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Alte Apfelsorten (Malus domestica (BORKH.)) sind ein wesentlicher Bestandteil der Kulturlandschaft ,Strenobst-
wiese in der Steiermark und in Teilen Sloweniens. Diese Sorten sind durch unterschiedliche natiirliche und anthro-
pogene Gefahren vom Aussterben bedroht. Es ist daber notwendig, deren genetische Diversitit zu erkennen, um
dem Verlust genetischer Ressourcen gezielt entgegenwirken zu kinnen. Da bei der pomologischen Beschreibung so-
wie Identifikation alter Apfelsorten Mehrdeutigkeiten auftreten konnen, wurden diese Sorten auch genetisch cha-
rakterisiert. Zu diesem Zwecke wurde von uns mit Hilfe der Mikrosatellitenmethode die genetische Diversitat der
Strenobstbestinde binsichtlich ibrer Apfelsortenzusammensetzung erboben. Insgesamt wurden 480 Proben unter-
sucht. Dabei konnten 190 Sorten bzw. Typen unterschieden werden. Es hat sich herausgestellt, dass die Verwendung
von drei Mikrosatellitenloci fiir ein breites Screening der genetischen Diversitit alter Apfelsorten im Untersuchungs-
gebiet ausreichend war.

Schlagworter: Apfel, Mikrosatelliten, Genetische Diversitit, Streuobst

Microsatellite analysis as a screening method for native apple cultivars (Malus domestica (BORKH.)) in Styria and
parts of Slovenia. Native apple cultivars (Malus domestica (BORKH.)) play an important role in traditionally mana-
ged orchards in Styria and parts of Slovenia. These varieties are endangered by several natural and anthropogenic
influences. Therefore it is essential to detect the genetic diversity of these cultivars to prevent the loss of genetic re-
sources. The traditional description and identification of apple varieties by pomological parameters may cause ambi-
guous results, hence the cultivars were characterised genetically. Thus the genetic diversity of native apple varieties
was investigated by microsatellite analysis. A total number of 480 apple trees was tested, and 190 varieties could
be differentiated. The use of three microsatellite loci proved to be sufficient in a general screening of genetic diversity
of native apple cultivars in the investigated area.

Key words: apple, microsatellite, genetic diversity, native apple cultivars

Examen des variétés anciennes de pommes (Malus domestica (BORKH.)) par analyse microsatellite en Styrie et dans
quelques régions de la Slovénie. Les varétés anciennes de pommes (Malus domestica (BORKH.)) sont un élément im-
portant du paysage transformé par la culture extensive d’arbres fruitiers en Styrie et dans quelques régions de la Slo-
vénie. Ces variétés sont menacées de disparition en raison de différents dangers naturels et cansés par ’homme. Il est
donc nécessaire de connaitre leur diversité génétique afin de pouvoir prendre les mesures ciblées permettant d’éviter
la perte de ressources génétiques. Etant donné que des ambiguités pewvent apparaitre lors de la description pomolo-
gique et de identification des variétés anciennes de pommes, ces variétés sont également caractérisées génétique-
ment. 4 cette fin, nous avons relevé la diversité génétique des peuplements de pommiers a aide de la méthode des
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microsatellites en vue de déterminer la composition des variétés de pommes. Un total de 480 échantillons a été ex-
aminé. On a pu vy distinguer 190 variétés et/ou rypes. L'utilisation de trois loci microsatellites s’est avérée suffisante
pour un screening approfondi de la diversité génétique des variétés anciennes de pommes dans les régions examinées.
Mots clés : pomme, analyse par microsatellites, diversité génétique, culture extensive d’arbres fruitiers

Streuobstwiesen mit ihren hochstimmigen und grofi-
kronigen Kernobstbiumen gehoren zum prigenden
Bild der Kulturlandschaft in der Steiermark und Teilen
Sloweniens. Durch unterschiedliche Rationalisierungs-
mafinahmen in der Landwirtschaft wie auch durch die
Einschleppung und Verbreitung verschiedenster Krank-
heiten (z. B. Feuerbrand, Erwinia amylovora) sind diese
Streuobstbestinde bzw. die diese Bestinde zusammen-
setzenden Kernobstsorten vom Aussterben bedroht
(Ostat, 2001). Zusitzlich kommt es zu einer immer
stirker werdenden Vereinheitlichung und Einschrin-
kung des Sortenspektrums (KEPPEL et al., 2002).

