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Klimawandel 
Wetterextreme 

 Temperatur- und Niederschlagsschwankungen 

 Frühjahr: 

 Kühle Temperaturen 

 Häufige Starkregenereignisse 

 Sommer: 

 Trockenheit 

 Hitze 

 Verbesserung der pflanzlichen Stresstoleranz! 
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Verbesserung der Kältetoleranz 
Motivation 

 Frühere Aussaattermine in Mais 

 Verlängerung der Vegetationsperiode 

 Vermeidung von Sommertrockenheit durch frühere Blüte 

 Raschere Jugendentwicklung vermindert 

 Bodenerosion 

 Nährstoffauswaschung 

 Herbizideinsatz 

 Sicherung einer erfolgreichen und ressourcenschonenden 

Pflanzenproduktion unter zukünftig instabilen Temperatur- und 

Niederschlagsverteilungen 
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Herausforderungen und Lösungsansätze 

 Geringe Variation für Kältetoleranz in Elite-Zuchtmaterial 

 Was ist die optimale züchterisch nutzbare Biodiversität? 

 (Wie) sind genetische Ressourcen effizient nutzbar? 

 

 Heterogenität, Heterozygotie, Zuchtrückstand von Landrassen 

 Präzise Phänotypisierung durch Gametenfang 

 Identifizierung der an Kältetoleranz beteiligten Gene und 

molekularen Mechanismen 

 Einbringung positiver Allele in das Zuchtmaterial 

Verbesserung der Kältetoleranz 
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Voruntersuchungen 

Auswahl des Versuchsmaterials 
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Verwandtschaftsanalyse von 35 Europäischen 

Maislandrassen (Mayer et al. 2017, Theor Appl Genet) 

 Vorauswahl von Landrassen 

 Aufspaltung für Kältetoleranz und 

frühe Jugendentwicklung 

 Hohe molekulare Diversität 

 Geringe Populationsstruktur 

 Geringes Kopplungsphasen-

ungleichgewicht 

 Drei europäische Flint-Landrassen 

ausgewählt 
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Gametenfang 

Erstellung des Versuchsmaterials 

Kältesensitive Elitelinie F2 ♀ 

Kältetolerante  

Landrassen ♂ 

 F1 S1  S2  

Genotypisierung 

Phänotypisierung 
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Bestäubung 

Juni 2017 (Foto: E. Bauer) 



Feldversuche, Aufbau 

Phänotypisierung 

Juni 2017 (Foto: M. Mayer) August 2017 (Foto: A. Hölker) 

 1000 S2 Linien, 2 Standorte, 2 Wiederholungen, 2 Jahre  

 Merkmale für Kältetoleranz und frühe Jugendentwicklung 

 Weitere agronomische Merkmale (z. B. Blüte), Wetterdaten 
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Phänotypisierung 
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Merkmale 

 Early vigor: Skala von 1 = sehr schlecht bis 9 = sehr gut 

 

 

 

 

 

 

 Frühe Wuchshöhe: in cm 

 Weibliche Blüte: Tage nach Aussaat 

 Finale Wuchshöhe: in cm 

1          3    5           7     9 

Fotos: P. Brauner 



Genetische Variation 

 Hohe genetische Variation und 

Heritabilität für die erfassten Merkmale 

Phänotypisierung 

Merkmal   h2 

Early vigor V3 0,78 

Early vigor V4 0,75 

Early vigor V6 0,74 

Frühe Wuchshöhe V4 0,82 

Frühe Wuchshöhe V6 0,87 

Blüte weiblich 0,87 
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Genetische Differenzierung 

Molekulare Diversität 

 Klare Unterscheidbarkeit der 

drei S1-Populationen 

 

 Keine Struktur innerhalb der 

S1-Populationen 

 

 Position der S1-Populationen 

zwischen originalen 

Landrassen und Elitelinie F2 
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Landrassen 

S1-Populationen 

F2 



Kandidatengene für Kältetoleranz 
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Vom Phänotyp zum Genotyp 

 Genomregionen, die mit Kältetoleranz assoziiert sind 

Frühe Wuchshöhe, V4 

Kandidatengene 

Foto: T. Freudenberg 



Referenzsequenzen 

Genomsequenzierung 

 Im Projekt weltweit erste Referenzsequenz 

einer europäischen Flintlinie (EP1) erstellt 

(Unterseer et al. 2017, bioRxiv) 

 Strukturelle Variationen aufgedeckt 

 Genannotation erstellt 

 Analyse des Mais Pangenoms 

 

 Bestimmung von Haplotypen für 

Assoziationskartierung abhängig von 

repräsentativer Referenzsequenz 
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Ausblick 
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 Ausstehende Arbeiten: 

 Umfassende Analyse der Felddaten 2017,  

Wiederholung der Feldversuche in 2018 

 Evaluierung haplotyp-basierter genomweiter Ansätze 

 Analyse relevanter Genomregionen und Kandidatengene 

 Netzwerkanalysen 

 Ziele: 

 Konzepte zur Nutzung nativer Biodiversität in der Züchtung 

 Charakterisierung der genetischen Bürde von Landrassen 

 Identifizierung vorteilhafter Allele für Verbesserung der Kältetoleranz in Mais 

Nakashima et al. (2009) Plant Physiol 



Zusammenarbeit im Verbund 
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 Abiotischer Stress 

 Etablierung neuer Methoden zur funktionalen Analyse Stressresistenz zugrunde 

liegender Gene 

 Gemeinsame Etablierung genomischer und biologischer Werkzeuge 

 Genetische Netzwerke 

 Etablierung analytischer Methoden für die Identifizierung und Auswertung 

relevanter regulatorischer Netzwerke 

 Bioinformatik / High Performance Computing Cluster 

 Generische Konzepte für die bioinformatische Auswertung der im Verbund 

generierten Daten 



Dank 
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Phänotypisierung 
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Korrelation zwischen Merkmalen 

 Hohe Korrelation innerhalb 

und zwischen Merkmalen 

für Kältetoleranz 



Entwicklungsstadien Mais 
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Quelle: www.pioneer.com 



Herkunft der Landrassen 
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