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Genetische Marker wurden verwendet, um eine umfassende Sortencharakterisierung durchzufiibren. Viele Sorten
standen mebr oder weniger isoliert im Sortenspektrum obne eine Moglichkeir der exakten Zuordnung. Durch den
Vergleich von Mikrosatelliten-Allelen konnten Beziehungen von seltenen, heute weitgehend in Vergessenbeit gera-
tenen Sorten, Neuziichtungen und Wildreben aufgestellt werden. So konnte eine direkte Abstammung der Lokalsor-
ten *Hanns (Hansen)’ und ’Beerbeller’ vom ’Roten Veltliner’ erkannt und somit friibere Vermutungen bestitigt
werden. Die synonyme Bezeichnung von ’Friihrotem Veltliner’ als ’Malvasier Rose du Po’ konnte bestétigt werden.
Die Sorte ’Feteasca alba’ entspricht nicht der Sorte ’Leanika’ (*Mddchentraube’), daber liegt fiir diese Sorten kein
Synonym vor. ’Kiraly Leanika’ ist ebenfalls als eigenstindiger Genotyp zu betrachten. Synonyme Bezeichnung liegt
im Fall der Sorten *Chasselas de Courtillier’ und *Madleine Royale’ vor. Da diese Sorte als Abstammung von >Miil-
ler-Thurgau’ definiert werden konnte, erlangt die Sorte eine spite Bedentung. Andere Sorten wie z.B. die Sorte *Ga-
may’ konnten als unscharf definierte Population erkannt werden. Bei einigen Reben wie z.B. *Cabernet franc’ lassen
sich noch Allele auffinden, die vorwiegend bei Wildreben gefunden wurden. Der Riickschluss, dass diese Reben aus
Wildreben selektiert worden sind, ist zuldssig. *Merlot’ und *Cabernet Sauvignon’ kénnen als Nachkommenschaft
der Sorte *Cabernet franc’ betrachtet werden. Bei Nenziichtungen wie der Sorte *Bianca’ konnte die Abstammung
von einer Krenzung *Bouvier’ x °SV 12375 S1° bestitigt werden. Fiir die ’Riesling’-Neuziichtungen ’Reichsriesling’,
*Goldriesling’, Augustriesling’ und ’Beutelriesling’ konnte die ’Riesling’~-Abstammung bestitigt werden. Die Sorte
’Blaner Riesling’ entspricht genetisch nicht der Sorte ’Riesling’, sondern stellt eine eigenstindige Sorte dar.

Further analyses for identification of grapevine by means of genetic markers. Genetic markers were used to
characterize grapevine cultivars extensively. Several cultivars show individual genetic profiles and could not be ali-
gned to others. By comparing microsatellite alleles relationships of rare cultivars, already forgotten cultivars, new
crosses and wildtype cultivars could be defined. Hence the heritage of the local varieties ’Hanns (or Hansen)’ and
’Beerbeller’ from *Veltliner Rot’ as previously supposed could be recognized. The synonymous designation of *Friih-
roter Veltliner’ and *Malvasier rose du Po’ was confirmed. The cultivar *Feteasca alba’ is not identical to ’Leanika’
(’Médchentraube’), therefore the supposed definition as synonymous cultivars is obsolete. The cultivar Kiraly Lea-
nika’ could be evaluated as an individual cultivar. However, synonyms were detected by comparing *Chasselas de
Courtillier’ and ’Madleine Royale’. The importance of this cultivar is mainly based on the fact that this cultivar
could be defined as the long missing parent of *Miiller-Thurgan’. Other varieties, for instance ’Gamay’, could be de-
fined as a population. *Cabernet franc’ possesses alleles mainly found in wildtypes before. The conclusion that this
variety was selected out of wild types can be drawn. The cultivars *Merlot’ and *Cabernet Sanvignon’ can be regar-
ded as offspring of *Cabernet franc’. The descent of the cultivar *Bianca’ can be confirmed as a seedling from the
cross *Bouvier’ x *Seyve Villard 12375°. The parentage of *Riesling’ was found by analyzing the cultivars *Reichsries-
ling’, *Goldriesling’, ’Augustriesling’ and ’Beutelriesling’. The cultivar *Blauner Riesling’ is not identical to the genetic
profile of ’Riesling’ and shows an individual profile.

Autres analyses de cépages au moyen de marqueurs génétiques. Des marquenrs génétiques ont été utilisés afin de
réaliser une caractérisation globale des cépages. Il existait beancoup de cépages plus ou moins isolés dans I’éventail
des cépages, sans la possibilité d’une attribution exacte. A I’aide d’alléles microsatellites, il a été possible d’établir
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des relations entre des cépages rares, largement tombés dans ’oubli a I’beure actuelle, des métis et des lambrusques.
Cette procédure a permis de détecter une descendance directe des cépages locaux *Hanns (Hansen)’ et *Beerbeller’ du
’Roter Veltliner’ et de confirmer ainsi ce que I’on supposait auparavant. La désignation synonyme du ’Friibroter
Veltliner’ comme *Malvasier Rose du Po’ a pu étre confirmée. Le cépage ’Feteasca alba’ n’est pas identique an cépage
’Leanika’ ("Mdidchentraube’), ce qui fait qu’il n’existe pas de synonyme pour ces cépages. *Kiraly Leanika’ doit éga-
lement étre considéré comme un génotype autonome. Les cépages *Chasselas de Courtillier’ et *Madleine Royale’
sont également synonymes. Comme ce cépage a pu étre défini comme descendant du ’Miiller Thurgau’, une import-
ance tardive est conféré a ce cépage. D’antres cépages tels que *Gamay’ ont pu étre reconnus comme population dé-
finie d’une maniere imprécise. Dans quelques vignes, comme p. ex. *Cabernet franc’, on trouve encore des alléles
qui existent principalement dans les lambrusques. Il est donc admissible de conclure que ces vignes ont été sélection-
nées a partir de lambrusques. *Merlot’ et *Cabernet Sauvignon’ penvent étre considérés comme des descendants du
cépage ’Cabernet franc’. Pour des métis tels que le cépage ’Bianca’. il a été possible de confirmer la descendance du
cépage *Bouvier’ x *SV12375 S1°. Pour les métis du ’Riesling’, a savoir ’Reichsriesling’, *Goldriesling’, *Augustries-
ling’ et *Beutelriesling’, on a pu confirmer la descendance du ’Riesling’. Du point de vue génétique, le cépage *Blaner

Riesling’ nést pas identique au cépage ’Riesling’, mais représente un cépage antonome.

