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Zielsetzung und Methodik - AM-Responsivitat

» Screening der CFDO03-Maispopulation! zur Kartierung
von QTLs, die mit arbuskularer Mykorrhiza (AM)-
Responsivitat assoziiert sind

» Zwel Behandlungen: AM und Kontrolle

» Mehrere morphophysiologische Merkmale wurden
automatisch durch das LemnaTec-System gemessen
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Abb. 1: Schematische Darstellung des LemnaTec-Hochdurchsatz-Phanotypisierungssystems.
Mithilfe von Shuttles (rote Rechtecke), die sich entlang von Forderbandern (schwarze Linien)
bewegen, wird das Pflanzenwachstum taglich automatisch mit verschiedenen Kameras
aufgezeichnet (A). Maispflanzen im Lematec System wahrend des Experiments (B).

Ergebnisse - AM-Responsivitat
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Abb. 3: Verteilung der relativen AM-Reaktivitat [(AM — Kontrolle)/Kontrolle] fur die beispielhaften
Merkmale Triebgrunfarbe (grine Balken) und Spro3Ho6he (orangefarbene Balken) innerhalb der CFDO3-
Population. Die Position der beiden Elternlinien wird durch einen roten Pfeil angezeigt.
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Abb. 4: Verteilung der QTLs fur Sprossfarbe (grin) und Sprol3hohe (orange) auf Kopplungsgruppen im
Maisgenom. Die acht QTLs fur diese beiden Merkmale wurden zwischen Pflanzen mit (AM) und ohne
(Kontrolle) arbuskulare Mykorrhizapilze bezogen auf die Kontrolle [(AM — Kontrolle)/Kontrolle] ermittelt.

Ausblick

» Genexpressionsanalyse von Keimlingssprossen und —Wurzeln nach
Trockenstressbehandlung zur Verbesserung des Wissens uUber die
molekularen Prozesse, die das Pflanzenwachstum bei Wasserdefizit
steuern.

Validierung der wichtigsten QTLs im Zusammenhang mit AM-
Reaktionsfahigkeit und Trockenheitstoleranz vor ihrer Ubernahme
iIn Zuchtprogramme zur Auswahl neuer Maissorten.

ﬂ

Max Planck InStitule  se—
of Molecular Plant Physiology

Zielsetzung und Methodik - Trockenstress

» Screening der CFDO03-Maispopulation? zur Kartierung
von QTLs, die mit Durretoleranz im Keimlingsstadium
assoziiert sind

» Simulierter Wassermangel
Wachstumslosung

» Vier verschiedene morphologische Merkmale (Spross-
und Wurzelwachstum) wurden bewertet
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Abb. 2: Hydroponisches Wachstumssystem, bestehend aus zwei Uberlappenden Blattern
Keimpapier (cm 25x38), die zu einer ,Zigarrenrolle“? zusammengerollt werden. Jeweils 15
Rollen wurden in 5-L-Kunststoffbecher gegeben, die mit 2 L Wachstumslosung gefullt waren.

Ergebnisse - Trockenstress
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Abb. 5: Verteilung der Wachstumsreduktion unter Trockenstress (Trockenstress — Kontrolle) fur die
beispielhaften Merkmale Wurzellange (violette Balken) und Wurzelflache (blaue Balken) innerhalb der
CFDO03-Population. Die Position der beiden Elternlinien wird durch einen roten Pfeil angezeigt.

KG10

G S1 110
8 S1 110

-

ey S1 11D
ey S1 110

Abb. 6: Verteilung der QTLs fur Wurzellange (violett) und Wurzelflache (blau) auf Kopplungsgruppen im
Maisgenom. Die vier QTLs wurden fur den Wachstumsverlust aufgrund des Wassermangelzustands
(Trockenstress — Kontrolle) ermittelt.
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