Um einer Verarmung an genetischen Ressourcen entge-
genzuwirken, ist es notwendig, umfangreiche Erhebun-
gen und Bestimmungen der Streuobstbestinde durch-
zufiihren. Nur durch den Erhalt der Sorten kann ver-
hindert werden, dass noch nicht ausreichend unter-
suchte Eigenschaften verloren gehen. Fiir die Erhaltung
und eventuelle Forderung von Streuobstsorten ist daher
eine Auspflanzung und Konservierung ex situ in Gen-
banken unbedingt erforderlich (KepPpEL et al., 2001). Da-
fiir ist aber eine genaue Beschreibung und Bestimmung
dieser Sorten notwendig, um effizient genetische Res-
sourcen zu erhalten und den Betrieb solcher Genban-
ken moglichst kostengiinstig zu gestalten.

Bisher erfolgte die Sortenbeschreibung aufgrund unter-
schiedlichster morphologischer Parameter (z.B. Frucht-
grofle und Ausfirbung, Kerngehiuse, Fruchtfleisch
usw.), physiologischer Charakteristika (z.B. Zucker-
Siure-Gehalte der Friichte), unterschiedlichen Verhal-
tens gegentiber Pathogenbefall und biochemischer Va-
riabilitit (z.B. Isoenzymmuster) (HoDGKIN et al.,
2001). Trotz dieser Fiille an Bewertungskriterien
kommt es bei der Bestimmung und Charakterisierung
seltener und unbekannter Sorten oft zu erheblichen
Problemen. Die Griinde hierfiir liegen in der groflen
Verinderlichkeit der Sorten hinsichtlich ihrer pomolo-
gischen Bestimmungsmerkmale aufgrund des Einflusses
auflerer biotischer und abiotischer Faktoren (phinoty-
pische Varianz). Zusitzlich stellt auch die genotypische
Varianz eine grofle Herausforderung dar, da zwischen
Zufallssimlingen, Klonen, Populationssorten
Sprossmutationen zu unterscheiden ist (GABER, 1994)
und eindeutige Sortengrenzen oft nicht zu ziehen sind.
Sprossmutationen, Zufallssimlinge und Klone werden

und

in Folge nach SILBEREISEN et al. (1996) zum Sammelbe-
griff *Typ’ zusammengefasst. Die Bestimmungsliteratur
(z.B. JAHN et al., 1865; LOSCHNIG, 1946; SILBEREISEN et
al., 1996) ist teilweise sehr alt und das Aussehen der
Friichte unterliegt auf Grund wechselnder Umweltbe-
dingungen unterschiedlichsten Verinderungen (BERN-
KOPF et al., 1996; KerpEL, 1989). Um eine verlassliche
und von iufleren Faktoren weitgehend unabhingige
Identifizierung und Charakterisierung unterschiedli-
cher Sorten zu gewihrleisten, werden genetische Ana-
lysemethoden eingesetzt, mit denen das Genom eines
Organismus unter Verwendung geeigneter und aussage-
kriftiger molekularer Marker untersucht wird. Diese
Methoden haben sich als sehr hilfreich erwiesen, um
Annahmen tber das Ausmaf} der genetischen Diversitit
zu treffen und um deren Beziehung zu geographischen
(HoDGKIN et al., 2001) und okologisch-physiologischen
Parametern darzustellen. Fiir die genetische Analyse
der alten Apfelsorten wurde in dieser Arbeit die Mikro-
satellitenanalyse angewandt.

Mikrosatelliten (simple sequence repeats oder SSRs)
sind kurze Bereiche der DNA, die aus einer sich wie-
derholenden Einheit eines Nukleinsdureabschnittes be-
stehen.