Mit genetischen Markern 1aflt sich die Vielgestaltigkeit
der Rebsorten untersuchen, lassen sich ihre Unter-
schiede erfassen, aber auch ihre Gemeinsamkeiten bes-
ser darlegen. Genetische Marker erlauben tiber die Dif-
ferenzierung hinaus die Identifizierung von Rebsorten
(REGNER et al., 1998a).

Fiir das Erkennen von Rebsorten eignen sich am besten
Mikrosatelliten-Marker (REGNER et al., 1996). Diese
Marker bieten hohe Stabilitdt der Ergebnisse bei gleich-
zeitig ausreichendem Unterscheidungspotential. Aufler-
dem lassen sich die Erbginge aufgrund der codominan-
ten Vererbung nach Mendel leicht verfolgen, die Daten
gut speichern und in einer Datenbank lagern (REGNER
et al., 2000a). Ein besonderer Vorteil ist die gute Repro-
duzierbarkeit der Ergebnisse. Daher hat die Mikrosatel-
liten-Analyse in der Sortenidentifizierung einen we-
sentlichen Stellenwert erlangt und Allele kénnen in Zu-
kunft als beschreibender Deskriptor in Sorten-Daten-
banken aufgenommen werden (REGNER et al., 1998b).
Einerseits steigt der Informationsstand iiber Zusam-
menhinge beziiglich der Rebsorten (REGNER et al,
1998b), andererseits sinkt das Risiko von Falschbenen-
nungen oder fehlerhaften Zuordnungen. Folgende sechs
Genorte ermoglichen eine Differenzierung aller wirkli-
chen Sorten voneinander: VVS2, (THoMAs and ScorT,
1993) VVMDS5, VVMD7, VVMD?27, (Bowers et al.,
1996) VRZAG62 und VRZAG79 (SEFC et al., 1999). Je-
doch ist es nicht méglich, Typen oder Klone einer Sorte
mit derselben geringen Anzahl an Genorten zu unter-
scheiden, mit der die Sortenidentifizierung betrieben
wird (THOMAS et al., 1993).

Bedenkt man z.B. die beschrinkten Méglichkeiten, ver-
holztes Rebmaterial im Handel auf die Sortenechtheit
hin tiberprifen zu wollen, so wird bewusst, dass mit

der genetischen Analyse ein wesentlicher Mangel in
der Rebenziichtung behoben werden konnte. Letztend-
lich stellt die genetische Analyse jene Analytik zur Ver-
fiigung, die fiir alle Lebewesen - also auch Reben - eine
sehr exakte Darstellung erlaubt. Alle Gewebeteile, aus
denen DNA isoliert werden kann, sind fiir die Analyse
geeignet. So konnte aus Blittern, einjihrigem Holz,
Wurzeln und Beerenhduten DNA fiir die genetische
Analyse pripariert werden (REGNER et al., 1998a).

Die klassische Ampelographie wird weiterhin fir alle
Standard-Identifizierungen herangezogen werden, soll-
ten sich jedoch aufgrund der Bedingungen Probleme er-
geben oder ist die Exaktheit nicht ausreichend, wird mit
genetischen Markern eine perfekte Alternative zur Ver-
fiigung stehen. In einer Access Datenbank sind geneti-
sche Fingerabdriicke von iiber 400 Rebsorten und 40
Unterlagsreben sowie einiger Vitis-Arten gespeichert.
Mittels eines eigens dafiir entworfenen Programmes
kann mit den Allellingen aus der Sortenanalyse eine
Identitdtsrecherche durchgefithrt werden. Dabei wer-
den jene Sorten aufgelistet, die moglichst viele gemein-
same Allele der analysierten Sorte aufweisen. Nur bei
einer volligen Ubereinstimmung kann auf eine Identifi-
zierung des Genotypes geschlossen werden.

Es konnte allerdings bei manchen alten Sorten beob-
achtet werden, dass es an einzelnen Genorten Abwei-
chungen geben kann, ohne dass eine andere Sorte vor-
liegt (REGNER et al., 2000b). Spiegelt sich diese Abwei-
chung des genetischen Profils im Phinotyp wider, so
ist der Genotyp meist als eigenstindiger Typ oder
Klon charakterisiert. Letztendlich kénnen diese extrem
seltenen Abweichungen bei Mikrosatelliten aber heran-
gezogen werden, um Typen oder Klone von Sorten zu
charakterisieren (REGNER et al., 2000b). Die andere
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Komponente der Identitdt betrifft die Zusammenhinge
der Rebsorten, also ithre Gemeinsamkeiten. Ein Such-
modus in der Datenbank ermdglicht das Aufzeigen des
Ausmafles an Ubereinstimmung bis hin zur Abstamm-
ungsbeziehung. Bei Ubereinstimmung eines Wertes an
allen Genorten kann ein Abstammungsverhiltnis nicht
ausgeschlossen werden, wobei alleine dieser Zusam-
menhang nicht verrit, in welche Richtung die Entwick-
lung sich vollzogen hat. Allerdings lassen sich von we-
sentlich mehr Sorten Abstammungen erkennen, als
sich dann konkret in Kreuzungen darstellen lassen. Ei-
nerseits weil die klassischen Rebsorten durchwegs aus
Zufallsbestiubungen stammen und andererseits, weil
durch die jahrhundertelange Verinderung der Rebsor-
tenbestinde nur die fiir den Weinbau jeweils am besten
geeigneten Sorten erhalten blieben.

Sortenfamilien und Auskreuzungen lassen Leitsorten
erkennen, die ganz wesentlich zur Entwicklung des eu-
ropiischen Sortenspektrums beigetragen haben (REG-
NER et al., 1998b). Die Sorten ’Heunisch’, *Traminer’
und "Roter Veltliner’ konnen fiir den Mitteleuropii-
schen Weinbau als solche definiert werden. Dabei re-
prasentiert der *Rote Veltliner’ noch am ehesten einen
lokalen Genotyp, wihrend *Traminer’ und *Heunisch’
als sehr internationale Sorten betrachtet werden kon-
nen.

