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Hybridmais, Züchtung und Verwertung

Einleitung
Zwischen 1960 und 1990 nahm der Ein-
satz von synthetischen Stickstoff (N)-
Düngemitteln in der Landwirtschaft
deutlich zu, vor allem in Teilen Asiens,
Nordamerikas sowie in Westeuropa.
Dies führte einerseits zu einem stetigen
Anstieg der Durchschnittserträge, ande-
rer-seits aber auch zu einer Belastung der
Oberflächengewässer und des Grund-
wassers mit Nitrat sowie der Atmosphä-
re mit stickstoffhaltigen Verbindungen
(SOCOLOW 1999). Um dieser Gefähr-
dung von Mensch und Umwelt entge-
genzuwirken, hat die Europäische Uni-
on spezielle Direktiven erlassen. Diese
gesetzlichen Maßnahmen sollen die Ni-
tratbelastung reduzieren, beispielsweise
durch Einschränkungen bei der Düngung
aber auch durch Ausweitung der Was-
serschutzgebiete und des ökologischen
Landbaus. In vielen tropischen und sub-
tropischen Regionen der Welt sowie in
einigen Ländern der ehemaligen Sowjet-
union hingegen können die Landwirte
aus ökonomischen Gründen kaum er-
tragssteigernde N-Düngemittel einsetzen
(FAO 2000). Der Anbau von Sorten mit
einer verbesserten N-Effizienz könnte
deshalb entscheidend zu einer ökolo-
gisch und ökonomisch nachhaltigen
Pflanzenproduktion beitragen.
Komponenten der N-Effizienz auf phy-
siologischer Ebene sind die Effizienz der
Aufnahme, der Verwertung und der Re-
mobilisierung von Stickstoff. Aus agro-
mischer Sicht sind das Ertragspotential
bei optimaler N-Versorgung und die
Toleranz gegenüber N-Mangelsituatio-
nen von Bedeutung. Wir definieren N-
Effizienz als die Fähigkeit eines Geno-
typs, überdurchschnittliche Erträge, im
Vergleich zu anderen Genotypen, bei
geringer N-Versorgung der Böden zu
erzielen (SATTELMACHER et al. 1994,
GRAHAM 1984).
Experimente mit US-amerikanischem
(BALKO and RUSSELL 1980), tropi-
schem (BÄNZIGER et al. 1997, LAF-

FITE and EDMEADES 1994, MURU-
LI and PAULSEN 1981) und europäi-
schem Mais (BERTIN and GALLAIS
2000) zeigten, dass sich Genotypen deut-
lich in ihrer N-Effizienz unterscheiden
können. Dies bedeutet, dass eine züch-
terische Anpassung an geringe N-Ver-
sorgung möglich sein sollte.
Im ersten Teil dieses Vortrages werden
die Vorraussetzungen und Erfolgsaus-
sichten für eine züchterische Verbesse-
rung der N-Effizienz bei Mais beschrie-
ben. Anschließend werden erste Ergeb-
nisse zu Kartierung von QTL (quantita-
tive trait loci) und Kandidatengenen für
N-Effizienz vorgestellt.

Genotypische Variabilität
als Voraussetzung für die
Züchtung von Sorten mit
verbesserter N-Effizienz
Die Grundvoraussetzung jedes Zucht-
programms ist eine ausreichende gene-
tische Variabilität für die zu verbessern-
de Eigenschaft. Alle von uns in verschie-
denen Umwelten und mit unterschiedli-
chem Material durchgeführten Maisver-
suche zeigten signifikante genetische
Variabilität für Kornertrag und Korntro-
ckensubstanzgehalt sowohl bei hoher als
auch bei niedriger N-Versorgung. Im
Hinblick auf die N-Effizienz stellt sich
die Frage, inwieweit die Rangierung der
Genotypen bei hoher N-Versorgung der-
jenigen bei geringer N-Versorgung ent-
spricht. Als Maß für Rangverschiebun-
gen zwischen Genotypen bei unter-
schiedlicher N-Versorgung wird die In-
teraktion zwischen Genotyp und N-Stu-
fe herangezogen. Die Größe der Inter-
aktionsvarianz ist wichtig für die
Entscheidung, ob eine Züchtung von
Spezialsorten für Anbaugebiete mit re-
duzierter N-Versorgung sinnvoll und
aussichtsreich ist. Bei nicht signifikan-
ten Interaktionen zwischen Genotyp und
N-Versorgung werden konventionelle
Genotypen, die bei hoher N-Versorgung

gezüchtet wurden, auch unter extensiven
Bedingungen überlegen sein.