Wegen der unterschiedlichen Anzahl dieser Wiederho-
lungen in nah verwandten Organismen stellen sie inter-
essante polymorphe molekulare Marker fiir intraspezi-
fische Untersuchungen dar. Unterschiede in der Anzahl
der repeats und daher in der Linge der SSRs lassen sich
durch deren elektrophoretische Auftrennung feststel-
len. SSR-Marker haben verschiedene Vorteile gegen-
uber anderen molekularen Markern. Sie sind in grofler
Zahl tber das gesamte Genom verteilt, sie sind hyper-
variabel und codominant und stellen daher einen sehr
hohen Informationsgehalt zur genetischen Charakteri-
sierung unterschiedlicher Sorten dar. Die Selbstun-
fruchtbarkeit von Apfeln und der daraus resultierende
hohe Heterozygotiegrad bedingen die Verwendung
solch informativer Marker (LIEBHARD et al., 2002), wo-
bei auch die Automatisierbarkeit dieser genetischen
Analysemethode hervorzuheben ist.

In dieser Arbeit wird dargestellt, inwieweit diese Me-
thode zur Feststellung der genetischen Zusammenset-
zung der Streuobstgirten der Steiermark und in Teilen
Sloweniens beztiglich verschiedener Apfelsorten geeig-
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net ist bzw. wie viele genetische Marker notig sind, um
einen Uberblick iiber die genetische Diversitit dieser
Kulturlandschaften zu erlangen.

Fir die Untersuchungen der genetischen Diversitit der
Streuobstwiesen in der Steiermark und Teilen Slowe-
niens war zunichst eine Erhebung der diese Bestinde
zusammensetzenden Apfelsorten (Malus domestica
(Borkh.)) notwendig. Dies erfolgte mittels standardi-
sierter Fragebogen, die von Herrn Ing. HERIGAR STROH-
HAUSL (Landwirtschaftliche Fachschule in Kobenz, A-
8720 Kanittelfeld) zusammengestellt und von unserer
Arbeitsgruppe modifiziert und erweitert wurden. Diese
Fragebogen wurden an steirischen Volks-, Haupt- und
Landwirtschaftlichen Fachschulen mehrmals verteilt,
um so eine breite Streuung der primiren Erhebung der
Sorten im Untersuchungsgebiet zu erhalten. Aus diesen
erhobenen Daten wurden schliellich jene landwirt-
schaftlichen Betriebe ausgewahlt, deren Apfelsorten ei-
ner genetischen Untersuchung unterzogen werden soll-
ten. Die Auswahlkriterien fiir die zur genauen Analyse
bestimmten Sorten waren unbekannte bzw. ungewohn-
liche Namensgebungen, alte Biume (80 bis 100 Jahre),
solche mit besonderem Verwendungszweck, Varietiten,
die noch nicht in der Steirischen Genbank archiviert
wurden, und Biume mit einer Verbreitung bis in grofie
Seehohen (KEPPEL et al., 2002).

Von diesen ausgesuchten Baumen wurden junge Blitter
geerntet, da diese mehr Zellen pro Gewichtseinheit ent-
halten und deshalb eine héhere DNA-Ausbeute und
bessere DNA-Qualitit zu erwarten ist. Auflerdem ent-
halten junge Blitter weniger Polysaccharide und Poly-
phenole und sind deshalb leichter zu bearbeiten. Die
jungen Blatter wurden von den Zweigen geschnitten,
in Pergaminsickchen gefiillt und vor Ort in flissigem
Stickstoff (-196 °C) schockgefroren. Anschlieflend wur-
den die Proben vier Tage gefriergetrocknet und danach
bei -25 °C eingefroren. Die trockenen Blitter wurden
schlieflich zu einem feinen Blattpulver vermalen. Aus
diesem Blattpulver wurde die genomische DNA mit
Hilfe des Dneasy™ Plant Mini Kit (Qiagen, Wien) iso-
liert, gereinigt und schliellich, gelost im Elutionspuffer,
eingefroren.

