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1.  Einleitung

Die Begriffe ,,biologische Vielfalt” und ,,pflanzengenetische Ressourcen® sind in den letzten
Jahren verstirkt in den Vordergrund arten- und naturschutzorientierter Diskussionen getreten.
Ursache hierfiir stellt die anhaltende Abnahme an Arten dar und die dringende Notwendigkeit,
ihr entgegenzuwirken. Dabei ist nicht nur ein Verlust an Wildpflanzen festzustellen, deren
Biotope in zunehmendem Malle zerstdrt werden, sondern auch von Kulturpflanzen, deren
urspriingliche Vielfalt in Form alter Sorten und Landrassen einer abnehmenden Zahl hoch-
spezialisierterer und ertragreicherer Hochleistungssorten weichen muf3.

Weltweit versucht man dem Verlust an pflanzengenetischen Ressourcen in internationalen
Programmen der Organisation fliir Erndhrung und Landwirtschaft der Vereinten Nationen
(FAO) sowie der Europdischen Union, aber auch auf nationaler Ebene (Bund-Lénder-
Arbeitsgruppe ,,Erhaltung forstlicher Genressourcen®) entgegenzuwirken. So hat die Vierte
Technische Konferenz der FAO 1996 in Leipzig einen Weltaktionsplan (Global Plan of
Action) zur Konservierung pflanzengenetischer Ressourcen fiir kommende Generationen be-
schlossen (BML mit ZADI 1997).

Eine Moglichkeit fiir den Erhalt pflanzengenetischer Ressourcen in Form vorhandener Kul-
tursorten, alter Sorten und Landrassen stellt die Einlagerung in Genbanken (ex situ) dar. Eine
Einbeziehung von Wildpflanzen von aktuellem oder potentiellem Nutzen in dieses Schutz-
konzept (vgl. SCHLOSSER et al. 1991) ist jedoch in groBerem Umfang schon aufgrund der da-
mit verbundenen Kosten unmoglich. Auf diese Weise konnen allenfalls einige ausgewéhlte
Individuen einiger weniger Pflanzenarten, deren zukiinftige Bedeutung bereits heute absehbar
ist, konserviert werden.

Eine dauerhafte Erhaltung auch potentiell nutzbarer Sippen sowie ihrer innerartlichen Vielfalt
ermoglicht allein die /n-situ-Erhaltung. Nur sie gewihrleistet zudem eine Teilnahme der
Pflanzen an der evolutiondren Entwicklung und damit die Mdglichkeit, auf sich &ndernde
Umweltbedingungen entsprechend zu reagieren. Eine Sicherstellung der Variabilitdt der Arten
ist daher die Voraussetzung fiir funktionierende und stabile Okosysteme. Im Gegensatz zur
Ex-situ-Erhaltung erhélt die /n-situ-Erhaltung somit einen dynamischen, d. h. sich fortentwik-
kelnden Genpool.



1.1  Problemstellung / Wissensstand, Zielsetzung

Problemstellung / Wissensstand

Die biologische Vielfalt umfafit einen Komplex mehrerer Betrachtungsebenen: Die grofite
raumliche Ebene stellt die Vielfalt von Okosystemen und Lebensriumen dar, ihr folgt die
Vielfalt verschiedener Arten und schlieBlich — die Ebene der kleinsten Strukturen und
Grundlage fiir die iibrigen — die genetische Vielfalt innerhalb einer Art, die der Populationen
(BfN 1997).

Die innerartliche (intraspezifische) Diversitdt ist von entscheidender Bedeutung fiir den Fort-
bestand einer Art, da es den Individuen nur durch vielfdltige Auspridgungen von Eigenschaf-
ten moglich ist, auf Umweltverdnderungen zu reagieren. Fiir den Menschen von Bedeutung ist
zudem die Vielfalt innerhalb solcher Arten, die natiirliche Vorkommen aktuell genutzter oder
potentiell nutzbarer Pflanzen darstellen. Die Wildpflanzen stellen hier ein wichtiges Reservoir
an Figenschaften dar (genetische Ressourcen), die den Kulturlinien oftmals durch die
zlichterische Bearbeitung verlorengegangen sind. Haufig trifft dies fiir Resistenzen gegeniiber
Krankheitserregern zu, die z. B. gegen Pflanzenschutzmittel resistent geworden sind. Auch fiir
die Optimierung von Inhaltsstoffen sind oftmals die bereits vorhandenen Zuchtstimme nicht
mehr geeignet.

Um Aussagen dariiber treffen zu konnen, in welchem Malle Variabilitdt vorhanden ist und
wie sie sich gliedert, sind einerseits morphologische Untersuchungen zur unterschiedlichen
Auspragung arttypischer Merkmale notwendig, andererseits muf3 auch die Vielfalt der Arten
auf der genetischen Ebene ermittelt werden. Eine weitere Dimension stellt die Priifung der
natiirlichen Vorkommen von Nutzpflanzen und deren nahe Verwandte auf Inhaltsstoffe sowie
ihre Reaktion gegeniiber Pathogenen dar. Die Ergebnisse derartiger Untersuchungen,
zusammen mit einer ausfiihrlichen Standortdokumentation, ergeben letztlich ein umfassendes
Bild der intraspezifischen Variabilitdt der betreffenden Arten und lassen Schliisse {iber ihre
rdumliche wie standortliche Differenzierung sowie ihre Bedeutung als genetische Ressourcen
Zu.

Ein methodisches Konzept zur Durchfiihrung derartiger Untersuchungen existiert bislang je-
doch nicht. Molekulargenetische Untersuchungen wurden bisher fast ausschlieBlich an in
Nutzung befindlichen Kulturpflanzen sowie an lokalen Sorten und alten Landrassen durchge-
fithrt. Untersuchungen von natiirlichen Populationen beziehen sich 1. d. R. auf seltene Arten
und geographisch isolierte Vorkommen. Beispiele fiir Studien zur Diversitit von
Wildpflanzen sind z. B. KLEIN (1986), BEGEMANN (1988), LEONARDS & MULLER (1990),
ZEIDLER et al. (1994), OETMANN (1994), FISCHER & MATTHIES (1998) und AYRES, D.R. &
F.J. RYAN (1999). Untersuchungen von natiirlichen Populationen haufiger Arten, die neben



der genetischen auch die morphologische Ebene erfassen und hierbei auch fiir die Ziichtung

relevante Merkmale beriicksichtigen, fehlen bislang weitgehend.

Zielsetzung

Die Forschungsprojekte GS 33042 und GS 33080 sollten als Pilotstudie verschiedene
Wildherkiinfte ausgewidhlter Pflanzenarten in Nordrhein-Westfalen mit Hilfe morphologischer
und molekulargenetischer Methoden charakterisieren. Der Schwerpunkt des ersten Projektes
bestand darin festzustellen, inwieweit unterhalb des Artniveaus Diversitidt feststellbar ist.
Schwerpunkt des zweiten Projektes war ein direkter Vergleich zwischen den Wildpflanzen
und ihren derzeit genutzten Kulturformen. Zudem wurden Analysen von Inhaltsstoffen
durchgefiihrt und die Reaktion der Pflanzen gegeniiber Pathogenen gepriift. Hierzu bestand
eine enge Zusammenarbeit mit spezialisierten Ziichtern. Die Beurteilung der ermittelten
Diversitit verfolgte zum einen das Ziel, eine Grundlage fiir die Erarbeitung von
Naturschutzprogrammen bereitzustellen, die den Schutz der biologischen Vielfalt vorsehen,
d. h. iiber den Schutz einzelner gefdhrdeter Arten oder Biotoptypen hinausgehen. Zum
anderen sollte Ziichtern ein gezielter Zugriff auf umfassend charakterisiertes Wildmaterial mit
interessanten Eigenschaften ermoglicht werden.

Das Konzept der Forschungsprojekte orientierte sich an den folgenden Aufgaben bzw. Fragen

— die mit * gekennzeichneten Absétze wurden im Projekt GS 33080 bearbeitet:

Dokumentation des Standortes (incl. populationsbiologische Erhebungen):
e Genaue Lokalisation und Beschreibung der Wuchsorte
o Floristisch-vegetationskundliche Untersuchungen
e Erfassung populationsbiologischer Merkmale

e Erfassung verschiedener standortlicher Parameter

Wie breit ist die morphologische Variabilitit der ausgewihlten Pflanzen?
e Biometrische Untersuchungen der Pflanzen verschiedener Herkiinfte
e Phinologische Beobachtungen

e Statistische Auswertung der Ergebnisse

Wie breit ist die genetische Variabilitit der ausgewihlten Pflanzen?
e RAPD-PCR-Analyse
e Bestimmung genetischer Distanzen

e Statistische Analyse der RAPD-Bandenmuster

Lassen sich Korrelationen zwischen morphologischen, molekulargenetischen, standortli-

chen und geographischen Daten erkennen?



e morphologisch — molekulargenetisch
e morphologisch — geographisch bzw. standdrtlich

e molekulargenetisch — geographisch bzw. standértlich

Besteht ein Zusammenhang zwischen der Variabilitit von Populationen und ihrer
Herkunft von bestimmten Standorten?*
e Vergleich von morphologischer Variabilitdt

e Vergleich von molekulargenetischer Variabilitét

Wie unterscheiden sich die untersuchten Wildvorkommen von den jeweiligen Kultur-

sorten?*
e Morphologische Gegeniiberstellung
e Molekularbiologische Vergleiche
e Vergleiche von Inhaltsstoffen

e Reaktionen gegeniiber Infektion mit Pathogenen

Auswahl von

Wildvorkommen in
NRW Auswahl von
Kultursorten
Dokumentation Morphologisch- Molekulargenetische Resistenz- und
des Standortes biometrische Untersuchungen Inhaltsstoff-
Untersuchungen analysen

Ermittlung der
Diversitit anhand der
untersuchten
Merkmale

Naturschutz-
praxis

Zichterische
Praxis

Beurteilung
der
Diversitit

Konsequenzen fiir
den Naturschutz

Konsequenzen fiir
die Ziichtung

Abb. 1.2-1 Konzept zur Untersuchung der Diviersitit von Wildpopulationen



Welche Anwendungsmaoglichkeiten fiir die Praxis eroffnen sich aus den Ergebnissen der

Untersuchungen?

e Konsequenzen fiir den Naturschutz

e Konsequenzen fiir die Ziichtung.

1.2 Auswahl der untersuchten Pflanzenarten und Populationen

Fiir das vorliegende Forschungsprojekt wurden die vier in Tab. 1.2-1 aufgelisteten und im

folgenden charakterisierten Pflanzenarten ausgewdhlt.

Vermehrungs-
Art Nutzung Lebensform . . Wuchsorte
biologie
Gewlirz Hemikryptophyt Wiesen
Wiesen-Kiimmel N YPophy Fremdbefruchtung Wegrédnder
. Gemiise zweijdhrig :
Carum carvi . . (Insekten) Weiden
Arzneimittel krautig N
Grasplitze
Kleinfriichtiger ) Therophyt Selbstbefruchtung Ackerrander
Leindotter Ol winterannuell | Fremdbefruchtung Boschungen
Camelina microcarpa krautig (Insekten) ruderale Flichen
Therophvt Ackerrdnder
Echter Feldsalat . phy Weiderander
. Salat winterannuell | Selbstbefruchtung N
Valerianella locusta . Boschungen
krautig N
Grasplitze
Aromastoffe . Auwiélder
Hopfen Arzneimittel Hemikryptophyt Fremdbefruchtung | Auwaldrénder
. ausdauernd . N
Humulus lupulus Gemiise (Wind) Gebiische
verholzend ..
Fasern ruderale Flachen

Tab. 1.2-1

Ubersicht iiber die Eigenschaften der ausgewihlten Pflanzenarten

Alle vier Arten weisen natiirliche Vorkommen in unterschiedlichen Lebensraumen im Unter-
suchungsgebiet auf und sind von aktuellem oder prospektiven Nutzwert. Wihrend Hopfen
eine im Gebiet relativ hdufig vorkommende Pflanze ist, beschrinkt sich der Kleinfriichtige
Leindotter auf wenige isolierte Vorkommen. Wiesen-Kiimmel und Echter Feldsalat sind in
den verschiedenen Regionen Nordrhein-Westfalens mit unterschiedlicher Haufigkeit zu fin-
den. Die vier Arten unterscheiden sich desweiteren hinsichtlich ihrer Biologie voneinander,
und zwar zum einen in ihrer Lebensform, zum anderen beziiglich ihrer Fortpflanzung (Selbst-

befruchtung oder Fremdbefruchtung). Keine der Arten wéchst klonal.
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II Niederrheinische Bucht v Eifel / Siebengebirge
IIT Westfilische Bucht / Tiefland VI Siiderbergland

Abb. 1.2-2  Die GroBlandschaften Nordrhein-Westfalens (nach DINTER 1986)

Um eine groB3e Variabilitit der von jeder der vier Pflanzenarten untersuchten Populationen zu
erfassen, wurden diese nach den folgenden Kriterien ausgewéhlt.

e Lage in verschiedenen GroBlandschaften Nordrhein-Westfalens (Niederrheinisches
Tiefland, Niederrheinische Bucht, Westfilische Bucht mit Westfilischem Tiefland,
Weserbergland, Eifel/Siebengebirge und Siiderbergland; vgl. Abb. 1.2-2)

e Vorkommen auf unterschiedlichem geologischen Untergrund (Kalk, Silikat, etc.)

e Vorkommen in verschiedenen Hohenlagen.



Zur Erfassung eines artspezifisch variierendes, moglichst breiten standortlichen Spektrums,
wurde aullerdem unterschieden zwischen

e Natiirlichen Vorkommen

e Vorkommen auf Sekundirstandorten

e Ruderalen Vorkommen

1.2.1 Echter Feldsalat (Valerianella locusta (L.) LATERR.)

Die Gattung Valerianella aus der Familie Valerianaceae (Baldriangewichse) umfafit etwa 50
Arten, deren Hauptverbreitungsgebiet der Mittelmeerraum ist. Einige Arten sind in nordliche-
ren Breiten zu finden, darunter in Mitteleuropa die, die sich v. a. als Kulturbegleiter (Agrio-
phyten) etablieren konnten. Ob auch natiirliche Vorkommen des Feldsalats in der urspriingli-
chen Vegetation Nordeuropas vorkommen, ist unsicher. (HEGI 1970).

Fiir Deutschland werden von OBERDORFER (1994) sieben Valerianella-Arten angegeben,
HEGI (1970) erwédhnt noch drei weitere, deren Vorkommen allerdings unbesténdig oder heute
im Gebiet nicht mehr nachweisbar sind. Ferner sind verwilderte Vorkommen von Kultursor-
ten zu nennen.

In Nordrhein-Westfalen kommen aus der Gattung Valerianella vier Sippen bestindig vor:

Valerianella locusta (L.) LATERR. (Echter Feldsalat) —  derzeit im Gebiet nicht gefdhrdet
Valerianella carinata LOISEL. (Gekielter Feldsalat) — Gefahrdungsgrad 2
Valerianella dentata (L.) POLL. (Gezdhnter Feldsalat) —  derzeit im Gebiet nicht gefdhrdet
Valerianella rimosa BAST. (Gefurchter Feldsalat) — Gefdhrdungsgrad 2.

Alle Arten der Gattung Valerianella sind Kréuter mit einjdhrigem Lebenszyklus. Bei Valeria-
nella locusta keimen die Samen im Herbst aus. Die Jungpflanzen iiberdauern den Winter in
einem rosettendhnlichen Stadium, das durch Stauchung der Internodien und somit durch mehr
oder weniger dicht gedringte Blattwirtel zustande kommt. Im Frithjahr kommt es zur Ausbil-
dung eines mehrfach gabelig verzweigten Sprosses, der im April/Mai mit einer Vielzahl klei-
ner, meist hellblauer Bliiten abschlie8t. In der Regel erfolgt eine Selbstbestdubung der Bliiten,
doch kann auch Fremdbestdubung nicht ausgeschlossen werden, da gelegentlich Insekten,
v. a. kleine Fliegen, die Bliiten besuchen und den spérlich vorhandenen Nektar aufnehmen
(HEGI 1970). Die Friichte reifen im Mai/Juni. Sie werden in erster Linie durch den Wind
(Anemochorie), seltener durch Regenwasser verbreitet. Auch die Verbreitung durch den Men-
schen (Anthropochorie) spielt eine nicht unbedeutende Rolle, die sich in der Vielfalt der
Wuchsorte des Feldsalats (s.u.) widerspiegelt. Die Chromosomenzahl betrdgt nach
OBERDORFER (1994) 2n = 14, 16 oder 34.



Die Vorkommen von Valerianella locusta umfassen eine Reihe verschiedener Biotoptypen.
Neben Ackern und Ackerrindern (vorwiegend Getreidefelder) ist der Echte Feldsalat — je
nach Region — recht hdufig an Stralenbdschungen und Wegridndern zu finden, kommt gele-
gentlich an Bahnddmmen und Schuttstellen vor, besiedelt aber auch Brachicker, Weinberge
und Grasplitze. Diesen vielfdltigen Standorten ist ein meist frischer bis méBig frischer, néhr-
stoff- und basenreicher, sandiger bis reiner Lehmboden gemein (HEGI 1970). Sollte Valeria-
nella locusta auch urspriinglich und nicht ausschlieBlich als Kulturbegleiter im Gebiet
vorkommen, so stellen mdglicherweise Sand- und Steingrusbereiche ihre urspriinglichen
Standorte dar. Demzufolge unterscheidet OBERDORFER (1994) bei der pflanzensoziologischen
Einordnung des Echten Feldsalates zwischen primdren und sekunddren Vorkommen und
weist die Art primir als Sedo-Scleranthetea-Klassencharakterart aus. Diese Klasse fait Mau-
erpfeffer-Triften, Sandrasen und Felsbandgesellschaften zusammen. Sekundér nennt er ledig-
lich Vorkommen in Polygono-Chenopodietalia- (Knoterich-Génsefu3-, d. h. Hackfrucht-Un-
kraut-) sowie Secalietea- (Getreide-Unkraut-) Gesellschaften, ohne einen soziologischen Rang
zu bezeichnen.

Die Nutzung des Feldsalates beschriankt sich auf die Rosetten. Je nach Aussaatzeitpunkt findet
die Ernte des Feldsalats von Oktober bis Mirz statt. Durch den Anbau unter Glas ist er
inzwischen jedoch fast das gesamte Jahr iiber im Handel erhéltlich. Alle Kultursorten — vor-
wiegend franzosische, holldndische oder deutsche Ziichtungen — lassen sich auf Valerianella
locusta und moglicherweise auf V. eriocarpa zuriickfiihren (INTERNATIONALER VERBAND
ZUM SCHUTZ VON PFLANZENZUCHTUNGEN, 1980, unverdft.).

1.2.2 Kleinfriichtiger Leindotter (Camelina microcarpa)

Die taxonomische Untergliederung der Gattung Camelina (Familie Brassicaceae, Kreuzbliit-
ler) ist in der Literatur uneinheitlich. Strittig ist, ob einzelne Sippen eigene Arten oder ledig-
lich Unterarten einer iibergeordneten Sippe darstellen. Nach MIREK (1980) beispielsweise
setzt sich die Gattung aus 8 Arten zusammen, unter anderen aus:

Camelina microcarpa ANDRZ. (Kleinfriichtiger Leindotter) mit den Subspezies microcarpa
und sylvestris (WALLR.) HIIT., Camelina sativa (L.) CRANTZ (Saat- Leindotter) und Camelina
alyssum (MILL.) THELL. (Gezdhnter Leindotter).

In anderen Florenwerken (z. B. CONERT et al. 1986) werden lediglich zwei eigenstindige Ar-
ten unterschieden, Camelina rumelica und C. sativa agg., von denen fiir letztere vier Unter-
arten angegeben werden, und zwar die Subspezies microcarpa, pilosa, alyssum und sativa.
Der hier untersuchte Kleinfriichtige Leindotter (C. microcarpa) wird somit entweder — wie
auch in voliegender Arbeit — als eigene Art, hdufig aber auch als Unterart von C. sativa aufge-
faft.



Die Vorkommen der angegebenen Arten gehoren in Deutschland nicht zur urspriinglichen
Vegetation, sondern sind sekundér, d. h. als Agriophyten hierher gelangt und heute {iber die
urspriinglichen Verbreitungsgebiete hinaus verbreitet. Alle Arten sind im Gebiet selten oder
bereits wieder ausgestorben. In Nordrhein-Westfalen wird Camelina microcarpa mit 2 (stark
gefdhrdet) eingestuft und kommt in zwei GroBlandschaften Nordrhein-Westfalens nicht vor
(WOLFF-STRAUB et al. 1988). Im Siiderbergland ist sie ausgestorben, im Nierderrheinischen
Tiefland sowie im Weserbergland vom Aussterben bedroht (Kategorie 1) und in der GroB3-
landschaft Eifel / Siebengebirge stark gefahrdet (Kategorie 2).

Somit sind nach der Florenkarte fiir Nordrhein-Westfalen zwei isolierte Vorkommen zu er-
kennen, das eine in der Eifel, das andere im Warburger Raum (vgl. Abb. 3.2-1).

Alle Arten der Gattung Camelina sind einjahrig, Camelina microcarpa i. d. R. winterannuell.
Nach der Ausbildung zahlreicher, meist ganzrandiger Grundblétter wichst der aufrechte Sten-
gel bis etwa 30 bis 60 cm empor. Die Stengelblitter sind leicht gedhrt und meist wie der
Sprof3 dicht mit verzweigten und unverzweigten Haaren besetzt. Etwa im Mai kommt es zur
Ausbildung eines traubig verzweigten Bliitenstandes, dessen kleine, hellgelbe Bliiten sich
apikalwirts 6ffnen. Bereits am ersten Tag des Aufbliihens, spétestens aber innerhalb von zwei
bis drei Tagen werden die Bliiten durch den Pollen der eigenen Staubgefiale bestidubt, bevor
sie verwelken (CONERT et al. 1986). Fremdbestdubung ist jedoch nicht auszuschlieen
(HACKBARTH 1944). Nach der Befruchtung reifen kleine, birnenférmige Schoétchen heran. Zur
Samenreife (Juni/ Juli) 6ffnen sich die zwei Schotchenklappen und entlassen bis zu 30 sehr
kleine, rotliche Samen (MIREK 1981). Die Chromosomenzahl betridgt 2n = 40 (DARLINGTON
& WYLIE 1955).

Als urspriinglich in den osteuropdischen bis slidwestasiatischen Steppen verbreitete und
schlieBlich als Kulturbegleiter in Mitteleuropa etablierte Art besiedelt Camelina microcarpa
vorzugsweise sommerwarme und somit trockene Standorte, so vor allem néhrstoff- und ba-
senreiche, lockere Lehm- und LoBbdden. Sie kommt — insgesamt eher selten — in Ackerun-
krautfluren, frither meist auf Lein-, heute vorwiegend auf Wintergetreidefeldern vor. Gele-
gentlich besiedelt der Leindotter auch ruderale Flachen oder StraBenbdschungen.
Pflanzensoziologisch wird Camelina microcarpa nach CONERT et al. (1986) als Centauretalia
cyani- (Kornblumenicker) Ordnungskennart gefiihrt, OBERDORFER (1994) dagegen stuft sie
als Charakterart der Secalietea ein, d. h. in die libergeordnete Klasse der Getreideunkraut-Ge-
sellschaften, die neben der oben genannten Ordnung Centauretalia cyani auch die Leinédcker
(Lolio remotae-Linetalia) umfaft.

Der Leindotter (Camelina sativa) ist eine alte Kulturpflanze, deren Entwicklung, Ausbreitung
und Kultivierung sich von der urspriinglich als Getreideunkraut in Leinfeldern vorkommen-
den Stammform Camelina microcarpa ableiten 1aBt. Aus dieser seit der Jungsteinzeit als

Kulturbegleiter im nordlichen Mitteleuropa nachgewiesen Art entwickelte sich durch unge-
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wollte Selektion infolge von Saatgutreinigung die groBsamige Art Camelina sativa. Diese
wurde schlieBlich aufgrund des Olgehaltes in den Samen als eigenstindige Kulturpflanze an-
gebaut. Bis zum Mittelalter wurde sie groBflachig kultiviert, wurde dann jedoch durch den
Anbau anderer Olpflanzen abgeldst (KNORZER 1978).

Derzeit ist der Leindotter als Nutzpflanze von geringer Bedeutung. Camelina sativa wird nach
FRANKE (1997) in Belgien, Holland, Russland und den USA angebaut. Seine kommerzielle
Bedeutung liegt in den 6lhaltigen Samen (Olgehalt 27-31 %), deren Ol zwar als Speisedl ver-
wendet werden kann, in erster Linie jedoch zu Schmierseifen oder Firnis verarbeitet wird
(KORBER-GROHNE 1988). Nach CONERT et al. (1986) wurde Leindotter bei Augenentziindun-
gen als Heilkraut verwendet. Desweiteren finden PreBkuchen der Leindottersamen als Vieh-
futter Verwendung.

Die aktuelle Bedeutung des Leindotters liegt in der potentiellen Kultivierbarkeit als zukiinf-
tige Olpflanze fiir den industriellen Einsatz. (vgl. RADATZ & HONDELMANN 1981).

1.2.3 Wiesen-Kiimmel (Carum carvi L.)

Die Familie der Doldenbliitler (Apiaceae) umfafit insgesamt liber 300 Gattungen mit etwa
2500 bis 3000 Arten bei nahezu weltweiter Verbreitung (HEYWOOD 1982).

Die Gattung Carum umfait nach DRUDE in HEGI (1926) etwa 25 europdische Arten, bei
TUTIN et al. (1968) werden hingegen nur fiinf Arten aufgefiihrt, von denen drei im &stlichen
Mittelmeerraum verbreitet sind. Im westlichen und nérdlichen Europa kommen schlieflich
nur noch zwei Arten vor:

Carum carvi (Wiesen-Kiimmel) und Carum verticillatum (L.) KOCH (Stern-Kiimmel).

Das Areal des Wiesen-Kiimmels (Carum carvi) reicht nach Siiden bis ins nordliche Spanien
und Italien, nach Osten iiber den Balkan bis Sibirien und zum Himalaya. Weitere Vorkom-
men, z. B. aus Nordamerika und Neuseeland, sind nach HEGI (1926) nicht mit Sicherheit zum
urspriinglichen Verbreitungsgebiet zu rechnen. Dort sind verwilderte Vorkommen der Kultur-
pflanzen nicht auszuschlieBen.

In Nordrhein-Westfalen ist die Art nicht gleichméBig iiber das Gebiet verbreitet. Typischer-
weise ist Kiimmel in den Hohenlagen hédufiger zu finden als in den Niederungen, so da3 das
Verbreitungsmuster von der Eifel iiber das Sauerland zum Weserbergland etwas dichter aus-
geprigt ist als iiber den westfilischen und niederrheinischen Raum (vgl. Abb. 3.3-1). Dieses
Muster spiegelt sich auch in seinem Gefahrdungsgrad wider: In den drei erwdhnten Grof3land-
schaften Eifel/Siebengebirge, Siiderbergland und Weserbergland liegt fiir Carum carvi derzeit
keine Gefdhrdung vor. Fiir das Niederrheinische Tiefland sowie fiir die Westfdlische Bucht
(mit Westfdlischem Tiefland) ist er dagegen mit der Gefdhrdungskategorie 3 in der Roten
Liste Nordrhein-Westfalens ausgewiesen, in der Niederrheinischen Bucht ist er verschollen

oder ausgestorben (Kategorie 0).
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Im gesamten Land Nordrhein-Westfalen zdhlt der Wiesen-Kiimmel somit trotz stellenweise
recht hdufiger Vorkommen zu den gefihrdeten Arten (alle Angaben aus WOLFF-STRAUB et al.
1988).

Der Wiesen-Kiimmel (Carum carvi) ist eine zweijdhrige, krautige Pflanze. Nachdem im er-
sten Jahr Blattrosetten ausgebildet werden, kommt es im zweiten Jahr zur Ausbildung eines
Sprosses, der nach der Bliite- und Fruchtzeit abstirbt.

Die Laubblitter des Kiimmels sind zwei- bis dreifach fiederteilig. Charakteristisch ist die
Stellung der untersten Fiederpaare der Abschnitte zweiter Ordnung, welche bis an die Haupt-
spindel herabgeriickt sind und sich dort nahezu kreuzweise gegeniiberstehen.

Der SproB ist meist mehrfach verzweigt und erreicht eine Hohe bis zu etwa 1 m. Etwa im Mai
beginnen die Pflanzen zu blithen. Die kleinen, weillen bis rotlichen, teils zwittrigen, teils
mannlichen Einzelbliiten sind dabei zu sog. Doldchen vereinigt, die ihrerseits wiederum zu
jeweils 8 bis 16 liber Strahlen zu einer Dolde zusammengefalt sind. Die den Hauptsprof3 ab-
schlieBende Dolde wird als Dolde 1. Ordnung (auch Primérdolde), die nach der ndchsten Ver-
zweigung folgende als Dolde zweiter Ordnung u. s. w. bezeichnet. Durch den somit aus ver-
schiedenen ,,Etagen* aufgebauten Sprof3 ergibt sich eine innerhalb eines einzigen Individuums
kontinuierlich von unten nach oben verlaufende Blithabfolge. Sind die Dolden niederer Ord-
nung bereits verbliiht, so befinden sich die Dolden héherer Ordnung sowie die der Sei-
tensprosse z. T. noch im Knospenstadium. Dieses Phdnomen trigt zu einer insgesamt relativ
langen Bliihdauer bei.

Die Einzelbliiten des Kiimmels sind sich etwa 1,5 mm grof3, wobei Bliiten am Rande der
Doéldchen etwas grofer sind als solche im Inneren. Die Bestdubung der Bliiten erfolgt in der
Regel durch Insekten (Zoogamie). Selbstbefruchtung kann aufgrund ausgeprigter Proteran-
drie ausgeschlossen werden (HEEGER 1956). Nach der Befruchtung wachsen etwa 4-5 mm
lange, leicht gekriimmte Friichte heran, von denen jeweils zwei iiber einen Karpophor zu einer
Doppelachéne verbunden sind. Sie enthalten je einen Samen und zerfallen bei der Reife
(Juli/August) in zwei Teilfriichte. AuBerlich erkennbar sind fiinf lings verlaufende, hellbraune
Rippen. Zwischen diesen Lingsrippen befinden sich Olstriemen, welche die fiir den charakte-
ristischen Kiimmelgeruch verantwortlichen itherischen Ole bergen. Die Verbreitung der
Friichte erfolgt zufdllig, gelegentlich auch durch Huftiere (DULL & KUTZELNIGG 1994).

Der Wiesen-Kiimmel ist eine — unter Beriicksichtigung regionaler Unterschiede, vgl. Abb.
3.3-1, relativ hédufig in Wiesen vorkommende Pflanze und ist liberwiegend in frischen,
nihrstoff- und basenreichen, aber auch in mageren Bestinden enthalten. Er besiedelt ferner
Weiden sowie Wegrdnder und Grasplétze und ist in den Alpen hiufig in der Umgebung von
Sennhiitten zu finden. Urspriingliche Wuchsorte diirften nach HEGI (1926) allerdings die
FluB3- und Seemarschen sein.
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Pflanzensoziologisch wird der Wiesen-Kiimmel als Charakterart der Arrhenatheretalia aus-
gewiesen (OBERDORFER 1993). Diese Ordnung umfalit sowohl die Verbdnde der Tal- bzw.
Gebirgs-Fettwiesen als auch die der Fettweiden und alpinen Milchkrautweiden.

Kiimmel findet als Nutzpflanze duBerst vielfdltige Verwendung. In erster Linie ist er jedoch
als Gewlirzpflanze von kommerziellem Nutzen (FRANKE 1997).

Weitere Verwendung finden die riilbenartigen Wurzeln der Kiimmelpflanzen, die als Gemiise
zubereitet werden konnen, sowie die jungen, als Salat geniebaren Blitter. Desweiteren dient
Kiimmel als Futterpflanze mittleren Futterwertes und als Bienenfutter. Das destillierte Kiim-
meldl wird in der Branntwein- und Likorfabrikation zur Herstellung von Kiimmelschnaps
oder —likér eingesetzt. SchlieBlich dienen die #therischen Ole der Parfiimierung beispiels-
weise von Seifen. Zudem wird ihnen auch eine betrichtliche fungizide Wirkung zugeschrie-
ben. Von weiterer kommerzieller Bedeutung sind die Friichte als Bestandteile von Arznei-
mitteln (HEGI 1926, SIEWEK 1990).

Die wichtigsten Anbaugebiete liegen derzeit in Mittel- und Osteuropa (Niederlande, Polen,
Dinemark, Ungarn, Tschechien) sowie in Agypten und der Tiirkei. Ideal geeignet scheinen
die kiistennahen Boden in Nédhe der Nordsee zu sein (SIEWEK 1990, HEEGER 1956).

1.2.4 Hopfen (Humulus lupulus L.)

In der Familie der Hanfgewichse (Cannabaceae) werden die beiden Gattungen Humulus und
Cannabis zusammengefalit (HEGI 1981). Die Gattung Humulus besteht aus den beiden rezent
vorkommenden Arten Humulus lupulus (Hopfen) und dem in Siidostasien heimischen und
iiberwiegend als Zierpflanze genutzten Japanischen Hopfen (Humulus japonicus). Bei einer
dritten, von NEVE (1991) erwdhnten Art — Humulus yunnanensis — handelt es sich um eine
ausschlieBlich als Herbarmaterial vorliegende Pflanze ohne aktuelle Vorkommen.

Hopfen (Humulus Iupulus) ist eine nordhemisphérisch verbreitete Art, deren Vorkommen
zirkumpolar zwischen dem 35. und 70. Breitengrad liegen. Als urspriingliches Areal ist je-
doch lediglich der siideuropdische bis westasiatische Raum mit Sicherheit nachweisbar (HEGI
1981), wihrend in den tibrigen Gebieten infolge der inzwischen weltweiten Nutzung des Hop-
fens (s. u.) und der daraus resultierenden Ausbreitung Angaben zu natiirlichen Vorkommen
unsicher erscheinen.

In Deutschland ist Hopfen von der Ebene bis in die mittlere montane Lage zu finden. In den
Verbreitungskarten nach SCHUMACHER et al. (1996) und JAGEL & HAUPLER (1995) ist die
weite Verbreitung im Gebiet zu erkennen (vgl. Abb. 3.4-1).

Hopfen ist im Bundesgebiet wie in den einzelnen Bundeslindern derzeit nicht gefihrdet
(WOLFF-STRAUB et al. 1988).

Humulus lupulus st eine Windestaude, deren oberirdische Sprosse jéhrlich im Herbst abster-

ben, wihrend das unterirdische Rhizom den Winter {iberdauert und im Friihjahr bis zu 30
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neue Triebe hervorbringt. Die mit Widerhaken besetzten Stengel wachsen zundchst gerade
aufwirts und winden sich bei Beriihrung einer geeigneten Stiitze im Uhrzeigersinn um diese
herum. Die kréftigen Haupttriebe des Wildhopfens erreichen auf diese Weise eine Hohe von 3
bis 6 m (HEGI 1981). Der an Geriisten gezogene Kulturhopfen wichst dagegen auf eine Hohe
von etwa 12 m empor. Durch die Ausbildung von Seitentrieben, die dhnliche Durchmesser
wie die Haupttriebe erreichen und sich ihrerseits wiederum verzweigen konnen, sind Wild-
hopfenpflanzen in der Regel durch sehr uniibersichtlichen Wuchs gekennzeichnet: Haupt- und
Seitentriebe sind oft umeinander gewunden und daher oft nicht mehr voneinander zu unter-
scheiden.

Die gegenstiandigen Blétter weisen je nach Lichtverhéltnissen und Entwicklungsstadium un-
terschiedliche Formen auf. Ausgewachsene Blitter sind durch eine vorwiegend 3-, oder 5-,
seltener 7-lappige Blattspreite gekennzeichnet. Haufig findet man auch 2-, 4- oder 6-teilige
Blatter, und in Einzelfillen kann auch der mittlere Blattabschnitt nochmals dreigeteilt sein.
Blatter an blithenden Trieben sind meist herzférmig und ungeteilt, und auch die sogenannten
Schattenblitter sind in der Regel noch im ausgewachsenen Stadium ungeteilt und zeichnen
sich durch tliberdurchschnittliche Grof3en aus. Allen Bléttern gemein ist zum einen ein grob
gezahnter Blattrand, der ebenfalls je nach Blattalter und Lichteinflul variiert, sowie eine
rauhe, borstig behaarte Oberflidche.

Hopfenpflanzen sind in aller Regel zweihdusig, doch gelegentlich kommen auch einhdusige
Pflanzen vor. Die ménnlichen Bliiten sind klein und unscheinbar. Sie wachsen in lockeren
Rispen und setzen zur Bliitezeit im Juli bis August reichlich Pollen frei, der durch den Wind
verbreitet wird (Anemogamie).

Die weiblichen Bliiten blithen ebenfalls im August. Sie sind zu kompliziert aufgebauten Blii-
tenstdnden zusammengefal3t und wachsen im Verlauf der Bliitezeit zu den Hopfenzapfen, von
Ziichtern und Pflanzern meist Dolden genannt, heran. In den Deck- und Vorbléttern befinden
sich Lupulindriisen, deren Inhaltsstoffe v. a. als Aromalieferanten fiir die Bierproduktion von
Bedeutung sind. Nach erfolgter Befruchtung vergrofern sich die Spindel sowie die mit ihr
verwachsenen Trag- und Vorblétter. Die Friichte, einsamige Niilchen, 16sen sich im reifen
Zustand mitsamt den Vorbléttern von der Spindel ab und werden auf diese Weise durch den
Wind verbreitet (Anomochorie).

Die Chromosomenzahl betrdgt nach DARLINGTON & WYLIE (1955) 2n =16 +X;X,Y Y fir
mannliche und 2n = 16 +X;X,X; X, fiir weibliche Hopfenpflanzen.

Wilder Hopfen bevorzugt feuchte bis nasse, auch zeitweise tiberschwemmte Standorte mit
guter Nahrstoffversorgung. Er ist somit hdufig in Auwildern oder an Auwaldrdandern vertreten
sowie an Gebiischsdumen in Auenlandschaften. Ebenso besiedelt er ruderale Gebiischbe-

stande oder ist zuweilen in Heckensdumen an Bahndammen enthalten.
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Pflanzensoziologisch wird Hopfen nach OBERDORFER (1992) als Prunetalia spinosae-Ord-
nungscharakterart (Hecken und Gebiische, Schlehengesellschaften) eingestuft und ist nach
HEGI (1981) zugleich bezeichnend fiir alle europdischen Auenwélder. MULLER (1974) und
ZAHLHEIMER (1979) weisen aufgrund des Vorkommens dominierender Hopfenbestinde an
Oberrhein und Neckar eine eigene Gesellschaft, die Humulus lupulus-Sambucus nigra-Gesell-
schaft aus.

Die wichtigste kommerzielle Nutzung des Hopfens besteht in der Verwendung der weiblichen
Bliitenstdnde als Aromalieferanten des Bieres. Die in Driisen an Deck- und Vorblittern be-
findlichen Harze setzen sich vorwiegend aus den Bittersduren Humulon und Lupulon zusam-
men, welche flir den bitteren Geschmack des Bieres verantwortlich sind. Sie besitzen zugleich
antiseptische und konservierende Eigenschaften.

Fiir den Anbau werden folglich nur weibliche Hopfenpflanzen verwendet, die von August bis
September geerntet werden und deren Zapfen nach Trocknung in den Brauprozef3 einflieBen.
Eine Befruchtung der weiblichen Bliiten ist unter den kommerziellen Hopfensorten nicht er-
wiinscht, da sich nach Befruchtung der Gehalt an Inhaltsstoffen verringert und aulerdem der
Fruchtansatz bei der Weiterverarbeitung der Bliitenstdnde hinderlich ist. Zur Vermeidung
derartiger Qualitdtssenkungen wird deshalb in der Umgebung der Hopfenanbaugebiete wa-
chsender méinnlicher Hopfen im Umkreis von etwa 1 km konsequent entfernt.

Neben der wichtigsten Nutzung des Hopfens bei der Bierproduktion findet Hopfen noch
durch weitere Eigenschaften Verwendung: EBbar sind die jungen SproBspitzen, die als sog.
Hopfenspargel genieB3bar sind. Desweiteren wird ihm beruhigende und gar mild hypnotische
Wirkung zugesprochen (Schlafkissen, Beruhigungstee; BIANCHINI 1978). Die faserreichen
Sprosse des Hopfens sind fiir die Herstellung von Stricken, Matten u. 4. einsetzbar (FRANKE
1997).
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2. Material und Methoden
2.1 Material

2.1.1 Pflanzenmaterial

Das gesamte fiir die Untersuchungen verwendete Pflanzenmaterial sowie die Samen fiir den
Anbau stammten aus den zuvor ausgewéhlten Wildpopulationen (vgl. Tabelle im Anhang)
und wurde fiir die jeweilige Untersuchungsmethode entsprechend weiterverarbeitet (vgl. 2.2).
Von Seiten der verschiedenen Zuchtbetriebe bzw. Forschungsinstitute, in denen sowohl der
Anbau als auch die Resistenztests und Inhaltsstoffanalysen durchgefiihrt wurden, wurden
Kultursorten sowohl fiir die morphologischen als auch fiir die molekulargenetischen Untersu-

chungen zur Verfiigung gestellt.

Valerianella locusta

Die 24 ausgewdhlten Feldsalatpopulationen wurden zu verschiedenen Zeitpunkten im Jahr zur
Probennahme aufgesucht: Die Rosetten' wurden Ende Mérz bis Anfang April, die blithenden
Pflanzen® Ende April bis Anfang Mai und die Friichte’ Ende Mai bis Mitte Juni gesammelt.
1997/98 befanden sich Individuen aus 17 der 24 Populationen im Anbau. Jeweils 8 Rosetten
bzw. bliihende Pflanzen pro Population wurden morphologisch untersucht. Im Wiederho-
lungsanbau 1998/99 wurden je 7-18 Rosetten und 7-12 bliihende Individuen aus 10 Popula-
tionen untersucht.

Die Sorten Dunkelgriiner Vollherziger, Vit und Etampes wurden in die morphologischen Un-
tersuchungen einbezogen, und insgesamt 10 Sorten wurden molekulargenetisch analysiert:
Dunkelgriiner Vollherziger, Gala, Vit, Jade, Trophy, JuWaBel, Etampes, JuWaHit, JuWa
spec. und Medaillon.

Camelina microcarpa

Die 4 ausgewdhlten Wildpopulationen des Kleinfriichtigen Leindotters wurden jeweils Mitte
Mai (Bliite) bzw. Mitte Juni bis Anfang Juli (Friichte) aufgesucht. Aufgrund der Gefdhrdung
der Pflanzen wurde vom Sammeln ganzer Individuen abgesehen. Fiir die morphologischen
Unterschungen wurde somit ausschlielich Samenmaterial von 5-10 Pflanzen fiir den Anbau
gesammelt; fiir die genetischen Untersuchungen wurden Blattproben von 4-6 Pflanzen ent-

fernt.

Fiir morphologische Untersuchungen in situ 8-10, fiir molekulargenetische Untersuchungen 3-10 Individuen.
Fiir morphologische Untersuchungen in situ 7-10 Individuen.
Mischproben iiber die gesamte Population.
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Carum carvi

Das Pflanzenmaterial des Wildkiimmels stammte aus 19 Populationen, die jeweils zum Bliih-
zeitpunkt' Ende Mai bis Anfang Juni sowie zur Fruchtreife’ Ende Juni bis Mitte Juli besucht
wurden.

Aus den Anbaujahren 1997/98 wurden alle Individuen (jeweils 4-16) aus 10 Populationen
morphologsich untersucht. Im Wiederholungsanbau 1998/99 befanden sich 13 Populationen
im Versuchsfeld, aus denen ebenfalls alle Individuen (jeweils 8-10) vermessen wurden.

Fiir den Vergleich von Wildmaterial und Sorten wurden die 12 Kultursorten Bleja, Kami,
Konczewicki, Mansholts, Maud, Niederdeutscher, Plewiski, Prochan, Rekord, Sylvia, Trojica
und Volhouden hinzugezogen. Auf genetischer Ebene wurden 10 von ihnen (alle auBer Maud

und Record) eingesetzt.

Humulus lupulus

Fiir die Untersuchungen wurden zunéchst insgesamt 31 Wildhopfenpopulationen ausgewéhlt.
Sie wurden jéahrlich dreimal aufgesucht, und zwar zur Probennahme der Blétter® Mitte August
bis Anfang September, der Bliitenstdnde’ im September sowie der Friichte® im Oktober.

Im Anbau (1997-2000) befanden sich Individuen aus 18 Populationen, aus denen je 8 Bliiten-
stande pro Population morphologisch untersucht wurden.

Die Kultursorten Hallertauer Tradition, Hallertauer Magnum und Nugget wurden mit den
Wildhopfenpflanzen morphologisch verglichen. Molekulargenetisch wurden folgende 10
Sorten untersucht: Hallertauer Tradition, Hallertauer Magnum, Perle, Hersbrucker, Northern

Brewer, Brewer's Gold, Target, Taurus, Tettnanger und Hiiller Bitterer.

2.2 Methoden

2.2.1 Gelindearbeit

Nach der Auswahl der Populationen jeder der vier Arten wurde jede Fundstelle unter Angabe
von Rechts- und Hochwerten, Ortsbeschreibungen und Markierungen im Kartenausschnitt
(TK 25) punktgenau lokalisiert.

Fiir morphologische Untersuchungen in situ 10, fiir genetische Untersuchungen 3-10 Individuen.
Mischproben iiber die gesamte Population.

Fiir morphologische Untersuchungen in situ 15-40 Blatter von 10-15 Individuen, fiir genetische Unter-
suchungen 3-5 (-20) Individuen.

Fiir morphologische Untersuchungen in situ 8-10 Bliitensténde.