In den vorliegenden Untersuchungen
konnten für den Kornertrag meist signi-
fikante und bedeutende Interaktionen
zwischen Genotypen und N-Versorgung
beobachtet werden (LANDBECK 1995,
THIEMT 2002, PRESTERL et al. 2003).
Beispielhaft sind in Abbildung 1 die Test-
kreuzungsleistungen für Kornertrag von
49 Maislinien bei hoher und niedriger N-
Versorgung dargestellt. Die niedrige N-
Stufe wurde dabei nicht gedüngt, wie in
allen hier beschriebenen Experimenten.
Es ist deutlich zu erkennen, dass bei
züchterischer Selektion auf hohen Kor-
nertrag bei konventioneller N-Versor-
gung ein anderes Spektrum von Geno-
typen selektiert worden wäre als bei ge-
ringer N-Versorgung. Für das sehr wich-
tige Reifemerkmal Korntrockensubs-
tanzgehalt waren die GxN-Interaktionen
im Verhältnis zur genetischen Varianz
nur gering. Untersuchungen mit US-
amerikanischem Zuchtmaterial zeigten
für Kornertrag ebenfalls signifikante
Interaktionen zwischen Genotyp und
N-Stufe (BALKO und RUSSELL 1980).

Im Vergleich zu Versuchen mit Weizen
(SCHINKEL 1991), Triticale (OETT-
LER 1996) und Roggen (HARTMANN
1997) war die Bedeutung der GxN-In-
teraktionen bei Mais am größten. Die
Versuche mit Weizen, Roggen und
Triticale wurden allerdings mit Zuchtma-
terial, das nicht auf N-Effizienz vorse-
lektiert war, durchgeführt. In den Kör-
nermaisversuchen wurden dagegen
teilweise vorselektierte Maisgenotypen
geprüft (LANDBECK 1995, PRES-
TERL et al. 2003). In diesen, durch di-
versifizierende Selektion auf N-Effizienz
entstandenen Materialsätzen ließen sich
deutlich höhere Interaktionen zwischen
Genotyp und N-Stufe feststellen als im
Ausgangsmaterial. Dies bedeutet, dass
Genotypen, die auf spezielle Anpassung
an Low- bzw. High-N-Bedingungen ge-
züchtet wurden, stärkere Rangverschie-
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bungen bei unterschiedlicher N-Versor-
gung erwarten lassen als unselektiertes
Zuchtmaterial.

Entwicklung von Genotypen
mit Anpassung an unter-
schiedliche N-Versorgung
Diese unterschiedliche Reaktion von
Genotypen auf eine reduzierte N-Ver-
sorgung kann in der Züchtung genutzt
werden, um durch Selektion Sorten zu
entwickeln, die an verschiedene N-
Niveaus angepasst sind. Dass dies mög-
lich ist, konnte im vorliegenden Projekt
durch entsprechende Selektionsstudien
(LANDBECK 1995, THIEMT 2002,
PRESTERL et al. 2002b) gezeigt wer-
den. Dazu wurden die je N-Stufe ertrag-
reichsten Flint- und Dentlinien selektiert.
Diese wurden faktoriell durchkreuzt, um
so genannte LxL-Hybriden aus Elternli-
nien, die an geringe N-Versorgung an-
gepasst sind und HxH-Hybriden, deren
Elternlinien bei hoher N-Stufe (NH) se-
lektiert worden waren, zu erstellen. Die
1992 geprüften 24 LxL-Hybriden besa-
ßen auf der niedrigen N-Stufe (NL) ge-
genüber den 25 HxH-Hybriden eine mitt-
lere Überlegenheit von 11% im Korner-
trag (Abbildung 2). Bei hoher N-Versor-
gung hingegen zeigten sich keine signi-
fikanten Unterschiede zwischen den bei-
den Hybridgruppen. Auch im Selektions-
experiment der Jahre 1996 und 1997
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Abbildung 1: Beziehung zwischen den Kornerträgen bei
hoher und niedriger N-Versorgung für die Testkreuzungs-
leistung von 49 S4-Linien im Mittel über vier Standorte im
Jahr 1991 (LANDBECK 1995).