Amplifikation der Mikrosatelliten mittels
PCR

Mit Hilfe der PCR (Polymerasekettenreaktion) ist es
moglich, aus der gesamten isolierten genomischen
DNA jene Bereiche, die von Interesse sind, mit Hilfe
von spezifischen Primerpaaren (Oligonukleotiden) und
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einer DNA-Polymerase in grofler Zahl zu vervielfilu-
gen (WEBER und MAy, 1989). Fiir die genetische Charak-
terisierung der alten Apfelsorten wurden drei verschie-
dene Primerkombinationen (forward und reverse pri-
mer) verwendet, welche von GIANFRANCESCHI et al.
(1998) publiziert wurden: CHO1F02, CH02C06 und
CHO02D12. Der jeweilige forward primer dieser Kom-
binationen wurde am 5’-Ende mit einem Fluoreszenz-
farbstoff markiert (FAM, NED, HEX). Die PCR-Am-
plifikationen wurden in einem 15 pl Ansatz durchge-
fithrt, dessen genaue Zusammensetzung in GIANFRAN-
CEscHI et al. (1998) beschrieben ist. Alle Amplifikati-
onsschritte erfolgten in einem GeneAmp®™ PCR-Sy-
stem 2700 (Applied Biosystems, Wien) Thermocycler
unter folgenden Bedingungen: Initial-Denaturierung
bei 95 °C fiir 5 min; darauf folgten 35 Zyklen mit fol-
genden Denaturierungs-, Annealing- und Extensions-
temperaturen und -zeiten: 94 °C fiir 30 sec, 60 °C fir
30 sec. und 72 °C fur 30 sec. Schlief$lich wurde ein letz-
ter Extensionsschritt mit einer Temperatur von 72 °C
fir 5 min durchgefuhrt.

Analyse der Mikrosatellitenlingen

Nach der Amplifikation der Mikrosatelliten wurden
mit Hilfe des ABI PRISM™ 310 Genetic Analyzer die
DNA-Fragmente entsprechend ihrer Linge elektro-
phoretisch aufgetrennt. Die Detektion der Mikrosatelli-
ten erfolgte tiber ihre Fluoreszenzfarbstoffmarkierung
mit Hilfe eines Lasers. Durch Anregung der farbstoff-
markierten Fragmente senden diese Fluoreszenzlicht
aus, welches nach Fokussierung auf einem Hohlspiegel
prismatisch aufgespaltet und auf den Chip einer CCD
(Charged Coupled Device)-Kamera verteilt wird (Ge-
NESCAN, 2000). Die CCD-Kamera ermdglicht eine si-
multane Detektion verschiedener Farbstoffe. So konnen
gleichzeitig mehrere unterschiedlich farbstoffmarkierte
DNA-Fragmente untersucht werden. Das Ergebnis
wird in Form von Elektropherogrammen dargestellt.
Die Lingenbestimmung der Fragmente erfolgte iiber
einen ebenfalls fluoreszenzfarbstoffmarkierten Groflen-
standard (Genescan 500 ROX - Applied Biosystems,
Wien). Dieser enthilt Fragmente unterschiedlicher ge-
nau definierter Lingen, er wird jeder Probe beigefiigt,
elektrophoretisch mit ihr aufgetrennt und dient als
Standard zur Berechnung der Mikrosatellitenlingen.
Die daraus resultierenden Allelen, Mikrosatelliten un-
terschiedlicher Linge, dienen der Charakterisierung
und Identifizierung der alten Apfelsorten.
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Abb. 1: Elektropherogramme des Markers CHO1F02 bei vier Apfelsorten

Ergebnisse und Diskussion

Elektropherogramme

Aus den gesamten Erhebungen der Streuobstwiesen in
der Steiermark und Teilen Sloweniens wurden 480 Ap-
felbaume nach bereits erwihnten Kriterien ausgewihlt
und mit Hilfe der Mikrosatellitenanalyse untersucht.
Die Elektropherogramme stellen die Rohdaten nach
der spezifischen Vervielfiltigung der SSR mittels PCR
und deren Farbstoffmarkierung dar. Die Abbildung 1
zeigt solche Elektropherogramme von vier verschiede-
nen Apfelsorten, die mit einem SSR-Marker
(CHO1F02) untersucht wurden. SSR-Allele lassen sich
von PCR-Artefakten durch das Vorhandensein von
sog. Stotter-Peaks unterscheiden. Die jeweiligen Zah-
lenwerte geben die Allellingen des Markers in Basen-
paaren (bp) an. Diese Werte stellen die Basis fir weitere
Auswertungen der Proben hinsichtlich ihrer Sorten-

echtheit dar (Abb. 1).