Mischproben iiber die gesamte Population
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Die Erhebungen standdrtlicher Parameter umfassten Daten zur Hohenlage, Neigung, Exposi-
tion und zum Niederschlag des jeweils untersuchten Fundortes sowie Angaben zum geologi-
schen Untergrund und zur Bodenart.

In Anlehnung an die von URBANSKA (1992) gegebene Definition wurden die Populationen
rdumlich eingegrenzt. Da der raumlichen Ausdehnung von Bestinden der vier untersuchten
Pflanzenarten in der Regel natiirliche oder kiinstliche Grenzen gesetzt waren, umfafite eine
Population jeweils alle in diesem Bereich vorkommenden Individuen (z. B. Wiesenfliche
beim Kiimmel, Ackerrand beim Feldsalat). Bei groflen Flichen (z. B. Hopfen entlang von
Bachldufen) wurde ein moglichst représentativer Ausschnitt gewdhlt.

Die Bestimmung der Populationsgrofle erfolgte je nach Pflanzenart durch Abschidtzung der
Gesamtfliche der untersuchten Population sowie der Individuenzahl pro m* (Kiimmel, Lein-
dotter, Feldsalat) oder durch Angabe der Anzahl an differenzierbaren Individuen (Hopfen).
Beim Hopfen wurde aulerdem der Anteil mannlicher und weiblicher Individuen an der Ge-
samtpopulation abgeschitzt.

Die Bestimmung der Pflanzensippen erfolgte nach OBERDORFER (1994) und ROTHMALER
(1990). Die Nomenklatur richtete sich nach OBERDORFER (1994).

Zur Charakterisierung der Begleitvegetation wurden an allen Fundstellen der untersuchten
Populationen Florenlisten erstellt sowie — mit Ausnahme des Hopfens — Vegetationsaufnah-
men nach BRAUN-BLANQUET (1962) erstellt, wobei jeweils ein typischer Ausschnitt des Be-
standes der betreffenden Art gewahlt wurde.

2.2.2 Morphologisch-biometrische Untersuchungen

Die untersuchten Merkmale wurden zum einen aus der jeweiligen Fachliteratur (Monogra-
phien, Bestimmungsbiicher: ERNET (1977 und 1978), HEGI (1970 und 1981), NEVE (1991),
OBERDORFER (1994), ROTHMALER (1990) u. a. zusammengestellt, zum anderen den vom
Bundessortenamt Hannover zur Verfiigung gestellten ,,Richtlinien fiir die Durchfiihrung der
Priifung auf Unterscheidbarkeit, Homogenitit und Bestindigkeit™ (BSA 1980, unver6ff.) ent-

nommen, oder sie beruhten auf eigenen Beobachtungen.

2.2.21 Echter Feldsalat (Valerianella locusta (L.) LATERR.)

Aus jeder Population wurde im Gelidnde eine repridsentative Stichprobe entnommen
(vgl. 2.1.1). Sowohl bei dem In-situ-Pflanzenmaterial als auch bei den Pflanzen aus dem
Anbau wurden Farbe, Glanz und Blattstellung der Rosetten am Frischmaterial abgeschétzt.
Anschliefend wurden alle Rosettenblétter abgetrennt und individuenweise herbarisiert. Die
Messungen erfolgten am Herbarmaterial. Fiir Untersuchungen zur Spromorphologie wurden

die blithenden Individuen bis auf die zuvor herbarisierten Tragblétter frisch vermessen. Nach
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Einschdtzung der Bliitenfarbe wurden einige Bliiten jedes Individuums in 70 %igem Ethanol
konserviert.

Die Friichte wurden jeweils als Mischprobe der gesamten Population gesammelt. Fiir den
Anbau unter gleichen Bedingungen wurde ein zuféllig dieser Probe entnommener Teil ver-
wendet. Die Aussaat erfolgte im September 1997 bzw. 1998. Die Messungen an den Roset-
tenbléttern ex sizu wurden im Dezember an je 8 zufillig aus jeder Population ausgewdhlten
Individuen durchgefiihrt. Weitere 8 zufillig ausgewéhlte Individuen jeder Herkunft {iberwin-
terten im Freiland und standen im darauffolgenden Friihjahr fiir die Untersuchung der Sprof3-
merkmale zur Verfiigung. Die Friichte aus dem Anbau wurden Ende Mai desselben Jahres
geerntet; aus der Mischprobe wurde eine Stichprobe von 10 Friichten der jeweiligen Popula-

tion vermessen.

Insgesamt wurden 83 morphologische Merkmale an den untersuchten Feldsalatpopulationen
erhoben und 54 Indices daraus berechnet. Die Merkmale teilten sich wie folgt auf die Berei-

che der Pflanze auf:

Keim- und Rosettenblétter: 17 Merkmale — 8 Indices
Sprof3 und Tragblitter: 55 Merkmale — 39 Indices
Bliiten: 7 Merkmale —4 Indices

Friichte: 4  Merkmale —3 Indices

Der Einfachheit halber wurden alle Merkmale bei den Berechnungen mit einem Kiirzel verse-

hen. Die Liste der Abkiirzungen befindet sich im Anhang.

Keimblitter und Rosetten

Abschédtzung der Rosettenmerkmale: Blattfarbe, Glanz, Blattstellung, Aderung.

Messung der Merkmale: Lange und Breite Keimblatt (cm), Linge Keimblattstiel (cm), Lén-
gen und Breiten der ersten drei Rosettenblattpaare (cm), Breite bei 25 % bzw. 50 % der Ge-
samtlidnge des 2. und 3. Rosettenblattpaares (cm).

Berechnung der Indices: Keimblattlinge zu —breite, Blattlinge zu —breite der ersten drei Ro-
settenblattpaare, Anteil der Breite bei 25 % bzw. 50 % der Gesamtlange an der Gesamtbreite
des Blattes (2. und 3. Rosettenblattpaar).

Sprof} und Tragblitter (vgl. Abb. 2.2-1)

Angabe des Bliihbeginns (Datum)

Messung der Merkmale: Langen und Durchmesser des 1. Internodiums, Hélften ,,a* und ,,b*
(cm), Langen und Durchmesser des 2. bis 5. langeren und des kiirzeren Internodiums, Hélften

»a“und ,,b* (cm), Winkel iiber der 1., 2. und 3. Verzweigung (°), Hohe der Pflanze zum Blii-
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tezeitpunkt (cm), Lingen und Breiten des jeweils am langeren Internodium der Hilfte ,,a*

befindlichen Tragblattes an der 1. bis 5. Verzweigung (cm).

|
L1 5b, Dl 5b | Ll 5a, DI 5a .| Ll 4a,Dl 4a
\ I / /”f
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Abb. 2.2-1 §chematischer Aufbau einer bliihenden Feldsalatpflanze (Valerianella locusta). Der
Ubersichtlichkeit halber wurde die Pflanze oberhalb der ersten Verzweigung in die beiden
»Iprofhilften a und b eingeteilt.
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Berechnung der Indices: Lidnge zu Durchmesser aller vermessenen Internodien, Linge des
langeren zu Léange des kiirzeren Internodiums fiir jeden Abschnitt, Lange des 3. ldngeren zur
Lange des 2. ldngeren Internodiums, Halfte ,,a*, Linge des 4. lingeren zur Linge des 3. lan-

geren Internodiums, Hélfte ,,a*, Linge zu Breite jedes der 5 Tragblatter.

Bliiten

Abschitzung der Merkmale: Bliitenfarbe, Grad der Behaarung der Kronrohre.

Messung der Merkmale: Lange Kronréhre (mm), Breite Bliitensaum (mm), Lédnge und Breite
des mittleren Bliitenzipfels (mm).

Berechnung der Indices: Lange zu Breite Bliitensaum, Lénge zu Breite mittlerer Bliitenzipfel,
Linge Bliitensaum zu Lidnge mittlerer Bliitenzipfel, Breite Bliitensaum zu Breite mittlerer

Bliitenzipfel.

Friichte

Abwiegen des Tausendkorngewichts (g).

Messung der Merkmale: Lange, Breite und Dicke der Frucht (mm).
Berechnung der Indices: Lange zu Breite, Lange zu Dicke, Breite zu Dicke.

2.2.2.2 Kleinfriichtiger Leindotter (Camelina microcarpa ANDRZ.)

Aufgrund der starken Gefdhrdung der Art und der geringen Individuenzahl der ausgewahlten
Populationen wurden den /n-situ-Bestdnden keine Pflanzen entnommen. Aus allen Populatio-
nen wurden jedoch Samen gesammelt (vgl. 2.1.1), um diese unter gleichen Bedingungen zur
Keimung zu bringen.

Die im Sommer 1996 gesammelten Samen der Wildherkiinfte wurden im Mairz 1997 bzw.
1998 im Freilandbeet in mehreren Reihen ausgesét. Die im Friithjahr 1997 ausgeséten Proben
gelangten lediglich bis zu einem etwa 10 cm hohen Entwicklungsstadium und starben
schlieBlich nach starkem Mehltaubefall ab. Dies wiederholte sich auch im darauffolgenden
Jahr. Auch die im Friihjahr 1999 im Gewichshaus zur Keimung gebrachten Samen kamen
nicht zur Bliite. Morphometrische Untersuchungen, die im wesentlichen Sprosse, Bliiten-

stinde und Friichte einbeziehen sollten, konnten somit nicht durchgefiihrt werden.

2.2.2.3 Wiesen-Kiimmel (Carum carvi L.)

Bei grolen Kiimmelbestinden wurde fiir die Untersuchungen ein reprisentativer Ausschnitt
ausgewdhlt, bei kleineren (weniger als 10 Individuen) wurden alle blithenden oder fruchten-
den Pflanzen betrachtet, Rosetten blieben unberiicksichtigt.

Morphometrische Daten, die sich auf die gesamte Pflanze bezogen (z. B. Internodienlédngen
oder Hohe der Pflanzen), wurden an lebenden Pflanzen im Geldnde durchgefiihrt, ebenso die

Beurteilung der Bliitenfarbe. Einige Déldchen von 5 Pflanzen aus jeder Population wurden in
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70 %igem Ethanol konserviert. Die Dolden erster Ordnung wurden zur Bliitezeit der Pflanzen
entfernt, trocken gelagert und nach einigen Tagen vermessen.

Die Friichte wurden als Mischproben des Bestandes gesammelt und nach der Ernte bei Zim-
mertemperatur etwa zwei Wochen lang trocken gelagert, um auf diese Weise gegebenenfalls
eine Nachreife zu gewéhrleisten. Aus jeder Population, aus der Samenmaterial zur Verfiigung
stand, wurde ein Teil fiir den Anbau unter gleichartigen Bedingungen (ex situ) weitergeleitet.
Die Aussaat erfolgte im April 1997 bzw. 1998. Fiir jede Population wurden im Anbaufeld im
Freiland zwei Reihen zu je 8 Plédtzen eingerichtet, in denen zunichst jeweils etwa 5 Friichte
auskeimten. AnschlieBend wurden die Jungpflanzen vereinzelt, wobei allerdings im ersten
Anbaujahr an einigen Positionen zwei Pflanzen stehenblieben, so dafl dieser methodische
Fehler bei der Auswertung der Ergebnisse beriicksichtigt werden muB.

Auch ex situ wurden die Sprosse an den lebenden Pflanzen vermessen, die Dolden erster Ord-
nung entfernt und Bliiten konserviert.

Fir die vergleichenden Untersuchungen der Kiimmelpopulationen wurden insgesamt 23
Merkmale betrachtet und 9 Indices aus ihnen berechnet. Die Merkmale wurden aus folgenden

Bereichen der Pflanzen erhoben:

Sprof3: 7 Merkmale — 4 Indices
Dolden: 11 Merkmale — 1 Index
Frichte: 5 Merkmale — 4 Indices

Sprof3 (vgl. Abb. 2.2-2)

Messung der Merkmale: Gesamthohe der Pflanze zum Bliitezeitpunkt® (cm) [Hohe 1], Hohe
der Pflanze bis zur Dolde 1. Ordnung (cm) [Hohe 2], Lange der letzten 5 Internodien unter
der Dolde 1. Ordnung (cm).

Berechnung der Anteile: Hohe 2 an Hohe 1 (%), Letztes Internodium vor der Dolde 1. Ord-
nung an Hohe 2 (%), Zwei letzte Internodien vor der Dolde 1. Ordnung an Héhe 2 (%), In-
ternodien (Summe) vor der Dolde 1. Ordnung an Héhe 2 (%).

% Aufgrund des unterschiedlichen Bliihbeginns der einzelnen Dolden innerhalb eines Individuums gibt es keinen
genau festgelegten Blithzeitpunkt. Bei dem hier angegebenen Zeitpunkt waren die meisten Dolden in Bliite,
wenige noch im Knospenstadium und die Primédrdolde bereits verbliiht.
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Hohe 1
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Int 2
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Int 5

Abb. 2.2-2 Skizze einer blithenden Kiimmelpflanze, der Dolde erster Ordnung sowie einer Kiimmel-
frucht unter Angabe der erhobenen Merkmale (Abkiirzungen im Anhang).

Dolden (vgl. Abb. 2.2-2)

Abschédtzung der Knospen- und Bliitenfarbe.

Angabe der Anzahl: Dolden an gesamter Pflanze, Dolden im Knospenstadium, in Bliite und
mit Fruchtansatz, Strahlen der Dolde 1. Ordnung, Strahlen des D6ldchens tiber langstem und
tiber kiirzestem Strahl der Dolde 1. Ordnung, Hiillbldtter an der Dolde 1. Ordnung.

Messung der Merkmale: Lange des Doldenstiels (Dolde 1. Ordnung) (cm), Linge des lang-
sten und des kiirzesten Doldenstrahls der Dolde 1. Ordnung (cm).

Berechnung des Index Lange ldngster zu Lénge kiirzester Doldenstrahl (Dolde 1. Ordnung).
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Friichte (vgl. Abb. 2.2-2)

Abwiegen des Tausendkorngewichts (g)

Messung der Merkmale: Linge der dulleren (ldngeren) und der inneren (kiirzeren) Fruchtseite
(mm), Breite quer (mm), Breite ldngs (mm).

Berechnung der Indices: Lange der dufleren Fruchtseite zu Liange der inneren Fruchtseite,
Breite quer zu Breite ldngs, Durchschnittliche Lange (aus L 1 fru und L 2 fru) zu Breite

quer, Durchschnittliche Lange (aus L 1 fruund L 2 fru) zu Breite lings.

2.2.24 Hopfen (Humulus lupulus L.)

Wegen der Grofe und meist uniiberschaubaren Struktur der Hopfenpflanzen waren die Proben
der vegetativen Pflanzenteile den einzelnen Individuen nicht mit letzter Sicherheit zuzu-
ordnen, so dal} die genaue Anzahl der beprobten Individuen in vielen Féllen nicht exakt ange-
geben werden konnte. Beim Vorhandensein deutlich voneinander getrennter Pflanzen wurden
moglichst viele verschiedene Individuen beprobt (vgl. 2.1.1).

Bei den Blattproben handelte es sich um Mischproben aus der jeweiligen Population, die aus
einer Hohe von etwa 1 bis 3 m liber dem Boden entnommen wurden und, soweit erkennbar,
vom Haupttrieb stammten. Die Blitter waren dabei etwa gleich alt und jeweils 3- oder 5-lap-
pig. Der Umfang der Stichproben betrug je nach Grof3e der Population ca. 20 bis 40 Blitter,
die vor der Messung herbarisiert wurden. Das Geschlecht der beprobten Pflanze wurde bei
sicherer Herkunft des Blattmaterials angegeben.

Die bliitenmorphologischen Untersuchungen wurden als Mischproben der Population an
Bliitenstdnden durchgefiihrt, die kurz vor der Samenreife standen. Die Zahl der beprobten
Individuen schwankte dabei je nach PopulationsgroBe und Anzahl an weiblichen Pflanzen.
Die Messungen erfolgten an jeweils 10 Bliitenstdnden, von denen Deck- und Tragblitter von
der Spindel gelost und herbarisiert worden waren. Als erstes Brakteenpaar wurde das defi-
niert, auf welches von der Basis aus betrachtet erstmals vier Bliiten folgen.

Die Samen wurden ebenfalls als Mischproben gesammelt und 1997 unter gleichen Bedingun-
gen ausgesit. Die Jungpflanzen wurden im ersten Anbaujahr im Gewichshaus gehalten und
anschlieend an Gertiste ins Freiland verpflanzt (Herbst 1998). Im zweiten Jahr (bis Herbst
1999) gelangten die weiblichen Individuen erstmals zur Bliite, so daf3 erste morphometrische
Untersuchungen an je 8 weiblichen Bliitenstdnden von 1-4 Individuen durchgefiihrt werden
konnten. Im folgenden Jahr (Herbst 2000) erreichten die Pflanzen vollen Ertrag.

Desweiteren wurde im Frithsommer 1998 ein Teil der aus den Samen der Wildpopulationen
gezogenen Jungpflanzen aus Wolnzach zur Beobachtung in den Botanischen Garten der
Landwirtschaftlichen Fakultidt der Universitidt Bonn gebracht und an etwa 4 m hohen Stangen

angebaut.
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Insgesamt wurden an den ausgewéhlten Hopfenpopulationen 28 Merkmale erhoben und dar-
aus 9 Indices berechnet. Sie verteilen sich wie folgt auf Blatter bzw. Infloreszenzen:
Blatter: 12 Merkmale — 3 Indices
Bliitenstdnde: 16 Merkmale — 6 Indices

Blitter

Abschitzung des Uberlappungsgrades am Ubergang Blattstiel - Blattspreite

Messung der Merkmale: Blattlinge (cm), Blattbreite (cm), Linge und Breite des mittleren
Blattlappens (cm), Lange des zentralen Blattspreitenabschnitts (cm), Lange der Diagonalen
vom Blattstiel zu den seitlichen Blattlappen (cm), Linge der Uberlappung am Ubergang
Blattstiel — Blattspreite.

Abzdhlen der Blattzihne am mittleren Blattlappen

Berechnung der Indices: Lange zu Breite Gesamtblatt, Linge zu Breite mittlerer Blattlappen,
Linge des mittleren Blattlappens zu Lénge des zentralen Blattspreitenabschnitts

Weibliche Infloreszenz

Messung der Merkmale: Lange und Breite Infloreszenz (cm), Spindelldnge (cm), Langen und
Breiten des 1. und 2. Brakteenpaares (cm)

Abzihlen der Merkmale: Anzahl Nerven des 1. und 2. Brakteenpaares im oberen Blattdrittel,
Anzahl Brakteen- und Bliitenpaare pro Infloreszenz, Anzahl befruchteter Bliiten pro Inflores-
zenz.

Berechnung der Indices: Lénge zu Breite der ersten beiden Brakteenpaare, Anzahl Bliiten pro
cm Spindel, Anteil befruchteter Bliiten an der Gesamtzahl der Bliiten.

2.2.3 Molekulargenetische Untersuchungen

2.2.3.1 Beschaffung, Lagerung und Auswahl des Pflanzenmaterials

Fiir die molekulargenetischen Untersuchungen wurden moglichst grofle und vollstindige
Pflanzenteile der ausgewéhlten Individuen der jeweiligen Populationen gesammelt und sofort,
zusammen mit einigen Tropfen Wasser, in Kunststoffbeuteln verpackt. Diese wurden wih-
rend der Exkursionen (vgl. 2.2.1 Geldndearbeit) in einer Kiihlbox, und danach bis zur Weiter-
verarbeitung im Kiihlschrank gelagert (ca. 5°C). Am néchsten Tag, spatestens jedoch nach 48
Stunden, wurden einzelne Blétter in Gefrierschlduchen verschweil3t und sofort bei -30°C ein-
gefroren.

Welche der Pflanzenproben untersucht wurden, richtete sich neben den unter 1.2 und 2.2.1

beschriebenen Kriterien au3erdem auch nach threm Zustand:
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- Pflanzenmaterial in méglichst jungem und gesundem Zustand

- gleichzeitiges Vorhandensein von Material fiir morphologische Untersuchungen

- geniigend Material fiir mogliche Wiederholungen
Um den Probenumfang in einem vertretbaren Rahmen zu halten, hing die Anzahl der letztlich
untersuchten Populationen und der Individuen pro Population auBBerdem von der jeweiligen

Fragestellung ab.

2.2.3.2  DNA-Priparation
DNA-Isolation

Zur Isolation der Gesamt-DNA (total cellular DNA) wurden bei Carum und Humulus aus-

schlieBlich eingefrorene, junge Blitter, bei Valerianella z. T. auch frische Blitter verwendet.
Die eingesetzte Blattmenge betrug jeweils ca. 50 mg und stammte von einem Individuum.

Vor der eigentlichen Isolation wurde das Blattmaterial mechanisch aufgeschlossen, indem es
in ein mit fliissigem Stickstoff gekiihltes Eppendorf-Reaktionsgefal} {iberfiihrt und mit einem
Glasstabes zu Pulver gemorsert wurde. Der physikalisch/chemische Aufschlufl des Pflanzen-
materials und die DNA-Isolierung wurde nach einer modifizierten Version des Verfahrens

von MURRAY & THOMPSON (1980) durchgefiihrt:

- Zugabe von 750 pl vorgewirmtem (74°C) Lysispuffer (CTAB'?)

- starkes Schiitteln und Vortexen der Proben

- Inkubation der Proben fiir 30 Min. im Wasserbad bei 74°C, bei regelméfigem Schiitteln/Vortexen
- Proben auf Raumtemperatur abkiihlen lassen

- gleiches Volumen Chloroform/Isoamylalkohol 24:1 (vol/vol) zugeben

- starkes Schiitteln und Vortexen der Proben

- Zentrifugation bei 15.000g (13000 rpm), 5°C, 10 Min.

- Abnahme des wissrigen Uberstandes, Uberfiihrung in ein neues Reaktionsgefil3

(diesen Sauberungsschritt mit Chloroform/Isoamylalkohol ein bis zwei Mal wiederholen)

- den wiissrigen Uberstand mit gleichem Volumen Isopropanol versetzen, vorsichtig mischen
- zur Féllung der DNA die Proben 15 - 30 Minuten bei Raumtemperatur stehen lassen

- Zentrifugation bei 2250 g (5000 rpm), 5°C, 5 Min., Isopropanol vorsichtig abschiitten

- Zugabe von 500 pl Ethanol (70%), Proben schiitteln

- Zentrifugation bei 20.000g (15.000 rpm) 5°C, 15 Min., Ethanol abschiitten

- Probe 15 - 30 Minuten in einer Sterilbank bei Raumtemperatur trocknen lassen

- Pellet in 100 - 300 ul TE-Puffer'' (je nach Pflanzenart und -material) aufnehmen

- Pellet iiber Nacht im Kiihlschrank 16sen lassen

Bei der verwendeten Zentrifuge handelt es sich um die “Biofuge 22R* (HERAEUS SEPATECH),

Rotordurchmesser 8 cm.

10 CTAB-Lysispuffer: 100mM Tris HCI, pH 9,5; 20mM EDTA, pHS,0; 1,4M NaCl; 1% PEG-6000; 2% CTAB;
35mM B-Mercaptoethanol

" TE-Puffer: 10mM Tris HCI, pH 8; ImM EDTA, pH 8
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Zur Bestimmung der DNA-Qualitdt wurde zwei Methoden angewendet: Zum einen wurde die

unverdiinnte DNA elektrophoretisch aufgetrennt, um den Grad der Zerstdrung durch die Iso-
lationsprozedur zu beurteilen. Zum anderen wurde sie spektralphotometrisch (Uvikon 930
Spectrophotometer von KONTRON Instr.) bei verschiedenen Wellenldingen vermessen. Vor
allem der Vergleich der Absorption bei 260 nm (Maximum der DNA-Absorption) mit der
Absorption bei 280 nm (Maximum der Protein-Absorption) gibt hierbei Aufschlul} {iber die
Qualitat der DNA.

Die DNA-Konzentration wurde ebenfalls mit Hilfe des Spektralphotometers bestimmt:

1 OD36p = 50 ng DNA/ml (OD = optische Dichte)

Die Aufbewahrung der DNA erfolgte geldst in TE-Puffer''. Ein Teil wurde bei -30°C tiefge-
froren, der andere zur weiteren Verarbeitung im Kiihlschrank bei 5°C gelagert. Die DNA-

Verdiinnungen fiir den Einsatz in der PCR-Reaktion wurden jeweils von der Vorratslosung

frisch angesetzt und maximal einen Monat im Kiihlschrank aufbewahrt.

2233 PCR, RAPD-PCR

Die Polymerase-Kettenreaktion, PCR (Polymerase Chain Reaction) ist eine Technik, mit der

man im Reagenzglas (in vitro) gezielt DNA-Abschnitte vervielfdltigen kann (MULLIS 1990).
Die DNA-Abschnitte liegen dabei jeweils zwischen zwei spezifischen DNA-Sequenzen (=
Sequenz der Primer). Zur Synthese vieler Kopien bestimmter DNA-Stiicke, wird ein im we-
sentlichen aus drei Phasen bestehender Zyklus mehrfach wiederholt:

1) Auftrennen des DNA-Doppelstranges (Denaturierungs-Phase, Denaturation)

2) Anlagerung der Primer (Hybridisierungs-Phase, Annealing)

3) Synthese der DNA-Abschnitte (Synthese-Phase, Amplification, Extension)
Das Auftrennen der DNA-Doppelstringe erfolgt bei der PCR auf physikalischem Wege durch
Erhitzen der Losung auf 94°C. Die Bindungsstellen fiir die DNA-Polymerase werden durch
die Zugabe sog. Primer bereitgestellt. Es handelt sich hierbei um sehr kurze, einzelstrangige
DNA-Stiicke (Oligonucleotide), die sich ihrer Basensequenz entsprechend an bestimmte
Stellen der DNA anlagern (komplementire Basenpaarung) und das vom Enzym bendétigte
freie 3'-Ende zur Verfligung stellen.
Die RAPD-PCR (Random Amplified Polymorphic DNA) ist eine von mehreren Methoden,
die sich der PCR-Technik bedienen. Mit ihrer Hilfe kann die Vielgestaltigkeit (Polymorphie)
von Organismen aufgezeigt werden, indem man Unterschiede (Polymorphismen) im Ban-
denmuster (s.u.) zwischen z. B. Individuen, Populationen oder Arten vergleicht. Im Gegensatz
zu Untersuchungen am Phanotyp eines Organismus (Morphologie, Phénologie etc.) oder sei-
ner Inhaltsstoffe, wird mit PCR-Methoden die Vielgestaltigkeit des Genoms selbst analysiert.
Mit Hilfe der RAPD-PCR werden hierzu die Verteilungsmuster zuféllig ausgewihlter, kurzer

DNA-Sequenzen auf dem Genom untersucht. Man ermittelt, wie oft und in welchen Abstin-
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den eine bestimmte Sequenz, i. d. R. sind es nur 10 Basenpaare, auf dem Genom eines be-
stimmten Organismus vorhanden ist. Bei der Verwendung einer ausreichenden Anzahl unter-
schiedlicher Primer lassen sich so art-, populations- oder sogar individuenspezifische Muster
erzielen (DNA-Fingerprinting) (WILLIAMS et al. 1990, WELSCH & MCCLELLAND 1990). Die
Untersuchung der Verteilungsmuster der Primer-Sequenzen auf der DNA erfolgt durch eine
Analyse der DNA-FragmentgrofSen zwischen zwei solchen Sequenzen, genauer zwischen der
Primer-Sequenz und der komplementéiren Primer-Sequenz. Vervielfdltigt man diese DNA-
Stiicke definierter GroBe sehr oft (Amplifikation), so lassen sie sich mit Hilfe der Gelelektro-
phorese als Bandenmuster sichtbar machen (vgl. 2.2.3.4).
Die genaue Anzahl der Kopien berechnet sich nach folgender Gleichung: (2"-(n+1))x

n = Anzahl der Zyklen

X = Anzahl der Kopien der urspriinglichen DNA-Matrize

n+1 = im ersten Zyklus entstechende Kopien unbestimmter Lange

Auswabhl der Primer

Da nicht jede Primer-Sequenz ein zur Untersuchung geeignetes Verteilungsmuster auf der
DNA aufweist und damit auch ein informatives Bandenmuster ergibt, miissen fiir jede zu un-
tersuchende Art zunichst geeignete Primer ermittelt werden. Hierzu wurden 77 Primer unter-
schiedlicher Sequenz jeweils mit einigen Individuen aus verschiedenen Populationen jeder
Art getestet (primer-screening). Verwendet wurden Primer-Sets von ROTH (Karlsruhe):

Set B: 1-20, Set D: 1-20, Set I: 1-20, 160-02 — 06, 170-01, -03, -04, -10, 270-01
sowie 7 weitere Primer der Sequenz:

P-1: CGG TCA CTG T, P-2: CGG CCA CTG T, P-3: TGT CGG CCC C,

P-4: CAG TGG CAC C, P-5: GGA CTG GCG G, P-6: CTG AAC CGG T,

P-7: CAG TCC GAG C.
Nach Durchfithrung der PCR-Reaktionen mit anschlieBender Gelelektrophorese (s.u.) wurden
die Ergebnisse nach folgenden Kriterien beurteilt:

1) Sind die Banden auf dem Gel deutlich und eindeutig gegeneinander abgrenzbar

abgebildet?
2) Ist eine ausreichende Anzahl von Banden vorhanden?
3) Lassen sich erste Polymorphismen zwischen den fiir das Primer-Screening eingesetzten
Populationen und Individuen erkennen?

Ein weiteres wichtiges Kriterium - die Reproduzierbarkeit der Banden - wurde erst bei der ei-
gentlichen Untersuchung beriicksichtigt (vgl. 2.2.3.5). Das heil3t, erzielte ein Primer zwar gut
abgrenzbare Banden, die sich jedoch im Laufe der Untersuchungen als schlecht reproduzier-

bar herausstellten, so wurde er ebenfalls verworfen.
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Zur Durchfiithrung der RAPD-PCR mit allen Individuen wurden fiir jede Art jeweils 17 — 19
Primer ausgewahlt. Jeweils 15 Primer wurden letzlich ausgewertet':

Valerianella locusta

B-07, B-10, D-02, D-03, D-07, D-11, D-13, D-15, 1-02, I-12, I-13, 1-16, 1-17, P-4, 170-03
Carum carvi

B-01, B-03, B-07, B-08, B-10, B-11, B-18, D-02, D-07, D-10, D-11, 1-07, 1-18, 1-20, 170-03
Humulus lupulus

B-02, B-04, B-05, B-07, B-10, D-02, D-11, I-01, 1-04, 1-06, 1-07, I-10, I-17, P-2, P-5

Probenansatz

Der Ansatz der PCR-Proben erfolgte zunichst in 0,5 ml “safelock® (EPPENDORF) Reaktions-
gefdlen, spiter in Kunststoffplatten im Mikrotiterformat (96-well-PCR-plates, GREINER
651570, verschlossen mit "Acetat-Folie fiir Microtiter-Platten", DYNATECH MICROTITER
SYSTEMS).

Beim Ansatz des PCR-Reaktionsgemisches wurde zunéchst ein Master-Mix aus fiir den je-
weiligen Ansatz gleichbleibenden Bestandteilen hergestellt und in die Reaktionsgefia3e ver-
teilt. Anschlieend wurde die zuvor kurz aufgeschiittelte DNA der jeweiligen Individuen zu-
gegeben und die Proben mit einem Tropfen Mineralol (DNAse/RNAse frei, SIGMA)
iiberschichtet. AuBler dem jeweils frisch autoklavierten Wasser (LiChrosolv, MERCK) und der
DNA wurden alle Reagenzien bei -25°C gelagert und erst kurz vorher aufgetaut. Alle Pipet-

tierschritte erfolgten ohne Unterbrechung und auf Eis.

PCR-Protokoll

Bei allen untersuchten Arten wurde die gleiche Zusammensetzung des RAPD-PCR-Reakti-
onsgemisches und dasselbe Thermocycler-Programm verwendet. Das Volumen der PCR-Pro-
ben betrug jeweils 15 pl und bestand im einzelnen aus folgenden Bestandteilen, die wie folgt

pipettiert wurden:

RAPD-PCR-Reaktionsgemisch:

Gebrauchslésung Pipettiervolumen Endkonzentration
Wasser 8 ul
dNTPs 10 mM 0,3 ul 200 uM
10x Puffer: 1,5 ul
MgCl, 15 mM 1,5 mM
KCL 500 mM 50 mM
Tris (Hel), pH 9,5 100 mM 10 mM
Primer 2,5 uM 3,0 ul 0,3 uM
TAQ 5000 U/ml 0,2 ul 1 U (0,067 U/pl)
DNA (in TE-Puffer) 15 ng/pl 2,0 pl 2 ng/ul

12 Tests mit allen drei untersuchten Arten ergaben, daB sich die Ahnlichkeitsmuster der Populationen (bestimmt
durch UPGMA bzw. neighbor-joining Phanogramme ,vgl. 2.2.5.2) i.d.R. ab 8-12 Primern nicht mehr wesentlich
dndern. Die Verwendung von 15 Primern sollte somit sicherstellen, das tatsichlich vorhandene Ahnlichkeits-
muster zu erfassen.
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Temperaturprofil des Thermocyclers:

Phase Temperatur Dauer
Anfangsphase (Pretreament) 94°C 120 sec
Hybridisierung (Annealing) 36°C 48 sec
Synthese (Extension) 72°C 90 sec
Denaturierung (Denaturation) 94°C 12 sec
Endsynthese (Final Extension) 72°C 600 sec

Beim verwendeten Thermocycler handelt es sich um den “Autogenen II* von GRANT INSTR.,
ein Gerit auf Wasserbadbasis. Es wurden jeweils 35 Zyklen durchlaufen.

Die vorbereiteten Proben (PCR-Platten) wurden in das Gerit gestellt, sobald in der Anfangs-
phase das Wasserbad eine Temperatur von 94°C erreicht hatte. Nach Beendigung der Endsyn-
these wurden die Proben auf 5°C heruntergekiihlt. Die Weiterverarbeitung der Proben erfolgte

1. d. R. nach ca. 10, maximal nach 48 Stunden.

Wiederholungen

Um eine hohe Reproduzierbarkeit der PCR-Ergebnisse zu gewéhrleisten, wurden alle PCR-
Reaktionen mindestens einmal wiederholt. Die Wiederholungen erfolgten in unabhéngigen
PCR-Durchgédngen (nicht auf derselben PCR-Platte). Die verwendete DNA wurde von der
Stammldsung dafiir jeweils neu verdiinnt. Stichprobenartig wurde zudem DNA aus einer un-
abhingigen DNA-Isolation desselben Individuums verwendet. Einzelne Durchldufe wurden
auch auf einem anderen Thermocycler (Heizblockgerit) - unter Simulation der Aufheiz- und
Abkiihlraten des Wasserbadgerites - wiederholt. Bei Unklarheiten im Bandenmuster oder
falls einer der beiden PCR-Laufe unbefriedigend verlaufen war, wurde eine zweite Wieder-
holung durchgefiihrt.

2.2.34 Gel-Elektrophorese

Gele und Elektrophorese-Kammern

Die Auftrennung der, in den PCR-Reaktionen entstandenen DNA-Fragmente, erfolgte durch
eine horizontale Agarose-Gel-Elektrophorese, unter Verwendung einer “low-melting” Aga-
rose (BioMmoL, low EEO (-mr) 0,1-0,15), in einer Konzentration von 1,5% in TBE-Puffer. Die
ca. 3 - 4 mm dicken, mit Ethidiumbromid (Endkonzentration 1 pg/ml) versetzten Gele wurden
in TBE-Puffer” gefiillte Elektrophoresekammern gestellt und die Gele ca. 1 mm mit Puffer
iberschichtet. Um wechselnde Konzentrationsunterschiede zwischen dem TBE-Puffer im Gel
und in der Kammer zu vermeiden, wurde die Agarose jeweils mit derselben Charge TBE-Puf-

fer angesetzt, die auch in der Elektrophoresekammer als Laufpuffer verwendet wurde.

13 TBE-Puffer: Tris 89mM, EDTA 2mM, boricacid 89mM
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Elektrophorese

Die Elektrophorese erfolgte bei einer Spannung von 8,2 V pro cm Gellédnge und einer Dauer
von ca. zwel Stunden. Beide Kammern befanden sich dabei in einem mit Kihlelementen auf
ca. 10°C gekiihlten Wasserbad.

2.23.5 Datendokumentation und Verarbeitung

Dokumentation der Gele

Die Dokumentation der Gele erfolgte auf einem UV-Transluminator mit Hilfe einer digitalen
Videokamera (KP-M2U HITACHI-DENSHI) unter Verwendung des Geldokumentationssystems
"Gel Print 20001" (B10 PHOTONICS CORP.). Die Aufthahmen der Gele wurden zum einen aus-

gedruckt, zum anderen als Grafikdatei zur weiteren Auswertung gespeichert.

Auswertung der Bandenmuster, Umsetzung in binidre Codes

Die Auswertung erfolgte unter Verwendung des Programmpaketes "RFLPscan Plus" (Version
3.0, ScANALYTICS CSPI Inc., Billerica). Es wurden nur ,,bins* (Banden gleicher Fragment-
grofe) gewertet, flir die bei allen Individuen eine klare Aussage iiber An- oder Abwesenheit
der jeweiligen Bande getroffen werden konnte. War dies nicht der Fall, z.B. aufgrund von un-
deutlichen Banden oder Widerspriichen zwischen den Ergebnissen der beiden PCR-Laufe, so
wurde die gesamte FragmentgroBenklasse (bin) verworfen. In der resultierenden Datenmatrize
wurde letztlich fiir jedes Individuum in jedem bin eine vorhandene Bande mit "1" und die
Abwesenheit einer bestimmten Bande mit "0" kodiert. Die binominale (0/1) Matrix ist die

Grundlage fiir alle weiteren statistischen Auswertungen (vgl.2.2.5.2).

2.2.4 Inhaltsstoffanalysen und Infektionstests mit Pathogenen

Valerianella locusta

Die Infektionstests mit Peronospora valerianellae Fuckel wurden an der TU Weihenstephan
durchgefiihrt. Dazu wurden die Pflanzen im Gewédchshaus herangezogen und ca. 3 Wochen
nach Aussaat in einer Klimakammer infiziert. Die Erregerisolate stammten von oosporenver-
seuchtem Saatgut oder von infizierten Bléttern verschiedener Kultursorten. Von verseuchtem
Saatgut konnten insgesamt 7 Isolate gewonnen werden.

Der Grad des Befalls nach Infektion wurde mit Hilfe einer vierstufigen Skala angegeben. Aus
der Anzahl der Pflanzen pro Befallsstirke berechnete sich der Disease-Index, der von 1 = kein
Befall bis 9 = sehr starker Befall reichte. Der Anteil befallener Pflanzen wurde iiber die Spo-
rulationshdufigkeit ausgedriickt (alle Angaben aus PIETREK 2000).



31

Carum carvi

Die Evaluierung der Wildpopulationen wurde durch die Bundesanstalt fiir Ziichtungsfor-
schung an Kulturpflanzen, Quedlinburg, durchgefiihrt.

Der Doldenbraunebefall wurde durch Abzihlen erkrankter Dolden pro Pflanze an 4 Terminen
im Geldnde ermittelt. Die Flache unter der Befallskurve diente als Kriterium fiir den Resi-
stenzgrad der Populationen. Die Isolierung der Krankheitserreger erfolgte durch Verwendung
befallener Dolden, die oberflichensterilisiert, auf Agar ausgelegt und inkubiert wurden. Mit
den so gewonnenen pilzlichen Krankheitserregern wurden Pathogenitétstests durchgefiihrt.
Die Ermittlung des Tausenkorngewichts erfolgte durch Auszéhlen und Abwiegen zweier Pro-
ben zu je 100 reifen Friichten. Der Gehalt an #therischem Ol wurde durch Hydrodestillation
der zerkleinerten Friichte gemédll DAB 10 ermittelt. Die Bestimmung des Carvongehalts des
4therischen Ols erfolgte gaschromatographisch und die der Farbkomponenten L*, a* und b*
gemil CIELAB-System mit dem Spektraphotometer CM-508d, Fa. Minolta (vgl. PANK et al.
2001, i. p.).

Humulus lupulus

Die Priifung der Wildpflanzen auf Inhaltsstoffe und die Pathogenitidt wurde am Hans-Pfiilf-
Institut fiir Hopfenforschung, Hiill, durchgefiihrt.

Die Analyse der Bitterstoffe erfolgte durch Hochleistungs-Fliissigkeitschromatographie
(HPLC, EBC 7.7). Die itherischen Ole wurden durch Headspace-Gaschromatographie ermit-
telt (BAYERISCHE LANDESANSTALT FUR BODENKULTUR UND PFLANZENBAU 2000).

2.2.5 Statistische Methoden

2.2.5.1  Morphometrische Daten

Fiir die statistische Datenanalyse der morphometrischen Ergebnisse wurde das Programm-
system SPSS fiir Windows Version 7.5 verwendet.

Fiir die Auswertung der Daten wurden verschiedene Verfahren angewendet, um die vorgege-
benen Fragen nach Diversitdt zu beantworten. Als Test zur Verteilung der Mef3werte wurde
der KOLMOGOROV-SMIRNOV-Test, bei kleinen Stichproben der SHAPIRO-WILKS-Test durchge-
fiihrt. Lineare Zusammenhinge zwischen verschiedenen Variablen wurden mit Hilfe der Kor-
relationsanalyse ermittelt. Dabei wurde das Verfahren nach SPEARMAN eingesetzt, das fiir
ordinalskalierte oder nicht-normalverteilte intervallskalierte Daten geeignet ist (vgl. BUHL &
ZOFEL 1998). Eine Hauptkomponentenanalyse (Principal Component Analysis, PCA) als
gebrauchlichstes Verfahren innerhalb der Faktorenanalyse wurde jeweils durchgefiihrt, um
eine grofBere Anzahl von Variablen zu einer kleineren Anzahl unabhédngiger Einflu3grofen,

den sog. Faktoren, zusammenzufassen. Dabei bedeutet im Ergebnis eine geringe Zahl von
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Hauptkomponenten, dal3 zahlreiche Merkmale linear miteinander korreliert sind und in Bezug
auf die Variabilitdt der Daten sehr dhnliche Informationen liefern. Werden dagegen viele
Komponenten ermittelt, so liegt eine groBere Varianz der Daten, die entsprechend geringer
miteinander korreliert sind, vor.

Das wichtigste Verfahren zur Ermittlung von Diversitit stellt die Diskriminanzanalyse dar.
Ziel der Analyse ist es, vorgegebene Gruppen durch eine bestimmte Anzahl von Diskrimi-
nanzfunktionen moglichst gut wiederzugeben. Die Funktionen werden aus dem Ausgangsda-
tensatz berechnet und erkliren jeweils einen Anteil der vorhandenen Varianz. Wichtig fiir die
Interpretation ist der sog. Korrelationskoeffizient zwischen der Variablen und der Diskrimi-
nanzfunktion: Hoch ladende Variablen konnen dann als solche verstanden werden, die eine
geringe Varianz innerhalb einer Gruppe, aber eine hohe Varianz zwischen den vorgegebenen
Gruppen aufweisen. Sie vermogen die Gruppen somit gut zu trennen. Bei der Analyse wurde
die in SPSS vorgegebene Option der schrittweisen Methode gewéhlt. Danach ist es mdglich,
die schrittweise Einbeziehung der verschiedenen Variablen zu verfolgen und diejenigen Va-
riablen zu erkennen, die von besonderer Bedeutung fiir die Unterscheidung der vorgegebenen
Gruppen sind (vgl. FLURY 1997, HENRION & HENRION 1994, Opitz 1980, TiTZ 1982 und
ZOFEL 1992).

2.2.5.2 Molekulargenetische Daten

Grundlage fiir alle statistischen Auswertungen sind die aus den mit 15 Primern erhaltenen
RAPD-PCR Bandenmustern erstellten 0/1-Matrizen (vgl. 2.2.3.5), wobei auch die monomor-
phen Banden (Bande bei allen Individuen vorhanden) in die Auswertung einbezogen wurden.
Neben einer Analyse der Banden-Polymorphismen, wurden - iiberwiegend unter Verwendung
der Programme TREECON, Version 1.3b (VAN DE PEER & De WACHTER 1997), NTSYSpc,
Version 2.021 (ROHLF 1998) sowie WINAMOVA, Version 1.55 (EXCOFFIER et al. 1992,
STEWART & EXCOFFIER 1996) - auch die folgenden Auswertungen durchgefiihrt:

Genetische Distanzen

Aus der Vielzahl von mdglichen DistanzmaBlen (vgl. KOHLER et al. 1997) wird fiir binére
Daten i. d. R. die Verwendung der AhnlichkeitsmaBe nach Dice' (Dice 1945), nach 'Jaccard'
(JACCARD 1908) oder das 'simple matching' (SNEATH & SOKAL 1973) empfohlen (SCHON
1997). Fiir codominante Marker", wie z. B. RFLP-Marker oder Isoenzyme wird meist 'Dice'
und fiir dominante Marker'* wie die RAPDs, 'Jaccard' bevorzugt (KOHLER et al. 1997, vgl.
aber auch BRUNELL & WHITKUS 1997).

4 Wihrend codominante Marker zwischen den drei Allel-Zustinden AA, Aa, aa eines Locus unterscheiden
konnen, sind dominante Marker nur in der Lage, A von a zu unterscheiden, d.h. sie konnen nicht zwischen AA
und Aa differenzieren. Diese Einschrankung muB fiir alle folgenden Analysen beriicksichtigt werden!
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In der vorliegenden Arbeit wurden die genetischen Distanzen nach dem AhnlichkeitsmaB3 von
'Taccard' berechnet, wobei gilt: DistanzmaB = 1 - AhnlichkeitsmaB.

Die Berechnung erfolgte unter Verwendung des Programms TREECON. Das verwendete
DistanzmaR wird hier als nach "LINK et al. (1995)" bezeichnet, geht aber auf das Ahnlich-
keitsmaf} von 'Jaccard' zuriick.