waren die 9 LxL-Hybriden den 9 HxH-
Hybriden auf der NL-Stufe im Mittel um
4% überlegen. Der entgegengesetzte Ef-
fekt wurde auf der NH-Stufe beobach-
tet. Hier ergaben sich für die HxH- im
Vergleich zu den LxL-Hybriden im Mit-
tel 4% höhere Ertragsleistungen.
Eine erfolgreiche Selektion von Mais-
genotypen mit spezifischer Anpassung
an unterschiedliche N-Versorgung wur-
de auch von MURULI und PAULSEN
(1981) durchgeführt. Die Autoren selek-
tierten aus einer tropischen Maispopu-
lation unter hoher und niedriger N-Ver-
sorgung Linien, aus denen sie wiederum
zwei verschiedene Populationen synthe-
tisierten. Letztere wurden auf vier N-Stu-
fen zusammen mit der Ausgangspopu-
lation geprüft. Beide Populationen wa-
ren auf der N-Stufe, auf der sie selek-
tiert wurden, den jeweils mitgeprüften
Kandidaten überlegen.
Bei extensiver Wirtschaftsweise liegt in
der Regel nicht nur für Stickstoff, son-
dern auch für andere Nährstoffe eine re-
duzierte Versorgung vor. Zudem werden
Pflanzenschutz-, Bodenbearbeitungs-
und Pflegemaßnahmen werden stark ein-
geschränkt. Unter solchen Low-Input-
Bedingungen sind folglich Genotypen
gefragt, die hinsichtlich Ertrag, Qualität
und Resistenz hohe Widerstandsfähig-
keit gegen ein breites Spektrum an
Stressfaktoren besitzen. Hierbei stellt
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Abbildung 2: Mittlere Kornerträge von 24 LxL und 25 HxH-
Hybriden bei niedriger (ohne N-Düngung), mittlerer (100
kg N/ha) und hoher (200 kg N/ha) N-Versorgung im Mittel
über vier Standorte im Jahr 1992 (LANDBECK 1995, PRES-
TERL et al. 2002b).

sich die interessante Frage, ob N-effizi-
ente Genotypen auch eine höhere Er-
tragsstabilität gegenüber weiteren abio-
tischen Stressfaktoren (z.B. Trockenheit)
besitzen. In den Körnermaisexperimen-
ten von 1992 wurde mit den Ertragsda-
ten der HxH- und LxL-Hybriden eine
Stabilitätsanalyse nach EBERHART und
RUSSELL (1966) durchgeführt. Die Va-
rianz der Abweichungen von der Regres-
sionsgeraden, dem Stabilitätsmaß, war
bei den Low-N-Hybriden auf allen N-
Stufen geringer (Abbildung 3, LAND-
BECK 1995). Vergleichbare Befunde er-
brachten auch die wesentlich umfangrei-
cheren Experimente der Jahre 1996 und
1997 (THIEMT 2002). Damit deutet sich
ein Zusammenhang zwischen erhöhter
N-Effizienz und größerer Ertragsstabili-
tät gegenüber Umweltschwankungen an.

QTL für N-Effizienz
Für die QTL-Kartierung konnte eine
Population von 720 doppelthaploiden
Linien (DHL) genutzt werden. Die El-
tern dieser Kartierungspopulation unter-
scheiden sich, wie aus Vorversuchen
bekannt war, signifikant in ihrer N-Effi-
zienz (PRESTERL 2000a). Bei hoher N-
Versorgung hingegen haben beide Lini-
en eine sehr gute Kornertragsleistung.
Alle DHL wurden mit Mikro-
satelliten(SSR)-Markern genotypisiert.
Insgesamt 188 SSR konnten für die Er-
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Abbildung 3: Kornertragstabilität von 24 LxL- und 25 HxH-Hybriden gemessen
durch das Mittel der quadrierten Abweichungen von der Regressionsgerade
aus der Regression der Mittelwerte der Genotypen auf die Mittelwerte von vier
Standorten in Jahr 1992 (LANDBECK 1995). Hohe Abweichungsquadrate be-
deuten geringe phänotypische Stabilität.