Charakterisierung der Sorten/Typen durch
deren Allellingen

Mit Hilfe der Mikrosatellitenanalyse ist es moglich, die
jeweils untersuchten Sorten anhand ihrer Allellingen
an den verwendeten SSR-Loci zu charakterisieren. Jede
untersuchte Sorte bzw. Probe zeichnet sich durch eine
spezifische Allelkomposition aus, die als genetisches
Charakteristikum zur Sortendifferenzierung herange-
zogen wird. Bei der genetischen Analyse von 480 Pro-
ben, die homogen verteilt aus dem gesamten Untersu-
chungsgebiet stammen, konnten unter Verwendung
dreier Mikrosatellitenloci 190 verschiedene Sorten
bzw. Typen voneinander abgegrenzt werden. Bis auf
wenige Ausnahmen waren die drei Mikrosatelliten fiir
ein erstes grofles Screening der Sortenzusammenset-
zung der Streuobstwiesen im Untersuchungsgebiet aus-
reichend. In der Tabelle 1 sind einige Sorten bzw. Typen
und lokale Sortenbezeichnungen mit ihren charakteri-
stischen Allelzusammensetzungen angefiihrt.

Die Art der Allelkomposition (Tab. 1) der jeweiligen
SSR bei den verschiedenen Sorten lasst sich nach LiEs-
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HARD et al. (2002) und GIANFRANCESCHI et
al. (1998) wie folgt beschreiben: Fehlt ein
Allel eines SSR-Locus, so kann das fehl-

Tabelle 1:

Allelische Zusammensetzung (bp) ausgewihlter Apfelsorten

Monschein et al.

ende Allel entweder die gleiche Linge auf-  Sorten SSR Locus
weisen und so nicht vom anderen getrennt CHOLF02 CHO2€06 CHO2DI12
. R . Kronprinz Rudolf 170:183 241:249 177:198
dargestellt werden, es handelt sich hierbei g et Herbstkalvill 174 249 183:198
um ein in diesem Merkmal homozygotes  Haslinger 170:180:183 249 177:183:190
Individuum oder es kann sich um ein soge-  Steir. Pogatschenapfel 170:180:183 249 177:183:190
nanntes Null-Allel handeln, das dann vor- St.eir‘ Maschanzker 170:182 249 198:206
liegt, wenn Mutationen in den flankieren- Fisapfel 170:182 249 198:206
> R . ~ Roter Stettiner 170:180:187 227:241 183:198
den Regionen die Bindung der Primer stort  7yjiefler 170:180:187  227:241 183:198
und es so zu keiner Amplifikation kommt.  WeiBer Klarapfel 182:187 215:249 179:198
In diesem Fall handelt es sich um ein in die-  Butterapfel 182:187 215:249 179:198
sem Merkmal heterozygotes Individuum, Harberts Renette 183:185 241:249 181:198
. . . Goldtenette 183:185 241:249 181:198
dessen zweites Allel an diesem Locus nicht 014 c0cue v, Blenheim 183 241:249:257 198
nachweisbar ist. Ein Beispiel fiir ein fehlen-  \elschbrunner 170:180 249 181:198
des Allel zeigt der Rote Herbstkalvill’ im  Gr. Bshm. Brinnerling 170:180 249 181:198
Marker CH01F02 Werden pro Locus Zwei Schoner von BOSkOOp 183 227:237 181:194
Allele ausgewiesen, kann es sich um ein Roter _BOSkOOp 183 227:237 181:194
Cq - .. Wildbéhmer 170 229:231 183:206
diploid heterozygotes Individuum handeln -\~ mo 170 290:931 183206

(z. B. Marker CHO02D12 beim ’Roten
Herbstkalvill’). Drei Allele lassen das Vorkommen von
zwei verschiedenen Loci vermuten (sog. Multilocus-
SSR), welche vom gleichen Primerpaar amplifiziert
werden, oder es besteht die Moglichkeit, dass es sich
um eine triploid heterozygote Sorte handelt (z.B. Mar-
ker CHO1F02 bei ’Haslinger’). Auflerdem kann eine
Chimire auf diesem Genort vorliegen, die aber nicht
unbedingt stabil sein muss.