Die Berechnung der genetischen Distanzen aller Individuen erfolgte durch die paarweise Di-
stanzberechnung jedes Individuums zu jedem anderen”.

Zur Berechnung der paarweisen Distanzen zwischen den Populationen wurde fiir jede Popu-
lation ihr molekularer Phinotyp (das RAPD Bandenmuster) durch die Vereinigungsmenge
aller Banden aller untersuchten Individuen der Population gebildet. Das heiflt, wenn nur ein
Individuum der Population eine bestimmte Bande aufwies, zeigte auch das Bandenmuster der
Population diese Bande. Ob ein bestimmter bin innerhalb einer Population polymorph ist,
blieb dabei unberiicksichtigt.

Die genetische Distanz (GD) zwischen zwei Individuen berechnet sich wie folgt:

GDxy = (Nx + Ny) / (Nx + Ny + Nxy)

Nx ist die Anzahl der Banden, die bei Individuum x vorhanden sind, aber bei y fehlen.
Ny ist die Anzahl der Banden, die bei Individuum y vorhanden sind, aber bei x fehlen.
Nxy ist die Anzahl der Banden, die bei beiden Individuen x und y vorkommen.

Die Berechnung der genetischen Distanz zwischen zwei Populationen erfolgte entsprechend.

Clusteranalyse, Neighbor-joining

Clusteranalysen sind Verfahren zur Bildung von homogenen Gruppen, in denen Individuen
oder Objekte mit denselben oder sehr &dhnlichen Merkmalen zusammengefat werden
(KOHLER et al. 1997, SNEATH & SOKAL 1973). Die Darstellung erfolgt i. d. R. in Form von
Stammbaumen (Dendrogrammen).

In der vorliegenden Arbeit wurde die "Distanz-Matrix-Methode" (WEIR 1996) verwendet.
Hierbei geht der eigentlichen Gruppenbildung, die Berechnung paarweiser Distanzen aller

Individuen voraus (s.o.).

' Die genetischen Distanzen lassen sich auch aus den Dendrogrammen entnehmen. Ein abgebildeter MaBstab,
der eine Distanz von jeweils 10% (bzw. 0,1) anzeigt, ermdglicht eine Einschitzung der genetischen Distanzen
der Populationen zueinander. Bei den durch Neighbor-joining berechneten Béumen ist die genetische Distanz
zwischen zwei Populationen durch die Summe der Léngen der horizontalen Linien gegeben, iiber die zwei
Populationen miteinander verbunden sind. Die Distanz 148t sich hier relativ genau ablesen. Bei den durch eine
Clusteranalyse entstandenen Béumen, ist die Bestimmung der genetischen Distanzen (aufgrund der ultrame-
trischen Darstellung,) nur ndherungsweise moglich und unterscheidet sich auch je nach verwendetem
Algorithmus etwas. Die Distanz ist hier durch die Lénge der Strecke gegeben, die zum &uBersten
Verzweigungspunkt fiihrt, iiber den zwei Populationen miteinander verbunden sind.
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Zur Gruppenbildung, basierend auf den Distanzmallen, wurden die Algorithmen des
UPGMA-Verfahren (Unweighted Pair Group Method using arithmetic Averages, SNEATH &
SOKAL 1973) und das fiir die Darstellung von Ahnlichkeits- oder Verwandschaftsbeziehungen
etwas besser geeignete "Neighbor-joining"-Verfahren (SAITOU & NEI 1987, STUDIER &
KEPPLER 1988), angewendet.

Je mehr Individuen eine solche Berechnung umfalit, desto mehr Kombinationsmdglichkeiten
gibt es. Das verwendete Programm TREECON gibt jeweils den wahrscheinlichsten aller
Biume aus. Angaben iliber die Wahrscheinlichkeit bestimmter Verzweigungen im Baum und
damit {iber die Qualitidt der gebildeten Gruppen, konnen durch das sog. "bootstrapping”
(FELSENSTEIN 1985) gemacht werden. In der vorliegenden Arbeit wurde hierzu jeder Baum

mit 1000 verschiedenen, zufillig verdnderten Datensétzen (Permutationen) berechnet.

Dendrogramme

Dendrogramme (Stammbédume) werden sowohl zur Darstellung phylogenetischer (kladisti-
scher) Beziehungen als auch zur Darstellung von Ahnlichkeiten zwischen Individuen oder
Objekten (sog. phinetische Beziehungen) verwendet. Da die Interpretation eines Dendro-
gramms als Kladogramm (fiir zusammengruppierte Individuen wird ein gemeinsamer Vor-
fahre angenommen = monophyletische Gruppe) oder als Phdnogramm aus der Abbildung
selbst nicht hervorgeht, sollte dies immer klar definiert sein, da dies sonst zu Fehlinterpreta-
tionen fiihrt.

Bei den in der vorliegenden Arbeit dargestellten Dendrogrammen handelt es sich ausschlieB3-
lich um Phiinogramme. Die einzelnen Aste der Stammbiume und die Gruppierungen der In-
dividuen spiegeln die Ahnlichkeiten der einzelnen Objekte (Individuen) untereinander wider,
ohne den Verlauf der Entwicklung festzulegen (WEIR 1996) oder gar eine Abstammungslinie

zu definieren.

Hauptkoordinatenanalyse (Principal Coordinates Analysis, PCoordA)

Die Darstellung von Ahnlichkeitsbeziehungen in Dendrogrammen sind auf dichotome Ver-
zweigungen in einer zweidimensionalen Ebene beschrinkt. Zudem werden bei der hiufig an-
gewandten UPGMA-Methode die Entfernungen der einzelnen Individuen von den Verzwei-
gungspunkten gemittelt und gleichweit entfernt dargestellt (ultrametrische Distanzen)'’. Diese
Art der Darstellung wird den tatsichlichen Ahnlichkeitsbeziehungen der Individuen zueinan-
der oft nicht gerecht. Es wurde daher zusitzlich zu der allgemein iiblichen Dendrogramm-
Darstellung, die Beziehung der Individuen in einer Hauptkoordinatenanalyse (Principal Coor-
dinates Analysis, PCoordA) dargestellt. Diese zeigt die Beziehungen aller Individuen zuein-

ander in einem dreidimensionalen Raum. Die Achsen geben die drei errechneten Ahnlich-

'® Das etwas aufwendigere Neighbor-joining —Verfahren hat diesen Nachteil nicht.
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keitsfunktionen wieder, die den groflten Anteil der Varianz des gesamten Datensatzes - ent-
spricht der Variabilitit der Individuen - beschreiben. Die Ahnlichkeit der Individuen
zueinander ist jeweils durch deren Entfernung voneinander und ihrer Lage in den drei Ebenen
gegeben. Die notwendigen Umformungen der Ahnlichkeitsmatrix ("double-centering" und
Ermittlung von Eigenvektoren, vgl. ROHLF 1972, GOWER 1966) wurden mit NTSYSpc be-

rechnet.

Korrelationsanalyse (genetische und geographische Distanzen)

Zur Untersuchung einer Beziehung zwischen den genetischen und den geographischen Di-
stanzen der Populationen zueinander, wurde der sog. Mantel-Test (MANTEL 1967, SOKAL
1979) angewendet. Die Signifikanz-Tests wurden mit jeweils 5000 Permutationen durchge-

fiihrt. Die Berechnungen erfolgte mit Hilfe des Programmes NTSY Spc.

Varianzanalyse

Zur Beurteilung der genetischen Variabilitit innerhalb und zwischen den Populationen sowie
zwischen Gruppen von Populationen wurde neben der Analyse der Banden-Polymorphismen
und der genetischen Distanzen auch eine sog. "Molekulare Varianzanalyse" durchgefiihrt.
Wenngleich das hierfiir verwendete Programm WINAMOVA, Version 1.55 (EXCOFFIER et al.
1992) urspriinglich nicht zur Analyse dominanter Markerdaten wie den RAPDs entwickelt
wurde, so wird es mittlerweile — unter Beriicksichtigung bestimmter Datenumformungen und
Einschriankungen bei der Interpretation der Ergebnisse — vielfach hierfiir angewendet (HUFF et
al. 1993, STEWART & EXCOFFIER 1996, PALACIOS & CANDELAS 1997, FISCHER & MATTHIES
1998).

Grundlage fiir die Varianzanalyse ist die Berechnung der quadrierten euklidischen Distanzen
zwischen allen Individuen bzw. deren molekularen Phinotypen (0/1-Matrix). Berechnet wur-
den hieraus Distanz-Summen, verschiedene Varianz-Komponenten und ihre Signifikanz (bei
1000 Permutationen), sowie Werte der sog. "®-statistics" (EXCOFFIER et al. 1992), die analog
den "F-statistics" (WRIGHT 1951 u. 1965), Aussagen zur Qualitit vordefinierter Gruppen
erlauben:

®gr gibt an, wie gut die Populationen innerhalb des gesamten Datensatzes definiert sind.
(Vergleich der Individuen, die zu der jeweiligen Population gehéren mit einer Zufalls-
auswabhl aus allen Individuen.)

@ gibt an, wie gut die Populationen innerhalb ihrer zugehdrigen Gruppen definiert sind.
(Vergleich der Individuen, die zu der jeweiligen Population gehdren mit einer Zu-
fallsauswahl aus den Individuen der zugehorigen Gruppe.)

®cr gibt an, wie gut die Gruppen innerhalb des gesamten Datensatzes definiert sind.
(Vergleich der Individuen, die zu der jeweiligen Gruppe gehdren mit einer Zufallsaus-
wabhl aus allen Individuen.)
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3.  Ergebnisse und Diskussion
3.1  Echter Feldsalat (Valerianella locusta (L.) LATERR.)

Abbildung 3.1-1 gibt die Fundorte aller im Projektzeitraum aufgesuchten Feldsalatpopulatio-
nen wieder. Genaue Fundortangaben sowie die Tabellen der Vegetationsaufnahmen befinden
sich im Anhang (Tab. 7-1, Tab. 7-6).

Zur Unterscheidung wurden die Feldsalatherkiinfte jeweils mit der Abkiirzung ,,F-“ versehen.

01 02 03 04 05 06 07 08 09 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22

1o 50 100km | | I 4
35 | — 35
36 36
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38 38
39 39
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47 47
48 48
49 49
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51 [] 100-200m | st
52 e [] 200-500m |52
53 M >500m | 53
o4 @ Fundpunkt (nach 1980) XZI untersuchte Populationen 4
55 55
o © © © O Fundpunkte vor 1980 6
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Abb. 3.1-1 Verbreitung des Echten Feldsalates (Valerianella locusta) in NRW (nach Schumacher et al.
1996 und Jagel & Héupler 1995) unter Angabe der ausgewihlten Fundstellen.
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3.1.1 Morphologisch-biometrische Untersuchungen

Insgesamt wurden 24 Populationen fiir die Untersuchungen ausgewihlt. Individuen aus 17
Populationen davon befanden sich 1997/98 im Anbau, 1998/99 waren es 10 Populationen.

3.1.1.1 Differenzierung von Populationen

Da die Rosetten- bzw. die SproB3- und Bliitenmerkmale an unterschiedlichen Individuen einer
Population durchgefiihrt werden mufiten — die Rosetten wurden herbarisiert und gelangten
nicht zur Bliite —, erfolgte die Auswertung dieser Bereiche zunichst getrennt. Erst im An-

schlul wurden die Merkmale iiber die Mittelwerte der Populationen kombiniert.

Keimblitter und Rosetten

Die Ergebnisse beziehen sich auf die Untersuchungen der Individuen ex sifu, Anbau 1997/98.
Aus jeder Population wurden 8 Rosetten mit je einem Keimblattpaar und drei Folgeblattpaa-
ren vermessen, fiir jede Population lagen somit 16 MeBBwerte je Variable und Blattpaar vor.
Die mit allen MeBdaten durchgefiihrte Diskriminanzanalyse ergab eine deutliche Differenzie-
rung der Gruppen anhand der erhobenen Merkmale. Bereits 87 % der Gesamtvarianz des Da-
tensatzes konnten dabei mit einer Kombination aus fiinf Variablen beschrieben werden. So
waren die Langen der ersten beiden Rosettenblétter [L_1 und L 2; Abkiirzungen s. Tab. 7-5
im Anhang), die Gesamtlinge des Keimblatts [L Kb ges] sowie zwei Variablen zur
Beschreibung der Form des 3. Blattpaares pro25 3 und L/B 3 besonders zur
Charakterisierung der verschiedenen Herkiinfte geeignet. Alle anderen Merkmale waren fiir
die Differenzierung von geringerer Bedeutung. Insgesamt konnten 68,8 % aller Fille (Blétter)
mit Hilfe der Analyse wieder korrekt zu ihrer vorgegebenen Gruppe (Population) zugeordnet
werden (Tab. 3.1-1).

Die Liangen der Rosettenblitter lagen im Populationsdurchschnitt zwischen 3,2 cm und
5,5 cm (1. Blattpaar) bzw. zwischen 5,5 cm und 8,1 cm (2. Blattpaar). Dabei fielen besonders
die beiden Populationen F-4b und F-12 auf, die sich mit Blattlingen von iiber 4,9 cm (L 1)
bzw. liber 7,9 cm (L_2) von allen anderen absetzten. Hinsichtlich des 3. Blattpaares zeichne-
ten sich die Populationen F-30 und F-27 durch rundliche, F-11 und F-36 hingegen durch
langliche Formen aus. Eine Korrelation zwischen den Blattlingen und ihrer Form lag nicht
VOr.

Hinsichtlich der Farben der Rosettenblitter waren zwar die meisten Populationen im mittleren
Bereich (,,mittel- bis graugriin®) anzusiedeln, einige Gruppen wurden jedoch anders einge-
stuft, so F-4b und F-39 (,,hellgriin“) und F-18 (,,graugriin). Auch hinsichtlich der Blattstel-
lung fielen nur F-18 mit liegenden und F-39 mit aufrechten Blittern auf, wédhrend sich alle

anderen im dazwischenliegenden Bereich bewegten.
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o & Vorhergesagte Gruppenzugehdrigkeit
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F-4b 10 | 2 3 1 16
F-5 12 | 1 2 1 16
F-11 7| 2 2 1 2 1 1 16
F-12 1 2 |11 1 1 16
F-18 12 | 1 2 |1 16
F-19 1|12 3 16
F-22 1 3 (10 1 1 16
F-23 1 13 1 1 16
F-26a 312 1 6 1|2 1 16
F-26b 1 2 11 1 1 16
F-27 13 3 16
F-29 1 1 1|11 2 16
F-30 1 1|14 16
F-31b 3 311 | 3 5 16
F-33 1 1 1 12 | 1 16
F-36 2 14 16
F-39 2 14 16

Tab. 3.1-1 Klassifizierungsergebnis der Diskriminanzanalyse mit allen normalverteilten Keimblatt- und
Rosettendaten aller untersuchten Feldsalatpopulationen. Schattiert: Anzahl der korrekt zu
der vorgegebenen Population zugeordneten Fille (68,8%).

Der Wiederholungsanbau 1998/99 zeigte dhnliche Ergebnisse wie der des Vorjahres. Wieder
waren es dieselben Variablen, mit denen eine Differenzierung der Populationen moglich war
(insgesamt diesmal zu 86,9 %), doch unterschieden sich die absoluten Grofen voneinander,
d. h. die Blattlingen waren im 2. Anbaujahr durchschnittlich um 0,5 cm lidnger als im ersten.
Die Positionen der Populationen innerhalb des gesamten Wertespektrums blieben jedoch er-
halten. Dies galt mit Ausnahme der Population (F-27) auch fiir die Auspridgung der Blattfor-
men. Insgesamt betrachtet lieBen sich die Feldsalatpopulationen anhand der Rosetten gut ge-

geneinander abgrenzen.

Sprosse, Tragblitter und Bliiten

Die Ergebnisse beziehen sich auf die Untersuchungen der Individuen ex sifu, Anbau 1997/98.
Die Vielzahl der erhobenen Merkmale wurde aufgrund der vielen miteinander korrelierten
Variablen im Verlauf der Auswertungen auf eine iiberschaubare Anzahl reduziert. Wegen der
bestehenden linearen Zusammenhinge wurde beispielsweise auf die Verwendung der Daten
aus der SproBhilfte ,,b* (vgl. Abb. 2.2-2) verzichtet. Eine Uberpriifung der Daten ergab, daf3

der Austausch der beiden Datengruppen ,,a“ und ,,b* keine nennenswerten Differenzen ergab.
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Insgesamt wurden schlieBlich 40 Variablen in die Diskriminanzanalyse einbezogen. 9 von
ihnen reichten bereits aus, um die vorgegebenen Gruppen fast vollstindig (zu 83,8 %) vonein-
ander zu trennen (Tab. 3.1-2). Die Merkmale stammten aus allen Bereichen der Pflanzen,
allerdings beschrieben lediglich zwei von ihnen Eigenschaften aus dem Sprof3bereich: Das
Verhéltnis von Linge zu Breite des 4. Internodiums (LI/DI 4a) und die Linge des 3.
Internodiums (L1 3a), wenn auch deutlich schwécher. Aus dem Bliitenbereich dagegen waren
vier der fiinf eingegangenen Merkmale vertreten, als wichtigste das Verhiltnis der Bliiten-
saumbreite zur Breite des mittleren Kronzipfels (B _saum/B_mK) sowie die Breite des Blii-
tensaums (B_saum). SchlieBlich bezogen sich zwei Variablen auf die Tragblitter und eine auf
den Verzweigungswinkel des Sprosses.

Die untersuchten Populationen unterschieden sich phénotypisch folgendermallen voneinander
(die Beschreibung beschriankt sich auf die wichtigsten differenzierenden Merkmale): Das 4.
Internodium wies Langen zwischen 1,1 cm (F-5) und 8,1 cm (F-23) auf; die Differenzen spie-
geln sich im korrelierten Merkmal LI/DI 4a (s. 0.) wieder. Im Bliitenbereich konnten Popula-
tionen mit eher schmalen (durchschnittlich 1,7 mm; F-18) von solchen mit eher breiten Bliiten
(2,2 mm; F-4b) unterschieden werden. Die Spanne des Quotienten B_saum/B_mK reichte von
3,0 (F-30) bis 3,7 (F-39). Die iibrigen differenzierenden Merkmale lieBen nur geringfiigige
Unterschiede zwischen den Populationen erkennen.

Bei der Wiederholung des Anbaus im Folgejahr waren geringfiigige Unterschiede der MeS-
werte festzustellen. Die Individuen der Populationen waren jedoch bereits an ihrem Habitus
denen des Vorjahres zuordbar. Die Ringe innerhalb des Wertespektrums stimmten weitge-
hend in beiden Jahren iiberein.

Die neben den biometrisch erfaten MeBwerten erhobenen phénologischen Daten lieen zwi-
schen den Populationen deutliche Unterschiede im Bliihverhalten erkennen (Ergebnisse An-
bau 1998/99). Als erste blithten am 14. April die Individuen der Population F-19, fast eine
Woche spiter begannen F-22 und F-18 zu bliihen. Thnen folgten 5 weitere Populationen, und
erst fast 3 Wochen nach Blithbeginn der ersten Population, als fast alle im Anbau befindlichen
Pflanzen bereits verbliiht waren, gelangten F-33 und F-27 zur Bliite. Auch die Blithdauer un-
terschied sich deutlich zwischen den verschiedenen Herkiinften: Wéhrend die Individuen aus
F-19 im Schnitt nach 10 Tage verbliihten, dauerte die Bliihphase der Pflanzen aus F-33 z. T.
nur 2 Tage. 2 AusreiBer aus dieser Population kamen sogar erst am 10. Mai zur Bliite, als alle

anderen bereits Friichte trugen.
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Vorhergesagte Gruppenzugehorigkeit
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F-4b 7 1 8 87,5
F-5 8 8 | 100,0
F-11 7 1 8 87,5
F-12 7 1 8 87,5
F-18 8 8 | 100,0
F-19 1|7 8 87,5
F-22 5 2 1 8 62,5
F-23 8 8 | 100,0
F-26a 5|1 1 1] 8 62,5
F-26b 8 8 | 100,0
F-27 1 1 6 8 75,0
F-29 8 8 | 100,0
F-30 1 7 8 87,5
F-31b 1 1|6 8 75,0
F-33 1 1|15 8 62,5
F-36 2 1] 4 8 50,0
F-39 8 | 8 | 100,0

Tab. 3.1-2 Klassifizierungsergebnis der Diskriminanzanalyse mit allen normalverteilten Sprof3-, Trag-
blatt und Bliitendaten aller untersuchten Feldsalatpopulationen. Schattiert: Anzahl der kor-
rekt zu der vorgegebenen Population zugeordneten Fille (83,8%).

Friichte

Die Vermessung der Friichte der verschiedenen Populationen (Anbau 1997/98) lieS Unter-
schiede vor allem in der Dicke der Friichte erkennen, deren Malle von durchschnittlich
1,06 mm (F-29) bis 1,39 mm (F-33) reichten. Entsprechend waren bei F-29 mit 0,93 g Tau-
sendkorngewicht die leichtesten und bei F-33 mit 1,66 g Tausendkorngewicht die schwersten
Friichte dieses Jahres zu finden. Da jedoch Grofle und Gewicht von Feldsalatfriichten jéhrlich
schwanken, 1d8t sich hier somit lediglich feststellen, da3 die verschiedenen Populationen
durchaus unterschiedliche, d. h. populationsspezifische Friichte hervorbrachten. Inwieweit

die absoluten Werte der Populationen von Jahr zu Jahr schwankte, wurde nicht ermittelt.

3.1.1.2 Geographische Differenzierungen

Bei der Suche nach Korrelationen zwischen den erhobenen Merkmalen einer Population und
threr Herkunft aus einer bestimmten Groflandschaft Nordrhein-Westfalens wurde mit den
Populationsmittelwerten gerechnet, da auf diese Weise die Merkmale aus dem Rosetten- bzw.
SproB3- und Bliitenbereich kombiniert werden konnten. Die durchgefiihrte Clusteranalyse er-

gab, dal mit Ausnahme eines clusters, das die Populationen des Niederrheins enthielt, kein
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Zusammenhang zwischen der Gruppierung und der geographischen Herkunft der Populatio-
nen erkennbar war (Abb. 3.1-2). Die drei niederrheinischen Herkiinfte zeichneten sich durch
Gemeinsamkeiten im Rosettenbereich aus — v. a. die Blattformen — und waren zudem die am
frithesten blithenden Gruppen. Alle anderen Populationen lieBen trotz gleicher Herkunft keine
Ahnlichkeiten erkennen. Einige Populationen wiesen sogar groBere Ahnlichkeiten zu Popula-
tionen aus groferer Entfernung auf als zu benachbarten, so z. B. F-30 (Weserbergland) zu den
niederrheinischen Populationen als zu F-29 und F-31b, die aus demselben MefBtischblatt wie

F-30 stammten.

Dendrogram using Average Linkage (Between Groups)
Rescaled Distance Cluster Combine
CASE O 5 10 15 20 25
Label +--------- mmmmmmm - e o to +

III NRTL 40 m F-19 j——

IIT NRTL 30 m F-22

IIT NRTL 20 m F-18 -

v WBGL 205 m F-30

IV EIFEL 290 m F-26a

IV EIFEL 360 m F-27 I

I EIFEL 380 m F-4b :

I EIFEL 450 m F-5 J

II EIFEL 390 m F-23 :[—

II SBGL 200 m F-39 !

IT EIFEL 210 m F-11

II EIFEL 365 m F-12

II WBGL 200 m F-29

II WBGL 215 m F-31b

IT EIFEL 400 m F-33

II WBGL 230 m F-36

IT EIFEL 290 m F-26b

Abb. 3.1-2 Dendrogramm mit allen Keimblatt-, Rosetten-, Sprofi-, Tragblatt- und Bliitenmerkmalen
aller untersuchten Feldsalat-Populationen unter Angabe des jeweiligen clusters, der geographi-
schen Lage und der Hohenlage des entsprechenden Fundortes.

3.1.1.3 Standortliche Differenzierungen

Eine klare Korrelation zwischen den morphologischen Eigenschaften der Populationen und
der Hohenlage ihrer Wuchsorte war weder im Hinblick auf die Rosetten noch auf die Sprosse
und Bliiten festzustellen.

Eine Differenzierung der Populationen nach dem mittleren jihrlichen Niederschlag ihrer
jeweiligen Wuchsorte gelang mit Hilfe der erhobenen Daten nicht.

Zwischen den morphologischen Eigenschaften der Feldsalatpopulationen und der Bewirt-

schaftungsart ihrer Wuchsorte ergab sich der folgende Zusammenhang: Populationen von
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Ackern wurden in der Diskriminanzanalyse mit Populationen anderer Herkiinfte'” zu iiber
84 % (Rosetten) bzw. iiber 80 % (Sprosse und Bliiten) korrekt klassifiziert. Dabei dienten die
Linge des zweiten Rosettenblatts (L_2) bzw. die Lénge des dritten Internodiums (L1 3a) als
wichtigste differenzierende Merkmale. Die Populationen der Acker zeichneten sich durch
durchschnittlich langere Rosettenblitter und durchschnittlich ldngere dritte Internodien als die
Populationen der {ibrigen Standorte aus. Auch die Gesamthohe der Pflanzen zur Bliitezeit,
deren Werte allerdings nicht in die Analyse eingingen, lag bei der ersten Gruppe mit 17,8 cm
etwas iiber dem Mittel der zweiten Gruppe mit 15,6 cm. Das Ergebnis wurde durch die Wie-

derholung des Folgejahres bestitigt.

Die postulierte These, daB die Variabilitit von Populationen der Acker héher sei als die von
anderen Standorten, bestdtigte sich in den Untersuchungen nicht. Ein Vergleich der Varia-
tionskoeffizienten aller untersuchter Merkmale beider Standortgruppen ergab, dafl im zwar im
zweiten Anbaujahr alle Ackerpopulationen variabler waren als die, die nicht von Ackern
stammten, doch war im ersten Anbaujahr das Ergebnis nicht erkennbar: Hier streuten die
Werte beider Gruppen gleichermallen, und in vielen Féllen iibertrafen die Variationskoefi-

zienten der Populationen von Béschungen deutlich die der Acker.

3.1.14 Vergleich von In-situ- und Ex-situ-Pflanzenmaterial

Aufgrund der oft recht heterogenen standortlichen Gegebenheiten an einem einzigen Wuchs-
ort war in situ bereits innerhalb einer Population eine hohe Variabilitdt an morphologischen
Ausprigungen festzustellen. So wurde insbesondere bei dichtem Bewuchs ein Rosettensta-
dium durch friihzeitige Streckung der Internodien nicht ausgebildet, so dal3 beispielsweise
Feldsalatpflanzen der grasreichen Bdschungen durch hohen Wuchs und lange, diinne Inter-
nodien gekennzeichnet waren. An den dort meist vorhandenen offenen Bereichen dagegen, an
denen sich mit Vorliebe Feldsalat ansiedelt, fand man die typischen Feldsalatrosetten, und die
Pflanzen verzweigten sich bei kurz gestauchten Internodien meist noch in Bodennihe.

Auf liickigeren Ackern war das Rosettenstadium in der Regel ebenfalls gut ausgeprigt, die
blithenden Pflanzen waren meist stabil, obwohl auch sie aufgrund des hohen Néhrstoffange-
bots tiberdurchschnittliche Groflen erreichen konnten — die grofSten waren mit 55 cm die der
Population F-26b (Rapsfeld in der Eifel).

' Die untersuchten Populationen stammten von Ackern, StraBenbdschungen, Deichen und Weiden sowie aus
Ubergangsbereichen zwischen zwei Standorttypen (s. Tab. im Anhang). Zur Vermeidung unklarer Zuordnungen
wurden die Populationen lediglich in zwei Klassen eingeteilt, ndmlich die der Ackerstandorte und die anderer
Standorte ohne Ackernutzung.
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Auf Weiden und an Weiderdndern fand man héufig stark durch Verbi3 geschidigten Feldsa-
lat, der infolge des fehlenden Haupttriebs zahlreiche Seitentriebe ausbildete und oft durch
stark asymmetrischen Wuchs auffiel.

In Abbildung 3.1-3 sind vier Merkmale dargestellt, die an denselben Populationen in situ und
ex situ erhoben wurden. Je ndher die Werte an der Diagonalen liegen, desto dhnlicher sind die
Werte beider Untersuchungen. Die ersten Rosettenblétter erwiesen sich bei anndhernd glei-
cher Form (ex sifu etwas langlicher als in situ) im Anbau als um das drei- bis fiinffache ldnger
als im Geldnde. Die GesamtgroBe der Pflanzen zur Bliitezeit war jedoch dort nur bei wenigen
Populationen groBer als am Wuchsort: Einige Populationen erreichten ex situ sogar lediglich
die Halfte der in situ gemessenen Grofe. Das Tausenkorngewicht wich bei den meisten Po-
pulationen im Anbau leicht nach oben ab, doch lagen hier die Werte meist nah bei den Werten
in situ.

Insgesamt lieB sich in situ eine groBe Variabilitt feststellen, doch waren die populationsspe-
zifischen Eigenschaften durch Modifikationen stark tiberdeckt. Erst unter gleichen Anbaube-
dingungen (ex situ) kamen die Merkmale der Populationen ohne den Einfluf der natiirlichen

Standortbedingungen zur Auspragung.

3.1.1.5  Vergleich von Sorten und Wildherkiinften
Der Vergleich der drei Kultursorten Dunkelgriiner Vollherziger, Vit und Etampes mit den

Wildformen liel in morphologischer Hinsicht deutliche Unterschiede zwischen beiden Grup-
pen erkennen. Im Rosettenstadium waren die Sorten bereits mit bloBem Auge aufgrund ihrer
dunkelgriinen Farbe, dem stirkeren Glanz und der schwicheren Aderung der Blitter zu er-
kennen. Auffallend war auch ihre runde Blattform, die als wichtigstes Unterscheidungsmerk-
mal aus der statistischen Analyse hervorging. So dienten wiederum mehrere Merkmale der
Differenzierung: Die absoluten Breiten der Blitter sowie die Anteile der Breiten im mittleren
Blattbereich an der Gesamtbreite des Blattes (pro50 3, pro25 3). Bei allen Eigenschaften,
durch die sich die Kultursorten charakterisieren lieBen, handelt es sich um die Merkmale von
zlichterischer Relevanz.

Aus dem SproB3- und Bliitenbereich waren in erster Linie die auffallend breiten Tragblatter
charakteristisch fiir die Kultursorten. IThre Breiten erreichten Werte von 2,6 cm bis 3,1 cm,
wihrend die der Wildpflanzen zwischen 1,2 cm und 1,9 cm schwankten. Dies stellt eine Pa-
rallele zu den Rosettenbléttern dar, deren Folgeblétter die Tragblétter sind. Die Sorten ,,Dun-
kelgriiner Vollherziger* und ,,Vit“ besallen desweiteren groflere Bliiten als die Wildformen.
Hinsichtlich der Fruchtmorphologie fiel besonders die Sorte ,,Vit™“ auf, deren Friichte mit
1,88 mm deutlich dicker waren als die der Wildherkiinfte, die maximal 1,39 mm (F-36) ma-

Ben.
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3.1.2 Molekulargenetische Untersuchungen

RAPD-Analysen wurden beim Feldsalat an 10 natiirlichen Populationen (3 bzw. 10 Indivi-
duen pro Population) aus vier GroBlandschaften Nordrhein-Westfalens sowie an 10 Kultur-
sorten (je ein Individuum) durchgefiihrt. Insgesamt wurden 83 Individuen untersucht, 72 aus
NRW, 10 Sorten sowie zum Vergleich zusitzlich ein Individuum einer natiirlichen Feldsalat
Population (ebenfalls V. locusta) aus Griechenland.

Die RAPD-PCR mit 15 Primern ergabe insgesamt 15.068 auswertbare Banden in 296 bins.
Die Anzahl der untersuchten Individuen pro Population sowie die Namen der Sorten sind den

Tabellen 3.1-3 u. 3.1.8 zu entnehmen, die genaue Lage der Populationen Tab. 7-1 im Anhang.

3.1.2.1 Genetische Distanzen, Variabilitit

Von den insgesamt 296 erhaltenen bins zeigten 183 (62%) Polymorphismen. Allein 20 poly-
morphe bins (11% von 183) wurden hierbei durch das griechische Individuum beigetragen,
wobei es, zum besseren Vergleich der drei untersuchten Arten, im folgenden unberiicksichtigt
gelassen wurde. Es verblieben 276 bins, wovon 163 (59%) polymorph waren.

Hinsichtlich der 72 Individuen der 10 natiirlichen Populationen ergaben sich insgesamt 266
bins, 128 hiervon waren monomorph und etwas mehr als die Hélfte (138 = 52%) polymorph.
Mit Hilfe der polymorphen bins konnten 62 "molekulare Phénotypen" (Individuen mit unter-
schiedlichem RAPD-Bandenmuster) unterschieden werden, 10 Individuen waren somit mit
mindestens einem anderen identisch. 22 Banden (8%) traten jeweils nur bei einem einzigen

Individuum auf.

Molekulare Varianzanalyse

Vergleicht man die Variabilitdt innerhalb und zwischen den Populationen miteinander, so
zeigte sich eindeutig, dafl der grofte Anteil der Varianz (70%) zwischen den Populationen
liegt" (vgl. auch 3.1.2.4).

Varianz zwischen Populationen: 70,28 % [73,81 %] p < 0,001

Varianz innerhalb Populationen: 29,72 % [26,19 %] p < 0,001
®sr = 0,703 [0,742] °

' Der EinfluB der unterschiedlich groBen ausgewerteten Individuenzahl pro Population (3 bzw. 10) war hierbei
nur unwesentlich. In [Klammern] sind die Werte fiir je 3 Individuen pro Population angegeben.

1 g gibt an, wie gut die Gruppierung der Individuen zu den vorgegebenen Populationen gegeniiber einer
Zufallsgruppierung der Individuen (1000 Permutationen) ist. Der recht hohe Wert 0,7 zeigt, daB die Populationen
sehr gut voneinander abgrenzbar sind (vgl. auch 2.2.5.2).
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Genetische Distanzen

Das Ergebnis der Berechnung aller paarweisen Distanzen (Populationen, Sorten®,
griechisches Individuum) ist in Tabelle 3.1-3 dargestellt.

Die durchschnittliche genetische Distanz der 10 untersuchten Populationen aus NRW zuein-
ander betrug ca. 19 %. Die Distanzen schwankten zwischen 9,5 und 27,7 (Variationsbreite
18,2), was einem Unterschied von fast 300 % entspricht.

Die Berechnung der paarweisen genetischen Distanzen aller Individuen zueinander ergab, daf3
die Individuen einer Population eine deutlich groBere Ahnlichkeit zueinander aufwiesen als zu
Individuen anderer Populationen® (vgl. 3.1.2.3). Dennoch liefen sich selbst in relativ kleinen
Populationen (z.B. F-4b) i.d.R. 9 von 10 Individuen unterscheiden.

Bezog man das Individuum aus Griechenland mit ein, so wiesen alle Populationen (und Indi-
viduen") zu diesem eine deutlich groBere genetische Distanz auf als zu irgendeiner anderen

Population aus NRW oder zu irgendeiner der untersuchten Sorten (vgl. 3.1.2.5).

20 7Zur Bildung des molekularen Phénotyps der Sorten wurden — analog zu den Populationen (vgl. 2.2.5.2) - die
Bandenmuster der einzelnen Sorten zu einem einzigen vereinigt.

?! Die entsprechende Distanzmatrix ist nicht abgebildet, der Sachverhalt I8t sich jedoch auch dem UPGMA-
Dendrogramm (Abb. 3.1-5) entnehmen.
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Paarweiser Vergleich aller Feldsalatpopulationen: genetische Distanz nach Jaccard (in %):
(berechnet mit TREECON nach Link et al.1995)

(Extrema und Mittelwerte ohne 0-Werte berechnet) NRTL: Niederrheinisches Tiefland: F-18[3], F-19 [10]
EIFEL: Eifel: F-4b [10], F-23 [10], F-27 [10], F-33 [10]

(in [Klammern] ist jeweils die Anzahl der untersuchten WBGL: Weserbergland: F-30 [10], F-31b [3], F-36 [3]

Individuen pro Population angegeben) SBGL: Suderbergland: F-39 [3]

Sorten: S1 - 810 [je 1]
F-Gri: Individuum aus Griechenland [1]

EIFEL | NRTL | NRTL | EIFEL | EIFEL | WBGL | WBGL | EIFEL | WBGL | SBGL
F-4b F-18 F-19 F-23 F-27 F-30 | F-31b | F-33 F-36 F-39 | Sorten| F-Gri
EIFEL F-4b 0 17,24 12,27 17,87 16,59 18,22 25,44 14,88 15,20 16,91 19,91 31,42
NRTL F-18 17,24 0 22,02 15,71 19,81 18,00 24,06 18,93 15,71 17,53 23,96 30,48
NRTL F-19 12,27 | 22,02 0 22,52 17,98 21,15 25,63 14,73 20,91 20,00 21,10 34,17
EIFEL F-23 17,87 | 15,71 | 22,52 0 16,02 17,73 26,15 17,79 14,51 16,33 18,69 30,84
EIFEL F-27 16,59 | 19,81 17,98 | 16,02 0 21,46 24,56 13,08 17,79 15,94 19,03 31,28
WBGL F-30 18,22 | 18,00 | 21,15 | 17,73 | 21,46 0 27,75 18,14 18,63 20,29 22,22 33,78
WBGL F-31b 2544 | 24,06 | 25,63 | 26,15 | 24,56 | 27,75 0 23,01 20,38 20,28 25,21 34,91
EIFEL F-33 14,88 | 18,93 | 14,73 | 17,79 | 13,08 | 18,14 | 23,01 0 15,12 16,83 19,82 32,02
WBGL F-36 15,20 | 15,71 | 20,91 14,51 17,79 | 18,63 | 20,38 | 15,12 0 9,52 17,84 27,62
SBGL F-39 16,91 17,53 | 20,00 | 16,33 | 15,94 | 20,29 | 20,28 | 16,83 9,52 0 21,10 26,67
Sorten 19,91 | 23,96 | 21,10 | 18,69 | 19,03 | 22,22 | 25,21 19,82 | 17,84 | 21,10 0 31,76
F-Gri 31,42 | 30,48 | 34,17 | 30,84 | 31,28 | 33,78 | 34,91 | 32,02 | 27,62 | 26,67 | 31,76 0

Mittelwert wild:| 17,18 18,78 19,69 18,29 18,14 20,15 24,14 16,95 16,42 17,07

Min wild:| 12,27 15,71 12,27 14,51 13,08 17,73 20,28 13,08 9,52 9,52

Max wild:| 25,44 24,06 25,63 26,15 24,56 27,75 27,75 23,01 20,91 20,29

Max wild & Sorten:| 25,44 24,06 25,63 26,15 24,56 27,75 27,75 23,01 20,91 21,10 25,21

Max wild & Sorten & Gri:| 31,42 30,48 34,17 30,84 31,28 33,78 34,91 32,02 27,62 26,67 31,76 34,91

wild (natiirl. Pop.): mit Sorten: mit Sorten und Gri:
Maximum: 27,75 % Maximum: 27,75 % Maximum: 34,91 %
Mittelwert: 18,68 % Mittelwert: 19,08 % Mittelwert: 21,13 %
Minimum: 9,52 % Minimum: 9,52 % Minimum: 9,52 %
Variationsbreite: 18,23 Variationsbreite: 18,23 Variationsbreite: 25,39

Tab. 3.1-3 Genetische Distanzen zwischen allen 10 Feldsalat-Populationen und den Kultursorten
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3.1.2.2  Ahnlichkeitsanalysen

Zur Darstellung der Ahnlichkeit der Individuen und Populationen zueinander wurden aus den
paarweisen genetischen Distanzen sowohl verschiedene Dendrogramme (Phédnogramme!)
berechnet als auch eine Hauptkoordinaten-Analyse durchgefiihrt.

Abb. 3.1-4 zeigt die Lage aller untersuchten Individuen zueinander in einem dreidimen-
sionalen Raum (Haupkoordinaten-Analyse, PcoordA). Abb. 3.1-5 zeigt das Phanogramm
einer UPGMA Berechnung®.

Valerianella locusta
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Abb. 3.1-4 Haupkoordinaten-Analyse aller 83 untersuchten Feldsalat-Individuen

2" Andere Verfahren wie WPGMA, single linkage oder Neighbor-joining ergaben im wesentlichen dieselben
Gruppierungen mit lediglich leicht verdnderten bootstrap-Werten. Der UPGMA-Baum wurde aufgrund der gro-
Beren Ubersichtlichkeit ausgewihlt. Der groBe Abstand des griechischen Individuums zu allen anderen sowie die
relativ geringe Distanz der Sorten zu den natiirlichen Populationen ist jedoch in einem Neighbor-joining-Baum
besser zu erkennen.
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Abb. 3.1-5 Phinogramm einer UPGMA-Clusteranalyse aller 83 Feldsalat-Individuen
(der Balken oben gibt die genetische Distanz an (0,1 = 10 %) an, die bootstrap-Werte, die den Zu-
sammenhalt der Populationen angeben sind jeweils eingekreist.)
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In beiden Abbildungen 146t sich gut erkennen, dal3 jeweils die Individuen einer Population
zusammengruppiert wurden, zwischen den Gruppen (= Populationen) jedoch i.d.R. betrichtli-
che Distanzen bestehen. Das Gruppierungs-Muster stimmt somit gut mit den Ergebnissen der
Molekularen Varianzanalyse (vgl. 3.1.2.1) {iberein. Auch die Sorten bildeten eine eigene
Gruppe. Ausnahmen waren die Individuen (2) und (9) der Population F-33, das Individuum
(10) von F-27 sowie F-19 (9). Wihrend die ersten zwei zwar jeweils etwas abseits der ande-
ren Individuen ihrer Population stehen, aber noch zum selben Cluster gerechnet wurden, grup-
pierte die UPGMA-Clusteranalyse F-19(9) eher zu F-18 als zu F-19. Wahrend die Hauptkoor-
dinaten-Analyse diese enge Beziehung nicht bestitigte, gruppierte die Neighbor-joining-
Analyse (nicht abgebildet) die beiden Niederrhein-Populationen gleichfalls zusammmen. F-
19, eine Population von einem Rheindeich bei Diisseldorf, ist gleichzeitig — neben F-31b - die
Population mit der grof3ten Variabilitdt zwischen den Individuen.

Gute groBBere Gruppen von Populationen fehlen. Lediglich F-36 und F-39 bildeten — wenn-
gleich ca. 100 km voneinander entfernt — ein Parchen sowie auch die Eifel-Populationen F-27
und F-33. Zu letzteren gesellten sich auBerdem (mit sehr schwachen bootstrap-Werten) F-4b
und F-23 (die beiden anderen Eifel-Populationen), aber auch F-30 (WBGL). Die Darstellung
der Hauptkoordinaten-Analyse zeigt diese Ahnlichkeiten sehr anschaulich: F-33 u. F-27 lie-
gen beide dicht an der Grundfliche und am vorderen Rand. Wéhrend F-4b relativ dicht bei
diesen beiden, aber hoher liegt, liegen F-23 und F-30 ebenfalls unmittelbar iiber der Grundfli-
che. Sie stimmen also in der dritten Koordinate weitgehend iiberein, liegen aber weiter hinten.

Ein eindeutiges "Eifel-Cluster" bilden die vier Populationen jedoch nicht (vgl.3.1.2.4).

3.1.2.3 Differenzierung von Populationen

Wie bereits durch die molekulare Varianzanalyse, die Clusteranalyse und die Hauptkoordi-
natenanalyse gezeigt (s.0.), lieBen sich die einzelnen Populationen durch die RAPD-Daten gut
charakterisieren und (bis auf eine Ausnahme) eindeutig voneinander abgrenzen. Die durch-
weg hohen bootstrap-Werte fiir den Zusammenhalt der Populationen im Phédnogramm (81% —

100%, Abb. 3.1-5) belegen dies.

Wichtig fiir den Zusammenhalt der Populationen war jedoch nicht nur, dal die Variabilitét
innerhalb der Populationen deutlich geringer ist als zwischen ihnen, sondern auch die Exi-

stenz populationsspezifischer Banden. Bei insgesamt 37 der 138 polymorphen bins kamen

Banden jeweils nur in einer Population vor und fehlten in allen {ibrigen. Bei weiteren 15 bins
fehlten Banden nur in jeweils einer Population, wihrend sie bei allen anderen Individuen vor-
handen waren. Es kamen somit in 52 bins populationsspezifische Banden vor (= 38 %). Alle
Populationen wiesen solche bins auf. Bemerkenswert war hierbei die Population F-31b, die

durch 16 (!) populationsspezifische bins gekennzeichnet ist.
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Betrachtet man nur bins als streng populationsspezifisch, bei denen tatséchlich alle Individuen

eine bestimmte Bande aufweisen (bzw. nicht aufweisen), die bei allen anderen fehlt (bzw.

nicht fehlt), so blieben 12 "streng populationsspezifische" bins (= 9 %). Immerhin 6 der 10

Populationen wiesen solche bins auf (F-31b hat 4). Tabelle 3.1-4 zeigt eine Aufstellung aller

populationsspezifischen bins bei allen untersuchten Feldsalat-Populationen.

populationsspezifische | F4p | F-18 | F-19 | F-23 | F-27 | F-30 | F-31b | F-33 | F-36 | F-39 | =
Banden

vorhanden| 3 1 2 3 4 8 14 1 0 1 37

fehlend| 1 [ 0 | 5 [0 [ 2 [ 1 2 [1 [ 1] 2115

streng vorhanden | 1 0 0 2 2 0 3 0 0 1 9

streng fehlend | 1 0 0 0 0 0 1 0 1 0 3

Tab. 3.1-4

3.1.24

Populationspezifische Banden der untersuchten Feldsalat-Populationen

Geographische / standortliche Differenzierungen

Wie bereits in 3.1.2.2 erwidhnt, fehlten gute groBBere Gruppen; alle Populationen stehen mehr

oder weniger gleichberechtigt fiir sich. Die beiden Parchen, die mit nennenswerten bootstrap-

Werten zusammengruppiert wurden (F-27/F-33:34 %;

F-36 / F-39: 72 %), lieBen weder

bestimmte standortliche noch geographische Gemeinsamkeiten erkennen, die andere Popu-

lationen nicht auch aufwiesen®.