Fiir den "Roten Veltliner’ konnte, wie aufgrund ampe-
lographischer Merkmale vermutet, eine enge genetische
Beziehung zu den Sorten ’Frihroter Veltliner’, "Brauner
Veltliner’ und ’Rotgipfler’ dargestellt werden. Dabei
war bisher das Ausmafl der Verwandtschaft nicht klar.
Mittels genetischer Analyse konnten die Sorten ’Brau-
ner’ und *Weifler’ oder ’Silberweifler Veltliner’ als Ty-
pen der Sorte 'Roter Veltliner’ erkannt werden. *Friih-
roter Veltliner’ und ’Rotgipfler’ wurden als (REGNER,
2000) ’Rote-Veltliner’-Kreuzungen erkannt. Ebenfalls
als ’Rote-Veltliner’-Kreuzungen wurden die Sorten
"Neuburger’, *Zierfandler’ und *Rot-Weifler Veltliner’
eingestuft. Diese Sorten wurden bisher entweder nicht
mit Veltliner’ in Zusammenhang gebracht oder wurden
— wie der "Rot-Weifle Veltliner’ — nicht vom ’Roten
Veltliner’ getrennt (REGNER, 2000). Die Sorte Heu-
nisch’ gilt als Relikt der Hunneninvasion in Europa
nach der Zeit der Volkerwanderung (SCHUHMANN,
1997). Somit stellt die Sorte moglicherweise den wich-
tigsten nachvollziehbaren Import von Vitis vinifera in
Europa dar (BASSERMANN-JORDAN, 1975). Im Mittelalter
war die Unterscheidung zwischen den Rebsorten sehr
oberflichlich, die iltesten Beschreibungen nennen bei-
spielsweise nur die Sorten "Heunisch’ im Gegensatz zu
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’Frinkisch’ (BASSERMANN-JORDAN, 1975). Tatsichlich
handelt es sich bei beiden Sorten um Familien, die aber
letztendlich wie die ’Veltliner’-Familie eine Leitsorte
im Zentrum besitzen. Dies betrifft jedoch nur jene
"Heunisch’-Nachkommen, die ampelographisch der
Leitsorte sehr dhnlich sind. Andere Nachkommen der
Sorte "Heunisch’ sind eindeutig schon frither als eigen-
stindige Sorten erkannt worden und haben dement-
sprechend eigene Namen. Die Sorten ’Chardonnay’,
’Aligoté’, "Melon’, ’Auxerrois’, ’Riesling’, ’Elbling’,
’Ortlieber’, ’Riuschling’, ’Furmint’, ’Gamay’, ’Blau-
frankisch’ und viele andere entsprechen einer "Heu-
nisch’-Kreuzung (REGNER et al., 2000a). Die Frage,
warum sich derart viele Sorten von einer einzigen noch
dazu wahrscheinlich eingefiithrten Sorte entwickelt ha-
ben, lsst sich wahrscheinlich am besten mit den Eigen-
schaften erkliren, die diese Sorte bei Einkreuzung ver-
erben kann. Charakteristisch fiir 'Heunisch’ ist zweifel-
los eine hohe Fruchtbarkeit und sehr vitale wuchsstarke
Reben. Allerdings kann in schlechten Jahren ein zu ho-
hes Siureniveau wegen spiter Reife der Trauben ver-
bleiben. Einerseits sind diese Eigenschaften ein Indiz
fur eine Herkunft aus siidlicheren oder 6stlichen Ge-
bieten, andererseits zeigt sich daran, dass andere Sorten
damals vermutlich durch geringe Ertrige gekennzeich-
net waren. Wie aber ist es moglich, dass sich Qualititss-
orten wie *Chardonnay’, Riesling’, ’Silvaner’ und an-
dere in der Nachkommenschaft von "Heunisch’ auffin-
den lassen? Das Geheimnis liegt in der Kombination
mit anderen Sorten, die fiir hochqualitative Weine ste-
hen. In grober Vereinfachung wurden diese Sorten als
"Frinkisch’ bezeichnet, und genetisch verbirgt sich da-
hinter der autochtone Teil der Rebsorten, der aus Wild-
reben entwickelt worden war (REGNER et al., 1998b).

Die Sorte ’Traminer’ und in der Folge *Traminer’-
Kreuzungen konnen als dem ’Frinkisch’-Genpool zu-
gehorige Rebsorten betrachtet werden. Als direkte *Tra-
miner’-Nachkommenschaft haben sich die Sorten *Bur-
gunder’, ’Silvaner’, ’Sauvignon’, 'Rotgipfler’, ’Kurz-
stingler’ und ’Griiner Veltliner’ herauskristallisiert
(REGNER, 2000). Zahlreiche andere Sorten lassen zwar
den ’Traminer’-Einfluss erkennen, sind aber bereits
eine Nachkommenschaft eines *Traminer’-Simlings.

Jedoch gibt es auch zahlreiche Sorten, bei denen keiner-
lei Beziehung zu den beiden groflen Genpools erkannt
werden konnte. Die Auslese aus Wildreben und eventu-
elle Einkreuzungen mit heute verloren gegangenen Sor-
ten kann als Herkunft angenommen werden. Die gene-
tische Analyse von einer Vielzahl an Reben, die heute
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noch verfiigbar sind, kann auch die Zuordnung von bis-
lang undefinierten Reben ermoglichen.

Material und Methoden

Die Rebsorten stammen zum iberwiegenden Teil aus
der Sammlung der Hoheren Bundeslehranstalt fiir
Wein- und Obstbau Klosterneuburg. Zusitzlich wur-
den Referenzproben von den Sortensammlungen in
Deutschland, nimlich aus der Forschungsanstalt Gei-
senheim, dem Institut fiir Rebenziichtung Geilweiler-
hof, dem staatlichen Weinbauinstitut Freiburg und der
Landesanstalt in Neustadt an der Weinstrasse bezogen.
Weiteres Rebmaterial wurde von den Sammlungen in
Montpellier (F) Senkvice (SL) und Pecs (H) zur Verfi-
gung gestellt. Die DNA der Reben wurde aus frischen
Blattern pripariert. Unter Benlitzung eines verkiirzten
Reinigungsprotokolles konnte eine ausreichende Menge
und die erforderliche Reinheit der DNA erzielt werden
(REGNER et al., 1998b).

