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Klimawandel T|_|T|

Wetterextreme

» Temperatur- und Niederschlagsschwankungen

» Frihjahr:
= Kihle Temperaturen

» Haufige Starkregenereignisse

» Sommer:
= Trockenheit

=  Hitze

» Verbesserung der pflanzlichen Stresstoleranz



Verbesserung der Kéltetoleranz M
Motivation

» Frihere Aussaattermine in Mais
» Verlangerung der Vegetationsperiode

= Vermeidung von Sommertrockenheit durch friihere Blite

» Raschere Jugendentwicklung vermindert
= Bodenerosion
» Nahrstoffauswaschung

= Herbizideinsatz

» Ressourcenschonende Pflanzenproduktion unter zukinftig
instabilen Temperatur- und Niederschlagsverteilungen




Verbesserung der Kéltetoleranz M
Herausforderungen und Losungsansatze

» Geringe Variation flr Kaltetoleranz im Elite-Zuchtmaterial
» Was ist die optimale ziichterisch nutzbare Biodiversitat?

= (Wie) sind genetische Ressourcen effizient nutzbar?

» Heterogenitat, Heterozygotie, Zuchtriickstand von Landrassen
» Préazise Phanotypisierung durch Gametenfang
» |dentifizierung der an Kéltetoleranz beteiligten Gene

= Einbringung positiver Allele in das Zuchtmaterial

Fotos: TUM



Erstellung des Versuchsmaterials UM
Gametenfang

Phanotypisierung

Juni 2017 (Foto: TUM)
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Phanotypisierung
Feldversuche, Aufbau

2 Standorte » 14 Merkmale: Kéaltetoleranz,
2 Wiederholungen Jugendentwicklung, Blite, ...
2 Jahre » Wetterdaten

Anzahl Parzellen pro Wiederholung

2017 288 42 1000
2018 274 269 80 325 52 1000

August 2018 (Foto: TUM)

Mai bis August 2018 (UAV-Aufnahmen: TUM) August 2017 (Foto: TUM)



Phanotypisierung
Merkmale

Early vigor: Skala von 1 = schlecht bis 9 = gut
Frihe Wuchsho6he: in cm
Weibliche Blite: Tage nach Aussaat

Finale Wuchshdhe: in cm

Zusatzlich Bonitur von
=  Wurzellager
= Nebentriebe

=  Krankheiten

=  Trockenheit

Fotos: TUM



Phanotypisierung

Genetische Variation

» Hohe genetische Variation
innerhalb der Landrassen

> Hohe Heritabilitat

Early vigor V4 0,88
Early vigor V6 0,86
Frihe Wuchshohe V4 0,92
Frihe Wuchshohe V6 0,88
Blite weiblich 0,91
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Molekulare Diversitat T|_|T|

Genetische Differenzierung
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Genomische Vorhersagen

Vom Genotyp zum Phanotyp

» Innerhalb von Landrassen moglich

» Genauigkeit abhéangig von Merkmal und Stichprobengrof3e

» Zwischen Landrassen nicht moéglich
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Kandidatengene fur Kaltetoleranz T|_|T|
Vom Phanotyp zum Genotyp

Erfolgreiche Identifizierung von Genomregionen, die mit Kaltetoleranz und weiteren
agronomischen Merkmalen assoziiert sind
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Genomseguenzierung UM
Referenzsequenzen
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Fazit

Gametenfang macht native Biodiversitat zuganglich
Gezielte Einbringung neuer Variation in Elitezuchtmaterial moglich
Bereitstellung von genetisch verbessertem Material durch genomische Vorhersage

Zeitnahe Umsetzung der gewonnenen Ergebnisse durch Kooperation mit
Wirtschaftspartnern

Entwicklung neuer klimaangepasster Sorten
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Welterfuhrende Arbeiten

» Analyse relevanter Genomregionen und Kandidatengene

Feinkartierung

Funktionelle Analysen

> Genetische Netzwerke

Analytische Methoden flr die Identifizierung und
Auswertung regulatorischer Netzwerke

Grasses (Rice)

Osmotic Stress Cold Stress
« VN n
{Z}NcED ABA-independent ABNdncatandant

SNAC1&2/ ABA D nder

OsNAcc PPPPPP
l j“ms’"" OSDREB1)
-NACR Phosphorylation /

target stress-inducible genes

Stress Tolerance

Nakashima et al. (2009) Plant Physiol
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