Valerianella locusta
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Zur Uberpriifung, ob dennoch ein

Zusammenhang zwischen den
geographischen und genetischen
Distanzen besteht, wurde ein
Manteltest (MANTEL 1967) mit
allen paarweisen genetischen und
geographischen Distanzen der 10
Populationen durchgefiihrt. Abb.
3.1-6 sowie der erhaltene Matrix-
0,17*

(p =0,148) zeigen, dal ein solcher

Korrelationswert von

Zusammenhang nicht besteht.

Abb. 3.1-6 Korrelationsanalyse geographische /genetische Distanzen (Mantel-Test)

2 F-27 und F-33 stammen zwar beide aus der Eifel, andere Populationen, die nicht dazu gruppiert werden,
jedoch ebenfalls. F-36 und F-39, die Populationen mit der geringsten genetischen Distanz, wachsen zwar beide
in Mittelgebirgslage, weisen aber unterschiedliche geologische Untergriinde, Niederschldge und Bewirtschaf-
tungsweisen (Acker bzw. Weide/Boschung) auf und sind ca. 100 km voneinander entfernt.

 Bei einem Wert kleiner als 0,7 liegt keine signifikante Korrelation vor. Gut Korrelationen sollten Werte r > 0,8
mit entsprechend kleinen Signifikanzen (p < 0,001) aufweisen.
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Ein Zusammenhang zwischen der Zugehorigkeit von Population zur selben GroBlandschaft in
NRW und der genetischen Distanz besteht ebenfalls nicht. Wenngleich die beiden Nie-

derrhein-Populationen (F-18 u. F-19) und die vier Eifel-Populationen schwache Tendenzen

zeigten, sich zusammen zu

72 Individuen zwischen |[zwischen Innerhalb i
. gruppieren (vgl. 3.1.2.2),
10 Populationen GroRland- |Popula- Popula- . )
4 GroBlandschaften | gchaften | tionen tionen zeigte eine  Molekulare
Varianz| 2,66 % 67.87 % 20:47% Varianzanalyse zur Priifung
®| ©cr=0,027 | ®sc=0,697 | dsr= 0,705 der  vorgegebenen  Grup-
... pierungen (Zugehorigkeit zu
Signifikanzvon | _ 5y, p < 0,001 p < 0,001 . .
Varianz und @ insgesamt vier GrofBland-
Tab. 3.1-5 Varianzen innerhalb und  zwischen den schaften), dal eine solche
Grofllandschaften NRWs.

nicht vorliegt

(@*cr = 0,027, p=0,2218).

Tabelle 3.1-5 zeigt die Ergebnisse im Detail. Populationen derselben Grof3landschaft waren

somit genetisch nicht dhnlicher als solche aus verschiedenen Grof3landschaften.

Zur Uberpriifung, ob die beiden sehr unterschiedlichen Bewirtschaftungsformen der Feldsa-

lat-Standorte — Beweidung / Mahd ("Bdschungspopulationen") bzw. Ackerwirtschaft —

60 Individuen zwischen | zwischen |Innerhalb
6 Populationen den Popula- |Popula-
2 Gruppen Gruppen |tionen tionen
Varianz -0,14 68,09 32,05
[0)] ®ct= 0,001 | dsc=0.680 | Dst= 0,679
Signifikanzvon | _ ;7645 | p<0,001 | p<0,001
Varianz und @
Distanz-Summe 60 Ind. / 6 Pop. tibrige PO)P-Ge 3
Ind
Béschungs-|  F-19: 101,50 F-18. 1,33
. . F-23:  7.70 F-31b: 20,00
Populationen: ’ F-39:
F-27: 23,90 -39 8,00
Acker- F-4b: 52,90 F-36: 2,00
Populationen: F-30: 27,10
F-36: 41,50

Tab. 3.1-6 Varianzen innerhalb und zwischen Acker- und

Boschungspopulationen

einen EinfluB auf das genetische
Muster der Populationen haben,
wurden ebenfalls molekulare Va-
rianzanalysen durchgefiihrt. Die
Populationen wurden hierzu in
zwei Gruppen unterteilt: Acker-
und Nicht-Acker-Standorte. Zur
besseren Vergleichbarkeit wurden
die 10 Populationen auf 6 Popula-
tionen mit je 10 Individuen einge-
schrankt, drei fiir jeden Typ*. Wie
aus den Ergebnissen in Tabelle
3.1-6

beiden Gruppen keine signifikan-

ersichtlich, zeigten die

ten Unterschiede, sie waren im

Gegenteil bzgl. ihrer molekularen Varianz (= -0,14) gleichwertig. Auch die Variabilitit der

einzelnen Populationen der beiden Gruppen (hier angegeben durch die Summe der quadrier

» Zur Interpretation der d-Werte siche 2.2.5.2 Varianzanalyse.

?6 Eine Analyse mit allen 10 Populationen (39 Individuen aus 6 Populationen auf Béschungen und 33 Individuen
aus 4 Populationen auf Ackern) zeigte fast identische Ergebnisse.
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ten euklidischen Distanzen aller Individuen einer Population) war in keiner der Gruppen ein-
deutig grofer als in der anderen. Sie streute bei den Bdschungspopulationen lediglich etwas
starker als auf dem Acker. Die insgesamt grofle Streuung der Werte 146t genauere Aussagen,
etwa ob Acker-Populationen generell variabler sind als Nicht-Acker-Populationen, nicht zu.

Anhaltspunkte fiir Korrelationen mit bestimmten Hohenlagen, Niederschlagsmengen oder

anderen Standortfaktoren konnten nicht gefunden werden.

3.1.2.5  Vergleich von Sorten und Wildherkiinften

Wie bereits aus dem Phédnogramm und der Hauptkoordinaten-Analyse ersichtlich (vgl.
3.1.2.2), bildeten die Sorten zwar eine relativ gut abgrenzbare Gruppe (bootstrap-Wert des
UPGMA-Clusters = 54 %), wurden aber insgesamt zwischen die natiirlichen Populationen
gruppiert.

Betrachtet man die Anzahl der polymorphen bins (Bandenstatistik), so gab es insgesamt 14
"sortenspezifische" bins , wovon jedoch kein bin bei allen Sorten vorkam und nur einer
"streng sortenspezifisch" fehlte. Dem standen 65 bins gegeniiber (mit dem griechischen Indi-
viduum sogar 85 bins), die ausschlieBlich bei den natiirlichen Populationen vorkamen. Wah-
rend bei den natiirlichen Populationen 52 % der bins Polymorphismen zeigten, waren es bei
den Sorten nur 25 %. Es zeigten aber auch 9 bins bei den Sorten Polymorphismen, die bei den
natiirlichen Populationen einheitlich waren.

Um die genetische Variabilitdt der 10 untersuchten Sorten mit der der natiirlichen Populatio-
nen besser vergleichen zu konnen, wurde im folgenden die unterschiedliche Anzahl der Indi-
viduen beriicksichtigt. Es wurde vier mal eine unterschiedliche Auswahl von je 10 Individuen

aus den insgesamt 72 Individuen getroffen und mit den 10 Sorten verglichen:

A B Cc D %) Sorten
Y. bins 198 237 241 245 230 211
monomorphe bins 169 140 142 138 147 159

polymorphe bins| 29 (15%) | 97 (41%) | 99 (41%) | 107 (44%) | 83 (36%) | 52 (25%)

Bins mit nur einer Bande | 2( 1%) | 29 (12%) | 33 (14%) | 39 (16%) | 26 (11%) | 13 ( 6%)

A: 10 Individuen aus einer Population mit durchschnittlicher Variabilitat (F-4b)
B: 10 zufallig ausgewahlte Individuen (Zufallsauswahl 1); C: 10 Individuen (Zufallsauswahl 2)
D: 10 Individuen aus 10 verschiedenen Populationen

Tab. 3.1-7  Anteil polymorpher bins bei Sorten und natiirlichen Populationen

Wie die Auswertung zeigt, wies eine beliebige Auswahl von Individuen aus NRW — solange
man nicht alle Individuen aus einer Population sammelte — eine deutlich groBBere Variabilitit
auf (+ 68 %), als die 10 untersuchten Kultursorten.

Betrachtet man die paarweisen genetischen Distanzen der 10 Sorten (Tabelle 3.1-8) und
vergleicht sie mit denen der natiirlichen Populationen (Tabelle 3.1-3), so zeigte sich, da3 diese

fast alle deutlich niedriger sind. Vergleicht man die mittleren genetischen Distanzen
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miteinander, so waren die der natiirlichen Populationen fast doppelt so grof3 wie die der Sor-
ten. Selbst die maximale genetische Distanz zwischen zwei Sorten (S1-S3: 15,5 %) war nie-

driger als die mittlere Distanz zwischen natiirlichen Populationen.

Paarweiser Vergleich der untersuchten Feldsalat-Sorten:
genetische Distanz nach Jaccard in % (berechnet mit TREECON nach Link et al.1995)

(Extrema und Mittelwerte ohne 0-Werte berechnet)

S7: Etampes
S1: Dunkelgriner Vollherziger S4: Jade S8: JuWaHit
S2: Gala S5: Trophy S9: JuWa spec.
S3: Vit S6: JuWaBel S10: Madaillon
F-4b(1)| $1 S2 S3 S4 S5 S6 S7 S8 S9 S10
F-4b(1) 18,45 16,58 18,41 15,58 12,44 16,24 14,72 15,66 16,08 17,41
S1 18,45 0 11,74 15,50 9,74 14,21 12,31 14,57 12,69 9,28 9,74
S2 16,58 | 11,74 0 11,52 8,47 8,07 8,07 13,47 3,28 11,00 11,46
S3 18,41 | 15,50 | 11,52 0 10,47 8,07 11,11 9,52 9,52 11,00 14,36
S4 15,58 | 9,74 | 8,47 | 10,47 0 699 | 595 | 1146 | 642 | 4,84 7,41
S5 12,44 | 14,21 | 8,07 | 8,07 | 6,99 0 6,56 8,07 5,98 8,56 | 10,05
S6 16,24 | 12,31 | 8,07 | 11,11 | 595 | 6,56 0 10,11 | 5,98 7,53 | 6,99
S7 14,72 | 14,57 | 13,47 | 9,52 | 11,46 | 8,07 | 10,11 0 11,52 | 11,00 | 14,36
S8 1566 | 12,69 | 3,28 | 9,52 | 6,42 | 598 | 598 | 11,52 0 9,00 8,47
S9 16,08 | 9,28 | 11,00 | 11,00 | 4,84 | 8,56 | 7,53 | 11,00 | 9,00 0 3,78
S10 17,41 | 9,74 | 11,46 | 1436 | 7,41 | 10,05| 6,99 | 14,36 | 8,47 | 3,78 0

Mittelwert Sorten:| 12,20 | 9,67 | 11,23 | 7,97 | 850 | 8,29 | 11,56 | 8,09 | 8,44 | 9,62
Min Sorten:| 9,28 | 3,28 | 8,07 | 484 | 598 | 595 | 807 | 3,28 | 3,78 | 3,78
Max Sorten:| 15,50 | 13,47 | 15,50 | 11,46 | 14,21 | 12,31 | 14,57 | 12,69 | 11,00 | 14,36

natiirliche Populationen* Sorten & nat. Pop.” Sorten:
Maximum: 27,75 % Maximum: 27,75 % Maximum: 15,50 %
Mittelwert: 18,68 % Mittelwert: 16,34 % Mittelwert: 9,56 %
Minimum: 9,52 %) Minimum: 3,28 % Minimum: 3,28 %)
Variationsbreite: 18,23 Variationsbreite: 24,47 Variationsbreite: 12,22

* Mittelwerte der Populationen, Distanzen zu Einzelindividuen kénnen im Einzelfall gréRer sein
# errechnet aus den paarweisen Vergleichen der Mittelwerte der 10 natiirl. Populationen (vgl. Tab. 3.1-3) und der 10 Sorten

Tab. 3.1-8  Genetische Distanzen zwischen 10 Feldsalat-Sorten (und einem Wildvorkommen)

Ein Vergleich der molekularen Varianzen von 10 Individuen aus 10 verschiedenen Populatio-

nen mit den 10 Sorten zeigte ein dhnliches Ergebnis: Die Summe der quadrierten euklidischen
Distanzen war bei den Individuen aus natiirlichen Populationen deutlich hoher (145,6) als bei
den Sorten (82,2). Der weitaus groBere Anteil der Varianz lag innerhalb der beiden Gruppen
(77 %) als zwischen ihnen (23 %). Der Unterschied zwischen den Gruppen selbst war kaum
signifikant ®g1= 0,228 (p < 0,001). Dies war so zu erwarten, da die nur méaBig charakterisierte
Gruppe der Sorten einer Gruppe von Individuen von einander unabhingigen Populationen

gegeniiber steht.
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Insgesamt zeigte der Vergleich der natiirlichen Populationen mit den Sorten, da3 diese eine
deutlich hohere Variabilitit aufweisen als die 10 untersuchten Sorten. Die obigen Ergebnisse
lassen somit folgende Schliisse zu:

e Die Sorten decken nur einen relativ geringen Teil des gesamten Genpools von Valeria-
nella locusta ab. (Die zusitzliche Betrachtung des griechischen Individuums macht
dies besonders deutlich.)

e Die Feldsalat-Sorten sind ziichterisch noch nicht so stark bearbeitet worden, daf3 sich
sortenspezifische bins herausbilden konnten.

¢ Die Sorten sind den natiirlichen Populationen genetisch noch relativ &dhnlich.

3.1.3 Infektionstest mit Pathogenen

Der Befall der Feldsalatkulturen durch den Falschen Mehltau (Peronospora valerianellae)
stellt aktuell ein groBes Problem in der Kultivierung von Sorten dar. Vollstindig resistente
Sorten gibt es derzeit nicht.

Die Priifung verschiedener Wildherkiinfte von Valerianella locusta auf Anfilligkeit gegen
drei Rassen von Peronospora valerianellae ergab eine recht unterschiedliche Reaktion der
Populationen auf die Infektion. Gegen eines der Isolate (L-1) waren alle untersuchten Popula-
tionen resistent, gegen ein zweites Isolat (HB-1) konnte nur bei zwei Populationen (F-19 und
F-23) vollstindige Resistenz festgestellt werden. Beide Populationen zeigten jedoch Anfillig-
keiten gegen die dritte Rasse des Pilzes (VAC-1), von dem hingegen fiinf andere Valerianella-
Populationen nicht befallen wurden (Tab. 3.1-9).

Im Unterschied zu den Kultursorten verhielten sich die Individuen der verschiedenen Popula-
tionen unterschiedlich und nicht einheitlich. Bei zahlreichen Herkiinften waren sowohl resi-
stente als auch anfillige Pflanzen enthalten. Wenngleich eine ganze Populationen, die gegen
alle drei Isolate vollstindige Resistenz aufgewiesen hitte, nicht dabei war, so zeigten jedoch
einzelne Individuen die gewiinschte Dreier-Resistenz. Im Vergleich zu den rezent kultivierten
Sorten, die ebenfalls maximal Teilresistenzen aufweisen, zeigen die Wildpopulationen somit
vergleichbare Ergebnisse, die teils besser, teils schlechter als die der Sorten einzustufen sind.
Die bei einigen Individuen gefundene Resistenz gegen alle drei Mehltau-Isolate, war jedoch

von den Sorten bislang nicht bekannt.
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Anzahl befallener Pflanzen pro Befallstirke
Population Art 1 3 5 9 DI n SH (%)
Isolat HB-1
"~ F-19 V. locusta 10 0 0 0 1,0 10 0
F-22 V. locusta 10 0 9 1 3.2 20 50
F-23 V. locusta 10 0 0 0 1,0 10 0
F-26a V. locusta 10 2 0 0 1,3 12 16,7
F-26b V. locusta 0 1 6 0 4,7 7 100
F-27 V. locusta 0 0 7 9 7,3 16 100
F-33 V. locusta 0 0 10 0 5,0 10 100
F-31b-loc V. locusta 1 0 0 9 82 10 90
Isolat VdC-1
~ F-19 V. locusta 13 0 0 1 1,6 14 7.1
F-22 V. locusta 10 0 0 0 1,0 10 0
F-23 V. locusta 0 1 2 7 7,6 10 100
F-26a V. locusta 4 0 0 1 2,6 5 20
F-26b V. locusta 10 0 0 0 1,0 10 0
F-27 V. locusta 10 0 0 0 1,0 10 0
F-33 V. locusta 2 3 1 2 43 8 75
Isolat L-1
~ F-19 V. locusta 10 0 0 0 1 10 0
F-22 V. locusta 10 0 0 0 1 10 0
F-23 V. locusta 10 0 0 0 1 10 0
F-26a V. locusta 10 0 0 0 1 10 0
F-26b V. locusta 10 0 0 0 1 10 0
F-27 V. locusta 10 0 0 0 1 10 0
F-33 V. locusta 10 0 0 0 1 10 0

Tab. 3.1-9 Ergebnisse der Resistenzpriifung verschiedener Wildherkiinfte des Feldsalats auf Anfallig-
keit gegen drei Isolate des Falschen Mehltaus (Peronospora valerianellae).

Erliduterung der Tabelle 3.1-9:

Befallsstufen: 1 = keine Sporulation / 3 = Vereinzelte Sporangientrager / 5 = Mittelstarke Sporulation (bis zu

50 % der Blattfliche von mindestens einem Blatt sind mit Sporangientrdgern bedeckt) / 9 = starke bis sehr starke

Sporulation (mehr als 50 % der Blattfliche von mindestens einem Blatt sind mit Sporangientragern bedeckt)

DI: Disease-Index DI=(ix1+jx3+yx5+zx9)/n

i, ], ¥, z: Anzahl der Pflanzen pro Befallsstufe

n: Gesamtzahl der Pflanzen

SH (%): Sporulationshiufigkeit in %.



56

3.1.4 Zusammenfassung und Diskussion der Ergebnisse

Beim Echten Feldsalat (Valerianella locusta) wurden insgesamt ca. 300 Individuen aus 24
natiirlichen Populationen und zehn derzeit im Anbau befindliche Kultursorten untersucht. Bei
17 Populationen wurden die morphologischen Merkmale auch unter gleichartigen
Anbaubedingungen (ex situ) erhoben. 72 Individuen aus 10 Populationen sowie die zehn
Sorten wurden genetisch (RAPD-PCR) untersucht.

Eine Differenzierung von Populationen gelang in allen untersuchten Bereichen der Pflanzen.
Sowohl morphologisch als auch genetisch waren die Individuen einer Population zueinander
dhnlicher als zu Individuen anderer Populationen.

Morphologisch lieBen sich Unterschiede in allen Organbereichen finden. In der Regel
handelte es sich dabei um Merkmalskombinationen, wobei diese jedoch ausschlieBlich unter
ex situ-Bedingungen feststellbar waren — oft schon mit bloBem Auge. Am natiirlichen
Standort (in situ) wurden sie in der Regel durch Modifikationen {iberdeckt.

Bei den RAPD-Untersuchungen konnte Variabilitidt innerhalb und zwischen natiirlichen
Populationen festgestellt werden. Etwa die Hilfte (52 %) der durch die RAPD-PCR
erhaltenen 266 bins wiesen Polymorphismen auf. Von den 72 untersuchten Individuen
konnten hierdurch 62 unterschieden werden. Zur Charakterisierung der Populationen trugen
auch populationsspezifische Banden bei (insgesamt 38 % aller polymorphen bins). Der grofite
Teil der Variabilitdt lag erwartungsgemall zwischen den Populationen (70 %), immerhin 30 %
jedoch auch innerhalb. Selbst in relativ kleinen Populationen konnten meist mindestens neun
von zehn Individuen genetisch unterschieden werden. In Anbetracht der bei dieser Art
dominierenden Selbstbefruchtung (selbst Feldsalatziichter treffen keine Vorsichtsmaflnahmen
zur Verhinderung von Fremdbestidubung) und der damit zu erwartenden geringen
Heterozygotie innerhalb von Populationen, war dieser Anteil bemerkenswert hoch.
Moglicherweise ist Fremdbefruchtung bei Valerianella locusta héufiger als bislang
angenommen.

Ein Vergleich der 72 Individuen aus NRW mit einem Individuum aus Griechenland zeigte
deutlich, dal} die in NRW ermittelte Diversitit nur einen kleinen Teil der Gesamtdiversitit der
Art repriasentiert. Das einzelne griechische Individuen wies 20 bins auf (= 14,5% aller
polymorphen bins), die in allen untersuchten nordrhein-westfalischen Populationen fehlten.
Eine Korrelation zwischen genetischer bzw. morphologischer Ahnlichkeit und geographischer
Distanz konnte nicht festgestellt werden. So befanden sich die Wuchsorte der beiden
Populationen mit der geringsten genetischen Distanz (F-36 / F-39) in einer Entfernung von
100 km, wéhrend benachbarte Populationen genetisch und morphologisch (z.B. F-29 / F-30)

sehr unterschiedlich sein konnten.
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GroBere Gruppen dhnlicher Populationen fehlten weitgehend; alle Populationen wiesen mehr
oder weniger eigene und einzigartige Merkmalskombinationen auf. So konnten auch keine
eindeutigen Korrelationen zu bestimmten Standortfaktoren oder zu bestimmten
GroBlandschaften NRWs gefunden werden. Lediglich die am Niederrhein gesammelten
Populationen (F-18, F-19, F-22) lieen sich morphologisch und insbesondere durch ihren
deutlich friiheren Bliihzeitpunkt von den {ibrigen Populationen abgrenzen. Genetisch wiesen
F-18 und F-19 zwar einige Ahnlichkeiten auf, bildeten jedoch — besonders aufgrund der
groflen Variabilitdt von F-19 — keine klar definierte Gruppe. Ob es sich tatsdchlich um eine
fiir diese Gegend charakteristische Merkmalsauspragung handelt, miilte jedoch durch die
Untersuchung weiterer Populationen belegt werden.

Die nach dem ersten Teil des Projektes formulierte Hypothese, die Populationen des
Feldsalates auf Ackerstandorten seien variabler als die von Nicht-Ackerstandorten und von
diesen unterscheidbar, lieB sich im Folgenden nicht bestitigen. Wenngleich die
morphologischen Ergebnisse leichte Tendenzen zur Unterscheidung zweier solcher Gruppen
zeigten, lieBen die genetischen Untersuchungen diesen Schluf3 nicht zu. Ob die Variabilitét
innerhalb der Acker-Populationen im Durchschnitt tatsédchlich grofer ist, 148t sich aufgrund
der insgesamt groflen Streuung der Variabilitdt innerhalb der Populationen beider Gruppen
nicht eindeutig entscheiden. Zumindest existieren auch sehr variable Nicht-Acker-
Populationen (z. B. F-19).

Eine Untersuchung der natiirlichen Feldsalat-Populationen hinsichtlich ziichterisch relevanter
Merkmale ergab, daB diese in morphologischer Hinsicht nicht den von Ziichtern den
geforderten Kriterien entsprachen (Form, Farbe, Glanz der Rosetten, etc.). Beziiglich ihres
Verhaltens gegeniiber einem der wichtigsten Pathogene im Feldsalatanbau, dem Falschen
Mehltau (Peronospora valerianellae), lieferten sie jedoch interessante Ergebnisse. Zum einen
waren die Populationen hinsichtlich ihres Verhaltens gegeniiber verschiedenen Rassen des
Mehltaus genauso variabel wie hinsichtlich anderer morphologischer Merkmale. Zum anderen
zeigten einige Populationen nicht nur ebenso gute Resistenzkombinationen wie die
diesbeziiglich besten, derzeit im Anbau befindlichen Sorten, einzelne Individuen zeigten auch
die erhoffte Resistenz gegen alle drei getesteten Mehltau-Rassen.

Interessante Ergebnisse lieferte auch der Vergleich der natiirlichen Populationen mit den
Kultursorten. Wihrend die beiden Gruppen sich morphologisch deutlich voneinander
unterschieden und zwar hinsichtlich eben der Merkmale, die die Ziichter selektieren (Form,
Farbe und Glanz der Rosettenblitter), sahen die Ergebnisse der genetischen Untersuchungen
differenzierter aus. Zwar waren auch hier die zehn untersuchten Sorten als Gruppe
abgrenzbar, sie zeigten aber kaum eigene, charakteristische Banden. Dem entsprechend
wurden sie bei Clusteranalysen zwischen die natilirlichen Populationen gruppiert. Die

genetischen Distanzen zwischen den Sorten (Mittelwert: 9,6 %) waren zudem deutlich
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geringer als die zwischen den natiirlichen Populationen (Mittelwert: 18,7 %). Selbst eine
beliebige Auswahl von 10 Individuen aus NRW zeigte — solange man nicht alle Individuen
aus einer Population sammelte — eine im Durchschnitt um fast 70 % hohere genetische
Variabilitit als die der zehn untersuchten Kultursorten. So sind die Sorten in genetischer
Hinsicht den natiirlichen Populationen noch recht dhnlich und decken nur eine relativ
geringen Teil des gesamten Genpools von Valerianella locusta ab. Zudem wurden sie
ziichterisch noch nicht so stark bearbeitet, so daB sich deutliche genetische Ahnlichkeiten
untereinander (z.B. sortenspezifische Banden) oder deutliche Unterschiede zu den natiirlichen
Populationen ausbilden konnten.

Insgesamt lassen die morphologischen und genetischen Untersuchungen folgende
SchluBfolgerungen zu:

e Es existiert eine beachtliche Diversitdt unterhalb des Artniveaus.

e Der groite Anteil der Variabilitét liegt zwischen den Populationen.

e Die Populationen unterscheiden sich sowohl morphologisch als auch genetisch und
hinsichtlich ihres Verhaltens gegeniiber Pathogenen voneinander.

e Morphologische Unterschiede lassen sich nur unter gleichartigen Anbaubedingungen
(ex situ) erkennen.

e Es ist kein iibergeordnetes Muster der Diversitdt erkennbar (z.B. Korrelationen zur
geographischen Distanz, zu naturrumlichen Einheiten oder zu bestimmten
Standortfaktoren)

e Die Variabilitit zwischen den natiirlichen Populationen ist deutlich groBer als
zwischen Kultursorten.

e Die natiirlichen Populationen weisen interessante Eigenschaften (Resistenzen !) fiir die
Feldsalat-Ziichtung auf.
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3.2  Kleinfriichtiger Leindotter (Camelina microcarpa ANDRZ.)

Aus den unter 2.2.2.2. geschilderten Griinden waren die morphologisch-biometrischen Unter-
suchungen im Untersuchungszeitraum nicht durchfiihrbar. Eine Darstellung von Ergebnissen
ist somit im Rahmen des vorliegenden Projektes nicht moglich. Genaue Fundortangaben be-
finden sich im Anhang (Tab. 7-2).
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Abb. 3.2-1 Verbreitung des Kleinfriichtigen Leindotters (Camelina microcarpa ANDRZ.) in NRW (nach
SCHUMACHER et al. 1996 und JAGEL & HAUPLER 1995) unter Angabe der ausgewiihlten
Fundstellen.



33

60

Wiesen-Kiimmel (Carum carvi L.)

Abbildung 3.3-1 gibt die Fundorte aller im Projektzeitraum aufgesuchten Kiimmelpopulatio-

nen wieder. Genaue Fundortangaben sowie die Tabellen der Vegetationsaufnahmen befinden
sich im Anhang (Tab. 7-3 und 7-7).
Zur Unterscheidung wurden die Kiimmelherkiinfte jeweils mit der Abkiirzung ,,K-* versehen.
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Abb. 3.3-1 Verbreitung des Wiesen-Kiimmels (Carum carvi L.) in NRW (nach SCHUMACHER et al. 1996

und JAGEL & HAUPLER 1995) unter Angabe der ausgewéhlten Fundstellen.
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3.3.1 Morphologisch-biometrische Untersuchungen

Von den insgesamt 19 fiir die Untersuchungen ausgewihlten Wildpopulationen wurden im
Zeitraum 1997/98 10 (mit jeweils bis zu 16 Individuen) ex situ untersucht, im Widerholungs-

anbau 1998/99 waren es 13 Populationen (mit je 10 Individuen).

3.3.1.1 Differenzierung von Populationen

Die Organbereiche ,,Sprofl und Dolden* bzw. ,,Friichte werden im folgenden getrennt von-
einander behandelt, da den Untersuchungen im ersten Fall Einzelindividuen zugrundeliegen,

wihrend die Friichte den jeweiligen Populationen als Mischproben entnommen wurden.

Sprof3 und Dolden

Die folgenden Ergebnisse beziehen sich auf die Messungen an den Individuen des zweiten
Anbaujahres (ex situ 1999). Aufgrund des in Einzelfdllen erfolgten methodischen Fehlers im
Vorjahr (vgl. 2.2.2.3) erfolgte hierfiir die Auswertung im Anschluf3 unter Vorbehalt.

Die mit den MeBwerten von 112 Individuen aus 13 Populationen (einige der 130 Pflanzen
lieBen sich aufgrund von Sprofmifbildungen nicht vermessen) durchgefiihrte Diskriminanz-
analyse ergab eine sehr heterogene Zuordnung der Individuen zu ihrer jeweiligen Population
(Tab. 3.3-1). Fiinf Populationen wurde kein einziges Individuum zugeteilt, bei einer dagegen
(K-16) fiel der Anteil korrekt klassifizierter Félle mit 66,7 % recht gut aus. Alle anderen Po-
pulationen wurden zu maximal 50 % als zusammengehorige Gruppe identifiziert.

Bei dem in der Analyse mit grofter Prioritdt verrechneten Merkmal handelte es sich um das
Langenverhéltnis des lingsten zum kiirzesten Strahl der Dolde 1. Ordnung (LI/Lk Str). Mit
einem Wert von 9,65 ragte lediglich K-16 heraus, die sich in diesem Merkmal von allen iibri-
gen Herkliinfte, deren Indices sich zwischen 1,94 (K-2) und 4,59 (K-14) bewegten, unter-
schied. Abgesehen von K-16 erfolgte innerhalb des Spektrums der iibrigen Populationen
keine weitere Differenzierung.

Die zweite Variable von differenzierender Bedeutung war die Anzahl an Strahlen an der
Dolde 1. Ordnung (Anz_Str). Hier lagen die Extreme zwischen durchschnittlich 7,5 (K-13)
und 11,25 (K-3). K-16 nahm hierbei eine mittlere Position ein. Trotz der groen Spanne die-
ses Wertes war die Variable Anz_Str lediglich dazu in der Lage, die beiden genannten Popu-
lationen K-13 und K-3 zu charakterisieren, wahrend zwischen allen weiteren Herkiinften
keine signifikanten Unterschiede hinsichtlich dieses Merkmals vorkamen.

Alle weiteren Merkmale, sowohl die aus dem Sprof3- als auch die aus dem Doldenbereich,
lieferten keine besseren Klassifizierungsergebnisse. Die MeBwerte fielen fiir alle Herkiinfte so
variabel aus, daB3 sich keine gruppenspezifischen Merkmale darlegten; keines der Merkmale

lieB signifikante Unterschiede zwischen den Populationen erkennen. Dies bedeutet, dafl die
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untersuchten Populationen keine homogenen Gruppen mit eigenen charakteristischen Eigen-
schaften bildeten.

Vorhergesagte Gruppenzugehorigkeit
2 § s | g B
s2s gl islslz s IS s 3|2 5|5 8 8¢
> B | MMM MMM g (| M2 8 8 E T
o S O | ﬁ
K-2 0 1 1 2 0,0
K-3 4 1 3 50,0
K-5 4 3 1 1 10 40,0
K-6 2 4 | 10 40,0
K-8 2 2 2 2 1 9 222
K-9 5 0 1 1 1 0,0
K-10 1 4 | 0 2 | 9 0,0
K-12 1 1 1 4 1 2 10 40,0
K-13 1 4 1 2 2 10 20,0
K-14 5 2 10 20,0
K-15 1 1 2 1 3 1 0 0 9 0,0
K-16 3 66,7
K-17 3 2 2 1 0 8 0,0

Tab. 3.3-1 Klassifizierungsergebnis der Diskriminanzanalyse mit allen ex situ 1999 untersuchten Kiim-
melpopulationen. Der Anteil korrekt klassifizierter Félle (schattiert) lag bei insgesamt 25 %.

Bei der Auswertung der Untersuchungen des Vorjahres (Anbau 1997/98) wurde das gleiche
Ergebnis erzielt wie das oben beschriebene: Die Populationen lieBen sich nur in unzureichen-
dem Mal3e gegeneinander abgrenzen; die MeBBwerte streuten so stark, dall die Individuen nicht
zu ihrer Population gruppiert werden konnten.

Individuen aus 9 der 10 im Zeitraum 1997/98 angebauten Populationen befanden sich auch im
Folgejahr im Versuchsfeld. Ein Vergleich der beiden Anbaujahre ergab, daf3 sich alle Her-
kiinfte des ersten Jahres von denen des zweiten in einem Merkmal voneinander unterschieden:
Die Position der Dolde erster Ordnung innerhalb der Gesamtpflanze (Hoéhe 1/2) war im er-
sten Jahr relativ gesehen deutlich tiefer ausgebildet als im 2. Jahr. Befand sich die Dolde er-
ster Ordnung zur Bliitezeit im Juni 1998 im Bereich zwischen 41 % (K-9) und 69 % (K-13)
der Pflanze, so erreichte sie im zweiten Jahr, Juni 1999, eine Hohe von 76 % (K-15) bis zu
83 % (K-6). Da die Réinge der Populationswerte in den beiden Jahren dabei nicht die gleichen

waren, handelte es sich hier nicht um ein nicht konstant ausgepragtes Merkmal.
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Friichte

Die Vermessung der Kiimmelfriichte erfolgte an In-situ-Material (Messung 1996). Bei der
Auswertung fielen 6 Populationen auf, die sich anhand der erhobenen Daten recht gut vonein-
ander unterschieden: K-6, K-9, K-12, K-13, K-14 und K-15. Wichtigstes Unterscheidungs-
merkmal war dabei die Fruchtlinge (als Mittelwert der beiden gemessenen Liangen L1 fru
und L2 fru), gefolgt von dem Verhéltnis der Fruchtldnge zur -breite (L/B2_fru).

Die Fruchtlidngen der 6 erwéhnten Populationen reichten von 3,68 mm (K-6) bis 4,78 mm (K-
14), ihre Langsbreite von 0,87 mm (K-12) bis 1,25 mm (K-9). Hinsichtlich der Lange (L _fru)
unterschieden sich mit Ausnahme zweier Populationspaare — K-9/K-12 und K-14/K-15 — alle
iibrigen Herkiinfte signifikant voneinander. Hinsichtlich der Breite (B2 fru) unterschied sich
K-12 signifikant von allen anderen, wahrend zwischen den drei Populationen K-13, K-14 und
K-15 keine signifikanten Unterschiede vorlagen, so dal der Anteil falsch zugeordneter

Friichte zwischen diesen Herkiinften relativ hoch war (Tab. 3.3-2).

Vorhergesagte Gruppenzugehorigkeit
[} =
o g - &
o & - T ©
S Z © o a @ X o | E 2 g 2
%D = ::2 M' 1 1 1 [ %] o = é
2 & Mo MM M el s
§ ~ 2 "; Tab. 3.3-2: Klassifizierungs-
ergebnis der Diskriminanz-
K-6 25 13 1 1 40 62,5 analyse zur Morphometrie
K-9 10 27 B 1 40 67.5 der Friichte aus sechs ausge-
’ withlten Kiimmelpopulatio-
K-12 4 26 9 1 40 65,0 nen (in situ).
K-13 2 28 10 40 70,0 64,6 % aller Fille wurden der
K-14 1 6 30 3 40 75.0 Population wieder korrekt
’ zugeteilt (schattiert).
K-15 1 6 13 17 37 45,9

In den folgenden Jahren wurde aufgrund der aufwendigen Methodik auf weitere Messungen
sowohl am /n-situ- als auch am Ex-situ-Material verzichtet.

Das Tausendkorngewicht des ex sifu geernteten Wildkiimmels wies zwischen den verschiede-
nen Populationen z. T. grofle Unterschiede auf. 1998 lag das Gewicht zwischen 2,577 g (K-5)
und 3,357 g (K-9), 1999 zwischen 2,122 g (K-16) und 3,275 g (K-2). Bei den in beiden Jahren
angebauten Populationen konnte mit Ausnahme von K-5 in allen Féllen eine Abnahme des
Tausendkorngewichts im Vergleich der Jahre festgestellt werden. Wiahrend der Unterschied
bei K-13 mit 2,1 % und bei K-6 mit 5,8 % Abnahme relativ gering war, waren die Abwei-
chungen bei K-9 und K-10 mit jeweils iiber 11 % bereits recht groB3, bei K-15 mit fast einem
Viertel Gewichtsverlust (-23,9 %) jedoch betrichtlich.
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3.3.1.2 Geographische Differenzierungen

Die Suche nach einer Korrelierung von morphologischen Eigenschaften und der jeweiligen
geographischen Lage der Kiimmelpopulationen erwies sich insofern als schwierig, als die
Populationen iiber so heterogene Eigenschaften verfiigten, daB3 sie sich nicht in zufriedenstel-
lendem MalBe zu Einheiten zusammenfassen lieBen. Im folgenden wurden daher die Popula-
tionen nicht mehr einzeln betrachtet, sondern zusammengefalit, sofern sie aus derselben
GroBlandschaft stammten, um auf diese Weise nach einer iibergeordneten Gruppierung zu
suchen.

Die meisten Individuen des Anbaujahres 1998/99 kamen aus der GroBlandschaft Ei-
fel/Siebengebirge (65 Pflanzen aus 7 Populationen), aus dem Sauerland lagen 36 Pflanzen aus
4 Populationen vor und aus dem Weserbergland lediglich K-16 mit 10 Individuen. Von den
beiden Populationen aus dem Niederrheinischen Tiefland kamen von den urspriinglich je 10
ausgesdten Samen nur 2 Pflanzen aus K-2 zur Bliite, aus K-19 hingegen keimte kein einziger
Samen aus.

Eine trotz der ungleichen Verteilung der Populationen durchgefiihrte Diskriminanzanalyse
mit allen Sprof3- und Doldenvariablen fiihrte lediglich zu dem Ergebnis, daf3 sich die Popula-
tion K-16 wiederum deutlich von allen anderen aufgrund ihrer spezifischen Doldeneigen-
schaften absetzte — wichtigstes differenzierendes Merkmal war wiederum LI/Lk Str
(vgl. 3.3.1.1) —, wihrend die iibrigen Gruppen keine erkennbaren Eigenheiten aufwiesen. So
wurden die Individuen des Niederrheinischen Tieflandes auf die beiden Groflandschaften
Eifel und Sauerland aufgeteilt und die des Sauerlandes zum {iberwiegenden Teil der Eifel
zugeordnet (vgl. Tab. 3.3-3).

Vorhergesagte Gruppenzugehdrigkeit
Vorgegebene
EIFEL NRTL WBGL SBGL Gesamt % korrekt
GroBlandschaft
EIFEL 56 0 0 9 65 86,2
NRTL 1 0 0 2 0,0
WBGL 1 0 6 2 9 66,7
SBGL 22 0 2 12 36 33,3

Tab. 3.3-3 Klassifizierungsergebnis der Diskriminanzanalyse zur Differenzierung der Grofllandschaften
in Nordrhein-Westfalen anhand der Sprofi- und Doldenmerkmale des Kiimmels (Anbau
1998/99). Schattiert: Anzahl korrekt klassifizierter Félle (insgesamt 66,1 %).
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3.3.13 Standortliche Differenzierungen

Eine Korrelation zwischen den erhobenen Mef3daten aus dem Dolden- und SproB3bereich des
1999 ex situ untersuchten Kiimmels und der Hohenlage konnte mit Hilfe der statistischen
Analysen nicht ermittelt werden. Da der Wiesen-Kiimmel eher in héheren Lagen, seltener in
den Niederungen zu finden ist, stammte etwa die Hélfte der ausgewihlten Populationen aus
einer Hohenlage zwischen 450 und 550 m iiNN. (die Einteilung der Klassen erfolgte in 50er-
Schritten und reicht von ,,0-50 m* bis ,,501-550 m iiNN.“). Aus Hohenlagen unter 150 m
wurden lediglich drei Populationen gefunden, von denen eine im Anbau nicht auskeimte (K-
19), so daB die Zahl insgesamt zu gering erschien, um eine gesicherte Aussage zur Auspri-
gung morphologischer Eigenschaften mit Bezug zur Hohenlage zu treffen.

Auch ein Zusammenhang zwischen bestimmten morphologischen Ausprigungen und dem
mittleren jihrlichen Niederschlag am betreffenden Wuchsort ging aus dem vorhandenen

Datenmaterial nicht hervor.

3.3.1.4  Vergleich von In-situ- und Ex-situ-Pflanzenmaterial

Fiir den Vergleich der im Gelédnde (in situ) und der im Anbau (ex situ) erhobenen Daten stan-

den die folgenden Datensétze zur Verfiigung:

e  Morphometrische Daten der Sprosse und Dolden =+ in situ 1998, ex situ 1998 und 1999
e  Messungen des Tausendkorngewichts = in situ 1996 bis 1999, ex situ 1998 und 1999

Aus verschiedenen Griinden konnte nicht jede Population jedes Jahr untersucht werden.
In situ waren einige Bestinde zum Zeitpunkt der Probennahme bereits geméht oder durch
Verbil3 stark beschéddigt. Populationen, aus denen kein Samenmaterial gesammelt werden
konnte, standen folglich auch nicht im Anbau zur Verfiigung. Ex situ kamen aus verschiede-
nen Populationen einzelne Samen (in einem Fall, K-19, sogar alle) nicht zur Keimung. Auch
Individuen mit MiB3bildungen an Sprof3 oder Dolden wurden nicht vermessen.

Im Gegensatz zu den bereits dargestellten Ergebnissen ex situ gelang eine Differenzierung der
in situ untersuchten Populationen deutlich besser. Zwar waren auch hier einzelne Herkiinfte
anhand ihrer morphologischen Ausprigungen nicht falbar, andere dagegen erwiesen sich als
relativ gut charakterisierbare Gruppen. So ergab sich bei der Auswahl von 6 Populationen (K-
5, K-6, K-9, K-10, K-13 und K-19) ein Klassifizierungsergebnis von iiber 76 % korrekt zuge-
ordneter Fille. Bei den differenzierenden Merkmalen handelte es sich um die Stellung der
Dolde 1. Ordnung innerhalb der Pflanze (Hohe 1/2), die Anzahl Strahlen an der Dolde 1.
Ordnung (Anz_Str), die Gesamthohe der Pflanzen (Hohe 1) sowie die Anzahl Dolden pro
Individuum (Anz_Dolden). Besonders fiel hierbei die Population K-19 auf, deren Dolde 1.
Ordnung innerhalb der Gesamtpflanze deutlich niedriger ausgebildet war (bei 62% der Ge-

samthohe) als bei den meisten anderen Populationen. K-6 und K-9 bildeten ebenfalls eine



66

Gruppe mit signifikant unterschiedlichen Werten zu den iibrigen. Die Werte lagen hier bei ca.
70 %, wihrend sich die Dolde 1. Ordnung bei allen anderen im Bereich zwischen 77 % und
82 % der Gesamthohe befand.

Nahezu alle der in situ 1998 untersuchten Herkiinfte wiesen deutliche Merkmalsunterschiede
zu den im Anbau befindlichen Individuen derselben Population auf. In erster Linie unter-
schieden sie sich in der Hohe der Dolde 1. Ordnung (Hohe 2) und in der Strahlenldnge des
langsten und kiirzesten Strahls der Dolde 1. Ordnung (L1 Str, Lk Str). Auch bei der gemein-
samen Eingabe aller untersuchten Individuen — unterteilt in die drei Gruppen ,,in situ 1998,
»ex situ 1998 und ,,ex situ 1999 — zeigten sich die Unterschiede in den jeweiligen Mittel-
werten. Tab. 3.3-4 gibt die Mittelwerte einiger Merkmale wieder.

Merkmal in situ 1998  ex situ 1997/98 © ex situ 1998/99

Hohe 1 59,92 73,08 80,88

Hohe 2 46,77 40,85 65,52

Hohe 172 78,14 54,52 81,16

- Tab. 3.3-4

Anz_Str 7.84 8,59 9,51 Vergleich der in situ und ex situ erho-
L1 Str 3,51 4,95 5,23 benen Daten: Mittelwerte ausgewdhlter
Lk Str 1,12 1,49 1,99 Mgrkmgle aus dem. Sproﬁ— und .Doldenbe—

- reich, in denen sich die drei Gruppen

L_Stiel 4,24 7,39 7,40 voneinander unterschieden.

Das Tausendkorngewicht lag in der Regel bei den angebauten Populationen hoher als bei den
in situ untersuchten. Nur bei wenigen Herkiinften (z. B. K-16 und K-17) war es niedriger.

Allerdings schwankte der Wert am jeweiligen Wuchsort z. T. erheblich von Jahr zu Jahr.

3.3.1.5

Der Vergleich zwischen den 12 ausgewihlten Sorten und den Wildherkiinften bezog sich aus-

Vergleich von Sorten und Wildherkiinften

schlieBlich auf die Bestimmung von ziichterisch relevanten Merkmalen, d. h. das Tausend-
korngewicht, die Inhaltsstoffe und die Anfilligkeit gegeniiber Pathogenen (zu letzteren vgl.
3.3.3).