Die genetische Analyse erfolgte mit mehr als 30 ver-
schiedenen Genorten. Eingesetzte Genorte wurden
von der CSIRO Division of Horticulture, Adelaide in
Australien VVS 1-4, VVS29, (THomas and Scorr,
1993) entwickelt. Die VVMD 5-8 (BOWERS et al., 1996)
und VVMD 14,17,21, 24, 25, 27, 28, 31, 32, 36 Genorte
(BowERrs, 1999) stammen von der University of Davis
in Kalifornien, USA.

Die VRZAG 7-112 Genorte (SErC et al., 1999) stam-
men aus einer Kooperation der HBLA und BA Kloster-
neuburg mit der Universitit fiur Bodenkultur, Institut
fir Angewandte Genetik. Die Genorte wurden mittels
Polymerase-Kettenreaktion (PCR) entwickelt und die
entstandenen Allel-Fragmente auf einem automatischen
Sequenzierer (ABI 373 A) aufgetrennt, sowie deren
Fragmentlinge ermittelt. Als interner Lingenstandard
wurde der PRISM Genescan-350 TAMRA aufgetragen
und die entwickelten Fragmente aufgrund der Fluores-
zenz der Farbstoffe 6 FAM, HEX und TET analysiert.
Die PCR-Protokolle wurden gemifl den Angaben zum
Genort durchgefiihrt, wobei meist 50 °C als Anlage-
rungstemperatur und ein dreistufiger Entwicklungszy-
klus verwendet wurden. Im giinstigen Fall konnten
drei Genorte gleichzeitig in einem multiplex PCR-An-
satz entwickelt werden. Die Ausbeute an Fragment-
DNA wurde durch die Auftrennung auf einem Agaro-
segel (2%) abgeschitzt und entsprechend der Menge
zwischen 0,5 — 2 ul auf ein Sequenziergel (6% Poly-
acrylamid) aufgetragen. Die Daten werden in einer Ac-
cess Datenbank gespeichert und als Referenz fiir Sor-
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tenidentifizierung herangezogen. Ein Programm fir
das Erkennen von Identititen und Erfassen von geneti-
schen Beziehungen wurde entwickelt.

Ergebnisse und Diskussion

Die Rebsorte 'Hanns’ oder "Hansen’ (wie sie Goethe
bezeichnete) (GOETHE, 1878) ist eine dieser seltenen
Reb-sorten, die bisher nirgendwo zuordenbar war. Das
Mikrosatelliten-Profil zeigt sehr viele gemeinsame Al-
lele mit der Sorte *Roter Veltliner’ auf. Insgesamt kann
an jedem Genort ein gemeinsames Allel der beiden Sor-
ten erkannt werden. Diese Gemeinsambkeit lisst auf eine
Abstammungsbeziehung schlieffen. Aufgrund der be-
reits dokumentierten Stellung der Sorte "Roter Veltli-
ner’ in der Vergangenheit kann auch hier angenommen
werden, dass die Sorte Hanns’ eine ’Rote-Veltliner’-
Nachkommenschaft ist (Tabelle 1). Jedoch sollte nicht
der Name mit der Sorte *Blauer Hans’ verwechselt wer-
den. Diese Sorte ist vollig eigenstindig und zeigt zur
Sorte "Hanns’ keine enge genetische Beziechung auf. Al-
lerdings konnte festgestellt werden, dass unter dem Na-
men ’Blauer Hans’ verschiedene Genotypen kursieren.
Dabei konnte auch ein *Griiner Veltliner’ mit stirkerer
Blaufirbung der Blattadern erkannt werden. Fiir eine
tatsichliche Aufklirung der Sorte "Blauer Hans’ bedarf
es weiterer unabhingiger Referenzproben.

Eine ihnliche Herkunft wie fir die Sorte ’Hanns’
konnte auch fiir die Sorte *Beerheller’ ermittelt werden.
Diese fast verschwundene Sorte wurde frither in den
Weinbaugebieten an der Siidbahn kultiviert. Jedoch
kam die Sorte nur in gemischten Anlagen vor. Sie hat
kleinbeerige rotgraue Trauben von kleiner bis mittlerer
Dimension und besitzt abgesehen vom *Veltliner’-ahli-
chen Blatt wenig Homologie zur Sorte *Roter Veltli-
ner’. Da es sich bei dieser Sorte ebenfalls um eine sehr
lokale Rebsorte handelt, ist die Definition der Abstam-
mung von der Sorte "Roter Veltliner’ sehr wahrschein-
lich. Zumindest die genetische Ahnlichkeit kann mittels
SSR Marker gezeigt werden (Tabelle 1).

Die Sorte ’Friihroter Veltliner’, die ebenfalls vom "Ro-
ten Veltliner’ abstammt und deren Herkunft aus einer
Kreuzung mit *Silvaner’ abgeleitet werden konnte (REG-
NER et al., 2000a), trigt ein Synonym, welches bisher
vollig unklar war. Die Bezeichnung der Sorte mit dem
Namen *Malvasier’ schien bisher nicht nachvollziehbar.
Proben aus den Sortensammlungen Geilweilerhof und
Neustadt an der Weinstrafle ergaben, dass diese "Malva-
sier’-Sorten in keinerlei genetischem Zusammenhang
mit der Sorte *Frihroter Veltliner’ stehen. Da die Be-
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Tabelle 1:

Regner et al.

Die Allelle der Landsorten Hanns’ und *Beerheller” weisen auf eine Herkunft als "Rote Veltliner’-Kreuzung hin.
’Frithroter Veltliner’ und *Malvasier rose du Po’ sind annihernd idente Genotypen und entsprechen daher einem