Identifikation unbekannter bzw. pomologisch
nicht bestimmter Sorten

Die allelische Zusammensetzung in den Mikrosatelliten
der untersuchten Proben bildet die Grundlage fur deren
Zuordnung zu pomologischen Sortenbezeichnungen.
Die Identifikation und Bestimmung alter Apfelsorten
basiert auf dem Vergleich der genetischen Merkmals-
komposition von unbekannten Nennungen mit der
von als sicher definierten Sorten (Referenzsorten).

Die Festlegung solcher Referenzsorten ist hingegen mit
gewissem Aufwand verbunden. Eine solche Definition
kann nur in Abstimmung der genetischen Daten (Er-
gebnisse der Mikrosatellitenuntersuchungen) mit po-
mologischen Parametern (z.B. Fruchtgrofle, Deckfarbe,
Berostung) und durch Untersuchung einer groflen An-
zahl gleicher Sorten unterschiedlicher geographischer
Herkunft erfolgen. Eines der Ziele unserer Arbeit ist
daher die Erstellung einer Datenbank mit klar festge-
legten Referenzsorten. Relativ leicht funktioniert dies

mit Sorten, die spezielle pomologische Kennzeichen
aufweisen, wie z.B. der 'Rote Herbstkalvill’ (rot mar-
moriertes Fruchtfleisch unter der Schale, kantiges
Fruchtrelief), oder mit solchen, die noch iiber grofle
Gebiete verbreitet vorkommen und so einen hohen Be-
kanntheitsgrad aufweisen.

Schwieriger ist die Festlegung fiir Sorten, die eine grofle
Anzahl von gebrauchlichen Synonymen aufweisen, wie
z. B. ’Steirischer (eigentlich Roter) Pogatschenapfel’
fiir "Haslinger’ oder ’Eisapfel’ fiir den ’Steirischen Ma-
schanzker’. Eine Herausforderung fiir die pomologi-
sche Sortenzuweisung ist das Vorkommen lokaler Be-
zeichnungen, etwa *Zwiefler’ fiir den "Roten Stettiner’
und ’Butterapfel’ fur den "Weiflen Klarapfel’. Die syno-
nyme Bezeichnung *Goldrenette’ stellt ein besonderes
Beispiel fiir irrefiihrende Namensgebungen dar, sie be-
zeichnet nicht, wie vielleicht vorschnell angenommen,
die *Goldrenette von Blenheim’, sondern die "Harberts
Renette’ (HARTMANN, 2000). Nach der Analyse dreier
Mikrosatellitenloci wurden auch der *Welschbrunner’
und der ’Grofle Béhmische Briinnerling’ als ein und
dieselbe Sorte ausgewiesen. Das wurde bereits von SiL-
BEREISEN et al. (1996), der den *Welschisner’, den ’Gro-
8en Bohmischen Briinnerling’ und den *Welschbrunner’
miteinander in Beziehung bringt, vermutet. Interessant
ist auch das Ergebnis der Mikrosatellitenanalyse des
'Roten Boskoops’ und des ’Schonen von Boskoop’,
welche nach diesen genetischen Gesichtspunkten das
gleiche Ergebnis lieferten. Laut BERNKOPF et al. (1996)
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ist der ’Rote Boskoop’ aus einer Sprossmutation des
’Schonen von Boskoop® entstanden. In diesem Fall ist
die Anwendung weiterer aussagekriftiger Mikrosatelli-
ten notwendig, um eingehender zu Uiberpriifen, ob diese
beiden Sorten tatsichlich als eigenstindige Sorten ein-
zustufen sind. Die Sorten *Wildbohmer’ und *Kalterer
Bohmer’ zeigen eine gleiche genetische Merkmalaus-
prigung in den untersuchten Loci, wie auch bei den
Brinnerlingen sind zusitzliche Marker zur Sortenab-
klirung (KickeNwElz und REGNER, 2002) anzuwenden
(siehe auch Tab. 1). Diese Ergebnisse, die hier fiir we-
nige Sorten/Typen beispielhaft dargestellt wurden, zei-
gen, dass nur durch eine systematische Abgleichung
der genetischen mit den pomologischen Parametern
und Untersuchungsergebnissen das Ziel einer verlissli-
chen Referenzsortendatenbank erreicht werden und
mit deren Hilfe schliefflich relativ schnell eine gesi-
cherte Uberpriifung von Sortenechtheit und Sortendi-
versitit alter Apfelsorten erfolgen kann.