Das Tausendkorngewicht betrug bei den Wildherkiinften (Anbau 1997/98) im Durchschnitt
2,954 g und lag damit nur geringfiigig unter dem der Sorten mit 3,054 g (vgl. Tab. 3.3-11).
Einzelne Wildpopulationen erreichten dabei auch hohere Werte als die meisten Kultursorten,
so z. B. K-9, die mit 3,495 g nur noch von der Sorte Niederdeutscher tibertroffen wurde, und
K-15, die mit 3,233 g nahezu das Gewicht von Plewiski und Maud erreichte. Die Sorten Tro-
Jjica, Mansholts und Record lagen mit weniger als 2,8 g Tausendkornmasse unter dem der

meisten Wildpopulationen.
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3.3.2 Molekulargenetische Untersuchungen

Es wurden 9 natiirliche Kiimmel-Populationen aus vier GroBlandschaften Nordrhein-Westfa-
lens sowie 10 Kultursorten einer RAPD-Analyse unterzogen. Acht Populationen wurden
durch je drei, eine durch 10 Individuen représentiert. Von den Sorten wurde jeweils ein Indi-
viduum analysiert. Insgesamt wurden 44 Individuen untersucht, 34 Individuen aus natiirlichen
Populationen sowie 10 Sorten.

Die RAPD-PCR mit 15 Primern ergab insgesamt 6452 auswertbare Banden in 208 bins. Die

Lage der Populationen ist Tab. 7.xx im Anhang zu entnehmen

3.3.2.1 Genetische Distanzen, Variabilitit

Von den 208 erhaltenen bins waren 156 (75%) polymorph. Nur ein einziger bin kam aus-
schlieBlich bei den Sorten vor (vgl. 3.3.2.5).

Die 34 Individuen der 9 Populationen wiesen noch 207 bins auf, von denen 152 (73%) poly-
morph waren. Mit ihrer Hilfe konnten alle untersuchten Individuen voneinander unterschie-

den werden. 12 Banden (6%) traten nur bei jeweils einem einzigen Individuum auf.

Molekulare Varianzanalyse

Vergleicht man die Variabilitdt innerhalb und zwischen den Populationen miteinander, so
zeigte sich, dal beim Kiimmel die Variabilitidt zwischen den Populationen (46,6%) etwas ge-
ringer war als innerhalb der Populationen (53,4%). Da bei nur 34 Individuen der EinfluB3 der
mit 10 Individuen beprobten Population nicht vernachléssigt werden darf, wurden in einer
zweiten Berechnung von dieser ebenfalls nur 3 Individuen einbezogen (Ergebnis in [Klam-
mern]). Es zeigte sich, da nun der Anteil der Variabilitit zwischen den Populationen etwa
ebenso grofl war wie innerhalb”.

Varianz zwischen den Populationen: 46,59 % [49,72 %] p < 0,001
Varianz innerhalb der Populationen: 53,41 % [50,28 %] p < 0,001
®st=0,503 [0,513] %

Genetische Distanzen

Die durchschnittliche genetische Distanz der 9 untersuchten Populationen aus NRW zueinan-
der betrug 19,5 %. Die Distanzen schwankten zwischen 8,1 % und 26,7 % (Variationsbreite
18,6).

" Auch bei der Berechnung der Varianzen ohne die Populationen K-17 und K-19, bei denen es sich vermutlich
um Einsaaten handelt (vgl. 3.3.2.3 sowie 3.3.2.5) bleibt dieses Verhéltnis bestehen: Varianz zwischen den
Populationen: 49,36%, Varianz innerhalb der Populationen: 50,64%.

2 st gibt an, wie gut die Gruppierung der Individuen zu den vorgegebenen Populationen gegeniiber einer
Zufallsgruppierung der Individuen (1000 Permutationen) ist. Ein mittlerer Wert von 0,5 zeigt, daB die
Populationen zwar nicht sehr gut, aber insgesamt dennoch voneinander abgrenzbar sind (vgl. auch 2.2.5.2).
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Dies entspricht einem Unterschied von mehr als 300 %. Die geringste genetische Distanz zwi-
schen zwei Populationen lag dabei zwischen K-17 und K-19 (GD = 8,13 %). Wie sich jedoch
herausstellte, handelt es sich bei diesen zwei Populationen vermutlich nicht um "natiirliche"
Populationen, sondern um Einsaaten (s.u.). Zwischen den verbleibenden 7 natiirlichen Popu-
lationen betrug die durchschnittliche Distanz 20% mit einer Variationsbreite von lediglich
14,08 (=211%).

Die Berechnung der paarweisen genetischen Distanzen aller Individuen zueinander zeigte,
daB alle Individuen recht gro3e genetische Unterschiede zueinander aufwiesen. Die Distanzen
zwischen den Individuen einer Population waren i.d.R. nur geringfiigig kleiner als zu Indivi-
duen anderer Populationen® (vgl. 3.3.2.3).

Das Ergebnis der Berechnung aller paarweisen Distanzen zwischen den Populationen ist in
Tabelle 3.3-5 dargestellt. Zum Vergleich zeigt die Tabelle auBerdem die untersuchten
Sorten™.

3.3.2.2  Ahnlichkeitsanalysen

Zur Darstellung der Ahnlichkeit der Individuen und Populationen zueinander wurden aus den
paarweisen genetischen Distanzen sowohl verschiedene Dendrogramme (Phdnogramme!)
berechnet als auch eine Hauptkoordinaten-Analyse durchgefiihrt.

Abb. 3.3-3 zeigt die Lage aller untersuchten Individuen zueinander in einem dreidimensiona-
len Raum (Haupkoordinaten-Analyse). Abb. 3.3-2 a) zeigt das Phidnogramm einer UPGMA
Berechnung, Abb. 3.3-2 b) einen Neighbor-joining-Baum.

Alle drei Abbildungen zeigen, dal} trotz der relativ groBBen genetischen Distanzen der Indivi-
duen zueinander die Individuen einer Population zusammengruppiert werden (vgl. 3.3.2.3).
Zudem zeigt insbesondere der durch das Neighbor-joining-Verfahren berechnete Baum und
die Hauptkoordinaten-Analyse, dal} es dariiber hinaus drei groBBere, wenn auch schwache Po-
pulations-Gruppen gibt: "EIFEL", "SBGL/WBGL" und "Sorten/Einsaaten”" (vgl. 3.3.2.4). Bei
letzterer wurden mit allen Verfahren die Individuen der Populationen K-17 und K-19 zu den
Kultursorten gruppiert. Einzelne gute Parchen gab es, mit Ausnahme der Populationen K-14

und K-15, die nur ca. zwei Kilometer voneinander entfernt wuchsen, nicht.

% Die entsprechende Distanzmatrix ist nicht abgebildet. Der Sachverhalt I8t sich jedoch auch dem UPGMA-
Dendrogramm (Abb. 3.3-2) entnehmen.

30 Zur Bildung des molekularen Phinotyps der Sorten wurden — analog zu den Populationen (vgl. 2.2.5.2) - die
Bandenmuster der einzelnen Sorten zu einem einzigen vereinigt.
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Paarweiser Vergleich aller Kiimmelpopulationen: genetische Distanz nach Jaccard (in %):
(berechnet mit TREECON nach Link et al.1995)

(Extrema und Mittelwerte wurden ohne 0-Werte berechnet, in [Klammern] ist jeweils die Anzahl der untersuchten Individuen pro Population angegeben)

NRTL: Niederrheinisches Tiefland: K-19 [3]* WBGL: Weserbergland: K-16 [3]

EIFEL: Eifel: K-5[3], K-8 [10], K-13 [3] Sorten: S1-S10 [je 1]

SBGL: Suderbergland: K-10 [3], K-14 [3], K-15 [3], K-17 [3]* * vermutlich Einsaaten (vgl. Text)

EIFEL | EIFEL | SBGL | EIFEL | SBGL | SBGL | WBGL | SBGL NRTL
K-5 K-8 K-10 K-13 K-14 K-15 K-16 K-17 K-19 | Sorten
EIFEL K-5 0 13,12 20,34 22,22 18,38 16,04 21,02 16,00 18,97 15,93
EIFEL K-8 13,12 0 19,67 21,51 15,87 12,63 19,34 16,48 20,33 11,41
SBGL K-10 20,34 19,67 0 25,00 21,98 19,57 18,56 16,57 19,64 16,48
EIFEL K-13 22,22 21,51 25,00 0 26,60 23,28 26,71 25,70 26,71 23,37
SBGL K-14 18,38 15,87 21,98 26,60 0 13,83 22,65 16,76 20,67 17,65
SBGL K-15 16,04 12,63 19,57 23,28 13,83 0 22,16 17,39 21,20 14,36
WBGL K-16 21,02 19,34 18,56 26,71 22,65 22,16 0 16,17 20,36 19,21
SBGL K-17 16,00 16,48 16,57 25,70 16,76 17,39 16,17 0 8,13 10,98
NRTL K-19 18,97 20,33 19,64 26,71 20,67 21,20 20,36 8,13 0 15,03
Sorten 15,93 11,41 16,48 23,37 17,65 14,36 19,21 10,98 15,03 0

Mittelwert wild":| 18,26 17,37 20,17 24,71 19,59 18,26 20,87 16,65 19,50
Min wild':| 13,12 12,63 16,57 21,51 13,83 12,63 16,17 8,13 8,13

Max wild':| 22,22 21,51 25,00 26,71 26,60 23,28 26,71 25,70 26,71

Max wild' & Sorten:| 22,22 21,51 25,00 26,71 26,60 23,28 26,71 25,70 26,71 23,37

wild (natiirl. Pop.): wild' (incl. K-17 u. K-19): mit Sorten:
Maximum: 26,71 % Maximum: 26,71 % Maximum: 26,71 %
Mittelwert: 20,02 % Mittelwert: 19,49 % Mittelwert: 18,80 %
Minimum: 12,63 % Minimum: 8,13 % Minimum: 8,13 %
Variationsbreite: 14,08 Variationsbreite: 18,58 Variationsbreite: 18,58

Tab. 3.3-5 Genetische Distanzen zwischen allen 9 Kiimmel-Populationen und den Kultursorten
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Abb. 3.3-2 Phinogramme einer a) UPGMA-Clusteranalyse (links),

(Die bootstrap-Werte, die den Zusammenhalt der Gruppen angeben sind jeweils eingekreist)

b) Neighbor-joining-Analyse (rechts) aller 44 Kiimmel-Individuen
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Abb. 3.3-3 Haupkoordinaten-Analyse aller 44 untersuchten Kiimmel-Individuen

3.3.2.3 Differenzierung von Populationen

Wie bereits oben geschildert, lassen sich alle Populationen voneinander differenzieren. Der
Zusammenhalt der Populationen war jedoch zum Teil recht schwach. Wahrend die UPGMA -
Clusteranalyse bis auf K-17 alle Populationen differenziert, wurden beim Neighbor-joining-
Verfahren, das die groBeren Gruppen besser darstellt, einige Populationen nicht eindeutig
getrennt. Auch die molekulare Varianzanalyse (vgl. 3.3.2.1) zeigte nur eine méBige Charakte-

risierung der Populationen.
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Wichtig fiir den Zusammenhalt der Populationen waren wiederum populationsspezifische

Banden. So kamen beim Kiimmel bei insgesamt 19 der 152 polymorphen bins Banden nur in
jeweils einer Population vor, bei weiteren 34 fehlten Banden nur in einer Population, wahrend
sie bei allen anderen Individuen vorhanden waren. Es kamen somit in insgesamt 53 bins po-
pulationsspezifische Banden vor (=35 %). Alle Populationen wiesen solche bins auf. Be-

trachtet man nur die streng populationsspezifischen bins®', so blieben 12 bins — 4 vorhandene

und 8 fehlende (= 8 %)*. Tabelle 3.3-6 zeigt eine Aufstellung aller bins mit populationsspezi-
fischen Banden der neun untersuchten Kiimmel-Populationen.

populationsspezifische | k.5 | K-8 | K-10 | K13 | K-14 | K15 | K16 | K17 | K19 | T
Banden

vorhanden| 3 1 0 5 5 4 0 0 1 19

fehlend| 2 9 6 2 1 0 8 3 3 34

streng vorhanden| 0 0 0 2 1 1 0 0 0 4

streng fehlend| 0 0 3 0 0 0 4 0 1 8

Tab. 3.3-6  Populationspezifische Banden der untersuchten Kiimmel-Populationen

3.3.24 Geographische / standortliche Differenzierungen

Wenngleich einige nahe beieinander wachsende Populationen auch relativ geringe genetische
Distanzen (GD) aufwiesen (GD K-14/K-15=13,8 %, GD K-5/K-8=13,1 %), lieBen sich
auch gegenteilige Beispiele finden. So wiesen sowohl das Parchen K-13/K-5 als auch
K-13/K-16 eine genetische Distanz von ca. 21 % auf. Die geographische Entfernung der
Wuchsorte betrug bei K-13 / K-5 jedoch 14 km und bei K-13 / K-16 227 km!

Zur Uberpriifung eines Zusammenhangs zwischen den geographischen und genetischen Di-
stanzen wurde ein Manteltest (MANTEL 1967) mit allen paarweisen genetischen und geogra-
phischen Distanzen der 7 natiirlichen Populationen durchgefiihrt. Die Populationen K-17 und
K-19 wurden vom Test ausgeschlossen. Wie Abbildung 3.3-4 und der Matrix-Korrelations-
wert von 0,36 (p = 0,0749) zeigen, liegt keine signifikante Korrelation vor™.

Wie bereits in 3.3.2.2 kurz beschrieben, lassen sich drei schwache groere Gruppen von Po-
pulationen erkennen: die Eifel-Populationen, die Populationen aus dem Siider- und Weser-
bergland (SBGL/ WBGL) sowie eine Gruppe, bestehend aus den Kultursorten und den zwei

31 Als streng populationsspezifisch werden solche bins bezeichnet, bei denen alle Individuen einer Population
eine bestimmte Bande aufweisen (bzw. nicht aufweisen), die bei allen anderen Individuen fehlt (bzw. vorhanden
ist).

** Die Qualitit der populationsspezifischen bins ist abhéngig von der Anzahl der untersuchten Populationen. Je
geringer die Anzahl der untersuchten Populationen ist, desto mehr bins erscheinen populationsspezifisch
(insbesondere die "nicht strengen"). Bei einer grofleren Anzahl von Populationen kommen solche Banden jedoch
auch noch bei weiteren Populationen vor und verlieren somit ihre Spezifitét.

3 Bei einem Wert kleiner als 0,7 liegt keine signifikante Korrelation vor. Gute Korrelationen sollten Werte
r > 0,8 mit entsprechend kleinen Signifikanzen (p < 0,001) aufweisen.
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vermutlich angesidten Populatio-
nen K-17 und K-19. Eine Uber-
priifung der Signifikanz dieser
Gruppen mit Hilfe der molekula-
ren Varianzanalyse ergab jedoch
keine ausreichende Charakteri-
sierung. Ebenfalls nicht signifi-
kant waren Tests bzgl. der Zuge-
horigkeit der Populationen zu
den entsprechenden Grofland-
schaften. Auch AusschluBl und
Einbeziehung von K-17 und K-
19 oder die Reduzierung von K-

8 auf drei Individuen brachte keine anderen Ergebnisse. Wenngleich der Anteil der einzelnen

Varianzen und die erhaltenen ¢-Werte signifikant waren (p <0,001), so zeigten die ¢p-Werte

selbst, daB3 die Gruppeneinteilungen nicht gut abgesichert sind. Ein Teil der Ergebnisse ist in

Tabelle 3.3-7 dargestellt.

Gruppen Varianz / zwischen Zwischen innerhalb

#alle Individuen, * je drei Individuen Signifikanz Gruppen Populationen | Populationen

1- Eifel # Varianz: 12,18 34,37 53,44

2: SBGL / WBGL # ¢:| Dcr=0,122 Dgc= 0,391 Ds1= 0,466

3: Sorten und Einsaaten # Sign. (Var. u. ¢): p < 0,001 p < 0,001 p < 0,001

;1 EE%L ((IE_?EJKRBHL(_RE) Varianz: 15,03 33,27 51,70

: -10, K-14, K- # . — — —

3WBGL  (K-16)# _ 0:| ®cr=0,150 Dgc= 0,392 ®s7=0,483

4: Einsaaten (K-17, K-19) # Sign. (Var. u. ¢): p < 0,001 p < 0,001 p < 0,001

;5 EE%L . Varianz: 16,54 34,80 48,66

4: Einsaaten * Sign. (Var. u. ¢): p < 0,001 p < 0,001 p < 0,001
Tab. 3.3-7  Varianzen innerhalb und zwischen Populations-Gruppen

Anhaltspunkte fiir Korrelationen mit bestimmten Hohenlagen, Niederschlagsmengen oder

anderen Standortfaktoren konnten nicht gefunden werden.

3.3.2.5

Vergleich von Sorten und Wildherkiinften

Wie aus den Phidnogrammen und der Hauptkoordinaten-Analyse ersichtlich (vgl. 3.3.2.2),

lieBen sich die 10 Sorten alleine nicht als eigene Gruppe von den iibrigen Populationen ab
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trennen. Die Populationen K-17 und K-19 wurden dazwischen gruppiert. Zusammen mit die-
sen bildeten sie eine miBig charakterisierte Gruppe (UPGMA 67%, Neighbor-joining 51%),
deren Distanz von den iibrigen Populationen relativ gering ist.

Betrachtet man die Anzahl der polymorphen bins (Bandenstatistik) der 10 Kultursorten, so
waren lediglich 5 "sortenspezifisch" (1 vorhanden, 4 fehlend). Keiner davon kam jedoch bei
allen Sorten vor und war somit "streng sortenspezifisch". Dem stehen 37 bins gegeniiber, die
bei den natiirlichen Populationen vorkommen, bei allen Sorten aber fehlen. Wahrend bei den
natiirlichen Populationen 73 % der bins polymorph waren, waren es bei den Sorten lediglich
36 %. Nur ein einziger bin zeigte Polymorphismen bei den Sorten, der bei den natiirlichen
Populationen monomorph war.

Um die genetische Variabilitdt der 10 untersuchten Kultursorten mit der Variabilitit der na-
tiirlichen Populationen besser vergleichen zu konnen, wurden im folgenden vier unterschied-
liche Zusammenstellungen von je 10 Individuen aus den insgesamt 34 Individuen der Wild-

vorkommen getroffen und mit den 10 Sorten verglichen:

A B Cc D %) Sorten
2. bins 177 198 188 197 190 171
monomorphe bins 106 89 80 80 89 109

polymorphe bins | 71 (40%) | 109 (55%) | 108 (57%) | 117 (59%) | 101 (53%) | 62 (36%)

Bins mit nur einer Bande | 5( 3%) | 17 (8,6%) | 12 (6,4%) | 19 (9,6%) | 13 (6,8%) | 9 (5,3%)

A: 10 Individuen aus einer Population mit durchschnittlicher Variabilitat (K-8)
B: 10 zufallig ausgewahlte Individuen (Zufallsauswahl 1); C: 10 Individuen (Zufallsauswahl 2)
D: 10 Individuen aus 9 verschiedenen Populationen

Tab. 3.3-8  Anteil polymorpher bins bei Sorten und Wildvorkommen

Wie aus obiger Tabelle ersichtlich, weisen 10 beliebige Individuen aus NRW eine deutlich
groBere Variabilitdt auf (ca. + 50 %) als die 10 untersuchten Kultursorten.

Bei einem Vergleich der paarweisen genetischen Distanzen der 10 Sorten (Tabelle 3.3-9) mit
denen der natlirlichen Populationen (Tabelle 3.3-5) zeigte sich, da3 die Sorten einander deut-
lich @hnlicher sind (mittlere genetische Distanz = 13,25%) als die Populationen untereinander
(mittlere genetische Distanz = 19,49%). Wiederum war selbst die maximale genetische

Distanz zwischen zwei Sorten geringer als die mittlere zwischen den Populationen.

Vergleicht man die molekularen Varianzen miteinander (10 Sorten zu 10 Individuen aus 9
bzw. 7 Populationen, Tab. 3.3-10), so zeigte sich, daf} die Variabilitit (als Summe der qua-
drierten euklidischen Distanzen) zwischen den 10 Wildvorkommen etwa doppelt so grof3 ist
wie zwischen den 10 Sorten. AuBlerdem zeigte der Vergleich der Varianz zwischen und inner-
halb der beiden Gruppen, daB3 die Sorten nur schlecht von den natiirlichen Populationen ab-

grenzbar sind und ihre Varianz bereits weitgehend in ihnen enthalten ist. Ob man die zwei
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zog oder nicht, dnderte das Gesamtbild kaum.

Paarweiser Vergleich der untersuchten Kiimmel-Sorten:
genetische Distanz nach Jaccard in % (berechnet mit TREECON nach Link et al.1995)
(Extrema und Mittelwerte ohne 0-Werte berechnet)
S7: Prochan
S1: Bleja S4: Konczewicki S8: Mansholt
S2: Niederdeutscher S5: Kami S9: Volhouden
S3: Plewiski S6: Sylvia S10: Trojica
K-5 (2) S1 S2 S3 S4 S5 S6 S7 S8 S9 S10
K-5 (2) 0 23,49 17,90 19,14 21,56 23,64 22,70 17,50 20,99 24,41 23,03
S1 23,49 0 10,32 | 12,82 | 15,53 | 14,10 | 9,27 14,65 | 13,55 | 13,92 | 15,82
S2 17,90 | 10,32 0 10,32 | 10,76 | 17,50 | 15,29 | 13,38 | 12,26 | 15,00 | 18,01
S3 19,14 12,82 10,32 0 5,88 14,10 | 14,19 | 11,04 | 8,61 11,54 | 12,26
S4 2156 | 15,53 | 10,76 | 5,88 0 17,90 | 14,56 | 12,66 | 10,32 | 11,95 | 12,66
S5 23,64 14,10| 17,50 | 14,10 | 17,90 0 15,48 | 13,55 | 17,20 | 16,35 | 18,24
S6 22,70 9,27 | 15,29 | 14,19 | 14,56 | 15,48 0 13,64 | 12,50 | 14,10 | 17,20
S7 17,50 14,65| 13,38 | 11,04 | 12,66 | 13,55 | 13,64 0 9,27 10,97 | 15,29
S8 20,99 13,551 12,26 | 8,61 | 10,32 | 17,20 | 12,50 | 9,27 0 8,55 11,77
S9 24,41 13,92 15,00 | 11,54 | 11,95 | 16,35 | 14,10 | 10,97 | 8,55 0 12,18
S10 23,03 15,82 | 18,01 | 12,26 | 12,66 | 18,24 | 17,20 | 15,29 | 11,77 | 12,18 0
Mittelwert Sorten:| 13,33 | 13,65 | 11,20 | 12,47 | 16,05 | 14,03 | 12,71 | 11,56 | 12,73 | 14,82
Min Sorten:| 9,27 | 10,32 | 5,88 | 5,88 | 13,55| 9,27 | 9,27 | 8,55 | 8,55 | 11,77
Max Sorten:| 15,82 | 18,01 | 14,19 | 17,90 | 18,24 | 17,20 | 15,29 | 17,20 | 16,35 | 18,24
natiirliche Populationen* Sorten & nat. Pop.” Sorten:
Maximum: 26,71 % Maximum: 31,64 % Maximum: 18,24 %
Mittelwert: 19,49 % Mittelwert: 18,24 % Mittelwert: 13,25 %
Minimum: 8,13 % Minimum: 5,88 % Minimum: 5,88 %
Variationsbreite: 18,58 Variationsbreite: 25,76 Variationsbreite: 12,36
* Mittelwerte der Populationen, Distanzen zu Einzelindividuen kénnen im Einzelfall grof3er sein
" errechnet aus den paarweisen Vergleichen der Mittelwerte der 9 Populationen (vgl. Tab. 3.3-5) und der 10 Sorten

Tab. 3.3-9  Genetische Distanzen zwischen 10 Kiimmel-Sorten (und einem Wildvorkommen)
10 Kultursorten 10 Individuen aus 10 Individuen aus
10 Individuen aus natiirl. Populationen 9 Populationen 7 Populationen#
Distanz-Summe* der 10 Sorten: 93,4 93,4
Distanz-Summe* der 10 Individuen: 180,4 179,9
Varianz zwischen den beiden Gruppen: 15,91 % 21,86 %
Varianz innerhalb der Gruppen: 84,09 % 78,14 %
Dsr: 0,159 0,219
Signifikanz von Var. und ®g7: p < 0,001 p < 0,001

* quadrierte euklidische Distanzen

# ohne K-17 und K-19

Tab. 3.3-10 Vergleich der Varianzen zwischen 10 Individuen aus natiirlichen Populationen und 10 Sorten

Insgesamt zeigt der Vergleich der natiirlichen Populationen mit den Sorten, daB3 die Sorten

zum einen eine deutlich geringere Variabilitit aufweisen als die natiirlichen Populationen.



76

Zum anderen zeigen sie kaum eigene Polymorphismen und sind daher als eigenstindige
Gruppe nur miBig abgrenzbar. Das Verhéltnis der Kiimmel-Sorten zu den Wildvorkommen
des Kiimmels 148t sich daher wie folgt charakterisieren:
Die Sorten umfassen nur eine relativ kleine Teilmenge des gesamten Genpools von
Carum carvi und sind den natiirlichen Populationen genetisch noch sehr dhnlich.
Die Kiimmel-Sorten sind offenbar ziichterisch noch nicht so weit bearbeitet worden, daf}

sich sortenspezifische bins herausbilden konnten.

3.3.3 Inhaltsstoffanalyse und Infektionstest mit Pathogenen
Von den 1997/98 im Anbau befindlichen Wildherkiinften wurden der Gehalt an dtherischem

Ol der Friichte, der Carvonanteil im Ol sowie die Farbkomponenten L*, a* und b* bestimmt
(vgl. Tab. 3.3-11). Zum Vergleich wurden die Daten von 12 aktuell genutzten Kultursorten
hinzugezogen (vgl. PANK 2000).

Der Gehalt an itherischem Ol war bei den Wildformen deutlich hoher als bei den Sorten.
Selbst der niedrigste gemessene Wert (K-10) lag mit 4,48 % noch iiber dem Sortendurch-
schnitt (4,27 %). Der Anteil an Carvon im Ol fiel zwar bei den Wildpflanzen etwas niedriger
aus als bei den Sorten, doch lag er immer noch in dem fiir Sorten geforderten Bereich zwi-
schen 50 und 65 %. Auch hinsichtlich des Helligkeitswerts L* und der Farbkomponenten a*
und b* bestanden Unterschiede zwischen den untersuchten Wildpopulationen, die einen Hin-

weis auf unterschiedliche Genotypen geben.

Wildkiimmel Kulturkiimmel
Erntejahr 1998 1999 1997 und 1998

Mittel Max. Min. | Mittel Max. Min. | Mittel Max. Min.
Doldenbriune-Befall 42,4 130,0 0,0 8,9 36,4 0,0 keine Angaben

Gehalt an #therischem Ol (%) 6,06 6,69 491 5,83 7,96 4,48 4,27 6,56 3,60
Carvongehalt des #th. Ols (%) | 61,7 66,3 57,9 60,0 65,4 52,3 | 65,63 72,80 59,71
TKG (g) 2,95 3,50 2,42 2,72 3,22 2,01 | 3,054 4,030 2,549
Farbkomponente L* CIELAB | 31,20 34,00 28,67 | 34,72 35,777 33,97 | 3545 37,22 33,45
Farbkomponente a* CIELAB 3,96 4.45 3,52 5,01 5,55 4,40 4,89 5,53 4,45
Farbkomponente b* CIELAB | 10,38 11,50 9,30 @ 1244 1326 11,77 | 13,28 14,53 12,13

Tab.3.3-11 Boniturergebnisse des Wildkiimmels aus den Erntejahren 1998 (10 Populationen) und 1999
(13 Populationen) im Vergleich zu den Werten 10 aktueller Sorten (Quelle: PANK).
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Die Doldenbriune, eine durch einen Komplex pilzlicher Erreger** verursachte Erkrankung
von Kiimmelpflanzen (GABLER & Ehrig 2000, PANK et al. 2001, i. p.), stellt derzeit ein
zentrales Problem im Kiimmelanbau dar. Die Uberpriifung der bereits standértlich,
morphologisch und molekulargenetisch charakterisierten Wildpopulationen hinsichtlich ihrer
Reaktion gegeniiber den Pilzen ergab, daBl in den beiden Anbaujahren signifikante
Unterschiede zwischen den Populationen bestanden. Dabei erwiesen sich im ersten Jahr die
Pflanzen aus K-15, im zweiten Jahr die aus K-2 als befallsfrei. Der stirkste Befall wurde in
beiden Untersuchungsjahren bei K-9 festgestellt.

Diese Ergebnisse sind von Bedeutung fiir die Ziichtungsforschung, da durch Einkreuzung von

resistentem Wildmaterial moglicherweise resistente Zuchtsstimme gewonnen werden kdnnen.

3.3.4 Zusammenfassung und Diskussion der Ergebnisse

Fiir die Ermittlung der innerartlichen Diversitit des Wiesen-Kiimmels (Carum carvi) wurden
morphologische Untersuchungen an ca. 200 Individuen in sifu und ca. 130 Individuen ex situ
aus 19 natiirlichen Populationen durchgefiihrt. 34 Individuen aus 9 Populationen sowie 10
derzeit genutzte Kultursorten wurden molekulargenetisch (RAPD-PCR) untersucht. Alle im
Anbau befindlichen Pflanzen wurden im Hinblick auf Inhaltsstoffe und Reaktionen gegeniiber
Pathogenen evaluiert.

Aus den verschiedenen Bereichen der Kiimmelpflanzen wurden im Rahmen der morphologi-
schen Untersuchungen die SproBabschnitte, die Dolden erster Ordnung sowie die Friichte
untersucht. Auf Betrachtungen der Blitter und Einzelbliiten wurde verzichtet, da deren Mor-
phologie bereits innerhalb einer Pflanze sehr variabel sein kann.

Mit Hilfe der 17 ex situ biometrisch erfaBten Merkmale von insgesamt 130 Individuen aus 13
Wildpopulationen (Anbau 1998/99) war es kaum mdglich, die einzelnen Populationen zu cha-
rakterisieren und sie somit gegeneinander abzugrenzen. Die SproB- und Doldenmerkmale
erwiesen sich als so variabel, daB3 die Streuung zwischen den verschiedenen Herkiinften gro-
Ber war als innerhalb einer Herkunft. Lediglich einzelne Populationen verfiigten {iber Eigen-
schaften, durch die sie sich von den iibrigen unterschieden, so beispielsweise K-16, K-3 und
K-13, die sich durch besondere Merkmale in der Doldenanatomie auszeichneten.

Im Gegensatz zu den Ergebnissen an Ex-situ-Pflanzenmaterial konnten die Populationen am
jeweiligen Wuchsort (in situ) morphologisch recht gut charakterisiert werden. Sie verfiigten
zwar nicht iiber deutlich unterschiedliche, jedoch {iber geringfiigige populationsspezifische
Eigenschaften. Dies bedeutet, da3 durch den Einflul des jeweiligen Standortes bestimmte

Merkmale in unterschiedlichem MaBle zur Auspriagung gelangten und daraus — von Ausnah-

** Die Ursache der Doldenbriune wurde im Rahmen der Pathogenititstests ermittelt. Am hiufigsten war hierbei
Botrytis cinerea vertreten, in geringerem MaBle aber mit hoherer Aggressivitit Phomopsis diachenii und
Alternaria. Zudem wurden verschiedene Bakterien nachgewiesen (PANK et al. 2001, i. p.).
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men abgesehen — weitgehend homogene Gruppen entstanden. Unter gleichen Standortbedin-
gungen jedoch vermischten sich diese Merkmale, und die Individuen lieBen sich nicht mehr
gruppieren. Daraus 1d6t sich der Schluf3 ziehen, dal Untersuchungen, die ausschlieBlich in situ
durchgefiihrt wiirden, eine ,,geordnete®, d. h. eine auf Populationsebene meBbare Diversitit
beziiglich der gewéhlten morphometrischen Merkmale vortduschten, die nicht genetisch fi-
xiert, sondern modifikativ sind, wihrend ex sifu die Populationen nicht faBbar sein miissen.
Mit Hilfe der molekulargenetischen Methoden konnten — im Gegensatz zu den morphometri-
schen Untersuchungen — die Populationen unterschieden werden. Von den insgesamt durch
die RAPD-PCR erhaltenen 207 bins waren fast drei Viertel (73 %) polymorph. Die genetische
Variabilitit innerhalb der Populatuionen war dabei etwa ebenso grof3 (53 %) wie die zwischen
den Populationen (47 %). Es konnten alle untersuchten Individuen voneinander unterschieden
werden. Fiir die Unterscheidung der Populationen war hierbei die Existenz populationsspezi-
fischer Banden wichtig. Diese traten in insgesamt 53 bins (35 % aller polymorphen bins) auf.
Die Heterogenitét der Individuen einer Population steht im Zusammenhang mit der Bestéu-
bungsbiologie der Art: Da Kiimmel fremdbefruchtend ist, stehen die Individuen einer Popula-
tion in genetischem Austausch miteinander. Da die Polleniibertragung {iberwiegend durch
fliegende Insekten erfolgt, ist ein Austausch {iber eine gewisse Distanz anzunehmen. Detail-
lierte Untersuchungen zur Bestdubungsbiologie, aus denen z. B. die Entfernung hervorginge,
in der noch genetischer Austausch stattfindet, liegen derzeit jedoch nicht vor. Einen Hinweis
liefert lediglich die Tatsache, daB trotz der grofen genetischen Distanzen zwischen den
einzelnen Individuen einer Population diese als Einheit fabar bleibt. Der Austausch zwischen
den Individuen derselben Population erfolgt also hdufiger als zwischen weiter entfernten
Individuen. Eine generelle Korrelation zwischen geographischer und genetischer Distanz
konnte jedoch nicht gefunden werden.

Gleiches gilt fiir Eigenschaften der Populationen und ihrer Herkunft aus den verschiedenen
GroBlandschaften Nordrhein-Westfalens. Weder auf genetischer noch auf morphologischer
Ebene konnten Korrelationen hergestellt werden. Auch hinsichtlich weiterer libergeordneter
Kriterien wie Niederschlag und Hohenlage ergaben sich keine deutlichen Hinweise fiir einen

Zusammenhang zu genetischen oder morphologischen Eigenschaften.

Die Untersuchung von Eigenschaften von ziichterischer Relevanz ergab in verschiedener Hin-
sicht interessante Ergebnisse:

Das Tausendkorngewicht schwankte zwischen den Populationen z. T. betrdchtlich, lag im
Mittel jedoch nur geringfiigig unter dem Durchschnittswert der Sorten. Zahlreiche Wildpo-
pulationen erreichten auch hohere Werte als einzelne Sorten.

Auch im Hinblick auf die Inhaltsstoffe waren bei den Wildpflanzen in verschiedener Hinsicht

iiberraschend hohe Werte im Vergleich zu den Sorten feststellbar. So {ibertrafen die Werte des
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4therischen Olgehalts der Wildpflanzen die der Sorten. Auch der Carvongehalt im #therischen
Ol erreichte Werte, die in dem fiir Sorten gefordeten Bereich lagen.

Als bedeutsam fiir die Ziichtung erwies sich die Reaktion der Wildpopulationen auf die In-
fektion mit den Erregern der Doldenbraune. Zwei Populationen (K-2 und K-15) blieben hier-

bei vollkommen befallsfrei.

Der molekulargenetische Vergleich zwischen Wildkiimmel und Sorten ergab, da3 sich beide
Gruppen relativ dhnlich waren. Es gab lediglich 5 bins, die nur bei den Sorten vorkamen, kein
einziges zeigte jedoch Banden bei allen Sorten. Dem entsprechend lie sich ein gutes eigen-
standiges Sorten-Cluster nicht abgrenzen. Dem gegeniiber standen 37 bins (=24 % aller
polymorphen bins) die ausschlieBlich bei den natiirlichen Populationen vorkamen, aber bei
den Sorten fehlten. Die Variabilidt der Kultursorten war zudem deutlich geringer. So wiesen
10 beliebige Wildherkiinfte aus NRW jeweils eine deutlich grofer Variabilitdt auf als zwi-
schen den 10 untersuchten Kultursorten unterschiedlicher Provinienz zu finden war. Die
genetischen Untersuchungen wie die Inhaltsstoffanalysen deuten somit darauthin, daf die
Sorten trotz der bisherigen Ziichtungsbemiihungen nur geringfiigig von den Wildvorkommen
abweichen.

Zwei der neun untersuchten Populationen (K-17 und K-19) wurden interessanterweise zu den
Sorten gruppiert. Dies 148t vermuten, dal es sich bei den genannten Populationen nicht um
natlirliche Vorkommen, sondern um Wieseneinsaaten handelte. K-17 stammte von einem

Truppeniibungplatz, K-19 von einem Wegrand in einem Neubaugebiet.

Insgesamt lassen die morphologischen und genetischen Untersuchungen folgende SchluB3fol-
gerungen zu:

e Es existiert eine beachtliche Diversitét unterhalb des Artniveaus.

e Der Anteil der genetischen Variabilitdt innerhalb der Populationen ist fast ebnso grof3
wie zwischen den Populationen.

e Populationen lassen sich nur auf der genetischen, nicht aber auf der morphologischen
Ebene (ex situ) unterscheiden. Morphologische Unterschiede zwischen den Populatio-
nen lieBen sich nur in situ erkennen und waren somit modifikativ.

e Die Populationen unterscheiden auch hinsichtlich ihrer Inhaltsstoffe sowie ihres Ver-
haltens gegeniiber Pathogenen voneinander.

e Die Qualitdt der zlichterisch relevanten Merkmale lag in einem auch fiir Kultursorten
geltenden Bereich.

e Es ist kein iibergeordnetes Muster der Diversitdt erkennbar (z.B. Korrelationen zur
geographischen Distanz, zu naturrdumlichen Einheiten oder zu bestimmten Standort-
faktoren)
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Die Variabilitdt zwischen den natiirlichen Populationen ist deutlich gréBer als zwi-
schen Kultursorten.

Die Kultursorten reprasentieren nur einen Ausschnitt des genetischen Pools der Art
und stehen dem Wildkiimmel sehr nahe.

Einige natiirliche Populationen weisen interessante Resistenzen gegeniiber der sog.

Doldenbriune auf.
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3.4  Hopfen (Humulus lupulus L.)

In Abbildung 3.4-1 sind die Fundpunkte der fiir die Untersuchungen ausgewéhlten Wildhop-
fenpopulationen dargestellt (Fundortangaben und Florenlisten im Anhang; Tab. 7-4 und 7-8).

Alle Hopfenpopulationen wurden mit dem Vorsatz ,,H-“ durchnumeriert.
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Abb. 3.4-1 Verbreitung des Hopfens (Humulus lupulus L.) in NRW (nach SCHUMACHER et al. 1996 und
JAGEL & HAUPLER 1995) unter Angabe der ausgewihlten Fundstellen
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3.4.1 Morphologisch-biometrische Untersuchungen

Die morphometrischen Untersuchungen wurden einerseits an Blattmaterial, andererseits an
den weiblichen Infloreszenzen der Hopfenpflanzen durchgefiihrt. Da nicht in jedem Bestand
weibliche Pflanzen bliihten, konnten von den urspriinglich 32 aufgesuchten Populationen
nicht alle gleichermallen bearbeitet werden, so dafl die Zahl der untersuchten Herkiinfte fiir
die beiden Bereiche unterschiedlich war (s. u.).

Auch im Anbau befanden sich nur diejenigen Populationen, aus denen zuvor Friichte gesam-
melt werden konnten, folglich auch nur die, in denen am Wuchsort blithende weibliche Pflan-
zen vorkamen. Ex situ waren es schlieSlich 246 Pflanzen aus 21 Populationen. Aufgrund der
langen Entwicklungszeiten des Hopfens — erst im Sommer 1999 trugen die Pflanzen reichlich
Bliitenstdnde — muflte sich die Datenerhebung ex sifu auf eine Vegetationsperiode beschrin-

ken.

34.1.1 Differenzierung von Populationen

Sofern innerhalb einer Population Blatt- und Bliitenstandsproben gesammelt wurden, stamm-
ten diese i. d. R. von unterschiedlichen Individuen. Waren keine Infloreszenzen vorhanden
oder befanden sie sich in nicht erreichbarer Hohe, wurden aus diesen Populationen nur Blitter

vermessen. Die Bereiche werden im folgenden nacheinander beschrieben.

Blitter

Von den urspriinglich 32 aufgesuchten Hopfenpopulationen wurden im ersten Jahr (1996)
alle, 1997 25 und 1998 noch 15 unter jeweiliger Erh6hung des Probenumfangs morphologisch
untersucht. Die Messungen erfolgten an /n-situ-Material.

Von den 15 gewihlten Variablen (vgl. 2.2.2.4, Abkiirzungen im Anhang, Tab. 7-5) erwiesen
sich lediglich die 3 Quotienten (L/B_ges, L/B mbl, L mbl/L zen) als geeignet, die
Hopfenblitter zu charakterisieren. Die absoluten GréBen der Blétter hingegen sowie der
Uberlappungsgrad am Ubergang des Blattstiels zur Blattspreite waren bereits innerhalb einer
Pflanze sehr variabel und folglich nicht zur Differenzierung von Populationen geeignet.

Ein Vergleich der Mittelwerte ergab, dall es unter den ausgewihlten Populationen nur sehr
wenige gab, die sich in einem oder mehreren der 3 Merkmale signifikant voneinander unter-
schieden. Mit einem Blattspreitenindex (L/B_ges) von 0,75 wiesen die Blitter der Population
H-7 die im Verhéltnis zur Lénge breitesten Bldtter auf, das andere Extrem bildeten H-11 und
H-18 mit Werten von 0,88. Innerhalb dieser Spanne bewegten sich alle {ibrigen Populationen,
die sich hierin kaum gegeneinander abgrenzen lie3en.

Ebenfalls groBe Uberschneidungen gab es beim Merkmal L/B_mbl, das die Form des mittle-
ren Blattabschnittes beschreibt. Innerhalb des Wertespektrums, das von 1,05 (H-9) bis 1,45
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(H-34) reichte, nahmen die sich signifikant voneinander unterscheidenden Herkiinfte die
Randbereiche ein. H-9 fiel hierbei durch besonders runde Blattlappen auf, H-34 durch
schmale Formen. Bei den anderen Populationen gingen die Werte ineinander {iber und lielen
sich nicht voneinander trennen.

SchlieBlich gab es hinsichtlich des Merkmals, das das Verhéltnis von Mittellappen zum zen-
tralen Blattspreitenabschnitt beschreibt (L_mbl/L_zen) kein Populationspaar, das sich mit
signifikantem Wert voneinander unterschied. Zwar bildeten die Mittelwerte aller Populatio-
nen hier — wie bei den vorausgegangenen Quotienten auch — ein Kontinuum, doch streuten die
Einzelwerte so stark, dal keine Differenzierung der Herkiinfte gelang.

Die Heterogenitit der Blattmerkmale bestétigte sich durch die Wiederholungsmessungen des
Folgejahres: Nur 4 der 15 untersuchten Populationen zeigten im Vergleich der beiden Jahre
keine signifikanten Unterschiede zwischen den 3 Quotienten, 5 Populationen unterschieden
sich zwar in mindestens einem Merkmal deutlich voneinander, konnten aber mittels Diskri-
minanzanalyse nicht gut voneinander getrennt werden, und die iibrigen 6 Herkiinfte zeigten
klare, auch mit statistischen Tests nachweisbare Differenzen, bildeten also im ersten Jahr

Blitter mit deutlich anderen Blattformen aus als im zweiten.

Weitere Messungen der Hopfenblitter wurden individuenweise an je 4 Pflanzen aus 3 Popu-
lationen (H-9, H-11, H-18) durchgefiihrt, die unter gleichen Bedingungen ausgekeimt und im
Botanischen Garten kultiviert wurden. Hier zeigte sich, da3 die Blétter einer Pflanze homogen
genug waren, um sich von denen einer anderen Pflanze zu unterscheiden. Das Ergebnis der
Diskriminanzanalysen fiel mit bis zu 93 % korrekt klassifizierter Fille pro Population und bis
zu 100 % pro Einzelpflanze sehr gut aus (vgl. Tab. 3.4-1). Wurde aber eine Analyse durchge-
fiihrt, in der die Individuen einer Population zusammengefal3t wurden, um auf diese Weise die
Populationen zu differenzieren, fiel das Klassifizierungsergebnis mit knapp 52 % korrekt zu-
geordneter Félle betrdchtlich schlechter aus.

Somit ergab sich, daf3 die stichprobenhaft an 3 Populationen erhobenen Blattdaten individuen-
spezifisch, nicht aber populationsspezifisch waren. Zwischen den Individuen einer Population
lagen so groBe Unterschiede vor, dafl sie sich mit den Pflanzen einer anderen Herkunft
durchmischten.

Die Messungen wurden aufgrund der bereits erwdhnten langen Entwicklungszeit des Hopfens

ex situ nicht wiederholt.

Weibliche Infloreszenzen
Die Untersuchungen zur Morphologie der weiblichen Bliitenstinde wurden 1998 und 1999
in situ sowie 1999 ex situ durchgefiihrt, die Spindelldngen als MaB fiir die Zapfengrofle wur-

den zudem in situ iber den Zeitraum von 1996 bis 1999 vermessen.
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Innerhalb eines Bliitenstandes ist eine Gréf3en- und Formentwicklung festzustellen, die i. d. R.

mit kleinen, derben Blittern beginnt, sich in einer zunehmenden Vergréferung und Verbreite-

rung der Brakteenblétter fortsetzt und schlieBlich mit etwas kleineren, schmaleren Blittern

endet. Bei den vorliegenden Daten handelte es sich um Mittelwerte von zwei aufeinanderfol-
genden Brakteenpaaren aus dem mittleren Spindelbereich.