Sortenbegriff.
locus Hanns Roter Veltliner Beerheller Frithroter Velt. Malvasier r. du Po
VVS1 190: 190 190 : 190 190 : 190 180: 190 180: 190
VVS 2 131:133 131:133 133 : 151 133 : 151 133 : 133
VVS 4 168 : 168 168 : 175 167 : 175 168 : 175 168 : 175
VVMD 5 234 : 246 240 : 246 226 : 246 232 : 240 232 : 240
VVMD 6 207 : 207 199 : 207 207 : 209 189 : 207 189 : 207
VVMD 7 249 :253 239:253 239:239 247 : 253 247 : 253
VVMD 8 141 : 147 143 : 147 147 : 159 143 : 147 143 : 147
VVMD 17 221:222 221:221 220:221 221:222 221:222
VVMD 24 214 :214 208 : 214 208 : 214 208 : 210 208 : 210
VVMD 27 183 :189 183 :194 183 :189 189 :193 189 :193
VVMD 28 241 :271 249 : 271 251:271 239:271 239:271
VVMD 32 255:270 255 : 265 255 : 255 265 :273 265:273
VVMD 36 264 : 296 264 : 264 264 : 276 264 : 264 264 : 264
VRZAG 15 167 : 177 167 : 175 167 : 177 167 : 167 167 : 167
VRZAG 21 202 : 204 202 : 206 202 : 208 202 : 208 202 : 208
VRZAG 29 114 : 118 114 : 114 114 : 114 114 : 114 114 : 114
VRZAG 62 193 : 205 193:197 189:193 193 : 205 193 : 205
VRZAG 64 140 : 144 144 : 164 140 : 144 144 : 144 144 : 144
VRZAG 67 128 : 151 151: 151 128 : 151 151: 161 151 : 161
VRZAG 79 252 :252 252 :252 244 : 252 252 :252 252 :252
VRZAG 83 190: 196 190: 192 192 : 202 190 : 190 190 : 190
VRZAG 112 236 : 236 236 : 236 236 : 236 236 : 240 236 : 236

zeichnung *Malvasier’ in Italien sehr hiufig ist und dort
zahlreiche verschiedene Malvasier mit zusitzlicher
Ortsbezeichnung vorkommen, konnte iiber die ampe-
lographische Beschreibung die Sorte *Malvasier rose du
Po’ ausfindig gemacht werden. Diese Sorte entspricht
iber die Morphologie hinaus genetisch weitgehend der
Sorte ’Frithroter Veltliner’ (Tabelle 1).

Die Sorte Midchentraube’ ("Leanika’) gilt vor allem in
den Nachbarlindern Ungarn, Slowenien und der Slo-
wakei als traditionelle Rebsorte mit Jahrhunderte alter

Tradition. Die Sorte soll nach gingiger Lehrmeinung
in Rumanien unter dem Namen "Feteasca alba’ bekannt
sein (ALLEWELDT, 1988). Auch wenn eine morphologi-
sche Ahnlichkeit vorhanden ist, so konnten genetisch
doch erhebliche Unterschiede festgestellt werden (Ta-
belle 2), sodass die individuelle Bezeichnung gerechtfer-
tigt ist und aufrecht erhalten werden muss. Die syno-
nyme Bezeichnung "Midchentraube’ und *Leanika’ ent-
spricht dem genetischen Naheverhaltnis dieser Sorten,
auch wenn sich einige Unterschiede in der genetischen
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Tabelle 2:

Regner et al.

Die Allele der Sorten *Leanika’, "Madchentraube’, *Kiraly Leanika’ und *Feteasca alba’, die zwar als Synonyme be-
zeichnet werden und dennoch deutliche genetische Unterschiede erkennen lassen.

locus Leanika Midchentraube Kiraly Leanika Feteasca alba
VVS1 181:187 187 :187 181:181 181:190
VVS 2 133 :133 133 : 135 133 :133 139 : 151
VVS 4 168 168 168 : 174 168
VVMD 5 226 : 236 226 : 236 236 : 240 226 : 236
VVMD 6 199 : 207 199 : 199 189 :199 199 : 207
VVMD 7 253 :253 247 : 253 247 : 249 239 :247
VVMD 8 143 : 147 143 : 147 141 : 147 143 : 143
VVMD 17 212 :222 212:222 212 :222 220:222
VVMD 21 249 : 249 249 : 249 243 : 249 243 : 249
VVMD 24 210:210 210:210 210:210 206 : 210
VVMD 25 253 :259 253 : 259 245 : 253 245 : 253
VVMD 27 185:19%4 185: 194 194 : 194 187 :191
VVMD 28 251 :267 251:267 231:267 231:237
VVMD 31 204 .210 204 : 210 204 :212 212 : 216
VVMD 32 249 : 253 249 : 249 253 :263 253 :263
VVMD 36 264 : 276 264 : 276 254 : 264 226 : 254
VRZAG 15 177 177 167 : 177 167 .177
VRZAG 21 202 :208 202 :208 202 :202 198 : 204
VRZAG 29 114 114 114 114
VRZAG 62 193 :195 193 :195 195 : 205 193 :195
VRZAG 64 144 : 158 144 : 158 151 : 158 144 : 158
VRZAG 67 141 : 151 141 : 151 134 : 141 134 : 141
VRZAG 79 238 :252 238 :252 250: 252 260 : 260
VRZAG 83 188 :190 188 : 190 190:192 196 : 202
VRZAG 112 231:242 231:242 231:242 231:248

Analyse ergaben. Die Anderung eines locus von hetero-
zygot auf homozygote Allelinformation kann bereits
bei geringfiigigen Mutationen ausgelost werden und ist
ein eher seltenes Ereignis. Das Auftreten solcher Null-
allele kann zur Unterscheidung von Typen oder Klonen
einer Sorte verwendet werden (REGNER et al., 2000b).
Diese Abweichungen sind jedoch nicht gleich zu be-

werten wie andere Allellingen, da das urspriingliche
Allel ja vorhanden ist, jedoch die Primer-Anlagerungs-
stelle verindert ist. Eine morphologisch verwandte
Sorte, nimlich ’Kiraly Leanika’, kann vermutlich als
Nachkommenschaft der Sorte ’Leanika’ ("Madchen-
traube’) betrachtet werden.
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Tabelle 3:

Regner et al.