Für die Pflanzenhöhe waren 14 QTL auf
der NH- und 15 QTL auf der NL-Stufe
signifikant (LOD-Wert > 3). Diese QTL
erklärten mit 76,9% bzw. 82% einen sehr
hohen Anteil der genetischen Varianz.
Für den Kornertrag wurden zehn QTL
auf der NH-Stufe und acht QTL auf der
NL-Stufe detektiert. Diese QTL erklär-
ten bei hoher N-Versorgung 72,2% und
bei niedriger N-Versorgung 69,7% der
genetischen Varianz. Die über sieben
Umwelten detektierten QTL bei hoher N-
Versorgung wurden in einer Analyse
über 19 Umwelten ebenfalls, bis auf eine
Ausnahme, gefunden. An sechs (Abbil-
dung 4) von acht Kartierungspositionen
der QTL für Kornertrag auf der NL-Stu-
fe wurden auch auf der NH-Stufe QTL
detektiert.
Als weiteres Maß für die N-Effizienz
wurde die relative Differenz der Korner-
träge auf der hohen und niedrigen N-Stu-
fe berechnet. Dieses Maß zeigte eine
Heritabilität von 45% und es wurden acht
QTL detektiert. Bei sieben dieser acht
QTL stammt das positive Allel (gerin-
gere Differenz) von der N-effizienten
Elternlinie SL.
Die einzelnen QTL für Kornertrag er-
klärten im Allgemeinen zwischen 2 und
13% der phänotypischen Varianz (Ab-
bildung 4). Eine Ausnahme war auf der
hohen N-Stufe ein QTL auf Chromosom
3, der 24% der Varianz für Kornertrag
erklärte. Auf der niedrigen N-Stufe er-
wiesen sich die QTL-Regionen auf Chro-
mosom 8 und 10 als besonders interes-
sant. In beiden Fällen gab es eine Über-
einstimmung in der Kartierungsposition
zwischen einem QTL für Kornertrag und
einem für die Differenz im Kornertrag,
jedoch kein QTL für Ertragsleistung bei
hoher N-Versorgung. Das positive Allel
stammt jeweils von der N-effizienten
Linie. Damit konnten in dieser Studie,
analog zu den Ergebnissen von AGRA-
MA et al. (1999), spezifische QTL für
die Anpassung von Mais an niedrige N-
Versorgung gefunden werden. Im Ge-
gensatz dazu beobachteten BERTIN und
GALLAIS (2001), dass alle bei geringer
N-Versorgung gefundenen QTL auch bei
hoher N-Versorgung signifikant waren.
Die Autoren verwendeten allerdings
Ausgangslinien, die nicht auf unter-
schiedliche N-Effizienz vorselektiert
worden waren. Auch gegenüber den Er-
gebnissen von HIREL et al. (2001) an

stellung einer genetischen Karte genutzt
werden. Die DHL wurden mit einer Tes-
terlinie gekreuzt, die in Vorversuchen die
beiden Elternlinien sehr gut für ihre N-
Effizienz differenziert hat. Die 720 Test-
kreuzungsnachkommen wurden in den
Jahren 2001 und 2002 in sieben Umwel-
ten Süd- und Ostdeutschlands mit jeweils
zwei N-Versorgungsstufen geprüft.
Dabei wurden auf der hohen N-Stufe
eine praxisübliche mineralische N-Dün-
gung ausgebracht, während die niedrige
N-Stufe bereits seit mehreren Jahren
nicht mehr mit N gedüngt wurde, um ein
deutlich verringertes N-Versorgungsni-
veau zu erreichen. In den Feldversuchen
wurden verschiedene agronomische
Merkmale erfasst und einer QTL-Ana-
lyse unterzogen. Davon werden hier die
Ergebnisse für die Merkmale Kornertrag
und Pflanzenhöhe dargestellt (Tabelle 1).
Im Vergleich zur NH-Stufe war der Kor-
nertrag auf der NL-Stufe um durch-
schnittlich 44% reduziert, und die