Vorhergesagte Gruppenzugehorigkeit
Vorgegebenes Korrekt klassifiziert
Individuum H-9/1 H-9/2 H-9/3 H-9/4 Gesamt %)
H-9/1 9 2 11 81,8
H-9/2 15 15 100,0
H-9/3 15 1 16 93,8
H-9/4 2 1 17 20 85,0
H-9 — insgesamt 90,3 % der Félle korrekt klassifiziert
H-lL | H12 B3 Hl4 Gesamt | oroKtklassifizier
(%)
H-11/1 16 1 17 94,1
H-11/2 14 3 18 77,8
H-11/3 10 2 12 83,3
H-11/4 3 11 14 78,6
H-11 — insgesamt 83,6 % der Fille korrekt klassifiziert
H-18/1 H-18/2 H-18/3 H-18/4 Gesamt Korrekt klassifiziert
(%)
H-18/1 11 1 12 91,7
H-18/2 1 11 1 13 84,6
H-18/3 10 10 100,0
H-18/4 7 7 100,0
H-18 — insgesamt 92,9 % der Fille korrekt klassifiziert
Korrekt klassifiziert
HallTrad/1 HallTrad/2 HallTrad/3 Gesamt %)
HallTrad/1 4 1 5 80,0
HallTrad/2 6 1 7 85,7
HallTrad/3 8 8 100,0
Hallertauer Tradition — insgesamt 90 % der Fille korrekt klassifiziert

Tab. 3.4-1 Klassifizierungsergebnisse vier einzelner Diskriminanzanalysen zur Differenzierung der
Individuen aus den Populationen H-9, H-11 und H-18 sowie der Sorte ,,Hallertauer Tradi-
tion*. Schattiert: Anzahl der korrekt zum vorgegebenen Individuum zugeordneten Blétter.

Die folgenden Ergebnisse beziehen sich auf die von je 8 Infloreszenzen aus 18 ex situ ange-

bauten Populationen. Die Ergebnisse der in situ erhobenen Daten befinden sich unter 3.4.1.4.
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Zur Differenzierung der Populationen wurde eine Diskriminanzanalyse mit allen Bliiten-
standsmerkmalen durchgefiihrt. Danach lieen sich die Herkiinfte — mit einzelnen Ausnah-
men, z. B. H-13 und H-15 — gut voneinander abgrenzen (vgl. Tab. 3.4-2). Zur Differenzierung
war eine Kombination von Variablen erforderlich, an deren erster Stelle die Brakteenbreite
(B_Brak) stand, gefolgt von der Brakteenform (L/B_Brak). So wiesen die Populationen im
Durchschnitt Breiten zwischen 0,76 cm (H-23) und 1,31 cm (H-35) auf, und Indices von 1,47
(H-35) bis 2,45 (H-23). Weniger zur Differenzierung geeignet, aber noch in den ersten Dis-
kriminanzfunktionen verrechnet waren die Brakteen- und die Spindelldngen, von geringster

Bedeutung war schlieBlich die Brakteendichte an der Spindel.

Vorhergesagte Gruppenzugehorigkeit

[&]

§ § o |l—=|en|v || |on | || |cla|nlvn|s ‘é % 'é
S 2y IR = === |la|la|a|la|a |[ca|a|la|la|l | E &
S e el el e R R N R R R R R e < g
S = =
H-4 7 1 8 | 875
H-6 6 1 1 8 | 75,0
H-9 7 1 8 | 875
H-10 7 1 8 | 87,5
H-11 4 1|2 1 8 | 50,0
H-13 2 1 1 2|1 1] 8| 250
H-15 | 1 1 1 1|1 211 8 12,5
H-17 3 2|1 2 8 | 375
H-18 1 6 1 8 | 75,0
H-23 1 7 8 | 87,5
H-24 1|7 8 | 875
H-25 1 5|1 1|8 | 625
H-27 6 1 8 | 75,0
H-30 1 1 1|1 2 2| 8| 250
H-32 1 1|1 5 8 | 62,5
H-33 2 6 8 | 75,0
H-35 1 7 8 | 87,5
H-37 1 1 6 | 8| 750

Tab. 3.4-2 Klassifizierungsergebnis der Diskriminanzanalyse mit allen Infloreszenzmerkmalen aller
untersuchter Hopfen-Populationen ex situ. 65,3 % aller Infloreszenzen wurden der entsprechen-
den Population wieder korrekt zugeteilt (schattiert).

Bei einer Analyse ohne die besonders heterogenen Populationen (aus denen in der ersten
Analyse weniger als 75 % der Fille korrekt wiedererkannt wurden) fiel das Klassifizierungs-

ergebnis mit fast 90 % richtig zugeordneter Félle besonders gut aus. Das bedeutet, daf3 die
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hier ausgewdhlten 11 Populationen iiber so spezifische Merkmale verfiigten, dal3 sie sich ein-
deutig von anderen unterschieden.

Die Populationen konnten somit folgendermafen kurz charakterisisert werden: H-9 und H-27
zeichneten sich durch besonders kleine und dicht mit Bliiten und Brakteen besetzte Inflores-
zenzen aus (Spindel < 2,2 cm), unterschieden sich aber in der Brakteenbreite voneinander.
Ebenfalls klein (Spindel < 2,5 cm) waren die Zapfen von H-4, H-18, H-33 und H-37, waren
aber im Gegensatz zu der ersten genannten Gruppe weniger kompakt. H-4 fiel dabei durch
besonders schmale, H-33 durch besonders breite Brakteen auf. Durch iiber 3,3 cm lange Spin-
deln waren dagegen die Populationen H-23, H-24 und H-10 gekennzeichnet. Entsprechend
der negativen Korrelation zur Brakteendichte lagen bei ihnen die Werte der Anzahl Brakteen
mit weniger als 4 Paaren pro cm Spindel im niedrigsten Bereich aller vorhandenen Werte.
Ihre Brakteenblatter waren dabei verhéltnisméfBig schmal. H-6 und H-27 schlieBlich nahmen
beziiglich Spindellinge und Brakteendichte mittlere Ringe ein, hoben sich aber durch auffil-

lig breite Brakteen von allen anderen Populationen ab.

3.4.1.2 Geographische Differenzierungen

Aufgrund des heterogenen Blattmaterials bezog sich die Korrelationssuche auf die morpholo-
gischen Eigenschaften der Bliitenstinde und die Herkunft der Population aus der jeweiligen
GroBlandschaft. Eine Clusteranalyse deutete nicht auf eine Gruppierung von Populationen
nach geographischen Kriterien hin. In jedem Cluster befanden sich Populationen aus ver-
schiedenen GroBlandschaften. Dabei wurde ein groBer Teil der Herkiinfte in einem einzigen
Cluster vereinigt, wiahrend die iibrigen Cluster jeweils nur 1 bis 3 Populationen enthielten.

Die Populationen, die sich bereits unter 3.4.1.1 (vgl. Tab. 3.4-2) gut gegeneinander abgrenzen
lieBen, befanden sich hier — eine Bestdtigung dieser Ergebnisse — in verschiedenen Clustern.
Die untersuchten Populationen stammten wie folgt aus den verschiedenen GrofBlandschaften:
5 Populationen aus Eifel und Siebengebirge, je 4 aus der Westfilischen Bucht bzw. dem We-
serbergland, je 2 aus dem Niederrheinischen Tiefland bzw. dem Sauerland und schlieBlich 1
aus der Niederrheinischen Bucht.

Bei einer Zusammenfassung aller Herkiinfte einer Grofllandschaft und einer damit durchge-
filhrten Diskriminanzanalyse gelang gleichfalls keine deutliche Differenzierung der 5 Grup-
pen. Fast alle Infloreszenzen wurden den beiden Gruppen ,,Eifel” und ,,Westfdlische Bucht*
zugewiesen, wihrend die iibrigen Gruppen keine oder nur eine sehr geringe Zahl an Fillen
erhielten. Hier war die Uberschneidung der Werte zwischen den Gruppen so gro, daB sich
keine gruppenspezifischen, d. h. fiir eine bestimmte GroBlandschaft typischen Eigenschaften
herauskristallisierten.

Eine genauere Betrachtung der Populationen ergab, daf3 sie sich bereits innerhalb der einzel-

nen GroBlandschaften deutlich voneinander unterschieden. So lieBen sich beispielsweise die 5
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Herkiinfte der Eifel anhand ihrer Brakteenbreite, dem Blattspreitenindex der Brakteen und der
Brakteendichte zu 100 % differenzieren. Selbst bei sehr geringen Distanzen (H-9 und H-10
befanden sich in 2 km Entfernung voneinander) lagen 4 der 6 Merkmale signifikante Unter-
schiede zwischen den Populationen vor. Bei der Differenzierung der Populationen aus den
anderen GroBlandschaften lag das Klassifizierungsergebnis genauso oder nahezu so hoch wie

das am Beispiel der Eifel beschriebene.

3.4.1.3 Standortliche Differenzierungen

Ein Zusammenhang zwischen den aufgesuchten Populationen und ihrer Hohenlage konnte
nicht hergestellt werden. Die Infloreszenzen wurden tliberwiegend in die Gruppe ,,51-
100 m Gi.NN* gestellt, in der sich auch diejenigen Populationen befanden, deren Streuung
hinichtlich des am besten differenziernden Merkmals B_Brak am grof3ten war. Folglich wur-
den die anderen Populationen in diese Gruppe einbezogen.

Auch hinsichtlich der jahrlichen Niederschlagsmenge und der morphologischen Auspré-

gung der Bliitenstinde konnte keinerlei Korrelation gefunden werden.

3.4.1.4  Vergleich von In-situ und Ex-situ-Pflanzenmaterial

Da der Grofteil der Untersuchungen zur Blattmorphologie in situ durchgefiihrt wurde, wur-
den die Ergebnisse bereits unter 3.4.1.1 dargestellt. Der Vegleich zu den ex sifu erhobenen
Daten, die im Gegensatz zu den wildwachsenden Populationen an Einzelpflanzen gewonnen
werden konnten, machte deutlich, da3 die einzelnen Pflanzen {iber individuelle Blatteigen-
schaften verfiigten und sich dabei so stark voneinander unterschieden, daB3 sie mit den anderen
Individuen ihrer Population keine homogene Gruppe bildeten. Eine Differenzierung von Po-
pulationen, in denen die Blétter als Mischproben genommen wurden, gelang deshalb sowohl
in situ als auch ex situ kaum.

Anhand der Bliitenstinde lieBen sich die Populationen in situ in unterschiedlichem Malle
differenzieren. Bei einigen Herkiinften waren die Infloreszenzen homogen genug, um sie von
denen anderer Populationen zu unterscheiden, andere hingegen erwiesen sich als duf3erst hete-
rogen.

Aus dem Vergleich der 1999 in situ und 1999 ex situ erhobenen Daten zu den Bliitenstdnden
resultierte, daB3 sich mit Ausnahme einer Population (H-11) alle im Gelidnde gesammelten
Infloreszenzen vollstdndig oder nahezu vollstindig von denen aus dem Anbau unter gleichen
Bedingungen unterschieden. Die Merkmale, in denen die Gruppen voneinander abwichen,
variierten je nach Population. Am hdufigsten unterschieden sich die Populationen beziiglich
der Brakteendichte (Anz_Brak/cm_Spin) sowie der Brakteenbreite (B_Brak), doch waren es

in der Regel je zwei Merkmale, die der Differenzierung dienten.
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Die Abweichungen zwischen den Werten in situ von denen ex situ waren jedoch nicht bedeu-
tend. Besonders bei der Brakteenldnge und der —breite lagen die Werte — trotz der erwéhnten
signifikanten Unterschiede — recht nah beieinander. Deutlich wich dagegen die Spindellidnge
ab, heterogen war auch die Brakteendichte.

Bei insgesamt zehn Populationen wurde in jedem Untersuchungsjahr die Spindellinge von 8
Bliitenstéinden in situ sowie von 8 bis 16 Bliitenstdnden ex situ vermessen. Bereits in situ wa-
ren in den aufeinanderfolgenden Jahren zum Teil erhebliche Unterschiede zwischen den
Spindelldngen — als Ausdruck der Bliitenstandsgro3en — feststellbar. So waren z. B. bei H-30
die Spindeln 1999 fast doppelt so groBl wie 1998, ebenso bei H-32 und bei H-24. Bei H-13
unterschieden sich mit Ausnahme der Jahre 1996 und 97 alle Werte signifikant voneinander,
und auch bei H-11 und H-23 variierten die GroBen stark. Die Populationen H-30 und H-32
zeichnen sich in situ durch dreijdhrige Konstanz aus, im vierten Jahr jedoch lagen die Zapfen-
groflen deutlich tiber denen der Vorjahre, ex situ erreichten die Bliitenstinde mittlere Werte.
Lediglich bei einer Popualtion (H-27) waren weder zwischen den vier Jahren in sifu noch den
Werten aus dem Anbau signifikante Unterschiede mefbar.

Zusammenfassend ergab sich, da3 unter gleichen Anbaubedingungen die Hopfenpopulationen
besser und anhand anderer Merkmale als in situ voneinander unterschieden werden konnten.
Besonders die Bliitenstandsgrofe, die iiber mehrere Jahre aus zahlreichen Populationen ver-

messen wurde, erwies sich als ein sehr variables Merkmal.

3.4.1.5  Vergleich von Wildherkiinften und Sorten

Beziiglich der Blétter ergab sich bei Wildpflanzen und Kultursorten ein dhnliches Bild: Die
Blitter, die an der Sorte Hallertauer Tradition im Botanischen Garten an Einzelpflanzen ver-
messen wurden, unterschieden sich bereits zwischen den einzelnen Individuen voneinander,
entsprechend den Befunden der daneben vermessenen Blitter der Wildpopulationen
(vgl. Tab. 3.4-1).

Da die meisten Bliitenstédnde der Wildpopulationen auch im Anbau befruchtet waren (ménnli-
che Pflanzen wurden z. T. erst nach deren Bliite entfernt), konnte ein unmittelbarer Vergleich
mit dem Kulturhopfen, der im Anbaugebiet nicht befruchtet ist, nicht stattfinden. Es wurden
daher die 3 im Botanischen Garten befindlichen Sorten Hallertauer Tradition (4 Pflanzen),
Hallertauer Mittelfriiher (3 Pflanzen) und Nugget (1 Pflanze) hinzugezogen, deren Inflores-
zenzen durch die Anwesenheit ménnlichen Wildhopfens befruchtet worden waren.

So standen den 144 Infloreszenzen des Wildhopfens 56 des Kulturhopfens gegeniiber. Die
beiden Gruppen unterschieden sich danach deutlich in der Zahl der Brakteenpaare (und damit
der Bliiten) pro Zapfen. Mit durchschnittlich 16,8 Brakteenpaaren iibertrafen die Sorten den
Wildhopfen, der im Schnitt 11,8 Paare trug. Allerdings {iberschnitten sich einzelne Werte von
Sorten und Wildformen, so beispielsweise die von H-10, H-23 und H-24, die sich mit {iber 13
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Paaren pro Spindel in die Werte der Sorten einreihten. Hierbei handelte es sich, wie zuvor
erwdhnt, um Populationen mit besonders groflen Bliitenstinden. Andere Merkmale lieBen

keine deutlichen Unterschiede erkennen.

Vorhergesagte Gruppenzugehdrigkeit
Wildhopfen Sorte Gesamt % korrekt klassifiziert
Wildhopfen 134 10 144 93,1
Sorte 16 40 56 71,4

Tab. 3.4-3 Klassifizierungsergebnis der Diskriminanzanalyse zur Differenzierung von Wild- und Kul-

turhopfen anhand der Infloreszenzen. 87 % der Fille wurden insgesamt korrekt klassifiziert.
Ein Vergleich von Wild- und Kulturhopfen beziiglich der Ergebnisse der Bonitierung findet
sich unter 3.4.3.

3.4.2 Molekulargenetische Untersuchungen

Im Rahmen der molekulargenetischen Untersuchungen wurden RAPD-Analysen an 20 Hop-
fen-Populationen aus sechs GroBlandschaften Nordrhein-Westfalens sowie zehn Hopfen-
Kultursorten durchgefiihrt. Bis auf die Populationen H-18 und H-21 wird jede Population
dabei durch drei bzw. fiinf Individuen reprisentiert. Die Sorten sind jeweils nur durch ein
Individuum vertreten. Zur Beurteilung der Variabilitdt und zur Untersuchung von moglichen
Strukturen innerhalb gréerer Populationen (Sub-Populationen), wurden H-18 und H-21 ex-
emplarisch mit je 20 Individuen beprobt. Insgesamt wurden somit 110 Hopfen-Individuen
einer RAPD-Analyse unterzogen.

Die RAPD-PCR mit 15 Primern ergabe insgesamt 29484 auswertbare Banden in 404 bins.
Die Anzahl der untersuchten Individuen pro Population sowie die Namen der Sorten sind den

Tabellen 3.4-4 und 3.4-8 zu entnehmen, die genaue Lage der Populationen Tab. 7-4, Anhang.

34.2.1 Genetische Distanzen, Variabilitit

Von den insgesamt 404 erhaltenen bins wiesen 236 (58 %) Polymorphismen auf, 37 davon
betrafen ausschlieBlich die Kultursorten (vgl. 3.4.2.5).

Betrachtet man ausschlieflich die 100 Individuen der 20 natiirlichen Populationen, so blieben
367 bins, von denen die Hilfte (185 =50 %) polymorph waren. Diese ermdglichten es, 84
"molekulare Phénotypen" (Individuen mit unterschiedlichem RAPD-Bandenmuster) zu unter-
scheiden. 16 Individuen waren somit mit mindestens einem anderen Individuum identisch.

Bei der Population H-7, einer sehr kleinen Population, waren alle drei untersuchten Indivi-
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duen identisch, bei H-16 vier von funf **. 19 Banden (5%) traten nur bei jeweils einem einzi-

gen Individuum auf.

Molekulare Varianzanalyse

Vergleicht man die Variabilitdt innerhalb und zwischen den Populationen miteinander, so
zeigte sich, dall beim Hopfen ein deutlich groerer Anteil der Variabilitdt zwischen den Po-
pulationen liegt (ca. 70 %) als innerhalb (ca. 30 %). Die Ergebnisse schwankten hierbei, je
nachdem ob man alle untersuchten Individuen in die Berechnungen einbezieht — also auch die
beiden Populationen mit je 20 Individuen — oder alle Populationen mit nur drei Individuen
erfalit (Angaben in [Klammern]):
Varianz zwischen den Populationen: 66,29 % [73,53 %] p < 0,001
Varianz innerhalb der Populationen: 33,71 % [26,47 %] p < 0,001
®sr = 0,663 [0,737]
Dies bedeutet, dal man einen Teil der Varianz, die zwischen den Populationen besteht, auch

durch eine groBere Individuenanzahl erhalten kann™.

Genetische Distanzen

Die paarweisen genetischen Distanzen zwischen den Populationen (vgl. 2.2.5.2) sind in Ta-
belle 3.4-4 dargestellt. Zum Vergleich zeigt die Tabelle zudem die untersuchten Sorten’’. Die
paarweisen Distanzen aller 100 Individuen zueinander sind in Tabelle 3.4-9 (in der Um-
schlagtasche) abgebildet.

Die durchschnittliche Distanz zwischen den Populationen betrug 13,4 %. Die Werte
schwankten dabei zwischen 21,3 % und 6,4 % (Variationsbreite 14,9), was einem Unterschied
von etwa 330 % entspricht. Dabei wiesen zweli relativ nahe beieinander wachsende Populatio-
nen der Eifel H-8 und H-9 — wenn gleich als Population von geringer Variabilitit (1,7% bzw.
2,2%) - die groBten genetischen Distanzen (GD = 15,72 % bzw. 17,74 %) zu allen anderen
Populationen (und auch zueinander) auf. Die Population mit der geringsten genetischen Di-
stanz zu allen anderen (H-35: GD = 11,12 %) stammte ebenfalls aus der GroB3landschaft Ei-
fel/Siebengebirge.

3 Es ist gut moglich, daB es sich in einigen Fillen tatsichlich um identische Individuen handelt, da die
Abgrenzung der Einzelindividuen beim Hopfen z.T. recht schwierig war (vgl. 2.2.2.4). Moglich ist aber ebenso,
daf} es sich um verschiedene, durch vegetative Vermehrung entstandene, Individuen handelt oder die Anzahl der
eingesetzten Primer fiir eine Differenzierung noch nicht ausreicht.

36 Die Betrachtung bezieht sich wohlgemerkt auf das Verhiltnis der Varianz innerhalb und zwischen
Populationen. Absolut betrachtet, nimmt mit jedem zusétzlichen Individuum und mit jeder zusitzlichen
Population die Varianz zu. Wie die Ergebnisse zeigen, nimmt sie durch ein Individuum aus einer neuen
Population stédrker zu, als durch eines aus einer bereits erfalten Population.

37 Zur Bildung des molekularen Phénotyps der Sorten wurden — analog zu den Populationen (vgl. 2.2.5.2) - die
Bandenmuster der einzelnen Sorten zu einem einzigen vereinigt.
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Paarweiser Vergleich aller Hopfenpopulationen, genetische Distanz nach Jaccard (in %):
(berechnet mit TREECON nach Link et al.(1995)) (Mittelwerte und Extrema ohne 0-Werte berechnet, in [Klammern] ist jeweils die Anzahl der untersuchten
Individuen pro Population angegeben)
NRTL: Niederrheinisches Tiefland: H-13[3], H-15[3] NRBU: Niederrheinische Bucht: H-34 [3]
EF/SG: Eifel/Siebengebirge: H-4 (3], H-7 [3], H-8 [5], H-9 [3], H-10[3] / H-35 [3] WBGL: Weserbergland: H-23 [3], H-24a [5], H-25 [3], H-37 [3]
WFBU: Westfalische Bucht: H-11 (3], H-16 [5], H-18 [20], H-21 [20], H-27 [3] SBGL: Siiderbergland: H-29 3], H-31[3] Sorten: S1-S810
EIFEL | EIFEL | EIFEL | EIFEL | EIFEL | WFBU| NRTL | NRTL | WFBU | WFBU | WFBU| WBGL | WBGL | WBGL | WFBU | SBGL | SBGL | NRBU | EF/SG | WBGL
H-4 | H7 | H-8 | H-9 | H10 | H11 | H-13 | H-15 | H-16 | H-18 | H-21 | H-23 | H-24 | H-25 | H-27 | H-29 | H-31 | H-34 | H-35 | H-37 | Sorten
EIFEL |H-4 0 12,11 | 17,88 | 14,38 | 12,88 | 1588 | 1390 | 14,33 | 14,48 | 16,77 | 14,52 | 13,71 | 11,99 | 1507 | 1342 | 14,04 | 1596 | 13,51 | 11,57 | 13,67 | 24,41
EIFEL |H-7 12,11 0 12,76 | 1549 | 11,42 | 1512 | 10,49 | 11,58 | 11,70 | 16,67 | 1562 | 13,56 | 1565 | 12,32 | 15,15 | 11,93 | 17,05 | 12,07 | 11,38 | 12,25 | 23,35
EIFEL |H-8 17,88112,76| O 16,83 | 1539 | 17,11 | 13,90 | 14,33 | 17,63 | 16,77 | 16,34 | 14,95 | 17,00 | 1570 | 15,89 | 1593 | 17,74 | 14,14 | 14,09 | 14,29 | 26,45
EIFEL |H-9 14,38|15,49(16,83| O 16,17 | 19,08 | 16,56 | 17,00 | 18,40 | 20,86 | 19,43 | 17,53 | 18,36 | 18,33 | 1845 | 17,94 | 21,32 | 16,78 | 16,72 | 17,48 | 27,51
EIFEL |H-10 |12,88|11,42|15,39|16,17| O 11,38 | 9,34 | 1042 | 11,85 | 1556 | 1508 | 11,15 | 1322 | 10,49 | 10,20 | 10,11 | 1591 | 9,62 | 10,88 | 10,47 | 22,78
WFBU [H-11 | 15,88|15,12({17,11|19,08| 11,38 0 11,77 | 14,14 | 12,32 | 16,03 | 1556 | 14,14 | 14,97 | 13,59 | 13,85 | 12,54 | 16,99 | 12,03 | 12,63 | 14,72 | 24,33
NRTL |H-13 |13,90|10,49|13,90|16,56| 9,34 |11,77| O 880 | 11,58 | 14,15 | 14,24 | 12,16 | 1233 | 9,54 | 12,50 | 6,43 | 12,63 | 868 | 7,99 | 10,85 | 22,09
NRTL |H-15 |14,33|11,58|14,33|17,00| 10,42| 14,14 | 8,80 0 10,68 | 15,16 | 14,05 | 10,65 | 12,11 | 11,31 | 11,00 | 10,92 | 14,90 | 11,72 | 7,72 | 8,65 | 20,91
WFBU |H-16 |14,48|11,70|17,63|18,40|11,85|12,32|11,58|10,68| O 17,10 | 16,67 | 14,63 | 11,58 | 11,43 | 13,70 | 12,37 | 16,89 | 13,79 | 11,81 | 12,67 | 24,32
WFBU |H-18 | 16,77 | 16,67 | 16,77 |20,86| 15,56 | 16,03 | 14,15| 15,16 |17,10| O 12,98 | 12,78 | 14,74 | 17,63 | 11,29 | 1548 | 1321 | 13,18 | 12,54 | 12,14 | 23,66
WFBU [H-21 | 14,52 |15,62| 16,34 | 19,43| 15,08 | 15,56 | 14,24 | 14,05| 16,67 | 12,98| O 12,83 | 1424 | 16,61 | 11,92 | 1562 | 13,27 | 1325 | 11,96 | 13,40 | 24,50
WBGL |H-23 |13,71|13,56|14,95|17,53|11,15| 14,14 | 12,16 | 10,65 | 14,63 | 12,78|12,83| 0 13,42 | 13,95 | 7,19 | 1293 | 11,84 | 11,15 | 9,18 | 11,33 | 22,35
WBGL |H-24 |11,99|15,65|17,00|18,36|13,22|14,97|12,33|12,11|11,58 | 14,74 |14,24|13,42| 0 11,54 | 12,50 | 11,81 | 14,47 | 11,30 | 997 | 12,75 | 2522
WBGL [H-25 |15,07|12,32|15,70|18,33|10,49|13,59| 9,54 | 11,31|11,43|17,63|16,61|13,95|11,54| O 14,92 | 7,58 | 1500 | 11,81 | 12,41 | 13,27 | 24,78
WFBU [H-27 |13,42|15,15(15,89|18,45|10,20|13,85|12,50|11,00|13,70(11,29(11,92| 7,19 | 12,50 | 14,92 0 13,27 | 14,01 | 10,20 | 8,22 8,48 | 22,12
SBGL |H-29 |14,04|11,93|15,93|17,94| 10,11 (12,54 | 6,43 | 10,92|12,37| 15,48|15,62|12,93|11,81| 7,58 [13,27| O 12,75 | 10,11 | 941 | 10,31 | 23,35
SBGL |H-31 |15,96|17,05|17,74|21,32|15,91|16,99|12,63| 14,90|16,89| 13,21 |13,27| 11,84 | 14,47 | 15,00 | 14,01 |12,75| O 13,49 | 13,44 | 11,80 | 25,14
NRBU |H-34 |13,51|12,07|14,14|16,78| 9,62 | 12,03| 8,68 | 11,72|13,79|13,18|13,25|11,15| 11,30 | 11,81|10,20| 10,11|13,49| O 10,88 | 10,47 | 21,73
EE/SG |H-35 |11,57|11,38|14,09|16,72|10,88|12,63| 7,99 | 7,72 | 11,81[12,54|11,96| 9,18 | 9,97 |12,41| 8,22 | 9,41 |13,44|10,88| O 8,50 | 21,66
WBGL |H-37 |13,67|12,25|14,29|17,48|10,47|14,72|10,85| 8,65 | 12,67 |12,14|13,40|11,33|12,75|13,27| 8,48 | 10,31|11,80|10,47| 8,50 0 21,24
Sorten| 24,41 | 23,35 26,45 | 27,51 (22,78 | 24,33 | 22,09| 20,91 24,32 | 23,66 | 24,50 | 22,35 | 25,22 | 24,78 | 22,12 | 23,35| 25,14 |21,73|21,66 | 21,24| O
Max wild:| 17,88 | 17,05| 17,88 | 21,32 | 16,17 | 19,08 | 16,56 | 17,00 | 18,40 | 20,86 | 19,43 | 17,53 | 18,36 | 18,33 |18,45| 17,94 | 21,32 | 16,78| 16,72| 17,48
Min wild:| 11,57 | 10,49 | 12,76 | 14,38| 9,34 | 11,38| 6,43 | 7,72 | 10,68|11,29|11,92| 7,19 | 997 | 7,58 | 7,19 | 6,43 | 11,80| 8,68 | 7,72 | 8,48
Mittel wild:| 14,21 | 13,38 15,72 17,74 |12,19| 14,41 | 11,46 | 12,08 | 13,75| 15,00 | 14,61| 12,58 | 13,37 | 13,29 | 12,43 | 12,18 | 14,88 | 12,01| 11,12| 11,97
Max wild & S.:| 24,41 | 23,35| 26,45 | 27,51 | 22,78 | 24,33 | 22,09 | 20,91 | 24,32 | 23,66 | 24,50 | 22,35 | 25,22 | 24,78 | 22,12 | 23,35| 25,14 | 21,73 | 21,66 | 21,24 | 27,51
ohne Sorten: Mittelwert: 13,42 % mit Sorten: Mittelwert: 14,34 %
Variationsbreite: 14,89 Variationsbreite: 21,08
Tab. 3.4.4  Genetische Distanzen zwischen allen 10 Hopfen-Populationen und den Kultursorten
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Betrachtet man die Distanzen der Individuen zueinander, so zeigte sich, da3 die Individuen
einer Population geringere Distanzen untereinander aufwiesen als zu Individuen anderer Po-
pulationen (vgl. 3.4.2.3). Aus dem gleichen Grund war auch die durchschnittliche genetische
Distanz aller Individuen zueinander etwas geringer (12,4 %) als die zwischen den Populatio-

nen.

3.42.2  Ahnlichkeitsanalysen

Zur Darstellung der Ahnlichkeit der Individuen und Populationen zueinander wurden aus den
paarweisen genetischen Distanzen sowohl verschiedene Dendrogramme (Phédnogramme!)
berechnet, als auch eine Hauptkoordinaten-Analyse durchgefiihrt. Abb. 3.4-3 zeigt die Lage
aller untersuchten Individuen zueinander in einem dreidimensionalen Raum (Haupkoordina-
ten-Analyse). Abb. 3.4-4 zeigt das Phianogramm einer UPGMA Cluster-Analyse™.

Humulus lupulus

natural
populations @)

o 0O

cultivars
@)
) 0] % O
(ONG @)

|

Abb. 3.4-3 Hauptkoordinaten-Analyse aller 110 Hopfen-Individuen

Die Hauptkoordinaten-Analyse zeigt, daf} die natiirlichen Populationen eine Gruppe bilden,

die klar von den Sorten abgrenzbar ist (vgl. 3.4.2.5). Weitere groflere Gruppen innerhalb der

¥ Andere Verfahren wie WPGMA, single linkage oder Neighbor-joining ergaben im wesentlichen dieselben
Gruppierungen mit lediglich leicht verénderten bootstrap-Werten. Der UPGMA-Baum wurde aufgrund der gro-
Beren Ubersichtlichkeit ausgewéhlt.
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Gruppe der Populationen sind jedoch, abgesehen von den beiden groBBen Populationen H-18
und H-21 (im Vordergrund), nicht zu erkennen (vgl. 3.4.2.4).

Die UPGMA-Cluster-Analyse zeigte, dal - ungeachtet der ungegliedert erscheinenden
Gruppe in der Hauptkoordinaten-Analyse - die einzelnen Populationen des Hopfens meist
sehr gut abgrenzbar sind. 14 der 20 Populationen werden mit bootstrap-Werten von iiber 80 %
zusammengehalten, lediglich bei H-37 wurden nicht alle Individuen zusammen gruppiert (vgl.
3.4.2.3).

Ansonsten zeigt jedoch auch das UPGMA-Phénogramm keine guten gréferen Gruppen. Le-
diglich das Péarchen H-23/H-27 aus dem Weserbergland bzw. der Westfilischen Bucht
wurde mit guten bootstrap-Werten (UPGMA = 72%, Neighbor-joining (nj) = 78%) zusam-
mengruppiert. Daneben existiert noch ein Parchen H-25 / H-29 (UPGMA = 46%, nj = 52%),
sowie beim Neighbor-joining-Phdnogramm (nicht abgebildet) eine schwache Eifelgruppe
(46%), bestehend aus H-4, H-7, H-8, H-9 (vgl 3.4.2.4).

34.23 Differenzierung von Populationen

Wie bereits die molekulare Varianzanalyse und die Clusteranalyse zeigen (s.o0.), lassen sich
die einzelnen Populationen durch die RAPD-Daten gut charakterisieren und sind (bis auf eine
Ausnahme) eindeutig voneinander abgrenzbar.

Wichtig fiir den Zusammenhalt der Populationen war, neben der deutlich groBeren geneti-
schen Distanz zwischen den Populationen als innerhalb derselben, wiederum die Existenz

populationsspezifischer Banden. Bei 42 der 185 polymorphen bins (=23 %) kamen Banden

nur bei jeweils einer Population vor, wihrend sie bei allen anderen Individuen fehlten. Bei
weiteren 27 bins fehlten Banden, die sonst bei allen Individuen vorkommen, nur in jeweils
einer Population. Insgesamt wiesen somit 69 bins (=37 %) populationsspezifische Banden
auf. Bis auf vier (H-7, H-16, H-29, H-35), kamen derartige Banden bei allen Hopfen-Popula-
tionen vor. "Streng populationsspezifisch"’ waren insgesamt 22 bins (= 12 %, 11 vorhanden
und 11 fehlend). Etwas iiber die Hélfte der Populationen (12 von 20) sind durch solche
"streng populationsspezifische" bins gekennzeichnet. Tabelle 3.4-5 zeigt eine Aufstellung

aller populationsspezifischen bins der 20 Hopfen-Populationen.

% Als streng populationsspezifisch werden solche bins bezeichnet, bei denen alle Individuen einer Population
eine bestimmte Bande aufweisen (bzw. nicht aufweisen), die bei allen anderen Individuen fehlt (bzw. vorhanden
ist).
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Abb 3.4.4 Phinogramm einer UPGMA-Clusteranalyse aller 110 Hopfen-Individuen
(der Balken oben gibt die genetische Distanz an (0,1 = 10 %) an, die bootstrap-Werte, die den Zu-
sammenhalt der Populationen angeben sind jeweils eingekreist.)



populations- O = M W O = MW N O «~= O N~
spezifische NIRRT T T T TN QR RRR
Banden e e e = = = = = ol = ol = = (= = = = = = = = = DD
vorhanden| 1|0 (3|5|1(3|0|1]0(12(5|1]2(1|0|0[5|0|0]|2]|42
fehlend|1 |04 |1|1|0|2|1|0|6|1|3|1|]0|3|0(|2(1]0]0]27
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streng fehlend| 0 |0 |4 (1|0|0(0|1]0]0|0|0O|1]0(2|0|1]|1/0]|0]|1M

Tab. 3.4-5 Populationsspezifische Banden der untersuchten Hopfen-Populationen

Bei den Populationen H-18 und H-21 wurden, zur Untersuchung der Differenzierung von
Subpopulationen innerhalb groferer Populationen, je 20 Individuen gesammelt. Es wurden
hierzu, innerhalb einer mehr oder weniger kontinuierlichen Verteilung der Individuen, bei
H-18 vier Gruppen (A-D) zu je fiinf und bei H-21 fiinf Gruppen (A-E) zu je vier Individuen
gebildet. Abbildung 3.4-5 zeigt die genaue Lage der Gruppen innerhalb der Populationen.
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Abb. 3.4-5 Lage der Teil-Populationen von H-18 und H-21

In Abbildung 3.4-6 ist ein Ausschnitt des UPGMA-Phanogramms dargestellt. Im Falle der
Population H-18 lieBen sich alle vier Gruppen klar voneinander trennen, selbst Gruppe C, in
der die Individuen relativ hohe Distanzen zueinander aufweisen, blieb zusammen. Insgesamt
wird der Zusammenhalt der Gesamt-Population mit einem bootstrap-Wert von 68%
(UPGMA) bzw. 78% (Neighbor-joining) angegeben.

Etwas anders sieht es bei Population H-21 aus. Obwohl die Abstédnde der Gruppen zueinander
groBer sind, zeigten sich hier keine so deutlichen Cluster wie bei H-18. Wenngleich Gruppe A
und B sowie jeweils Teile der anderen Gruppen zusammengruppiert wurden, fallen einzelne
Individuen aus den vorgegebenen Gruppen heraus. Der Zusammenhalt der gesamten Popula-
tion ist jedoch mit 98% (UPGMA) bzw. 93% (Neighbor-joining) sehr gut.



96

1%

H-21(B2)
o 97%, H-21(B1)
28% H-21 (B4)

2%

H-21 (C1)
H-21 (E1)

83%

H-21(E2)
H-21 (E3)
H-21 (E4)

14%
53%

H-21(C2)
H-21 (C3)
H-21 (C4)
H-21iD1)

H-21
(WFBU)

7N 8%
| 98% |

40%

s, H21(a1)

53%

81% H-21 (D3)
s B Yo}
H-21 (D4)

99%

96% H-18 (D4)
99% C H-18 (DS)

68%

\&: H-18 (D)
H-18 (D2)
100% ; H-18 (A8)

98% H-18 (Ad)

68%

1%

99% | H-21 (A3)

100% | H-8 (A1)
H-18 (A2)

H-21 (A2)
H-21 (Ad)

H-18 (D3)

46%

H-18 (B2)

. [ H18(B3)

S 50%] H.18 (B4)

d H-18 (B5)
L

H-18
(WFBU)

H-18 (AS)

H-18 (B1)
H-18 (C4)

73%

57%
R Tt 7110
H-18 (G3)

H-18 (C5)
H-18(C1)

Abb. 3.4-6  Phinogramm (Ausschnitt) einer UPGMA-Clusteranalyse von H-18, H-21

3.4.24

Geographische / standortliche Differenzierungen

Wie schon in 3.4.2.2 gezeigt, fehlen — mit Ausnahme der Differenzierung der Sorten von den

natiirlichen Populationen (vgl. 3.4.2.5) — gute groBere Populations-Gruppen von. Lediglich
vier der fiinf Populationen der Eifel (H-4, H-7, H-8, H-9) bildeten beim Neighbor-joining-
Verfahren eine schwache Gruppe (46 %). Die fiinfte Population H-10 wies jedoch, obwohl sie

;gop'ndi\llk:_uen zwischen |zwischen |Innerhalb
opulationen - i P
6 GroRlandschaften GroBland- | Populati- |Populati
schaften |[onen onen
Varianz 6,95 % 59,97 % 33;08%
() dcr= 0,070 dsc= 0,644 dst= 0,669
Slgnl_flkanz von b = 0,027 b < 0,001 b < 0,001
Varianz und ©

Tab. 3.4-6 Varianzen innerhalb und zwischen den
GroBlandschaften NRWs

in unmittelbarer Nachbar-
schaft von H-9 wichst
(Entfernung 2 km) relativ

grofle genetische Distanzen zu
diesen auf — insbesondere zu
H-9 (GD=16,17) - , so daB}
sich keine eigene "Eifel-
Gruppe" abgrenzen lief3.

Wie eine molekulare Varianz-
Priifung der

analyse zur

Zugehorigkeit der Populationen zu den verschiedenen GroBlandschaften NRWs zeigte

(Tabelle 3.4-6), lieB sich hier kein signifikanter Zusammenhang finden. Zwischen den Grup-
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pen der GroBlandschaften liegen

Humulis pulus nur ca. 7 % der gesamten Varianz,
29 OOM?ELTE“ o g und die Signifikanz der vorgege-
E OOO% ol % o 00 . < . benen Gruppierung liegt lediglich
m— oo " ° @%8 ° 38 o 9% o0 bei ®cr = 0,07 (p = 0,027).
E og o g © o%@ Oo C%o © Wie schon das Beispiel der beiden
i ° % Cgﬁ%% §> cg OO o d benachbarten Populationen H-9
] ° ° élp & & %O @OO und H-10 zeigte, weisen benach-
* ] ©° e %O %o&% barte Populationen nicht unbedingt
. E © zccgoo@ © o 8¢ %o o auch eine geringe genetische
A et ettt Lttt L Distanz zueinander auf. Auch an-
semetic fistance 00 dere Beispiele zeigten, da3 geneti-
Abb. 3.4-7 Korrelationsanalyse (Mantel-Test) sche und geographische Distanz

nicht eindeutig miteinander korre-
liert sind. So wachsen die beiden Populationspdrchen mit der kleinsten (GD = 6,43 %: H-
13 /H-29) und der groBten genetische Distanz (GD = 21,32 %: H-9 / H-31) beide in ca. 100
km Entfernung voneinander. Eine Korrelationsanalyse (Manteltest) mit allen paarweisen
genetischen und geographischen Distanzen ergab einen Matrix-Korrelationswert von r = 0,06
(p =0,26). Wie erwartet und wie auch die graphische Darstellung (Abb. 3.4-7) zeigt, 14t sich
somit keinerlei Korrelation erkennen.
Anhaltspunkte fiir Korrelationen mit bestimmten Hohenlagen, Niederschlagsmengen oder

anderen Standortfaktoren konnten ebenfalls nicht gefunden werden.

3.4.2.5  Vergleich von Sorten und Wildherkiinften

Wie bereits Abbildung 3.4-3 (Haupkoordinaten-Analyse) anschaulich zeigt, bilden die Hop-
fen-Sorten eine gut definierte und von den natiirlichen Populationen deutlich abseits stehende
Gruppe. Auch in der UPGMA-Clusteranalyse bildeten die Sorten ein sehr gut definiertes Clu-
ster (bootstrap-Wert =97 %). Beim Neighbor-joining-Verfahren (nicht abgebildet) sind es
sogar 100 %.

Die Auswertung der polymorphen Banden ergab, daf bei 38 der insgesamt 236 polymorphen
bins (= 16%) ausschlieBlich die Sorten Banden aufwiesen. Bei 10 dieser bins wiesen sogar
alle 10 Sorten diese Banden auf ("streng sortenpezifisch", vgl. 3.4.2.3). In weiteren 14 bins
fehlten nur bei den Sorten Banden, die bei allen natiirlichen Populationen auftraten. Insgesamt
konnten 51 sortenspezifische bins ermittelt werden (= 22 %), 10 davon (4,2 %) waren "streng

sortenspezifisch".
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Dem gegeniiber stehen jedoch auch 81 bins (=34 %), die ausschlielich bei den natiirlichen
Populationen vorkommen. Beide Gruppen weisen also eine recht hohe Anzahl gruppenspezi-
fischer bins auf, genauer gesagt, trifft dies auf etwa die Hilfte aller polymorphen bins zu!
Vergleicht man die polymorphen bins innerhalb beider Gruppen, so zeigte sich, dal3 bei den
natiirlichen Populationen 50 % aller auftretenden bins polymorph sind (185 von 367), wih-
rend es bei den Sorten nur 29 % sind (93 von 323).

Um die beiden Gruppen besser miteinander vergleichen zu kdénnen, wurden im folgenden
wiederum vier unterschiedliche Zusammenstellungen von je 10 Individuen aus den insgesamt
100 Individuen der Wildvorkommen getroffen und mit den 10 Sorten verglichen. Tabelle 3.4-
7 zeigt, dal} eine beliebige Auswahl von Individuen aus NRW — solange man nicht alle Indi-
viduen aus einer Population sammelt — eine grolere Variabilitit aufweisen (ca. + 25 %), als

die 10 untersuchten Sorten, die sogar von verschiedenen Kontinenten stammten.

A B C D %) Sorten
Y. bins 286 326 312 322 312 323
monomorphe bins 240 207 211 200 215 230

polymorphe bins | 46 (16%) | 119 (37%) | 101 (32%) | 122 (38%) | 97 (31%) | 93 (29%)
Bins mit nur einer Bande | 5(1,7%) | 33 (10%) | 18 ( 6%) | 26 ( 8%) | 21 (6,7%) | 22 (6,8%)

A: 10 Individuen aus einer Population mit durchschnittlicher Variabilitat (H-21)
B: 10 zufallig ausgewahlte Individuen (Zufallsauswahl 1); C: 10 Individuen (Zufallsauswahl 2)
D: 10 Individuen aus 10 verschiedenen Populationen

Tab. 3.4-7 Anteil polymorpher bins bei Sorten und Wildvorkommen

Betrachtet man die paarweisen Distanzen der Sorten (Tabelle 3.4-8) und vergleicht sie mit
denen der natiirlichen Populationen (Tabelle 3.4-4), so zeigt sich, da3 sie im Mittel um %
niedriger lagen. Betrachtet man die Mittel- und Extremwerte beider Gruppen zusammen, so
waren diese grofer, als in jeder Gruppe alleine. Dies zeigt, wie auch schon die Auswertung
der Banden-Polymorphismen, daf3 Teile des Genpools beider Gruppen voneinander unabhén-
gig sind.