Die Allelle von 4 verschiedenen *’Gamay’-Profilen lassen erkennen, dass ’Gamay’ eine Population von Sorten ist,
die als Gemeinsamkeit die Abstammung von der Sorte "Heunisch’ erkennen lisst.

locus Heunisch Gamay 1 Gamay 2 Gamay noir ~ Gamay de Pinot
Bouze
VVS1 190 190 190 190 190 183 :190
VVS 2 133:143 133 : 151 133 : 151 143 : 151 133 :137 137 : 151
VVS 3 220 :220 214 : 220 214 : 220 214 : 214 214 : 220 214 : 220
VVS 4 168 : 169 168 : 173 168 168 : 173 168 168:173
VVS 29 171 :179 171 :179 171 :179 179 171:179 171 : 179
VVMD 5 234 :240 234 :238 226 : 234 228 :234 236 : 240 228 : 238
VVMD 6 189 : 209 199 : 209 206 : 209 189 :199 199 : 209 199
VVMD 7 239:249 239:249 239 : 257 239:239 239 :249 239:243
VVMD 38 141 : 147 143 : 147 143 : 147 143: 147 143 : 147 141 : 143
VVMD 17 220:222 220:222 220 220 220:222 212:220
VVMD 21 249 249 249 249 249 249
VVMD 24 210:218 210:218 210:218 210:216 210:218 214 :216
VVMD 25 243 : 259 253 : 259 253 : 259 253 :259 243 243 : 253
VVMD 26 249 : 251 249 : 251 251:251 249 : 255 249 : 251 249 : 255
VVMD 27 179 : 181 181 :189 181 :189 179 : 189 179 185:189
VVMD 28 231:249 231:237 231:237 231:239 221:249 221:239
VVMD 31 212:214 204 : 214 204 : 214 212 : 216 214 : 216 216
VVMD 32 253 :273 253:273 253 :273 241 : 253 241 :273 241:273
VVMD 36 264 : 276 254 : 264 254 : 264 254 254 : 264 254
VRZAG 7 1565 155 155 155 155 165
VRZAG 15 167 : 167 167 : 167 167 : 167 167 : 167 167 167 : 179
VRZAG 21 204 : 208 202 :208 204 : 208 202 :208 200 : 204 202 : 208
VRZAG 25 227 : 240 227 227 227 227 227 : 238
VRZAG 29 114 :118 114 :118 114 : 118 114 114 114:118
VRZAG 30 149: 151 151: 153 151: 151 151:153 151 :153 151 :153
VRZAG 62 197 : 205 195 : 205 195 : 205 195 : 205 195 : 205 189:195
VRZAG 64 160 : 160 138 : 160 160 : 160 140 : 160 160 140: 164
VRZAG 67 141 141 141 :153 141 : 153 141 :153 141 : 153 128 : 1563
VRZAG 79 237 : 243 243 : 245 243 : 245 243 : 245 243 239: 245
VRZAG 83 190:196 190 : 196 190 : 202 196 : 202 190 190: 202
VRZAG 112 242:244 242 : 244 242 : 244 242 : 244 242 242 : 244

Die Sorte ’Gamay’ ist wohl eine der bekanntesten fran-
z0sischen Rotweinsorten (GALET, 1990), die vor allem
durch die Fruchtigkeit und die Eignung zur Beaujo-
lais-Bereitung bekannt ist. Diese Sorte wurde in der
Vergangenheit hdufig mit der Sorte ’Blaufrinkisch’ in
Verbindung gebracht. Daher war es nétig, den geneti-
schen Vergleich *Blaufrinkisch’ mit ’Gamay’ herzustel-
len. Nach den ersten Analysen stand fest, dass die Sorte
’Gamay’ nicht scharf definiert ist und sich unter den
sechs analysierten Rebsorten mit Namen *Gamay’ zu-
mindest vier verschiedene Genotypen befinden, die

alle genetisch eigenstindig sind. Da diese ’Gamay’-Ge-
notypen aber aufgrund der groflen morphologischen
Ahnlichkeit als eine Sorte definiert sind, kann die gene-
tische Unterschiedlichkeit auch nicht zu grof§ sein. Ver-
gleicht man die Sorten untereinander, kann keine di-
rekte genetische Beziehung erkannt werden. Sucht man
aber die Allele in einer moglichen Elternsorte, so findet
man bei allen analysierten ’Gamay’-Sorten die Mog-
lichkeit einer Heunisch’-Elternschaft. Fiir eine dieser
Sorten ("Gamay noir’) konnte als zweiter Elternteil die
Sorte ’Burgunder’ erkannt werden. Aufgrund dieser
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Tabelle 4:

Die Abstammung der Sorte "Miiller-Thurgau’ ist von einer Kreuzung ’Riesling” x *Chasselas de Courtillier’ oder
"Madleine Royale’ moglich. Die annihernde genetische Identitit von ’Chasselas de Courtillier’ und "Madleine
Royale’ zeigt die Moglichkeit eines Synonyms auf.

locus Riesling Miiller-Thurgau Madleine Royale ~ Chasselas de Courtillier

VVS1 190 190 183 190 183 190 183 190
VVS2 143 151 143 151 151 155 151 155
VVS 3 214 220 220 220 220 220 220 220
VVS 4 168 168 168 173 168 173 168 173
VVS 29 171 179 179 179 171 179 171 179
VVMD 5 226 234 226 228 228 236 228 236
VVMD 6 206 209 199 206 199 209 199 209
VVMD 7 249 257 247 257 243 247 243 247
VVMD 8 143 147 143 147 143 157 143 157
VVMD 17 220 220 212 220 212 221 212 221
VVMD 21 249 249 249 249 249 249 249 249
VVMD 24 210 218 214 218 214 216 214 214
VVMD 25 253 259 253 259 245 253 245 253
VVMD 28 231 237 237 247 221 247 221 247
VVMD 31 204 214 204 216 212 216 212 216
VVMD 32 253 273 253 253 253 273 253 263
VVMD 36 254 264 254 264 254 264 254 264
VRZAG 7 157 157 157 157 157 157 157 157
VRZAG 15 167 167 167 167 167 177 167 177
VRZAG 21 204 208 204 204 204 208 204 208
VRZAG 25 227 227 227 227 227 227 227 227
VRZAG 29 114 118 114 118 114 118 114 118
VRZAG 62 195 205 195 195 189 195 189 195
VRZAG 64 139 161 139 163 161 165 161 165
VRZAG 67 141 153 151 153 141 152 141 152
VRZAG 79 244 246 244 246 246 260 246 260
VRZAG 83 191 197 197 203 190 202 190 202
VRZAG 112 242 244 231 242 231 242 231 242
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Tabelle 5:

’Cabernet franc’ kann als Eltern- Sorte fiir ’Cabernet
Sauvignon’ aber auch fiir "Merlot’ gelten. Beide Nach-

Tabelle 6:

Regner et al.

