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Verständnis der molekularen Mechanismen der 

Kältetoleranz von Mais

Identifizierung an der Ausprägung der 

Kältetoleranz beteiligter genetischer Faktoren

Verbesserung der Mais Kältetoleranz durch 

Nutzung genetischer Variation aus Landrassen

Anpassung des Maisanbaus an die zu 

erwartenden Folgen des Klimawandels 

Schonung knapper Ressourcen wie Nährstoffe, 

Wasser, Boden

Klimawandel führt zu instabilen Temperatur- und 

Niederschlagsverteilungen

Als wärmeliebende C4 Pflanze hat Mais eine 

hohe Kältesensitivität

Aussaat oft erst Anfang Mai möglich mit 

unerwünschten Folgen: Bodenerosion, 

Unkrautbesatz und Nährstoffauswaschung

Kältetoleranz verbessert Effizienz der 

Biomasseproduktion und trägt zu einem 

umweltgerechten, ressourcenschonenden 
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Molekulare und populationsgenetische Charakterisierung von 

Mais Landrassen

Phänotypisierung von Landrassen und daraus entwickelten

Linien in Feldversuchen

Gegenüberstellung umfangreicher genomischer Daten

von Mais Elitelinien und Landrassen

Identifizierung von Genomregionen für Kältetoleranz

Analyse von genetischen Netzwerken 

Bioinformatische Analysen

Entwicklung innovativer Strategien zur genetischen 

Verbesserung der Kältetoleranz von Mais

Erfassung von 

Jugendentwicklung, 

früher Wuchshöhe

(Abb. 2) und weiteren 

Merkmalen in 

mehrortigen

Feldversuchen
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Abb. 1: Verwandtschaftsanalyse von 35 Europäischen 

Mais Landrassen anhand genomweiter Genotypisierungs-

daten des 600k SNP-Array (Mayer 2015, Unterseer et al. 2014)

Abb. 2: Varianz für das Merkmal 

Frühe Wuchshöhe in ausgewählten 

Mais Landrassen (Pilotprojekt 2014)
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