Ein Vergleich der molekularen Varianzen von 10 Individuen aus 10 verschiedenen Populatio-

nen mit den 10 Sorten ergab eine etwas groflere Variabilitdt zwischen den Wildvorkommen,
als zwischen den Sorten. Die Summe der quadrierten euklidischen Distanzen bei den Wild-
vorkommen betrug 168,4, bei den Sorten 133,8. Sie ist somit bei den Wildvorkommen wie-

derum um rund 25 %groBer.
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Paarweiser Vergleich der untersuchten Hopfen-Sorten:
genetische Distanz nach Jaccard in % (berechnet mit TREECON nach Link et al.1995)
(Extrema und Mittelwerte ohne 0-Werte berechnet)
S7: Taurus
S1: Magnum S4: Hiller S8: Brewer's Gold
S2: Hallertauer Tradition S5: Perle S9: Nothern Brewer
S3: Hersbrucker S6: Tettnanger S10: Target
H-8(1)| 81 S2 S3 S4 S5 S6 S7 S8 S9 S10
H-8 (1) 0 2182 | 16,33 | 17,35 | 21,36 | 17,17 | 17,85 | 24,44 | 18,86 | 19,06 | 24,76
S1 21,82 0 10,04 | 1365 | 12,38 | 9,66 14,19 | 13,76 | 12,67 | 12,93 | 13,47
S2 16,33 | 10,04 0 542 10,92 | 3,25 6,76 12,33 | 645 6,76 13,31
S3 17,35 | 13,65 | 5,42 0 10,65 | 7,12 5,76 14,63 | 8,21 8,51 16,22
S4 21,36 | 12,38 | 10,92 | 10,65 0 7,93 12,50 | 11,45 | 10,96 | 1122 | 14,29
S5 1717 | 9,66 | 3,25 | 7,12 | 7,93 0 7,07 10,65 | 5,38 5,69 12,29
S6 1785 | 14,19 | 6,76 | 5,76 | 12,50 | 7,07 0 14,53 | 747 7,77 16,11
S7 24,44 | 13,76 | 12,33 | 14,63 | 11,45 | 10,65 | 14,53 0 9,09 9,38 | 13,18
S8 18,86 | 12,67 | 6,45 | 8,21 | 10,96 | 5,38 | 7,47 | 9,09 0 1,10 11,42
S9 19,06 | 1293 | 6,76 | 8,51 | 11,22 | 569 | 7,77 | 9,38 | 1,10 0 11,03
S10 24,76 | 13,47 | 13,31 | 16,22 | 14,29 | 12,29 | 16,11 | 13,18 | 11,42 | 11,03 0
Mittelwert Sorten:| 12,53 | 8,36 | 10,02 | 11,37 | 7,67 | 10,24 | 12,11 | 8,08 | 8,27 | 13,48
Min Sorten:| 9,66 | 3,25 | 542 | 793 | 3,25 | 576 | 9,09 | 1,10 | 1,10 | 11,03
Max Sorten:| 14,19 | 13,31 | 16,22 | 14,29 | 12,29 | 16,11 | 14,63 | 12,67 | 12,93 | 16,22
natiirliche Populationen* Sorten & nat. Pop.# Sorten:
Maximum: 21,32 % Maximum: 28,40 % Maximum: 16,22 %
Mittelwert: 13,42 % Mittelwert: 15,66 % Mittelwert: 10,21 %
Minimum: 6,43 % Minimum: 1,10 % Minimum: 1,10 %
Variationsbreite: 14,89 Variationsbreite: 27,30 Variationsbreite: 15,12
* Mittelwerte der Populationen, Distanzen zu Einzelindividuen sind im Einzelfall groRer (z.B. H-8 (1) <--> S10)
# errechnet aus den der Mittelwerte der 20 natiirlichen Populationen (vgl. Tab. 3.4-4) und der 10 Sorten

Tab. 3.4-8 Genetische Distanzen zwischen 10 Hopfen-Sorten (und einem Wildvorkommen)

Die Einteilung der beiden Gruppen ist trotz der oben aufgezeigten deutlichen Unterschiede
nur maBig signifikant (Ogy= 0,393, p <0,001). Dies ist darauf zuriickzufiihren, da3 der gut
definierten Gruppe der 10 Sorten, eine sehr heterogene Gruppe von Individuen aus unabhin-
gigen Populationen gegeniiber steht.
Insgesamt 148t der Vergleich der natiirlichen Populationen mit den Sorten folgende Schliisse
Zu:

Sorten und Wildherkiinfte lassen sich in zwei relativ deutlich getrennte Gruppen teilen.

Die Wildherkiinfte weisen eine hohere Variabilitdt auf als die Sorten.

Beide Gruppen haben eine teilweise eigenstandigen Genpool.

Durch die Zichtung haben sich, bei gleichzeitiger Einschriankung der Variabilitit,

sortenspezifische bins herausgebildet.
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3.4.3 Inhaltsstoffanalyse und Infektionstest mit Pathogenen

1997 wurden im Gewédchshaus des Insitituts fiir Hopfenforschung, Hiill, Pflanzen aus 20 mor-
phologisch und molekulargenetisch charakterisierten Wildpopulationen aus Nordrhein-West-
falen zur Keimung gebracht. Nach einem ersten Mehltauscreening wurden 243 Pflanzen, da-
von 94 ménnliche und 149 weibliche ins Freiland ausgepflanzt (1998). Im Jahr 2000 wurden
39 von ihnen beerntet und hinsichtlich einer Vielzahl an Merkmalen individuenweise boni-
tiert.

Bei den im Feld bewerteten Merkmalen handelte es sich um die Reife, die Blatt- und die Reb-
farbe, die Armstellung und —lédnge, den Habitus, die Pflanzenform und den Behang sowie die
DoldengrofBe, -form und —farbe*, deren Schuppung und Schluf. Zudem wurden Aromaquali-
taten bestimmt und der Befall durch Schidlinge angegeben. Aus den Einzelwerten wurde ein
allgemeiner Feldwert sowie ein allgemeiner Doldenwert ermittelt, dessen Skala jeweils von 1
(sehr gering) bis 9 (sehr hoch) reicht.

Die 39 Pflanzen erhielten vor allem im Doldenbereich gute Bewertungen. 7 Pflanzen beka-
men jeweils den Wert 7 in der Doldenbewertung und schnitten damit besser ab als einzelne
Individuen aus den Kultursorten Hallertauer Mittelfriiher, Hallertauer Tradition und Perle,
die zeitgleich bonitiert wurden. Auch in der Aromabewertung erhielten 11 Individuen den
hochsten vergebenen Wert 7.

Die ebenfalls an Einzelpflanzen bestimmten Gehalte an Alphaséuren ergaben, da3 zwischen
den Individuen deutliche Unterschiede bestanden. Der niedrigste Wert wurden mit 1,12 % bei
H-24-1 bestimmt, der hochste mit 8,95 % bei H-35-2. Fast alle Wildpflanzen lagen damit bei
einem Gesamtdurchschnitt von 3,5 % tiber dem fiir Wildhopfen angenommen Bereich von 0-
2,5 %. Im Vergleich zu den Kultursorten zeigte sich, da3 die Wildpflanzen mit den hdchsten
Werten sich im Rahmen der Werte einzelner Sorten bewegten. So erreichten (im 10-jéhrigen
Mittel) die Sorten Hersbrucker 3,15 %, Tettnanger 3,96 % und Spalter 4,18 % Alphasdure-
gehalt (vgl. Abb. 3.4-7).

“ Die Bezeichnung ,,Dolde* fiir die weibliche Infloreszenz trifft nach botanischer Definition nicht zu. Der
Begriff hat sich jedoch bei fiir die Kulturspflanzen so weit etabliert, daB3 er hier auch verwendet wird.
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Abb. 3.4-7 Alphasiuregehalt von 21 Wildpopulationen aus NRW (H-4 bis H-37), 10 Sorten und 3 Wild-
hopfen aus Bayern. Wildpflanzen NWR: Messungen Ernte 2000, in Klammern Maxima einzelner
Individuen. Sorten: 9-10-jdhrige Durchschnittswerte; Taurus: 5 Jahre.
Quelle: Lutz, schr. Mttl. 2001

Auch beziiglich der Aromawerte erhielten die Wildpflanzen gute Ergebnisse. 11 Pflanzen
wurden hier mit dem Wert 7 bewertet. Bei der Einstufung der Aromaintensitit bekamen 3
Wildpflanzen (H-18/1, H-33/18 und H-35/2) mit 9 Punkten Bestnoten.

Von Bedeutung fiir die weitere Zukunft erwiesen sich die Pathogenititstests. 5 Wildpflanzen
(3 aus H-18 sowie H-23/7 und H-30/16) erwiesen sich als vollstindig resistent gegen den
Echten Mehltau (Sphaerotheca humili), auch nach weiterer Priifung im Glashaus. Dabei han-

delte es sich um eine nach bisherigen Erkenntnissen bislang unbekannte Mehltauresistenz.
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Insgesamt wurden die Wildpflanzen im Hinblick auf die meisten erfalliten Eigenschaften gut
bewertet und erreichten in vielen Fillen die Bewertungen von Kultursorten. Aufgrund der
Mehltauresistenz einiger Pflanzen sind noch fiir dieses Jahr Kreuzungen zwischen Wildhop-

fen und Kulturhopfen vorgesehen.

3.4.4 Zusammenfassung und Diskussion der Ergebnisse

Es wurden insgesamt ca. 400 Hopfen-Individuen aus 32 natiirlichen Populationen untersucht.
Neben morphologischen Untersuchungen am natiirlichen Standort (in situ), die in drei aufein-
ander folgenden Jahren zu einem groBlen Teil mehrfach wiederholt wurden, wurden die
Merkmale auch unter gleichartigen Anbaubedingungen erhoben. Diese Ex situ-Untersuchun-
gen erfolgten an ca. 250 Individuen aus 21 der 32 Populationen sowie drei Sorten. Die geneti-
schen Untersuchungen (RAPD-PCR) wurden an 100 Individuen aus 20 Populationen sowie an
zehn Kultursorten durchgefiihrt.

Variabilitidt konnte innerhalb und zwischen natiirlichen Populationen bei allen untersuchten
Merkmalsbereichen festgestellt werden.

Morphometrische Untersuchungen zur Variabilitdt der Blattformen ergaben, dal3 in situ die
verschiedenen Blitter eines einzelnen Individuums sehr variieren, so dafl Unterscheidungen
von Individuen oder Populationen anhand von Blattmerkmalen nicht mdglich waren. Unter
gleichartigen Anbaubedingungen (ex sifu) zeigten sich dagegen individuenspezifische Blatt-
formen. Diese variierten jedoch innerhalb und zwischen Populationen gleichermallen, so daf3

eine Charakterisierung von Populationen anhand dieser Merkmale auch ex situ nicht gelang.

Die Populationen konnten anhand der Morphologie der weiblichen Infloreszenzen sowie auf
genetischer Ebene differenziert werden. Morphologisch konnten ex situ etwa zwei Drittel der
Populationen sicher voneinander getrennt werden, in sifu waren es etwas weniger und die
Abgrenzung z.T. etwas ungenauer. Problematisch bei der Morphometrie der Bliitenstinde war
— insbesondere bei In situ-Untersuchungen -, dal deren Entwicklung in Abhéngigkeit von
duBeren Faktoren stark variieren kann. So spielen vor allem der EinfluB der Befruchtung
(Befruchtungszeitpunkt und Anteil der befruchteten Bliiten innerhalb eines Bliitenstandes),
aber auch die Temperatur- und Lichtverhéltnisse auBBerhalb wie innerhalb der Pflanze eine
wichtige Rolle. In Anbetracht der langen Entwicklungszeit des Hopfens (i.d.R. drei Jahre bis

zur ersten Bliite), konnten die Ex situ-Untersuchungen nicht wiederholt werden.

Die RAPD-PCR ergab insgesamt 367 bins, von denen die Hélfte Polymorphismen aufwiesen.
Hierdurch konnten 84 der 100 Individuen unterschieden werden. Der grof3te Teil der Variabi-
litdt lag dabei zwischen den Populationen (66 %), ein Drittel (34 %) jedoch auch innerhalb,
wobei die Variabilitdt innerhalb und zwischen den Populationen betrachtlich schwankte. Zur

Differenzierung der Populationen spielten wiederum populationsspezifische Banden (insge-
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samt 37 % aller polymorphen bins) eine wichtige Rolle. Mit lediglich einer Ausnahme gelang
hierdurch eine sehr sichere Differenzierung.

Untersuchungen an zwei grofBeren Hopfenpopulationen (H-18, H-21) zeigten, da3 innerhalb
einer zusammenhédngenden Population schon in geringer Entfernung eine Differenzierung von
Gruppen mdglich sein kann. So lieBen sich bei H-18 auf einer Fliche von nur ca. 400 m” vier
Sub-Populationen unterscheiden. Bei H-21 dagegen war dies auch bei Entfernungen von ca.
einem Kilometer teilweise nicht mdglich. Eine Erkldrung hierfiir konnte entweder eine gro-
Bere genetische Durchmischung von H-21 sein oder ein geringeres Alter, so daf3 sich Teil-
Populationen noch nicht deutlich differenzieren konnten. In jedem Fall zeigen die Ergebnisse
jedoch, daBl die genetische Durchmischung — selbst bei einer fremd- und windbestidubten und
windverbreiteten Art wie dem Hopfen — bereits bei sehr geringen Entfernungen stark einge-

schrankt sein kann.

Bei groBeren Entfernungen konnte diese positive Korrelation zwischen genetischer und geo-
graphischer Distanz jedoch nicht bestétigt werden. So wuchsen die beiden Populationspérchen
mit der geringsten (GD = 6,4 %) und der groBten genetischen Distanz (GD = 21,3 %) beide in
ca. 100 km Entfernung voneinander. Die morphologischen Merkmale verhielten sich in glei-
cher Weise.

GroBere Gruppen dhnlicher Populationen existierten nicht, lediglich einige Parchen. Korrela-
tionen zu bestimmten Standortfaktoren oder zu bestimmten Grof3landschaften NRWs konnten

nicht gefunden werden.

Die Untersuchungen der natiirlichen Hopfen-Populationen hinsichtlich ziichterisch relevanter
Merkmale ergaben, daB3 diese zum Teil sehr interessante Eigenschaften aufwiesen. Neben den
Inhaltsstoffen (a-Sduren, Bitterstoffe), die bei einer Reihe von Populationen die Werte heuti-
ger im Anbau befindlicher Kultursorten erreichten und z.T. auch iibertrafen, war vor allem
das Verhalten gegeniiber dem Echten Mehltau Sphaerotheca humuli interessant. So zeigten
Individuen aus drei Populationen diesem gegeniiber eine absolute, bislang nicht bekannte

Resistenz!

Der Vergleich der natiirlichen Populationen mit 10 Kultursorten aus verschiedenen Teilen der
Erde (Deutschland, England, USA, vgl. SEEFELDER et al. 2000) ergab ebenfalls interessante
Ergebnisse. Eine Unterscheidung der beiden Gruppen gelang wiederum sowohl auf geneti-
scher Ebene als auch anhand der weiblichen Infloreszenzen. Die Kultursorten wiesen hierbei
im Durchschnitt mehr Brakteenpaare pro Zapfen auf (16,8) als die natiirlichen Populationen
(11,8), wobei einige Populationen jedoch dhnlich hohe Werte zeigten.

Genetisch bilden die Kultursorten eine gut definierte und von den natiirlichen Populationen
deutlich abseits stehende Gruppe. Die Auswertung der RAPD-Banden ergab, daB3 16 % der
polymorphen Banden ausschlie8lich bei den Kultursorten zu finden waren, wobei 10 Banden
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(4,2 %) bei allen Sorten vorkamen, wahrend sie bei allen natiirlichen Populationen fehlten.

Dem gegentiber standen jedoch mehr als doppelt so viele bins (34 %), die ausschlieBlich bei

den natiirlichen Populationen auftraten. Die genetischen Distanzen zwischen den Sorten

waren mit durchschnittlich 10,2 % um etwa ein Viertel kleiner, als zwischen den natiirlichen

Populationen (13,4 %). Es haben sich somit durch die Ziichtung - wie zu erwarten - bestimmte

Merkmale herausgebildet, die fiir alle Sorten typisch sind. Gleichzeitig wurde jedoch die

Variabilitit eingeschridnkt, so dafl die Sorten nur noch einen Teil des gesamten Genpools der

Art aufweisen. Wie die Ergebnisse zum Resistenzverhalten der natiirlichen Populationen

zeigen, sind dabei auch fiir die Ziichtung sehr bedeutsame Eigenschaften verloren gegangen!

Insgesamt lassen die Untersuchungen folgende SchluB3folgerungen zu:

Es existiert eine beachtliche Diversitit unterhalb des Artniveaus.

Der groBte Anteil der Variabilitét liegt zwischen den Populationen.
Hopfen-Populationen unterscheiden sich sowohl morphologisch und genetisch als
auch hinsichtlich ihrer Inhaltsstoffe und ihres Verhaltens gegeniiber Pathogenen von-
einander.

Mit Hilfe der RAPD-PCR lassen sich Hopfen-Populationen sehr gut voneinander
unterscheiden.

Morphologisch lassen sich viele, aber nicht alle Populationen anhand der weiblichen
Infloreszenzen unterscheiden. Dies gelingt unter gleichartigen Anbaubedingungen
(ex situ) besser als am natiirlichen Standort (in situ). Blattmerkmale sind hierzu nicht
geeignet.

Es ist kein {ibergeordnetes Muster der Diversitdt erkennbar (z.B. Korrelationen zur
geographischen Distanz, zu naturrdumlichen Einheiten oder zu bestimmten Standort-
faktoren).

Die Variabilitdit zwischen natlirlichen Hopfen-Populationen in NRW ist grofler als
zwischen Kultursorten aus verschiedenen Teilen der Erde.

Einige natiirliche Populationen weisen eine bislang unbekannte Resistenz gegentiber
dem Echten Mehltau (Sphaerotheca humuli) auf.
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3.5 Konsequenzen fiir den Naturschutz

Die Entwicklung effizienter Naturschutzkonzepte ist infolge der riickldufigen Artenvielfalt fiir
die dauerhafte Erhaltung der biologischen Diversitidt von zentraler Bedeutung. Obwohl in
modernen Naturschutzkonzepten die Bewahrung gefdhrdeter Biotoptypen mit ihrem spezifi-
schen Arteninventar Vorrang hat, gilt die besondere Aufmerksamkeit immer noch einzelnen
Arten (Rote Listen). Aus der Erkenntnis, da3 es sinnvoller ist, nicht einzelne Arten, sondern
Artengemeinschaften und natiirliche 6kologische Kreisldufe zu erhalten, wurden auch in
Nordrhein-Westfalen zeitgemédBe Schutzprogramme entwickelt, die vorrangig den Schutz
gefdhrdeter Biotoptypen anstreben. Zu nennen sind: Ackerrandstreifen-, Uferrandstreifen-,
Mittelgebirgs- und Feuchtwiesenprogramm sowie Biotoppflege durch Landwirte. Als Kultur-
landschaftsprogramme dienen sie in erster Linie dem Schutz artenreicher Lebensrdume, die
thren Ursprung der landwirtschaftlichen Nutzung verdanken. Sie integrieren den Schutz der
Lebensrdume mit ihren biotischen und abiotischen Standortfaktoren sowie den Schutz seltener
und im Fortbestand gefdhrdeter Arten.

Im Hinblick auf die Bedeutung wildwachsender Pflanzen als genetische Ressourcen muf3 eine
weitere Ebene biologischer Diversitdt, die genetische Diversitit, in modernen Schutzkonzep-
ten Beriicksichtigung finden. Diversitit ist also nicht nur im Sinne von bloBer Artenvielfalt zu
verstehen, sondern meint auch die Vielfalt innerhalb von Arten, d. h. die intraspezifische Di-
versitét. Erst auf Grundlage fundierter Untersuchungen zur genetischen Variabilitit der Arten
konnen bestehende Schutzkonzepte modifiziert oder Konzepte mit neu formulierten Zielen

erarbeitet werden.

Einzelne Pflanzen kénnen — von klonal wachsenden Pflanzen abgesehen — als Bestandteil
einer Population nur einen Ausschnitt des gesamten morphologischen und genetischen Spek-
trums reprasentieren. Die Ergebnisse des vorliegenden Forschungsprojekts belegen, daf} eine
Population i. d. R. zwar eine Gruppe relativ dhnlicher Individuen darstellt, daB jedes Indi-
viduum aber eigene Charakteristika aufweist, die bei anderen Individuen derselben Population
fehlen. Die Ergebnisse zur Mehltauresistenz beim Hopfen belegen, dal wichtige
Eigenschaften u.U. nur bei einzelnen Individuen einer Population auftreten. Dariiber hinaus
konnte gezeigt werden, dall zwischen verschiedenen Populationen derselben Art, eine noch
groBBere genetische Variabilitét feststellbar ist. Dies bedeutet, da3 die Rolle der Populationen
fiir die Bewahrung genetischer Vielfalt im Rahmen der Erarbeitung moderner Schutzkonzepte
verstiarkt Berlicksichtigung finden muf3. Dabei darf nicht vernachlissigt werden, dal3 auch
ganze Populationen ihrerseits jeweils nur einen begrenzten Ausschnitt der gesamten

morphologischen und genetischen Bandbreite der betreffenden Art reprisentieren.
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Desweiteren mufl in Betracht gezogen werden, da3 die genetische Variabilitit zwischen den
Populationen nicht mit der geographischen Distanz der Wuchsorte korreliert sein muf3. So
ergaben bisher alle im Rahmen des Forschungsprojektes durchgefiihrten Untersuchungen, dafl
weder morphologische noch genetische Vielfalt in eindeutigem Zusammenhang mit der geo-
graphischen Distanz zwischen den Wuchsorten der Populationen stehen. Das bedeutet einer-
seits, daf3 sich unmittelbar benachbarte Populationen in hohem Maf3e unterscheiden kdnnen,
wihrend andererseits weit voneinander entfernt siedelnde groBe Ahnlichkeit zueinander auf-

weisen konnen.

Die mitteleuropédische Naturlandschaft hat sich unter dem Einflul des Menschen zur Kultur-
landschaft gewandelt. Elemente der Naturlandschaft finden sich heute nur noch als mehr oder
weniger kleinflichige Relikte. IThnen muf3 deshalb die besondere Aufmerksamkeit des Natur-
schutzes gelten. Innerhalb der Kulturlandschaft sind Formationen anzutreffen, die auf das
unmittelbar absichtsvolle Eingreifen des Menschen zuriickzufiihren sind. Hierzu zdhlen z. B.
Acker, Wiesen und Weiden, deren Schutz das Ziel der Kulturlandschaftsprogramme ist.
Neben diesen finden sich andere Formationen, die zwar auch auf anthropogene Eingriffe
zuriickzufiihren sind, aber unbeabsichtigt entstanden (Stralenbdschungen, Industriebrachen,
Ruderalgesellschaften u. s. w). Sie sind im Gegensatz zu den oft langjéhrig stabilen, gleich-
zeitig aber durchaus dynamischen Okosysteme (z. B. Auwilder fiir den Hopfen, Felsbinder
fiir den Feldsalat) hdufig von Stérungen betroffen und kénnen sogar u. U. nach einem gewis-
sen Zeitraum wieder verschwinden.

Ein Teil der im Rahmen des Forschungsprojektes untersuchten Populationen stammt aus der
Gruppe von zufillig und unbeabsichtigt geschaffenen Biotoptypen, den infolge menschlichen
Handelns entstandenen Sekundirstandorten. Es konnte gezeigt werden, da3 auch diese Popu-
lationen einen nicht unbetrichtlichen Ausschnitt der genetischen Diversitét der jeweiligen Art
reprisentieren. So findet sich z. B. Feldsalat genauso hiufig auf Ackern wie an StraBenbd-
schungen. Mit Hilfe der morphometrischen und molekulargenetischen Untersuchungen
konnte nachgewiesen werden, da3 beide Standorte durch individuelle Merkmalsauspragungen
zu unterscheiden sind und insofern jeweils einen eigenen Beitrag zur Gesamtvielfalt der Art
leisten. So wuchsen z.B. beim Hopfen die meisten mehltauresistenten Individuen in einem
"Knick" zwischen zwei Ackern.

Die Folgerung, alle Biotoptypen gleichermallen zu schiitzen, um die maximale Diversitit zu
bewahren, ist im praktischen Naturschutz natiirlich nicht umsetzbar. Notwendig ist jedoch die
Umsetzung der Erkenntnis, daB auch Besiedler ,unattraktiver”, weitverbreiteter, héufig
gestorter Wuchsorte Glieder der Gesamtpopulation einer Art sind. Sie sind Teil des gesamten
Genpools und stellen einen Ausschnitt der genetischen Variabilitit der Arten dar. Vor dem

Hintergrund der Ergebnisse des Forschungsprojekts ist es deshalb vor allem notwendig, sich



107

der Bedeutung wildwachsender Pflanzen dieser Standorte bewullt zu werden. Hierzu gehort
auch die Fahigkeit, die zukiinftigen Folgen eines Verlustes dieser Populationen einzuschétzen.
Fordernde Mallnahmen fiir die betreffenden Lebensrdume sind bekannt und werden z. T. be-
reits verwirklicht: Verzicht auf Herbizidanwendung an StraBBenrdndern, Verzicht auf iiberfliis-
sige Oberflachenversiegelung u. s. w. Zusitzlich ist zu empfehlen, jede neue vegetationsfreie
Flache als potentiell besiedelbaren Wuchsort zu betrachten, da sie zusétzlichen Lebensraum
fiir sich spontan ansiedelnde, wildlebende Arten der Umgebung bietet. Auf Einsaaten und
Anpflanzungen — zumindest in der freien Landschaft — sollte deshalb stets verzichtet werden,
falls der Schutz der abiotischen Ressourcen dies nicht unbedingt erfordert. Nach Mdoglichkeit
sollten deshalb solche Flachen der freien Sukzession iiberlassen werden, sofern diese vegeta-

tionsdynamischen Prozesse nicht anderen Anspriichen zuwiderlaufen.

Zusammenfassend scheint deshalb weniger die Entwicklung vollig neuer Naturschutzkon-
zepte geboten, als vielmehr die Erweiterung des Blickes auf bisher nicht oder wenig beachtete
Biotoptypen notwendig. Zudem sollte nicht nur die Art als Einheit, sondern verstirkt auch

deren einzelne Populationen in Schutzbemiihungen beriicksichtigt werden.

3.6 Konsequenzen fiir die Ziichtung

Pflanzen stellen als Primdrproduzenten die Lebensgrundlage des Menschen dar. Die Vielfalt
der pflanzengenetischen Ressourcen ist die Grundlage ihrer Anpassungsfihigkeit an verin-
derte Umweltbedingungen, neue Schiadlinge und Krankheiten und die Voraussetzung dafiir,
dall Menschen auch in Zukunft auswéhlen und ziichten konnen. Fiir die Pflanzenziichtung ist
die genetische Vielfalt innerhalb der Arten die Voraussetzung fiir das Erzielen von Zuchtfort-
schritten. Alte und aktuelle Sorten, Landsorten, Zuchtstimme und verwandte Wildpflanzen
sind das Ausgangsmaterial fiir neue, verbesserte Sorten.

In der Ziichtung werden bislang héufig ausschlieBlich Kreuzungen zwischen unterschiedli-
chen Elitelinien durchgefiihrt, da das Einkreuzen von Wildmaterial als zu aufwendig er-
scheint. Wildmaterial enthilt viele ziichterisch unerwiinschte Eigenschaften, und es bedarf
mehrerer Riickkreuzungen, um die Genomteile, die z. B. fiir eine Resistenz kodieren, in das
Elitematerial einzulagern. In jiingster Zeit wurde eine neue Methode, das ,,advanced line
breeding®, entwickelt, die in deutlich kiirzerer Zeit die Erstellung von Linien ermdglicht.
Ausgang dieser Arbeiten war eine interspezifische Kreuzung zwischen einer Hochleistungs-
sorte der Tomate (Lycopersicon esculentum) und einer Wildart (Lycopersicon peruvianum)
mit kleinen, griinen Friichten. Durch ,,advanced line breeding* und dem Einsatz von moleku-
laren Markern gelang es, in vergleichbar kurzer Zeit eine groBe Anzahl an interessanten neuen

Linien zu entwickeln. Eine von ihnen erwies sich sogar als noch leistungsstérker als die in der
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Kreuzung eingesetzte Hochleistungssorte (TANKSLEY & NELSON 1996). Diese Arbeiten haben
gezeigt, daB3 die Einbringung (Introgression) von Wildartengenom in leistungsstarke Sorten
sich dahingehend auswirken kann, da3 Wildallele vor dem Hintergrund der Sorte zu voéllig
neuen Eigenschaftskombinationen fiithren kdnnen.

Zudem muf} bedacht werden, dal — wie auch die Ergebnisse dieses Projektes zeigen - die
ausschliefliche Kreuzung von Elitelinien zu einer Einengung der genetischen Vielfalt fiihrt
und sich die Kombinationsmdglichkeiten letztlich irgendwann erschopfen. Zuchterfolge
konnen nur noch unter Einbeziehung des priméren (derselben Art) und sekundiren Genpools
(von verwandten Arten) erreicht werden.

Uberdies sind die Nutzungsmdglichkeiten von Pflanzen gegenwirtig sicherlich noch nicht
ausgeschopft. Manche historische Nutzungen werden heute wiederentdeckt, wie z. B. Flachs
und Hanf zur Herstellung von Textilien und Papier. Forschung und Pflanzenziichtung
erschlieBen neuartige Verwendungsmoglichkeiten von nachwachsenden Rohstoffen, z. B.
biologisch abbaubare Kunststoffe. Viele Wildpflanzen, die heute ,nutzlos“ erscheinen,

kénnen wertvolle, noch unentdeckte Inhaltsstoffe enthalten.

Bei der Einbeziehung von Wildmaterial in die Ziichtung wird man dabei zunichst auf den
primdren Genpool zuriickgreifen, wobei jedoch eine sehr viel differenziertere Vorgehens-
weise notwendig erscheint als bisher iiblich.

Die Ergebnisse des Forschungsprojektes zeigen, dall bei allen untersuchten Merkmalen der
ausgewdhlten Arten eine deutlich erkennbare Diversitit vorhanden ist. Zudem wurde gezeigt,
daB hinsichtlich ziichterisch relevanter Merkmale die Wildvorkommen in vielen Féllen nicht
nur die Werte heutiger Kultursorten erreichen, sondern in zwei Féllen auch neue, bislang
unbekannte Resistenzen gefunden werden konnten. Vor dem Hintergrund dieser Ergebnisse
und in Anbetracht der begrenzten Zahl untersuchter Populationen aus einem nur kleinen
Ausschnitt des jeweiligen Gesamtareals der Arten, erscheinen weitere Untersuchungen in
diesem Bereich sehr vielversprechend.

Sollen Wildherkiinfte zur Einkreuzung in bestehende Sorten verwendet werden, ist es jedoch
unbedingt zu empfehlen, nicht auf Accessionen unbekannter Eigenschaften und Herkunft zu-
riickzugreifen — bei Material, das von Genbanken angeboten wird, ist dies oft der Fall —, son-
dern diese moglichst gezielt auszuwéhlen.

Hierzu mul3 zum einen bekannt sein, wo die wildwachsenden Stammformen der betreffenden
Kultursorten vorkommen. Zum anderen miissen auch die standortliche, die morphologische
(einschlieBlich ziichterisch relevanter Merkmale) und die genetische Variabilitdt ermittelt und
zueinander in Beziehung gesetzt werden. Zusammen mit genauen Angaben zur Lokalisation
jedes Fundortes bestinde damit die Moglichkeit, jederzeit auf umfassend charakterisierte

Populationen mit vielversprechenden Eigenschaften zuriickgreifen zu konnen.
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4. Zusammenfassung

Zur Untersuchung der Variabilitit von Wildpflanzenpopulationen in Nordrhein-Westfalen —
als Grundlage zur Erstellung eines Schutzkonzeptes zur /n-situ-Erhaltung pflanzengenetischer
Ressourcen — wurden exemplarisch vier Arten ausgewdhlt. Um nach Moglichkeit zu generali-
sierbaren Aussagen zu kommen, wurden hierzu Arten unterschiedlicher Biologie, insbeson-
dere hinsichtlich des Fortpflanzungstyps und der Lebensform untersucht. Mit dem Klein-
friichtigen Leindotter (Camelina microcarpa ANDRZ.) und dem Echten Feldsalat (Valerianella
locusta (L.) LATERR.) wurden dabei zwei Einjéhrige (Therophyten), mit dem Wiesen-Kiimmel
(Carum carvi L.) ein zweijdhriger, krautiger Hemikryptophyt und mit dem Hopfen (Humulus
lupulus L.) ein ausdauernder, verholzender und zudem zweihdusiger Hemikryptophyt
gewdhlt. Wihrend Camelina tiberwiegend und Valerianella nahezu ausschlieBlich

selbstbefruchtend sind, handelt es sich bei Carum und Humulus um Fremdbefruchter.

Zur Beurteilung der innerartlichen Variabilitit der verschiedenen Pflanzenarten wurden so-
wohl morphometrische als auch molekulargenetische (RAPD-PCR) Untersuchungen durchge-
filhrt. Die Untersuchungen verfolgten dabei das Ziel, auf Populationsniveau Unterschiede
innerhalb der nordrhein-westfidlischen Vorkommen dieser Arten zu ermitteln und zu ordnen.

Bei der Auswertung der Ergebnisse standen folgende Fragen im Vordergrund:

e Sind Unterschiede zwischen den untersuchten Individuen der jeweiligen Arten mit
den gewidhlten Methoden feststellbar?

e Lassen sich Populationen mit Hilfe der erhobenen morphologischen Merkmale
bzw. der RAPD-Bandenmuster unterscheiden?

e Zeigen Populationen bestimmter geographischer Rdume wie z. B. den Grof3land-
schaften Nordrhein-Westfalens Ahnlichkeiten zueinander bzw. bestehen Korrelatio-
nen zwischen genetischer Distanz und geographischer Distanz?

e Lassen sich Korrelationen bestimmter Eigenschaften zu bestimmten Standorten
feststellen?

e Liefern die morphologischen und die genetischen Untersuchungen vergleichbare
Ergebnisse?

e Verhalten sich die vier untersuchten Arten bzgl. der oben genannten Fragen unter-
schiedlich?

Bei allen erhobenen Merkmalen 146t sich bei den bislang untersuchten Arten Diversitét fest-
stellen. Im Falle der morphometrischen Untersuchungen zeigten fast alle untersuchten Merk-
male unterschiedliche Auspragungen, die - bisher flir Valerianella und Carum belegt - auch

unter gleichartigen Anbaubedingungen erhalten bleiben.
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Im Falle der RAPD-Analysen lassen sich in der Regel sogar die Individuen gut voneinander
unterscheiden. Beim Hopfen konnten 84 von 100 Individuen sicher unterschieden werden.
Insgesamt zeigten hier 54 % aller bins Polymorphismen, bei Valerianella locusta waren es
nur 24 %.

Innerhalb beider bislang ausfiihrlich untersuchten Pflanzenarten Valerianella locusta und
Humulus lupulus ist eine Differenzierung von Populationen moglich.

Bei der Differenzierung der Populationen durch morphologische Merkmale sind es in allen
Féllen Kombinationen verschiedener Merkmale, die eine Trennung der Populationen erlau-
ben. Anhand einzelner Merkmale gelingt dies i. d. R. nicht. Einige Populationen mit Merk-
malsauspragungen im mittleren Wertebereich lassen sich jedoch auch durch Merkmalskombi-
nationen z. T. nur schwer differenzieren.

Mit Hilfe der RAPD-Daten sind fast alle Populationen gut voneinander abgrenzbar. Dies
beruht zum einen darauf, da3 die genetischen Distanzen der Individuen innerhalb einer Popu-
lation 1. d. R. geringer sind als zwischen Individuen verschiedener Populationen. Zum anderen
liegt es aber auch an der Existenz populationsspezifischer Banden, also solchen, die bei allen
Individuen einer bestimmten Population vorkommen, bei den Individuen aller anderen Popu-
lationen jedoch fehlen.

Die mit Hilfe der RAPD-Daten errechnete durchschnittliche genetische Distanz zwischen den
Populationen betrug beim Feldsalat 8,5 %, beim Hopfen 13,9 %*'.

Beim Hopfen lieBen sich zum Teil auch unterhalb der Populationsebene Gruppierungen fest-
stellen. So konnten im Falle eines sich iiber mehrere hundert Meter erstreckenden Hopfen-
bestandes, der im Geldnde als eine raumlich kaum gegliederte, grole Population aufgefal3t
wurde, mit Hilfe der RAPD-Bandenmuster vier gut trennbare Teilpopulationen unterschieden

werden.

Gute Korrelationen zu bestimmten geographischen Rdumen wie z. B. den Grofilandschaften
Nordrhein-Westfalens konnten weder anhand der morphologischen noch anhand der geneti-
schen Eigenschaften der Populationen gefunden werden. Lediglich bei Valerianella locusta
scheinen sich die untersuchten Populationen des Niederrheinischen Tieflandes durch fritheren
Bliihbeginn von den iibrigen zu unterscheiden.

Eine eindeutige Korrelation von genetischer und geographischer Distanz besteht ebenfalls
nicht. Benachbarte Populationen konnen zum Teil groBere genetische Distanzen zueinander
aufweisen als weit entfernte. Dies gilt in gleicher Weise fiir die morphologischen Merkmale.

Auch hier sind morphologisch dhnliche Populationen nicht unbedingt benachbart.

I bezogen auf die Vereinigungsmenge aller Banden einer Population (DNA-Mix)
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Korrelationen zu bestimmten Standorten bestehen moglicherweise im Falle des Feldsala-
tes. Hier deuten sowohl die morphologischen als auch die genetischen Ergebnisse darauf hin,
da3 Populationen von Ackerstandorten — auch iiber groBBere Entfernungen hinweg — gréBere
Ahnlichkeit zueinander aufweisen als zu benachbarten Populationen von Nicht-Ackerstand-

orten. Zur Belegung dieser Hypothese sind jedoch weitere Untersuchungen erforderlich.

Beziiglich der Hauptaussagen, der Differenzierbarkeit von Populationen und dem weitgehen-
den Fehlen einer Korrelation zu Groflandschaften bzw. zu geographischen Distanzen, 1463t
sich eine recht gute Vergleichbarkeit der Ergebnisse beider Untersuchungsmethoden fest-
stellen. Die RAPD-Bandenmuster liefern meist eine eindeutigere Trennung von Populationen
und kleinen Gruppen von Populationen als die morphologischen Merkmale und erméglichen
zudem die Berechnung vergleichbarer genetischer Distanzen. Die morphologischen Merkmale

erlauben dagegen in der Regel erst in Kombination eine Differenzierung.

Die bislang untersuchten Arten Feldsalat, Kiimmel und Hopfen scheinen insgesamt ein im
wesentlichen dhnliches Bild zu zeigen:

e Innerartliche Diversitét 146t sich bei allen drei Arten feststellen.

e Die Populationen stellen die Einheiten dar, zwischen denen die grote Diversitét
ermittelt wurde, wihrend innerhalb der Populationen die Individuen untereinander
relativ einheitlich zu sein scheinen.

e  Gut definierbare libergeordnete Gruppierungen konnten bislang nicht ermittelt wer-
den (vielleicht mit Ausnahme des Feldsalates auf Acker- und Nicht-Ackerstand-
orten).

e Es besteht keine Korrelation zwischen genetischer Distanz und geographischer
Distanz.

e Die selbstbefruchtende Art Valerianella locusta zeigt — bei gleicher Anzahl Primer
— nur halbsoviele polymorphe bins wie der Fremdbefruchter Humulus lupulus. Die
durchschnittliche genetische Distanz des Feldsalates ist mit 8,5 % gegeniiber
13,9 % ebenfalls um ca. 40 % geringer als die des Hopfens. Fremdbefruchtete
Arten scheinen somit auch zwischen Populationen eine groflere Diversitét
aufzuweisen als Selbstbefruchter. Weitere Untersuchungen zur Belegung dieser
These sind jedoch notwendig.

e Zur Untersuchung der morphologischen Diversitit von Wildpflanzen innerhalb
einer Art sind Anbauversuche unter gleichen Bedingungen (ex situ) notwendig, da
genetisch bedingte Unterschiede durch standortbedingte Merkmalsauspragungen

(Modifikationen) am Wuchsort (in situ) verdeckt bzw. verfalscht werden kdnnen.
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Aus den bisherigen Ergebnissen lassen sich folgende Konsequenzen fiir den Naturschutz

ableiten:

Da die groBte genetische Diversitidt zwischen den Populationen der betreffenden
Arten ermittelt wurde, wahrend sie zwischen den Individuen einer Population in der
Regel geringer ist, sollte die Populationsebene in modernen Schutzkonzepten ver-
starkt Beriicksichtigung finden.

Angesichts der geringen Korrelation von morphologischer und genetischer Vielfalt
mit der geographischen Distanz zwischen den Wuchsorten der Populationen
reichen Schutzkonzepte, die allein auf geographischen Mindestentfernungen
basieren, nicht aus.

Populationen reprdsentieren unabhingig von ihrem Standort — naturnah oder
ruderal — nur einen Teil des gesamten Genpools der jeweiligen Art. Auch
,unattraktive  Wuchsorte miissen daher beim Schutz pflanzengenetischer
Ressourcen in die Uberlegungen einbezogen werden.

Eine vollkommen neue Konzeption von Schutzprogrammen zur Erhaltung
pflanzengenetischer Ressourcen erscheint nicht notwendig, vielmehr ist eine
Erweiterung des Blickes auf bisher nicht oder wenig beachteter Biotoptypen

geboten, um so ggf. bestehende Schutzkonzepte zu modifizieren.

Im Hinblick auf Bestrebungen, Wildpflanzenmaterial in die Kulturpflanzenziichtung einzube-

ziehen, wurden die Ergebnisse des Forschungsprojektes auch auf Konsequenzen fiir die

ziichterische Praxis ausgewertet. Zusammenfassend lassen sich folgende Aussagen treffen:

Alle untersuchten Merkmale der ausgewéhlten Arten zeigten eine deutlich erkenn-
bare Diversitit. Dies betrifft u. a. Merkmale von unmittelbarer ziichterischer Rele-
vanz (Hopfenzapfen, Feldsalatblétter).

Es ist davon auszugehen, da3 auch weitere, fiir die Ziichtung relevante Merkmale
(Resistenzen, Ertrage u. s. w.), die in diesem Zusammenhang nicht erfalit wurden,
in gleicher Weise variieren.

Bei der Verwendung von Wildmaterial in der Ziichtung erscheint es sinnvoll, die
Herkunft wildwachsender Stammformen zu kldren, ihr derzeitiges Areal zu
ermitteln und dort die standortliche, morphologische und genetische Variabilitét der
jeweiligen Art zu untersuchen.

Langfristig ist es wiinschenswert, bei der Einkreuzung von Wildmaterial auf gene-
tisch und morphologisch charakterisierte Accessionen bekannter Herkunft zuriick-

greifen zu konnen.
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5.  Schluffolgerungen fiir die Umsetzung der Ergebnisse in die Praxis

Erlduterungen hierzu finden sich in den Abschnitten 3.5 und 3.6.
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Tab. 7-1 Valerianella locusta (Echter Feldsalat): Geographische und standoértliche Angaben zu den Wildherkiinften

Bezeichnung TK TK Name Geologischer Hohe ii. NN Standortbeschreibung Populationsgrofie

der Population GroBlandschaft Untergrund Ndschl./Jahr und -ausdehnung
Rechts-Hochwert | NRW Bodenart Inkl./Exp.
5406 /213 Bad Miinstereifel Mitteldevon 300 m StraBengraben, schattig, feucht, | Population klein:

600-650 mm Vegetation liickig, moosreich; 2 | wenige Individuen auf ca. S0m?