Wuchshöhe der Pflanzen war um 25%
niedriger. Die Heritabilitäten waren im
mittleren Bereich für den Kornertrag und
hoch für das Merkmal Pflanzenhöhe.
Unter den N-Mangelstressbedingungen
der NL-Stufe waren die Heritabilitäten
nur leicht verringert, was mit Ergebnis-
sen aus vorhergehenden Untersuchungen
zur N-Effizienz übereinstimmt (PRES-
TERL et al. 2003). Die genetische Vari-
anz war für beide Merkmale hochsigni-
fikant. Die Korrelationen zwischen den
Kornerträgen auf den beiden N-Stufen
waren nur mittelstraff (r=0.39), was eine
deutliche Interaktion zwischen den Ge-
notypen und dem Niveau der N-Versor-
gung widerspiegelt. Für das Merkmal
Pflanzenhöhe war die Korrelation hin-
gegen wesentlich enger (r=0.83). Die
QTL-Analyse wurde mit dem Pro-
grammpaket PLABQTL (UTZ and
MELCHINGER 1996) basierend auf der
Methode des „Composite Interval Map-
ping“ durchführt.

Tabelle 1: Mittelwerte (MW), genetische Variationskoeffizienten (CVg), Herita-
bilitäten (h2%), Anzahl der detektierten QTL mit einem LOD-Wert > 3 sowie
Anteil der durch diese QTL erklärten genotypischen (% σ σ σ σ σg

2) und phänotypi-
schen Varianz (% σ σ σ σ σp

2) für die Merkmale Kornertrag und Pflanzenhöhe aus den
Feldversuchen in sieben Umwelten in den Jahren 2001 und 2002.

Merkmal MW CVg % h2 % # QTL % σg
2 % σp

2

Pflanzenhöhe (cm)
     Hohe N-Stufe 220 34.7 0.91 14 76.9 69.7
     Niedrige N-Stufe 164 37.1 0.89 15 82.0 72.9

Kornertrag (dt/ha)
     Hohe N-Stufe 97.1 11.3 0.58 10 72.2 42.3
     Niedrige N-Stufe 53.6 7.3 0.55 8 69.7 38.9
     Differenz (%)§ 59.2 18.9 0.45 8 67.4 30.5

§ Differenz = (Kornertrag hohe N-Stufe - Kornertrag niedrige N-Stufe) / (Kornertrag hohe + Kornertrag
niedrige N-Stufe)/2.



4

T. PRESTERL, C. TIETZE und H. H. GEIGER

54. Tagung der Vereinigung der Pflanzenzüchter und Saatgutkaufleute Österreichs 2003

demselben Material traten im vorliegen-
den Experiment deutliche Unterschiede
auf, da in der französischen Studie die
wichtigsten QTL-Regionen auf den
Chromosomen 3 und 5, hier indessen auf
den Chromosomen 8 und 10 liegen.

Kandidatengenansatz
Parallel zu den Experimenten für die
QTL-Studie wurden im selben Material
Kandidatengene für N-Effizienz kartiert.
Die Auswahl der Gene basierte auf in der
Literatur und in Datenbanken verfügba-
ren Informationen. Als Kandidatengene
wurden solche Gene bezeichnet, deren
Genprodukt eine Rolle im N-Stoffwech-
sel spielt, oder denen Regulation durch
Stickstoff, vor allem Nitrat, beschrieben
wurde. Desweiteren wurden Sequenzen
kartiert, die in einer Expressionsstudie
mit verschiedenen Nitrat-Stufen in Hy-
drokultur identifiziert wurden.
Aus dem Bereich der N-Aufnahme wur-
den Gene für den Transport von Nitrat
und Ammonium sowie je ein Gen für den
Allantoin- und Harnstofftransport bear-
beitet. Aufgenommenes Nitrat wird in
den Pflanzen mittels Nitrat- und Nitrit-
Reduktasen zu Ammonium reduziert.
Aus dem Bereich der Nitrat-Reduktion

