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Motivation Ziele

» Kaltetoleranz verbessert die Effizienz und Nachhaltigkeit der » Nutzbarmachung der genetischen Vielfalt von Mais Landrassen
Pflanzenproduktion unter den zukinftig zu erwartenden » ldentifizierung der an Kaltetoleranz beteiligten genetischen
Veranderungen des Klimas. Faktoren und molekularen Mechanismen

» Einkreuzung positiver Allele in das Elitematerial

Herausforderung

» Wenig genetische Variation fur Kaltetoleranz in Elitematerial
» Heterozygotie, Heterogenitat und geringe Leistung von

genetischen Ressourcen (z. B. Landrassen) TN T i
Kaltesensitive Linie Kaltetolerante Linie

Strategie Ergebnisse

» Materialentwicklung > Erfolgreiche Identifikation von Genomregionen, die mit friher
Jugendentwicklung und weiteren agronomischen Merkmalen
assoziiert sind

Gametenfang: Kreuzung heterozygoter Individuen aus Landrassen
mit kaltesensitiver Inzuchtlinie und anschliel3ender Selbstung
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Abb. 1: Schematische Darstellung des Gametenfangs 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10
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Abb. 4: Assoziationskartierung fur 10 Merkmale Uber alle Landrassen. Farbschema zeigt Signifikanzniveau
fur ~10Mb Fenster entlang des Genoms. Blau = signifikant fur eine ,false discovery rate® von 10%

» Genotypisierung

600k Marker Genomische Vorhersage innerhalb von Landrassen moglich,
Genauigkeiten abhangig von Merkmal und Stichprobengrolde
» Phanotypisierung
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Tabelle 1: Umfang der Feldversuche (Anzahl Parzellen je Wiederholung)

Jahr S, KE S, PE S,LL S.LL Checks Gesamt
2017 288 289 381 - 42 1000 Abb. 2: Feldversuch 2017 in | )
2018 274 269 80 325 52 1000 Roggenstein 50 100 150 200 250 300 350 T sp 100 150 200 250 300 350
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Abb. 5: Genomweite Leistungsvorhersage fur 12 Merkmale innerhalb der Landrassen KE (links) und PE
(rechts). Dargestellt ist die Vorhersagegenauigkeit in Abhangigkeit der Stichprobengrol3e.

Genomische Vorhersage zwischen Landrassen nicht moglich

Abb. 3: Ausschnitte von Luftbildaufnahmen von Mai bis August 2018 . Fa i
zit

> Datenanalyse » Das Konzept des Gametenfangs aus Mais Landrassen eignet sich,
. Assoziationskartierung « Haplotypen-Variation um Genomregionen zu identifi;ieren, die ggantita_tive Merkmale wie
= Analyse von Genfunktionen = Vergleich mit Elitematerial Kaltetolgranz__und Jugepdeptwmklung pO.SI’[IV be"elnf!usse.n-.
« Genomische Vorhersage « Wachstumsmodelle Das Projekt fuhrte zu wichtigen Erkenntrussen f_ur die effiziente
. Netzwerkanalyse Nutzung genetischer Ressourcen und die Entwicklung neuer

klimaangepasster Sorten.
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