Die Allele der Sorte ’Bianca’ bestitigen die Abstam-
mung von einer Kreuzung ’Bouvier’ x ’S.V. 12375

kommenschaften weisen an allen untersuchten Genor-  (Eger 1)
ten je ein gemeinsames Allel mit *Cabernet franc’ auf.

locus Cabernet  Cabernet Merlot locus Bouvier Bianca S.V. 12375

franc Sauvignon (S1)
VVS1 181:181 181 :181 181:190 VVS1 181:190 181:19%4 190: 194
VVS 2 139 : 147 139 : 151 139: 151 VVS 2 133 : 151 133 : 151 133:143
VVS3 214 : 214 214 : 220 214 : 220 VVS 3 212 :220 212 :220 212 : 218

VVS 4 167 : 175 168 : 175 168 : 175 VVS 4 168 : 173 167 : 173 167
VVS 29 175 : 181 179 : 181 175 :181 VVS 29 171 : 178 171 : 181 176 : 181
VVMD 5 226 : 240 232 :240 226 : 236 VVMD 5 228 :228 228 : 236 232 : 236
VVMD 6 199 : 206 206 : 207 199 : 207 VVMD 6 199 : 207 199 : 214 199 : 214
VVMD 7 239 : 263 239 :239 239 :247 VVMD 7 243 :243 243 : 253 237 : 253
VVMD 8 147 : 157 143 : 157 143 : 157 VVMD 8 141 :143 143 : 153 153 : 185
VVMD 17 212:221 221:222 220:221 VVMD 17 220:222 220:220 220:220
VVMD 21 249 : 258 249 : 258 243 :249 VVMD 21 249 233 :249 233 : 256
VVMD 24 210:210 210:219 210:214 VVMD 24 214 :218 214 : 218 210: 214
VVMD 25 243 : 259 243 : 253 243 : 253 VVMD 25 253 245 :253 245 : 259
VVMD 27 181 :189 175:189 189 :191 VVMD 27 185:19%4 185:189 189 :19%4
VVMD 28 231:239 237 :- 239 231 :237 VVMD 28 221 :271 221 :239 237 : 239
VVMD 31 206 : 216 206:210 212 : 216 VVMD 31 212 :216 214 : 216 212 : 214
VVMD 32 241 : 259 241 : 241 241 : 241 VVMD 32 273 :273 253 :273 241 : 253
VVMD 36 254 : 254 254 : 264 254 : 254 VVMD 36 254 : 264 254 :270 240:270
VRZAG7 157 : 157 157 : 157 157 : 157 VRZAG7 157 110: 157 110: 197
VRZAG 15 165 : 183 165 : 167 165 : 167 VRZAG 15 167 : 179 167 : 193 169 : 193
VRZAG 21 192 : 202 202 :208 202 :202 VRZAG 21 208 : 208 202 :208 202 : 208
VRZAG 29 114 : 114 114 :114 114 : 114 VRZAG 29 114 :118 118 : 124 118 :124
VRZAG 30 151:153 151 : 153 151 : 153 VRZAG 62  195:197 195:195 191:195
VRZAG 62 195 : 205 189:195 195:195 VRZAG 64 140 : 160 140 : 140 140: 170
VRZAG 64  158:160 140 : 160 138 : 160 VRZAG 67 128 :141 128 : 154 154 : 175
VRZAG79  247:259 247 : 247 259 : 259 VRZAG79 240:252 240 : 262 256 : 262

VRZAG 83  196:202 202 :202 196 : 202 VRZAG 83 190 190 190
VRZAG 112 231:244 231:236 231:244 VRZAG 112 236:242 231:242 231 : 236

11
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Tabelle 7:

Die Allele der Sorte "Riesling” Klon 239 Gm sowie der "Riesling Selbstung Reichsriesling’, der Kreuzungen *Gold-
riesling’, "Beutelriesling’, ’Augustriesling’ und *Firnriesling’. Die Sorte Blauer Riesling” steht nicht im direkten ge-
netischen Zusammenhang.

Locus 239 Gm Reichsriesling  Goldriesling Beutelriesling Augustriesling  Firnriesling
VVS1 190 190 162 : 190 183:190 183:190 190
VVS 2 143 : 151 143 : 151 137 : 151 137 : 151 137 : 151 133 :151
VVS 3 214 : 220 214: 220 214 : 220 220:222 214 : 220 214: 220
VVS 4 168 168 167 : 168 167 : 168 167 : 168 168
VVS 29 171:178 171 :178 171:178 171 171:178 171 .178
VVMD 5 226 : 234 226 : 234 226 : 228 228 : 234 226 : 238 230: 234
VVMD 6 207 : 209 206 : 209 199 : 209 206 : 206 199 : 207 206 : 206
VVMD 7 249 : 257 249 : 257 239:249 243 : 249 239 :257 243 : 249
VVMD 38 143 : 147 143 : 147 141 : 147 147 141 : 147 141 : 145
VVMD 17 220:220 220:222 220:221 212 :220 212:220 220:221
VVMD 21 248 248 248 : 255 248 248 : 255 248 : 263
VVMD 24 210:218 210:216 210:218 210 210:218 210:214
VVMD 25 253 : 259 253 :259 253 : 259 253 : 259 243 : 253 253
VVMD 26 251 251 249 : 255 249 : 253 249 : 255 249
VVMD 27 181:189 181 :189 181:189 189 189 181 :189
VVMD 28 231:237 231 :237 231:239 231 :237 231:237 237 : 249
VVMD 31 204 : 214 204 : 214 214 : 216 204 : 214 204 : 216 212 : 214
VVMD 32 253 :273 253 :273 253:273 253 :273 253:273 241:273
VVMD 36 254 : 264 254 : 264 254 : 264 264 : 276 254 : 276 254 :276
VRZAG 15 167 167 167 167 167 : 179 167 : 205
VRZAG 21 204 : 208 204 : 208 202 : 204 202 :208 202 : 208 208
VRZAG 25 225:225 225:225 225:236 225:236 225:236 225:238
VRZAG 29 114 :118 114 :118 114 :118 112:114 116 : 118 114 :118
VRZAG 62 195 : 205 195 : 205 195 : 205 189 : 205 191:195 189 : 205
VRZAG 64 138 : 160 138 :160 138 : 160 140 : 160 140 : 160 138 : 142
VRZAG 67 141 : 154 141 : 154 128 : 141 128 : 141 128 : 141 128 : 152
VRZAG 79 243 : 245 243 : 245 245 245 : 255 245 243 : 259
VRZAG 83 191 : 197 191:197 191 :197 191 :197 191 :197 193
VRZAG 112 242 : 244 244 : 248 242 : 244 231 : 244 242 : 244 244

Analyse kann die Sorte ’Gamay’ als eine 'Heunisch’-  kann ’Gamay’ als eine Population betrachtet werden.
Nachkommenschaft definiert werden. Da die verschie-  Die Beziechung zur Sorte ’Blaufrinkisch’ ist eine halb-
denen ’Gamay’-Sorten jedoch nicht getrennt wurden, geschwisterliche und zeigt auf, welche Bedeutung die

12
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Sorte "Heunisch’ fiir die Entwicklung der Rebsorten in
Europa hatte.

