BAY ’
KLIMAFIT 2=V finanziert durch

Projektverbund - Strategien zur Anpassung Bayerisches Staatsministerium fur
von Kulturpflanzen an den Klimawandel Umwelt und Verbraucherschutz

Verbesserung der Kaltetoleranz von Mais

Prof. Dr. Chris-Carolin Schon, Dr. Eva Bauer, Manfred Mayer

Technische Universitat Minchen, Lehrstuhl fur Pflanzenzuchtung, Freising

Motivation Ziele

» Kaltetoleranz verbessert die Effizienz und
Nachhaltigkeit der Pflanzenproduktion unter den
zukunftig zu erwartenden Temperaturschwankungen

» Nutzbarmachung der genetischen Vielfalt von Mais
Landrassen

> ldentifizierung der an Kaltetoleranz beteiligten
genetischen 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) Kaltesensitive Linie
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Abb. 4: Abgleich von Sequenzpositionen Nutzung nativer Biodiversitat

entlang Chromosom 9 zwischen einer Dent in der Zijchtung

(B73v4) und Flint (EP1) Linie Abb. 3: Feldversuch 2017 in Roggenstein
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