wurden neben den Genen für die genann-
ten Reduktasen auch solche bearbeitet,
deren Genprodukte als Co-Faktoren von
Enzymen fungieren oder die Produktion
prosthetischer Gruppen katalysieren.
Im Bereich der N-Assimilation wurden
u.a. die cytosolischen und die plastidi-
sche Form der Glutamin Synthetase be-
arbeitet sowie die NADH- und die Fer-
redoxin-abhängige Form der Glutamat
Synthase und zwei Glutamat Dehydro-
genasen kartiert. Durch die von diesen
Genen kodierten Enzyme werden die
Grundgerüste für den weiteren Amino-
säure-Stoffwechsel bereitgestellt. Bei-
spiele für Enzyme aus diesem Bereich
sind Aspartat- und Alanin-Aminotrans-
ferasen, Asparagin Synthetasen und S-
Adenosylmethionin Decarboxylasen.
Zwischen dem N- und dem Kohlenstoff-
Stoffwechsel gibt es viele Verknüpfun-
gen. Einerseits werden Gene des Koh-
lenstoff-Metabolismus teilweise durch
N-Metaboliten reguliert, andererseits ist
deren Genprodukt essentiell für die Bil-
dung von Vorstufen, in die Stickstoff bei
der Assimilation eingebaut wird. Aus
diesem Bereich wurden u.a. Gene für
Malat-Dehydrogenasen, Citrat- und Iso-
citrat-Synthasen sowie verschiedene PEP
Carboxylasen bearbeitet.
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Abbildung 4: Anteil der durch die einzelnen QTL (LOD>3) erklärten phänotypi-
schen Varianz, für das Merkmal Kornertrag im Mittel über jeweils sieben Um-
welten auf der niedrigen und auf der hohen N-Stufe sowie für die relative Diffe-
renz der Kornerträge beider N-Stufen. Angegeben ist das Chromosom auf dem
der QTL kartiert. Kartierungspositionen von verschiedenen QTL wurden als
gleich angesehen, wenn ihre 1-LOD-Intervalle sich überschneiden.

Bei Mais ist bisher nur für wenige Tran-
skriptionsfaktoren bewiesen, dass sie
eine Rolle im N-Stoffwechsel spielen.
Beispiele dafür sind opaque2 oder das
MADS-Box Protein ZNR1. Trotzdem
wurden weitere MADS-Box Gene in die
Arbeiten aufgenommen. Eine weitere
Gruppe von Genen mit regulatorischen
Funktion sind die Kinasen. Auch hier ist
nur in wenigen Fällen bewiesen, welche
Kinase wo im N-Stoffwechsel regulie-
rend eingreift. Aus dieser Gruppe wur-
den u.a. je ein Gen für eine „Receptor-
like“ Protein-Kinase und eine „SNF1-
related“ Protein-Kinase bearbeitet.
Sonstige regulatorische Kandidatengene,
die in die Arbeiten aufgenommen wur-
den, kodieren für die Phospholipase C,
ein Enzym, das durch die Bildung von
Botenstoffen regulierend in den N-Stoff-
wechsel eingreift sowie Zucker-Trans-
porter und Aquaporine. Letztere beein-
flussen den Wasserhaushalt der Pflanzen
und spielen damit eine Rolle in der Auf-
nahme und dem Transport von Stickstoff
und anderen Nährstoffen.
Von den bisher Gruppen bearbeiteten
Genen konnten 42 in der DHL-Popula-
tion kartiert werden. 18 erwiesen sich als
monomorph, jedoch zeigten 8 davon
Unterschiede zwischen den Linien B73
und Mo17 und wurden daher in der IBM-
Population, basierend auf der Kreuzung
von B73 und Mo17, kartiert. Von den in
der DHL-Population kartierten Genen
liegen 19 in den oben beschriebenen
QTL-Regionen für Kornertrag. Vier
weitere konnten in einem Abstand von
weniger als 5 cM von QTL-Regionen
lokalisiert werden. Parallel zu den Ar-
beiten für die Kartierung von Kandida-
tengenen aus der Literatur wurden an der
Universität Düsseldorf die Elternlinien
unserer DHL-Population in Hydrokultur
mit verschiedenen Nitrat-Konzentratio-
nen zur Identifizierung differenziell ex-
primierter Gen angezogen. Hierfür wur-
de die SSH (Substraction Supression
Hybridisation) Klonierung eingesetzt.
Die mit N-Mangel assoziierten Gene
wurden ebenfalls in die Kartierungsar-
beiten einbezogen. Bisher konnten vier
davon kartiert werden, fünf erwiesen sich
als monomorph.