Ein weiteres Synonym konnte durch die genetische
Analyse der Sorten ’Chasselas de Courtillier’” und
’Madleine Royale’ aufgedeckt werden. Die geringen ge-
netischen Unterschiede weisen auf den Typ-Charakter
von ’Chasselas de Courtillier’ hin. Vermutungen, es
konnte sich bei *Chasselas de Courtillier” um *Admira-
ble de Courtillier’ handeln (DETTWEILER, et al., 2000),
stellten sich als falsch heraus. Aufgrund der wahr-
scheinlichen Elternschaft an der Sorte *Miiller-Thurgau’
erhilt dieses Synonym mehr Bedeutung als die Sorte fiir
den praktischen Weinbau je erlangt hat. Tatsichlich ist
die genetische Ubereinstimmung so grof}, dass beide
Sorten dafiir in Frage kommen. Jedoch sollte beachtet
werden, dass beide Sorten aus Frankreich kommen
und dort Madleine Royale’ als Leitsorte definiert ist.
Folglich ist die korrekte Abstammung der Sorte *Miil-
ler-Thurgau’ von einer ’Riesling’ x "Madleine Royale’
(’Chasselas de Courtillier’) Kreuzung zu definieren.
Wie bereits frither gezeigt, hat sich die Sorte *Cabernet
Sauvignon’ aus einer Kreuzung von *Cabernet franc’ x
’Sauvignon’ ergeben (SEFC et al.,1997; BOWERS and MER-
EREDITH, 1997). Ublicherweise wurden und werden
diese beiden Sorten gemeinsam gepflanzt und vinifi-
ziert. Ahnliches kann von der Sorte "Merlot” festgestellt
werden, die sehr haufig mit *Cabernet franc’ gepflanzt
wurde. Die grofle morphologische Ahnlichkeit diirfte
auch Ursache fiir die hiufigen Verwechslungen der bei-
den Sorten sein. Die genetische Analyse erlaubt eine
klare Unterscheidung der beiden Sorten, zeigt aber
auch die enge genetische Bezichung auf. Aufgrund der
Morphologie gilt die Sorte *Cabernet franc’ als die ur-
spriinglichere Rebe. Tatsichlich weist sie eine Allel-
linge auf, die sonst vor allem bei Wildreben (Vitis silve-
stris) zu finden ist. Das Allel am locus VVMD 7 mit der
Linge 263 wurde tberwiegend bei Wildreben gefunden
und deutet auf die Auslese der Sorte Cabernet franc’
aus Wildreben hin. Jedenfalls kann die Sorte fiir die
Nachkommenschaft "Merlot” und ’Cabernet Sauvignon’
in Betracht gezogen werden.

Bei Neuziichtungen mit definierter Herkunft wie z.B.
bei der Sorte *Bianca’ lisst sich die Abstammung einfa-
cher nachvollziehen. Die Allele der Sorte entsprechen
weitgehend den Elternallelen, nimlich den Sorten "Bou-
vier’ und *SV 12375 S1’ (Eger1). Da es sich bei der Sorte
’Bianca’ um eine pilzwiderstandsfihige Rebe handelt,
scheint es nicht uninteressant, dass gewisse Allellingen
von den sonst bei Vitis vinifera tiblichen Allelen abwei-
chen. Tatsichliche Kopplung von Resistenzeigenschaf-
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ten mit definierten Allelen kann aber nur anhand von
Segregationsanalysen festgestellt werden.

Der Rebenziichter Oberlin hat die Bedeutung der Sorte
"Riesling” zum Anlass genommen, um eine ganze Pa-
lette an ’Riesling’-Kreuzungen herzustellen (Tabelle 7).
Einige dieser "Riesling’-Derivate (AMBROSI et al., 1994)
wurden in der genetischen Analyse auf ihre Abstam-
mung hin untersucht. Die Sorte "Reichsriesling’, die ja
eine ’Riesling’-Selbstung sein soll (AmBRrosi et al.,
1994), zeigte einerseits erstaunlich geringe Zunahme an
homozygoten Allelen, jedoch an der Verinderung des
genetischen Profils lisst sich die Selbstung als Zucht-
vorgang erkennen. Entscheidend fiir die Erhaltung des
hohen Heterozygotie-Grades diirfte jedoch auch die
Selektion des entsprechenden Genotypes sein. Bei den
Sorten ’Goldriesling’, *Beutelriesling’, *Augustriesling’
und °Firnriesling” konnte die ’Riesling’-Abstammung
bestitigt werden. Fiir die Sorte ’Goldriesling’ wird
’Courtillier musqué” und fir ’August’- und ’Firnries-
ling’ die Sorte Muskat St. Laurent’ als zweiter Eltern-
teil genannt. In allen Fillen konnte der zweite Elternteil
anhand des zur Verfigung stehenden Sortenprofils
nicht bestitigt werden. Da es sich bei diesen Kreu-
zungspartnern um seltene Sorten handelt, bleibt die
Frage nach den tatsichlichen zweiten Elternteilen of-
fen. Wesentlicher fir die weinbauliche Bedeutung
scheint aber die bestitigte Riesling’-Abstammung zu
sein. Die Sorte "Roter Riesling’ ist genetisch mit der
Sorte *Weifler Riesling” ident. Die Sorte ’Blauer Ries-
ling” stellt aber einen eigenstindigen Genotyp dar, der
keinen direkten genetischen Zusammenhang zur Sorte
"Weifler Riesling” erlaubt. Die Sorte wurde vermutlich
aus Wildreben ausgelesen und aufgrund der Ahnlich-
keiten in der Morphologie als *Blauer Riesling” bezeich-
net. Jedoch trigt die Sorte einige Allele, die auf eine
ferne genetische Beziehung zur Sorte ’Riesling” hinwei-
sen.
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