Schlussfolgerungen

Es hat sich herausgestellt, dass die Mikrosatellitenana-
lyse alter Apfelsorten eine geeignete Methode ist, um
einen Uberblick tiber die Zusammensetzung der Streu-
obstbestinde in der Steiermark und in Teilen Slowe-
niens zu erhalten. Einerseits konnten lokale Namensge-
bungen durch echte Sortenbezeichnungen ersetzt wer-
den, andererseits wurde fiir verschiedene Sorten eine
Fiille von Synonymen festgestellt. Mit Hilfe der Mikro-
satellitenanalyse wurden bei 480 Apfelbiumen in den
Untersuchungsgebieten 190 Sorten bzw. Typen unter-
schieden. Die pomologische Identifizierung dieser Sor-
ten stellte sich oftmals als dulerst anspruchsvoll dar, zu-
dem mussten auch Mingel in der Bestimmungsliteratur
festgestellt werden (Qualitit der Abbildungen, Richtig-
keit der Sortenbezeichnung). Referenzsorten aus Gen-
banken und Erhaltungsanlagen stellten sich nicht im-
mer als verlisslich heraus, auch hier wurden einige sy-
nonyme und lokale Sortenbezeichnungen identifiziert.
All dies zeigt die Notwendigkeit einer genetischen Un-
tersuchung und Charakterisierung von Apfelsorten.
Mit den vorliegenden Allellingen der 190 Sorten bzw.
Typen, die mittels SSR-Analyse unterschieden wurden,
kann nun eine Zuordnung unbekannter oder pomolo-
gisch nicht bestimmter Sorten durch Vergleich der Al-
lelzusammensetzung erfolgen, auch wenn diese auf-
grund verschiedenster biotischer und abiotischer Ein-
flisse Ausprigungen zeigen, die nicht sortentypisch
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sind. Die genetische Zuweisung solcher unbekannter
Proben zu bestimmten Sorten kann nur dann erfolgen,
wenn moglichst viele Sorten in einer Datenbank erfasst
wurden und deren Sortenechtheit durch den Vergleich
der Mikrosatellitendaten mit pomologischen Parame-
tern, wie bereits dargestellt, abgesichert wurde. Das
Ziel der Erfassung der genetischen Diversitit in den
Streuobstbestinden ist es also, eine Referenzsortenda-
tenbank in groflem Umfang zu erstellen, diese Sorten
aufzusammeln, zu veredeln und in einer Genbank zu
kultivieren (KEPPEL et al., 2001). Dies setzt Zusammen-
arbeit und Datenaustausch zwischen verschiedenen La-
bors voraus, was einen Abgleich der verwendeten Me-
thoden zur Mikrosatellitenanalyse sowie der gewonne-
nen Allellingen ermoglicht. In diesem Sinne werden
die Allele der untersuchten Sorten in einen relativen
Bezug zu einer bekannten Apfelsorte gestellt. Ein dies-
beziiglicher Ansatz wurde bereits von REGNER (2002)
fir die genetische Analyse bei Reben entwickelt. Mit
dem Land- und Forstwirtschaftlichen Versuchszentrum
in Laimburg (Italien) werden zur Zeit bereits Vorberei-
tungen beziiglich eines solchen Datenaustauschs getrof-
fen.
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