Schlussfolgerungen für die
praktische Maiszüchtung
Die in den beschriebenen Experimenten
für das Merkmal Kornertrag beobachte-
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ten Interaktionen zwischen Genotyp und
N-Stufe bestätigen Ergebnisse aus der
Literatur und zeigen, dass eine Züchtung
von Maissorten mit Anpassung an ver-
ringerte N-Versorgung möglich ist. Für
die Erfassung der N-Effizienz eines Ge-
notyps sind Feldversuche mit reduzier-
ter N-Versorgung notwendig. Aufgrund
der zur Zeit noch geringen ökonomi-
schen Gewichtung der N-Effizienz soll-
te der Züchter jedoch den Schwerpunkt
der Selektion vorläufig auf Umwelten
mit hoher N-Versorgung legen. Die ten-
denziell höhere allgemeine Ertragsstabi-
lität von Hybriden mit verbesserter N-
Effizienz ist allerdings auch für den An-
bau unter konventionell hoher N-Versor-
gung von Vorteil.
 Obwohl in den hier vorgestellten Arbei-
ten QTL für N-Effizienz identifiziert
werden konnten und mit Kandidatenge-
nen kolokalisiert werden konnten, muss
noch genauer untersucht werden, ob
auch ein ursächlicher Zusammenhang
zwischen einzelnen Genen und dem ent-
sprechenden QTL besteht. Bevor eine
markergestützte Selektion auf ein be-
stimmtes Allel eines Kandidatengens
durchgeführt wird, sollte mittels nah-iso-
gener Linien und Assoziationsstudien
überprüft werden, welchen Einfluss die
einzelnen Gene auf die Merkmalsausprä-
gung haben.
Welches N-Versorgungsniveau im Mais-
anbau in Zukunft relevant sein wird und
wie intensiv die private Pflanzenzüch-
tung sich der Entwicklung von Sorten mit
verbesserter N-Effizienz widmen wird,
hängt vor allem von den zukünftigen
agrar- und umweltpolitischen Rahmen-
bedingungen (beispielsweise Auswei-
tung der Wasserschutzgebiete) ab. Wich-
tig wäre zudem die Berücksichtigung des
Merkmals N-Effizienz bei der Zulassung
durch das Bundessortenamt. Wie die N-
Effizienz bei der Sortenzulassung geprüft
und bewertet werden soll, wurde bislang
erst wenig diskutiert. GEIGER und
PRESTERL (1997) schlugen vor, die
Reaktion von Sorten auf die unterschied-
liche Produktivität der Prüfumwelt in die
Sortenbeschreibung aufzunehmen. Ein
Produktivitätsfaktor könnte dabei die N-
Versorgung sein. Solche Regressionen
würden, bei einer zuverlässigen Daten-
grundlage, eine Klassifizierung des Sor-
timents in Low- und High-Input-Geno-
typen erlauben (BECKER und LEON,

1988). Der Landwirt könnte diese Zu-
satzinformation nutzen, um die für sei-
ne Anbaubedingungen richtige Sorte zu
wählen.
In den hier vorgestellten Experimenten
konnte tendenziell ein Zusammenhang
zwischen N-Effizienz und einer erhöh-
ten allgemeinen Ertragsstabilität beob-
achtet werden. Angesichts der großen
Bedeutung von ertragsstabilen Sorten für
die praktische Landwirtschaft wären
weitere Untersuchungen zur Bestätigung
dieser Hypothese wünschenswert.
Insbesondere sollte untersucht werden,
ob N-effiziente Genotypen auch eine
höhere Toleranz gegenüber Trockenheit
besitzen.
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