F-1 "M 25532 56580 | Eifel Schluff -/- x Mahd / Jahr
5406 /213 Bad Miinstereifel Mitteldevon 300 m Stralengraben u. Boschung, Population mittel:

F-2 "M 600-650 mm schattig bis hell, Vegetation ca. 100-200 Ind. auf ca. 100m?,
25532 56580 | Eifel Schluff 50°/SW liickig; 2 x Mahd / Jahr in kleinen Gruppen
5406/312 Bad Miinstereifel Mitteldevon 380 m Boschung, sonnig, z. T. trocken, | Population mittel:

F-4a "M 700-750 mm Vegetation heterogen; Mahd zerstreut oder in Gruppen
25490 56014 | Eifel Lehm 45°/ SW
5406 /312 Bad Miinstereifel Mitteldevon 380 m Ackerrand, 1997 Getreide, Population klein:

F-4b "M 700-750 mm ungespritzt, Ubergang zu ca. 100-150 Ind. auf
25490 56014 | Eifel Lehm -/- Boschung ca. 20m?
5606/ 141 Uxheim Mitteldevon 450 m Boschung, rel. trocken, Pop. klein-mittel:

F-5 "2 800-850 mm Vegetation liickig <200 Ind. auf ca. 30m?, kl.
25508 55818 | Eifel Lehm 40/S0 Gruppen
5306 /311 Euskirchen Pleistozin 205 m Ackerrand (96 Raps, 97/98 Population klein:

F-9' (Quartir) 550-600 mm Getreide) und Wegrand, z. T. <200 Ind. auf ca. 50m?,
25480 56126 | Eifel tonig <10°/SW dicht bewachsen zerstreut
5305 /422 Zilpich Pliozén (Tertidr) | 220 m Straenrand und Béschung, unter | Pop. klein-mittel:

F-10! sandig, kiesig 550-600 mm Gebiischen, hell, Veget. dicht; >100 Ind. auf ca. 10m?, in
25468 56122 | Eifel 40° /SO Mahd Gruppen
5305 /422 Ziilpich Pleistozén 210 m Ubergang Acker-Boschung (96 | Population klein:

F-11' (Quartér) 550-600 mm Brache, 97/98 Getreide), 50-100 Ind. auf 4m2, rel. dicht
25470 56121 | Eifel Lehm, kiesig ca5°/S0O Vegetation sehr dicht
5406 / 124 Bad Miinstereifel Mitteldevon 365 m Ackerrand, 1997 Raps, rel. Population grof3:

F-12 "2 skelettreicher 650-700 mm liickig 5-10 Ind./m? auf ca. 200m?
25519 56046 | Eifel toniger Lehm ca.2°0
4203 /111 Kalkar Holozén 20 m Weidebdschung am Deich, Population klein:

F-17' (Quartér) 700-750 mm Veget. liickig, Beweidung durch | <50 Ind. auf ca. 40m?;
25121 57402 | Niederrhein sandig 45° / WSW Kiihe oder Pferde vereinzelt

F-18 -2 4203 /111 Kalkar Holozéin 20 m Weideboschung am Deich, Pop. klein-mittel:

(Quartér) 700-750 mm schattig, Vegetation dicht, <200 Ind. auf ca. 100m?;
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25121 57402 | Niederrhein sandig 45°/ONO Beweidung durch Kiihe vereinzelt

Bezeichnung TK TK Name | Geologischer Hohe ii. NN | Standortbeschreibung Populationsgrofie

der Population Grofllandschaft Untergrund Ndschl./Jahr und -ausdehnung
Rechts-Hochwert | NRW Bodenart Inkl./Exp.
4706 / 344 Diisseldorf Holozéin 40 m Deichbdschung, sonnig, | Pop. mittel-groB:

F-19 2 (Quartir) 750-800 mm Vegetation liickig, Mahd und | >500 Ind. auf ca. 100 m Deich
25512 56754 | Niederrhein sandig 35-40° / W Schafbeweidung
4204 /112 Rees Holozéin 30 m Weide- und Wegrand am Deich, | Pop. mittel-gro83:

F-22 2 (Quartér) 700-750 mm Vegetation z.  T.  liickig; | 500-1000 Ind. auf ca. 200m?, z.
25249 57400 | Niederrhein sandig 30°/S0O Beweidung und Mahd T. flichendeckend
5507 /132 Hoénningen Unterdevon 390 m Stralenbdschung und | Population mittel:

F-23 2 650-700 mm Weiderand, feucht, Vegetation | ca. 500 Ind. auf ca. 50m?, in
25608 55926 | Eifel toniger Lehm 25-35°/8S rel. dicht, Mahd Gruppen
5406/213 Bad Miinstereifel Mitteldevon 290 m Ackerrand, 96 und 97 Pop. sehr grof:

F-26a * sandiger Lehm 600-650 mm ungespritzt; Getreide; >1000 Ind. auf 5m breitem
25538 56055 | Eifel -/- sehr liickig Ackerrand
5406 /213 Bad Miinstereifel Mitteldevon 290 m Ackerrand (Raps, Getreide) an F- | Population mittel:

F-26b -2 sandiger Lehm 600-650 mm 26a  grenzend, lickig, 97]ca. 200 Ind. auf ca. 100 m
25538 56055 | Eifel -/- ungespritzt Ackerrand
5506 / 444 Aremberg Unterdevon 360 m StraBenbdschung, Vegetation | Pop. sehr grof3:

F-27 12 600-650 mm dicht; Mahd >1000 Ind. auf ca. 500m
25580 56855 | Eifel Lehm 45-70°/ SW Boschung, z.T. flichendeckend
5406 /211 Bad Miinstereifel Mitteldevon 305 m Wegrand, z. T. unter Gebiischen, | Pop. klein-mittel:

F-28' 600-650 mm schattig; Mahd ca. 150 Ind. auf 5m?
25532 56058 | Eifel Schluff -/-
4022 /333 Ottenstein Keuper (Trias) 200 m Acker- und Wegrand, Getreide, | Population klein:

F-29' Lehm 800-850 mm Randbereich liickig ca. 50 Ind. auf 4m?
35235 57526 | Weserbergland 0-5°/S0O
4022 /333 Ottenstein Keuper (Trias) 205 m Ackerecke, auch am Wegrand, | Population mittel:

F-30 * Lehm 800-850 mm liickig, z. T. offener Boden >200 Ind. auf ca. 6m?, einzeln
35235 57526 Weserbergland ca. 2°/SO

F-31b-loc 12,4022 /333 Ottenstein Keuper (Trias) 215m Boschung am Feldweg, z. T.|Population mittel:

M Toniger Lehm 800-850 mm unter Gebiisch, z. T. offener | >200 Ind. auf ca. 20m

35233 57526 | Weserbergland 50-70° /SO Boden; Mahd Boschung, in Gruppen
5606/ 121 Uxheim Mitteldevon 400 m Ackerrand  96-98  Getreide, | Population groB: zahlreiche

F-33 12 650-700 mm ungespritzt, liickig, artenreich Ind. auf mehreren 100 m.
25842 55512 | Eifel -/-
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Bezeichnung TK TK Name Geologischer Hohe ii. NN Standortbeschreibung Populationsgrofie
der Population Grofllandschaft Untergrund Ndschl./Jahr und -ausdehnung
Rechts-Hochwert | NRW Bodenart Inkl./Exp.
4420/433 Peckelsheim Muschelkalk 230 m Gesamte Ackerfldche, 96 u. 97 Population mittel: zerstreut
F-36 "2 (Trias) 650-700 mm Getreide; sehr liickig iiber gesamte Flache
35069 57075 | Weserbergland -/-
4612 /112 Iserlohn Pleistozén 200 m Weiderand (Pferde) und Population mittel:
F-39 2 Siiderbergland (Quartér) 900-1000 mm Boschung, Vegetation heterogen, | ca. 200 Ind. auf ca. 100m?, in
34096 56969 | (Sauerland) -/- niedrigwiichsig Gruppen
Tab. 7-2 Camelina microcarpa (Kleinfriichtiger Leindotter): Geographische und standortliche Angaben zu den Wildherkiinften
Bezeichnung TK TK Name Geologischer Hohe iiNN Standortbeschreibung Populationsgrofie und -
der Population Untergrund Ndschl./Jahr ausdehnung
Rechts-/Hochwert Grofiraum NRW Inkl./Exp.
5606 /121 Uxheim Mitteldevon 400 m Ungespritzter Ackerrand 96- | Population rel. grof3:
L-2 650-700 mm 98 Getreide, liickig, ca. 30 Individuen auf ca.
25842 55512 Eifel 1-2°/SW artenreich 200 m?
5306 /443 Euskirchen Mitteldevon 255m Ungespritzer Eckbereich Population klein:
L-3a 600-650 mm eines Ackers ca. 10 Individuen auf ca. 30
25577 56080 Eifel -/ - 96-97 Getreide m?
98 Raps
5306 /443 Euskirchen Mitteldevon 255m Boschung zwischen Stralle u. | Population klein:
L-3b 600-650 mm Acker, Mahd nicht jahrlich ca. 10 Individuen auf ca. 30
25577 56080 Eifel 50°/8S m?
5406 /312 Bad Miinstereifel Mitteldevon 380 m Boschung mit Gebiischen, Population mittel:
L4 650-700 mm Mahd u. Gehdlzschnitt ca. 25 Individuen auf ca. 40
25489 56012 Eifel mergelig 60-70° / SO m?
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Tab. 7-3 Carum carvi (Wiesen-Kiimmel): Geographische und standortliche Angaben zu den Wildherkiinften
Bezeichnung TK TK Name Geologischer Hohe iiNN Standortbeschreibung Populationsgrofie und -
der Population Untergrund Ndschl./Jahr ausdehnung
Rechts-/Hochwert Grofiraum NRW Inkl./Exp.
4606 /323 Diisseldorf- Holozéin 45 m Deichbdschung, schattig, Population sehr klein: 5-10
K-1 Kaiserswerth (Quartér) 750-800 mm Vegetation dicht, blithende oder
25498 56882 Niederrhein sandig 25°/NO hochwiichsig; Mahd nichtbliithende Individuen
auf ca. 30m?
4406 /343 Dinslaken Holozéan 25 m Deichaufschiittung, Ubergang | Population mittelgrof:
1 (Quartér) 750-800 mm zu Streuobstwiese; Mahd und | zweigeteilt mit jeweils ca.
» K2 25495 57071 Niederrhein Sand -/- Beweidung 30 blith. Individuen auf ca.
50m?
5406/312 Bad Miinstereifel Mitteldevon 380 m Stralenrand, Wendeplatz f. Population klein:
K-3 650-700 mm Traktoren ca. 10 blithende Individuen
25490 56014 Eifel mergelig 1-2°/N Mahd auf ca. 40m?
5506/ 114 Aremberg 535m Wiese, zweischiirige Mahd Population mittel:
K-4 750-800 mm ca. 30 bliih. Individuen auf
25490 55944 Eifel ca.2°/NO ca. 50m?
5506 /132 Aremberg Mitteldevon 550 m Wiese an Autobahn-abfahrt, | Population mittel bis grof3:
K-5 750-800 mm Mahd >50 bliih. Ind. auf ca. 100m?
25492 55920 Eifel mergelig -/-
5606 /121 Uxheim 410 m Wiese, vor allem im Population mittel:
K-6 650-700 mm Randbereich ca. 40 bliih. Individuen auf
25512 55835 Eifel 1-10-20°/ SO Mahd ca. 100m?
4816/211 Girkhausen Holozén 550 m Randbereich einer Wiese Population sehr klein: 3-4
K-7 (Quartér) 1200-1400 Mahd nichtblithende Individuen
34590 56738 Sauerland -/-
5506 /123 Aremberg 530 m Wiese, Weide und Wegrand; | Population grof3:
K-8 700-750 mm Mahd und Beweidung >100 bliih. Ind. auf ca.
25506 55942 Eifel 5-10°/SO 300m?
5605/2 Stadtkyll Mitteldevon 500 m Fettwiese Population klein bis mittel:
K-9 600-650 mm Mahd ca. 20 bliih. Ind. auf ca.
25458 55817 Eifel -/ - 80m?
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Bezeichnung TK TK Name Geologischer Hohe iiNN Standortbeschreibung Populationsgrofie und -
der Population Untergrund Ndschl./Jahr ausdehnung
Rechts-/Hochwert Grofiraum NRW Inkl./Exp.
5605/2 Stadtkyll Mitteldevon 500 m Weide Population klein bis mittel:
K-9a 600-650 mm Schafbeweidung ca. 20 bliih. Ind. auf ca.
25458 55817 Eifel 2-5°/ WSW 80m?
4612 /412 Iserlohn Holozéan 320 m Weiderand und Schotterplatz; | Population klein bis mittel:
K-10 (Quartér) 1000-1100mm Beweidung bzw. Mahd ca. 20 bliih. Ind. auf ca.
34160 56905 Sauerland sandig. Lehm -/- 60m?
4612/ 143 Iserlohn 360 m Waldlichtung, vermutl. Population sehr klein, 4
K-11 900-1000 mm eingeschlepptes Vorkommen | blithende Individuen
34103 56925 Sauerland -/ -
5406 /332 Bad Miinstereifel Mitteldevon 425 m Wiese, Mahd, Teile beweidet | Population grof3:
K-12 700-750 mm >100 bliih. Ind. auf ca.
25497 55987 Eifel mergelig 45°/NO 300m?
5505 /111 Blankenheim Unterdevon 530 m Wiese Population klein:
K-13 Mahd ca. 15 bliih. Individuen auf
25356 55957 Eifel Sandstein -/- ca. 30m?
5015 /241 Erndtebriick Mitteldevon 500 m Zwischen Ginstergebiischen | Population klein:
K-14a 1000-1100mm ca. 10 bliih. Individuen auf
34510 56480 Sauerland 10-15°/0 ca. 30m?
5015 /241 Erndtebriick Mitteldevon 500 m Wiese (Mahd) und Wegrand | Population mittel:
K-14b 1000-1100mm ca. 20 bliih. Individuen auf
34510 56480 Sauerland 5-10° /SO ca. 50m?
5015/234 Erndtebriick Unterdevon 470 m Wiese, Mahd Population klein bis mittel:
K-15 1000-1100mm ca. 15-20 blih. Individuen
34495 56461 Sauerland 5-10°/N auf ca. 50m?
4120/ 111 Steinheim Keuper (Trias) 150 m Wegrand, Mahd Population klein:
K-16 750-800 mm < 10 blithende Ind. auf ca.
35018 57492 Weserbergland -/- 15m?
4612 /222 Iserlohn Oberdevon 320 m Truppeniibungsplatz, Population sehr grof3:
K-17 900-1000 mm Schafbeweidung >150 bliih. Ind. auf ca.
34179 56959 Sauerland 2-5°/8S0 500m?
4806/ 1 Neuss Pleistozén <50m Wegrand, vermutlich Population klein bis mittel:
K-19 (Quartér) 750-800 mm Wieseneinsaat (Saatgut- ca. 20 bliih. Ind. auf ca.
Niederrhein sandig-tonig -/- mischung); Mahd 50m?
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Tab. 7-4 Humulus lupulus (Hopfen): Geographische und standortliche Angaben zu den Wildherkiinften
Bezeichnung TK TK Name Geologischer Hohe iiINN Standortbeschreibung, Populationsgrofie und —
der Population Untergrund Ndschl./Jahr Flichengrofie der ausdehnng,
Rechts-/Hochwert Grofiraum NRW Inkl./Exp. Probennahme* Geschlechteranteile**
5306 /434 Euskirchen Holozén 200 m Bachufer (Mersbach), sonnig | Pop. mittel bis grof3:
H-4 2 (Quartér) 600-650 mm 40m x 20m mehrE als T" Pfl.
25555 56084 Eifel -/ WSW
5306 /434 Euskirchen Holozén 200 m Erlenbruch / Erlen-Pappel- Population klein:
H-5 ! (Quartér) 600-650 mm Anpflanzung auf ehemaligem | wenige Pflanzen, nicht
25555 56084 Eifel -/ - Niedermoor bliihend
10m x 10m
5305 /423 Ziilpich Holozén 240 m Wegrand in Bachnéhe, Population klein, 5-10 Ind.,
He6 ' (Quartér) 600-650 mm schattig zerstreut oder in Gruppen, je
25445 56110 Eifel -/- 10mx 10m+ 1 E Pfl. inca. |1 blih. E und I" PfL.
50m Entfernung
5405 /431 Mechernich Mitteldevon 450 m Weg- und Waldrand, Population klein, ca. 5
H-7 12 800-850 mm oberhalb Urft, Erlen-Eschen- | Individuen an Bdumen,
25423 55978 Eifel 0-75°/8 Bestand, schattig junge Tirebe am Boden,
20m x 10m keine bliih. Pfl.
5406 /312 Bad Miinstereifel Holozén 340 m Bachufer (Hornbach), an Pop. klein bis mittel, in 2
H8 2 (Quartér) 650-700 mm Parkplatz, iberwiegend Gruppen, dicht, nur I" Pfl.
25498 56004 Eifel -/- sonnig
15m x Sm
5407 /332 Altenahr Holozéin 290 m Bachufer, an Weide Pop. mittel bis grof3, mehr T’
H-9 2 (Quartér) 650-700 mm grenzend, iiberwiegend als E Pflanzen
25644 55975 Eifel -/ - sonnig
100m x 10m
5407/ 343 Altenahr Holozén 290 m Bachufer, an Weide Population klein, <10
(Quartér) 650-700 mm grenzend, ca. 2 km siidlich H- | Individuen, keine blithenden
H-10 2 25660 55974 Eifel -/- 9, durch Viehtritt und I" Pflanzen.
Geholzent-nahme stark
gestort
75m x Sm
4012 /133 Telgte Pleistozén 55m Waldweg am Bahndamm, Population mittel bis grof,
H-11 "2 Westfilische Bucht (Quartér) 700-750 mm schattig etwa gleich viele E und T’
34095 57586 -/ - 50m x 3m Pfl.
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Bezeichnung TK TK Name Geologischer Hohe iiNN Standortbeschreibung, Populationsgrofie und —
der Population Untergrund Ndschl./Jahr Flichengrofle der ausdehnng,
Rechts-/Hochwert Grofiraum NRW Inkl./Exp. Probennahme* Geschlechteranteile**
4103 /441 Emmerich Holozédn I5m In Stralenbepflanzung an Population klein bis mittel,
(Quartér) 650-700 mm B220, durch Geholz- nur E Pflanzen, I" Pflanzen
H-12' 25155 57426 Niederrhein -/- entfernung stark gestort, an gegeniiberliegender
sonnig Stralenseite
100m x 3m
4203 /441 Kalkar Holozin I5m Uferstaudensaum, Straf3en- Population sehr gro3, mehr
H-13 2 (Quartér) 700-750 mm und Bachnidhe (Leybach), E als I" Pfl.
25213 57318 Niederrhein -/ - sonnig
100m x Sm
4304 /244 Xanten kiinstliche 20 m Inselbereich um Rhein- Population klein, gleich
H-14 Aufschiittung 750-800 mm Altarm, schattig viele E und I" Pfl., iberw.
25343 57240 Niederrhein -/ - Jungwuchs
4304 / 244 Xanten kiinstliche 20 m Inselbereich um Rhein- Population mittel, dicht, nur
H-15"? Aufschiittung 750-800 mm Altarm, sonnig E Pflanzen
25343 57241 Niederrhein 60-70°/S 30m x 15m
4011/ 324 Miinster Pleistozin 65 Wald- und Straflenrand an Population mittel, dicht, nur
H-16 * Westfilische Bucht (Quartér) 700-750 mm feuchtem Graben E Pflanzen
34014 57554 -/- 50mx 5-8m
4011 /334 Miinster Pleistozin 60 m Waldrand und Graben, Population klein bis mittel,
H-17' Westfdlische Bucht (Quartér) 700-750 mm schattig nur 1 junge E Pflanze
33987 57553 -/ -
4110/ 442 Buldern Pleistozéin 65 m ,,Knick® zwischen zwei Population groB3, etwa
H-18 -2 Westfilische Bucht (Quartir) 750-800 mm Ackern gleich viele E und T
26016 57434 -/ - Probennahme aus 4 Pflanzen
Bereichen, je 50m x 4m
4010/ 124 Nottuln Pleistozdn 90 m An Nadelholzbestand, an Population mittel, sehr
H-19' Westfilische Bucht (Quartér) 800-850 mm Erlenbruch grenzend, sonnig | dicht, etwa gleich viele E
25952 57613 -/- 50m x 40m und I” Pflanzen
3808 /234 Heek Pleistozén bis 45m Bachufer (Hellingbach) und | Population sehr groB3, etwa
H-21 "2 Holozén 750-800 mm angrenzende ,,Knicks* gleich viele Eund I'
25770 57805 Westfilische Bucht (Quartér) -/- Probennahme aus 5 Pflanzen
Bereichen, je 50m x Sm
3808 /223 Heek Pleistozin bis 45 m Bachufer im Auwald, schattig | Population klein, nur 1-2 E
H-22 Westfilische Bucht Holozin 750-800 mm Pflanzen
25785 57830 (Quartér) -/ -
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Bezeichnung TK TK Name Geologischer Hohe iiNN Standortbeschreibung, Populationsgrofie und —
der Population Untergrund Ndschl./Jahr Flichengrofle der ausdehnng,
Rechts-/Hochwert Grofiraum NRW Inkl./Exp. Probennahme* Geschlechteranteile**
3712 /411 Ibbenbiiren Holozén 70 m Bachufer (Ibbenbiirener Aa) | Population gro83, nicht sehr
H-23 12 Westfalische Bucht (Quartér) 700-750 mm und Waldrand (Eichen), dicht, etwa gleich viele E
34160 57900 -/- meist schattig und I" Pflanzen
50m x 10m + Einzelpfl.
3817/233 Biinde Holozén 80 m Wegrand mit Waldstiick u. Population klein, 1 groBerer
H-24 "2 (Quartér) 750-800 mm Bachufer (Brandbach) u. 3 kleinere Bestinde, nur 1
34724 57800 Weserbergland -/- 30m x Sm E Pfl.
3917 /122 Bielefeld Pleistozén 110 m Waldrand (Eichen-Birken- Population mittel, dicht,
H-25"? (Quartér) 900-1000 mm Eschen) und Wegrand mehr E als I" Pflanzen
34709 57725 Weserbergland -/- 50m x Sm
3916 /341 Halle/Westf. 170 m Bachufer (Hasbach), durch Population klein, Pfl.
H-26! 1000-1100mm Geholzschnitt stark gestort, vereinzelt, nur 1 E Pflanze
57682 34611 Weserbergland -/- schattig
80m x 3m
4408 / 241 Gelsenkirchen 55m Parkplatz an A2, AS Herten, | Population groB3, dicht, mehr
H-27 "2 Westfilische Bucht 800-850 mm Néhe Ewaldsee, sonnig E als I" Pflanzen
25785 57160 -/- 50m x 3m + Einzelpfl.
4408 /241 Gelsenkirchen 55m Westufer Ewaldsee, durch Population sehr grof,
H-28 Westfilische Bucht 800-850 mm Freizeitaktivititen rel. stark | gesamter Uferbereich, mehr
25785 57157 -/- gestort, schattig E als I" Pflanzen
4711/141 Liidenscheid Holozén 290 m Wegrand in Bachnihe Population sehr klein, nur 1
H-29 -2 Stiderbergland (Quartér) 1200-1400mm (Everingshauser Bach), E Pflanze
33991 56830 (Sauerland) 50-60° / SSW schattig
10m x 3m
4611 /241 Hohenlimburg Mitteldevon Hang vor Felswand, dicht Population groB, Eund T’
H-30' Siiderbergland 900-1000 mm bewachsen, sonnig Pflanzen
34049 56931 (Sauerland) 50-60° / 50m x 4m
4712 /142 Altena Holozin 200 m Uferboschung (Lenne), und | Population klein, Pflanzen
H-31° Siiderbergland (Quartér) 900-1000 mm Stralenrand einzeln, nur I' Pflanzen
34121 56820 (Sauerland) 20°/S 30m x 3m
4712 /142 Altena Holozin 200 m Uferbdschung (Lenne), und | Population mittel bis grof,
H-32' Stiderbergland (Quartér) 900-1000 mm Straflenrand Pflanzen einzeln, mehr E als
34121 56820 (Sauerland) 20°/8S 100m x 3m I" Pflanzen
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Bezeichnung TK TK Name Geologischer Hohe NN | Standortbeschreibung, Populationsgroflie und -
der Population Untergrund Ndschl./Jahr Flidchengrofle der | ausdehnng,

Rechts-/Hochwert Grofiraum NRW Inkl./Exp. Probennahme* Geschlechteranteile**

5208 /112 Bonn Holozén 45 m FluBufer (Rhein), auf Population klein, zwei E
H-33' (Quartir) 650-700 mm Kiesbank, sonnig Pflanzen

25731 56285 Eifel/Siebengeb. 2-5°/ SW Smx5m

5208 /124 Bonn Holozén 45-50 m Wegrand und Uferb6-schung | Population mittel, E und T’
H-34 "2 (Quartr) 650-700 mm (Rhein-Altarm) Pflanzen

25765 56271 Eifel/Siebengeb. 60-70° / SO 50m x 20m

5209 /322 Siegburg Holozin 80 m Bachufer (Pleisbach), sonnig | Population mittel,
H-35 "2 (Quartér) 700-750 mm 50m x 20 m zweigeteilt, keine r

25877 56239 Eifel/Siebengeb. -/ - Pflanzen

4519 /241 Marsberg Holozdn 240 m FluBufer (Orpe), an Weide Population mittel, einzeln
H-37 "2 (Quartér) 700-750 mm grenzend, sonnig an Ufergeholzen, E und T’

34975 57039 Weserbergland -/- 100m x 5m Pflanzen

* Die angegebene Flichengrofle bezieht sich auf die Fliche, aus der die Proben genommen wurden. Die Gesamtgrofie der Population kann u. U. grofer sein.

Diese Ausmalle sind den Ausschnitten der topographischen Karten zu entnehmen, die fiir jede Population vorliegen.

** Die angegebenen weiblichen oder ménnlichen Individuen sind lediglich die, die sicher anhand der Bliiten als solche identifiziert werden konnten. Bei alle

nichtblithenden Pflanzen konnte das Geschlecht nicht bestimmt werden.

1 Morphologische Untersuchung 2

Molekulargenetische Untersuchung




Tab. 7-5

I. Valerianella locusta (L.) Laterr. (Echter Feldsalat)

Lange Keimblatt, incl. Stiel (cm)

Lange Keimblattstiel (cm)

Breite Keimblatt (cm)

Langen der ersten drei Rosettenblattpaare (cm)

Breiten der ersten drei Rosettenblattpaare (cm)

Breite bei 25 % bzw. 50 % der Gesamtlange

des 2. und 3. Rosettenblattpaares

Keimblattlinge zu —breite (Blattspreite)

Blattlinge zu —breite der ersten drei Rosettenblattpaare
Anteil der Breite bei 25 % bzw. 50 % der Gesamtlénge
an der Gesamtbreite des 2. bzw. 3. Rosettenblattes
Léange des 1. Internodiums, ,,a* (cm)

Léange des 1. Internodiums, ,,b* (cm)

Léange des 2. bis 5. langeren Internodiums, ,,a“ (cm)
Léange des 2. bis 5. kiirzeren Internodiums, ,,a* (cm)
Léange des 2. bis 5. ldngeren Internodiums, ,,b* (cm)
Lange des 2. bis 5. kiirzeren Internodiums, ,,b* (cm)

Durchmesser des 1. Internodiums, ,,a“ (cm)
Durchmesser des 1. Internodiums, ,,b* (cm)
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Durchmesser des 2. bis 5. lingeren Internodiums,
Durchmesser des 2. bis 5. kiirzeren Internodiums,
Durchmesser des 2. bis 5. langeren Internodiums,
Durchmesser des 2. bis 5. kiirzeren Internodiums,

Winkel {iber der 1., 2. und 3. Verzweigung (°)
Hohe der Pflanze zum Bliitezeitpunkt (cm)

-2 (cm)
»a* (cm)
»b* (cm)
b (cm)

Lange des Tragblattes an der 1. bis 5. Verzweigung (cm)
Breite des Tragblattes an der 1. bis 5. Verzweigung (cm)

Lange zu Durchmesser aller vermessenen
Internodien

Léange des ldngeren zu Lénge des kiirzeren
Internodiums fiir jeden Abschnitt

Léange des 3. langeren zur Ladnge des 2. langeren Internodiums, ,,a
Liange des 4. langeren zur Lénge des 3. langeren Internodiums, ,,a

Lange zu Breite der 5 Tragblatter
Lange Kronr6hre (mm)

Linge Bliitensaum (mm)

Breite Bliitensaum (mm)

Lange des mittleren Bliitenzipfels (mm)
Breite des mittleren Bliitenzipfels (mm)
Léange zu Breite Bliitensaum

Léange zu Breite mittlerer Bliitenzipfel

Lange Bliitensaum zu Lange mittlerer Bliitenzipfel

Breite Bliitensaum zu Breite mittlerer Bliitenzipfel

Léange der Frucht (mm)
Breite der Frucht (mm)
Dicke der Frucht (mm)
Lange zu Breite der Frucht
Lange zu Dicke der Frucht
Breite zu Dicke der Frucht
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Abkiirzungen der erhobenen morphologischen Merkmale

[B 25 2,B_50 2,B 25 3,B_50 3]
[L/B_KB]
[L/B 1,L/B_2,L/B 3]

[pro25 2, pro50 2, pro25 3, pro50 3
[L la

[L 1b

[L1 2abis LI 5a

[Lk 2abis Lk 5a]

[L1 2b bis L1 5b]

[Lk 2b bis Lk 5b]

[D 1a]

[D_1b]

[D1 2abis DI 5a]

[Dk 2a bis Dk 5a]

[D1 2b bis DI 5b]

[Dk 2b bis Dk 5b]

[W_ 1bisW 3]

[Hohe ges]

[L trl bis L tr5]

[B trl bis B_tr5]
]

]

—_—

[L/D la,L/D_1b

[LI/DI 2a bis LI/DI 5a
[Lk/Dk 2a bis Lk/Dk 5a]
[LI/DI 2b bisLI/DI _5b]
[Lk/Dk 2b bis Lk/Dk_5a]

[L Ta/L_1b]

[L1 2a/Lk 2abis LI 5a/Lk 5a]
[L1 2b/Lk 2b bis L1 5b/Lk 5b]
[L1 3a/Ll 2a]

[L1 4a/Ll 3a]

[L/B_trl bis L/B_tr5]
[L_rohre]

[L saum]

[B_saum]

[L mK]

[B_mK]

[L/B_saum]

[L/B mK]

[L saum/L mK]
[B saum/B_mK]
[L_frucht]
[B_frucht]
[D_frucht]
[L/B_frucht]
[L/D_frucht]
[B/D_frucht]
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II. Carum carvi L. (Wiesen-Kiimmel)

Gesamthohe der Pflanze zum Bliitezeitpunkt (cm) [Hohe 1]
Hohe der Pflanze bis zur Dolde I (cm) [Hohe 2]
Lénge der letzten 5 Internodien unter der Dolde I (cm) [Int 1 bis Int 5]
Anteil Héhe 2 an Hohe 1 (s. 0.) (%) [Hohe 1/2]
Anteil letztes Internodium vor der Dolde I an Hohe 2 (%) [prol Hohe 2]
Anteil 2 letzte Internodien vor der Dolde I anHShe 2 (%) [pro2 Hohe 2]
Anteil 5 Internodien (Summe) vor der Dolde [ an Hohe 2 (%) [pro5 Hohe 2]
Anzahl Dolden an gesamter Pflanze [Anz_Dolden]
Anzahl Dolden im Knospenstadium [Anz_Kno]
Anzahl Dolden in Bliite [Anz_BIii]
Anzahl Dolden mit Fruchtansatz [Anz_Fru]
Anzahl Strahlen der Dolde 1. Ordnung [Anz_Str]
Strahlen des Ddldchens iiber langstem Strahl der Dolde I [Anz_Do1]
Strahlen des Ddldchens iiber kiirzestem Strahl der Dolde I [Anz_Do2]
Anzahl Hiillblatter an der Primérdolde [Hall]
Léange des Doldenstiels (Dolde I) [L_Stiel]
Léange des langsten Doldenstrahls der Dolde I [L1 str]
Lange des kiirzesten Doldenstrahls der Dolde I [Lk str]
Liange langster zu Lange kiirzester Doldenstrahl (Dolde I) [LI/Lk_str]
Liange der dufleren (l&ngeren) Fruchtseite [L1_fru]
Lange der inneren (kiirzeren) Fruchtseite [L2_fru]
Breite (quer) [B1_fru]
Breite (ldngs) [B2_ fru]
Léange der duBeren Fruchtseite zu Lénge der inneren Fruchtseite [L1/L2_ fru]
Breite quer zu Breite langs [B1/B2_fru]
Durchschnittl. Lange (aus L1 _fruund L2 fru) zu Breite quer [L/B 1 fru]
Durchschnittl. Lange (aus L1 fruund L2 fru) zu Breite langs [L/B 2 fru]
III. Humulus lupulus L. (Hopfen)
Blattlinge (cm) [L Bl ges]
Blattbreite (cm) [B Bl ges]
Léange des mittleren Blattlappens (cm) [L_mbl]
Breite des mittleren Blattlappens (cm) [B_mbl]
Léange des zentralen Blattspreitenabschnitts (cm) [L zen]
Lange der Diagonalen vom Blattstiel zu den seitlichen Blattlappen (cm) [L_dial, L dia2, L dia3, L dia4]
Lénge der Uberlappung am Ubergang Blattstiel — Blattspreite [U 1,0 2]
Liange Blattstiel [L_Stiel]
Lange zu Breite Gesamtblatt [L/B_ges]
Léange zu Breite mittlerer Blattlappen [L/B_mbl]
Lange mittlerer Blattlappen zu Liange zentr. Blattspreitenabschnitt [L_mbl/L_zen]
Liange Blattstiel zu Lange gesamte Blattspreite [L_Stiel/L_ges]
Lange weibliche Infloreszenz (cm) [L Infl ges]
Breite weibliche Infloreszenz (cm) [B_Infl ges]
Léange der Spindel (cm) [L Spindel]
Brakteenlidnge (cm) [L Brak]
Brakteenbreite (cm) [B_Brak]
Anzahl Nerven 1. und 2. Brakteenpaar im oberen Blattdrittel [Nerv_ 1, Nerv 2]
Anzahl Brakteenpaare pro Infloreszenz [Anz Brak]
Anzahl Bliiten pro Infloreszenz [Anz_Bliiten]
Anzahl befruchteter Bliiten pro Infloreszenz [Anz_befr Blii]
Brakteenlénge zu —breite [L/B_ Brak]
Anzahl Brakteenpaare pro cm Spindel [Anz_Brak/cm_Spin]
]

Anteil befruchteter Bliiten an der Gesamtzahl der Bliiten [Blii_befr /Blii_ges
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Tab. 7-8 Artenliste der Begleitvegetation aller untersuchten Fundorte des Hopfens
(Humulus lupulus)

Arten (wiss. Name) Populationen
N9 S0 d YL e OX IR dILgREREC NI NET
e s e g B e s s el e e e e e

Acer campestre x| |x X

Acer campestre juv. X X

Acer platanoides X

Acer pseudoplatanus X |X X X|X X x| |x x[x| |x

Acer pseudoplatanus juv. X X

Achillea millefolium X X X X X X

Achillea ptarmica X

Aegopodium podagraria X|X|x X X X X|x|[x X

Aethusa cynapium X

Agrimonia eupatoria x| [x

Agrostis capillaris X

Agrostis stolonifera

Agrostis tenuis X

Alisma plantago-aquatica X X

Alliaria petiolata X |X x| [x X X X X X

Allium spec.

Alnus glutinosa x| |x|x|x|x] [x X|X|X|X|X|X[X|X|X|X[X X

Alnus glutinosa juv. X X

Alnus incana X

Angelica archangelica X

Angelica spec. X

Angelica sylvestris X X X X

Anthriscus sylvestris X|X|[x X X |X X

Apera spica-venti X

Arctium cf. minus X

Arctium lappa XX x| |x

Arctium nemorosum

Arrhenatherum elatius X X|X|x X|x

Artemisia vulgaris X X X|X| [X[X X X X|X| |x

Arum maculatum X X x| [x

Astragalus glyciphyllos XX

Athyrium filix-femina X X XX X

Avenella flexuosa X

Barbarea vulgaris X

Berberis vulgaris X

Betula pendula X X X

Bidens tripartita X X

Brachypodium sylvaticum XX X X

Bromus sterilis X

Bryonia dioica X X X |X
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Arten (wiss. Name) Populationen

H-12
H-13
H-14
H-15

H-10
H-11

R R
arfanganfanfanjiar

Calamagrostis epigeios

Calystegia sepium X X|[X| [X[X

Campanula trachelium X

Capsella bursa-pastoris

Carduus crispus x|x| |X| |x

Carex acutiformis X

Carpinus betulus x| |x

Centaurea jacea X

Cerasus avium X

cf. Athyrium filix-femina X

¢f. Picea pungens

cf. Prunus padus

Chaerophyllum hirsutum X

Chaerophyllum temulum x| |X

Chelidonium majus

Chenopodium album

Cichorium intybus X

Circaea lutetiana

Cirsium arvense X x| |x| x| |x

Cirsium oleraceum X X

Cirsium palustre

Cirsium vulgare X |X

Clematis vitalba X

Conyza canadensis

Cornus sanguinea X|x| [x

Cornus sanguinea juv.

Corylus avellana x| |x[x|x

Corylus avellana juv.

Crataegus monogyna x| |x X|X| |[x]x[x|x

Crataegus monogyna juv. x| |x

Cruciata laevipes X

Cuscuta europaea

Dactylis glomerata x| x| |x[x

Daucus carota

H-18
H-19
H-20
H-21
H-22
H-23
H-24
H-25
H-26
H-27
H-2R
H-29
H-30
H-32
H-33
H-34
H-35
H-36
H-37

H-16
H-17

b

Deschampsia caespitosa

Dipsacus fullonum X

Dipsacus pilosus X

Dryopteris filix-mas

Elymus repens X X X

Epilobium angustifolium | x X X

Epilobium hirsutum X X

Epilobium palustre X
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Arten (wiss. Name) Populationen

iR RGN
anfjanfesfenfanfien

H-10
H-11
H-12
H-13
H-14
H-15

Epilobium spec. X

Epipactis heleborine X

Equisetum arvense X

Eryngium campestre X

Euonymus europaeus X|x| [x

Eupatorium cannabinum X

Fagus sylvatica X

Festuca arundinacea

Festuca gigantea

Festuca spec.

Filipendula ulmaria X |X X

Fragaria vesca

Frangula alnus

Fraxinus excelsior X X|[x X

Fraxinus excelsior juv.

Galeopsis tetrahit X x| |x|x| [x

Galinsoga ciliata X

Galium album

H-16
H-17
H-18
H-19
H-20
H-21
H-22
H-23
H-24
H-25
H-26
H-27
H-28
H-29
H-30
H-32
H-33
H-34
H-35
H-36
H-37

>

Galium aparine XXX |X|X|X|X|X|X|X| |X

Galium mollugo

Galium sylvaticum X

Geranium robertianum X|x X

Geum urbanum X|x| |x

Glechoma hederacea x| |x X| [x]x

Hedera helix

Heracleum mantegazz.

Heracleum sphondylium X [X|X|X|X|[X|X|X X

el R
PR | XM

Hesperis matronalis

Hieracium lachenalii

Holcus lanatus X|x X

Hypericum hirsutum X

Hypericum maculatum X

Hypericum perforatum X X

Hypericum spec.

Impatiens glandulifera

Impatiens noli-tangere X

Impatiens parviflora X

Iris pseudacorus

R R R X

Juglans regia

Juncus effusus X

Lamium album X

Lamium galeobdolon X
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Arten (wiss. Name) Populationen

H-12
H-13
H-14
H-15

H-10
H-11

R
anfjanfesfenfanfien

Lamium maculatum X X|x

S~
>

Lamium purpureum

Lapsana communis X

Larix decidua

Lathyrus pratensis X

Lathyrus sylvestris

Ligustrum vulgare X

Linaria vulgaris

Lolium perenne X

Lonicera periclymenum X

Lonicera xylosteum X

Lycopus europaeus X X

Lysimachia nummularia X

Lysimachia vulgaris

H-20
H-21
H-22
H-23
H-24
H-25
H-26
H-27
H-28
H-29
H-30
H-32
H-33
H-34
H-35
H-36
H-37

H-16
H-17
H-18
H-19

>
e

Lythrum salicaria X |X

Malus cf. sylvestris X

Melandium album X

Melandrium rubrum X

Mentha aquatica

Merculiaris perennis X X

Myosotis cf. palustris

Myosoton aquaticum XX

Nasturtium officinale

Origanum vulgare

Petasites hybridus X

Phalaris arundinacea

Phleum pratense X

Phragmites australis X X

Picea abies

Pimpinella major

Plantago lanceolata X

Plantago major

Poa annua

Poa nemoralis X

Poa spec.

Poa trivialis X x| [x

Polygonatum multiflorum

Polygonum aviculare

Polygonum cf. lapathifol.

Polygonum convolvulus

Populus cf- hybrida

Populus tremula X|X x| |x|x|x
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Arten (wiss. Name)

Populationen

R
anfjanfesfenfanfien

H-19
H-20
H-21
H-22
H-23
H-24
H-25
H-26
H-27
H-28
H-29
H-30
H-32
H-33
H-34
H-35
H-36
H-37

H-12
H-13
H-14
H-15
H-16
H-17
H-18

H-10
H-11

Populus tremula juv.

¥
¥

Populus x canadensis

Potentilla anserina

Potentilla reptans

Prunus avium

Prunus cerasifera

Prunus cf. serotina

Prunus domestica

Prunus padus

Prunus spinosa

Prunus spinosa juv.

Pyrus communis

Quercus robur

Quercus robur juv.

Ranunculus repens

Reynoutria japonica

Rhamnus cathartica

Ribes rubrum

Rosa canina agg.

Rosa cf. canina

Rosa spec.

Rubus caesius

Rubus fruticosus agg.

Rubus idaeus

Rumex cf. sanguineus

Rumex crispus

Rumex obtusifolius

Salix alba

Salix caprea

Salix cf. alba

Salix cf. caprea

Salix cf- cinerea

Salix cf. eleagnos

Salix cf. fragilis

Salix cf. purpurea

Salix cinerea

Salix eleagnos

Salix fragilis juv.

Salix purpurea

Salix spec.

Sambucus nigra

Sambucus racemosa
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Arten (wiss. Name)

Populationen

R
anfjanfesfenfanfien

H-20
H-21
H-22
H-23
H-24
H-25
H-26
H-27
H-28
H-29
H-30
H-32
H-33
H-34
H-35
H-36
H-37

H-12
H-13
H-14
H-15
H-16
H-17
H-18
H-19

H-10
H-11

Scrophularia nodosa

>
¥
¥
¥
>4

Senecio fuchsii

Senecio jacobaea

Silene alba

Sisymbrium officinale

Solanum dulcamara

Solidago virgaurea

Sonchus asper

Sonchus oleraceus

Sorbus aucuparia

Sorbus aucuparia juv.

Stachys sylvatica

Stellaria graminea

Stellaria holostea

Stellaria media

Symphytum officinale

Tanacetum vulgare

Taraxacum officinale

Teucrium scorodonia

Tilia cordata

Tilia platyphyllos

Tilia spec.

Trifolium repens

Ulmus minor

Urtica dioica

Valeriana officinalis

Viburnum lantana

Vicia cracca

Vicia hirsuta

Vicia sepium

Vicia tetrasperma

Viola spec.
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8.  Konsequenzen fiir eventuelle weitere Forschungsaktivitiiten

Die Ergebnisse des Forschungprojektes lassen folgende weiterfiithrende Untersuchungen not-
wendig bzw. sinnvoll erscheinen:
e Erhidrtung der bisher ermittelten Ergebnisse durch die Untersuchung weiterer ausge-
wiéhlter Populationen;
e Vertiefende Untersuchungen zur Bestdubungs- und Ausbreitungsbiologie sowie zur
lokalen Siedlungsgeschichte der untersuchten Arten;
e Vertiefende Untersuchungen zur Populationsdynamik und —struktur der untersuchten
Arten;
e Auf das Gesamtareal der Arten bezogene Untersuchungen zur Einschédtzung der Be-
deutung der nordrhein-westfalischen Populationen fiir den Gesamtgenpool der Art;
¢  Durchfiihrung analoger Untersuchungen an weiteren Wildpflanzenarten mit gleicher
Biologie zur Einschitzung der Ubertragbarkeit der gewonnenen Erkenntnisse auf
andere Arten;
¢  Durchfiihrung analoger Untersuchungen an Wildpflanzen mit anderer Biologie (v. a.
Fortpflanzungsart und Lebensform);
e Aufbau einer nutzerorientierten Datenbank zur Bereitstellung der Daten (in Abspra-
che mit ZADI).
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11. Kurzfassung

Zur Beurteilung der Variabilitdt von Wildpflanzenpopulationen in Nordrhein-Westfalen — als
Grundlage fiir die Erstellung eines Schutzkonzeptes zur /n-situ-Erhaltung pflanzengenetischer
Ressourcen — wurden exemplarisch drei Arten untersucht: Echter Feldsalat (Valerianella
locusta (L.) LATERR.), Wiesen-Kiimmel (Carum carvi L.) und Hopfen (Humulus lupulus L.).
Um nach Moglichkeit zu generalisierbaren Aussagen zu kommen, wurden Arten mit unter-
schiedlichen Fortpflanzungstypen und Lebensformen ausgewihlt. Wéhrend Valerianella ein-
jéhrig und nahezu ausschlieBlich selbstbefruchtend ist, handelt es sich bei Carum und Humu-
lus um Fremdbefruchter, die zweijéhrig bzw. ausdauernd sind.

Die Fundorte aller ausgewéhlten Vorkommen wurden punktgenau lokalisiert und standortlich
dokumentiert. Zur Beurteilung der innerartlichen Variabilitdt der verschiedenen Pflanzenarten
wurden sowohl morphometrische als auch molekulargenetische (RAPD-PCR) Untersuchun-
gen durchgefiihrt. Zur Bewertung ihrer Eignung als genetische Ressource fiir die Pflanzen-
ziichtung wurden die Arten zudem - in Kooperation mit Ziichtern - auf relevante Inhaltsstoffe
und auf ihr Verhalten gegeniiber Pathogenen gepriift. Um das Verhiltnis zwischen den natiir-
lichen Populationen und Kultursorten zu kldren, wurden von jeder Art auch zehn derzeit im
Anbau befindliche Sorten untersucht.

Die Untersuchungen zur morphologischen Diversitiat wurden in situ und ex situ durchgefiihrt.

Bei allen erhobenen Merkmalen lief3 sich Diversitidt sowohl hinsichtlich der morphologischen
und genetischen Merkmale als auch hinsichtlich der ziichterischen Qualitédten feststellen.

Die groBte Variabilitit fand sich dabei i.d.R. zwischen den Populationen, wihrend die Indivi-
duen innerhalb einer Population meist einander relativ &hnlich waren. Wahrend bei den drei
untersuchten Arten die 'Variabilitdt insgesamt' beim Kiimmel am groBten und beim Feldsalat
am geringsten war, war der 'Anteil der Variabilitit' zwischen den Populationen beim selbstbe-
fruchtenden Feldsalat am groBten, wihrend der zweijdhrige, fremdbefruchtende Kiimmel eine

etwa gleich groB3e Variabilitidt zwischen den Populationen wie innerhalb von ihnen aufwies.

Die Ergebnisse aus beiden Disziplinen — Morphologie und Genetik - ermoglichten eine Unter-
scheidung der verschiedenen Populationen. Bei den morphologischen Untersuchungen war
dafiir jedoch ein Anbau unter gleichartigen Bedingungen erforderlich, da standortbedingte
Merkmalsauspragungen (Modifikationen) die trennenden Eigenschaften — meist Kombinatio-

nen mehrerer Merkmale - 1.d.R. verdeckten.

Eindeutige Korrelationen zwischen genetischer Distanz und geographischer Distanz konnten
nicht nachgewiesen werden. Gleiches gilt fiir Korrelationen zwischen genetischer und mor-
phologischer Ahnlichkeit und der Zugehérigkeit zu bestimmten GroBlandschaften oder zu

bestimmten Standortfaktoren.
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Die genetischen und die morphologischen Ergebnisse stimmten beziiglich der meisten Aussa-
gen gut liberein. Dies zeigt, dal molekulargenetische Untersuchungen zur Variabilitét von
Pflanzen — wenngleich iiberwiegend im nicht kodierenden Teil des Genoms lokalisiert — Aus-

sagen zur Variabilitdt des Phianotyps liefern.

Hinsichtlich ziichterisch relevanter Eigenschaften zeigten alle drei Arten interessante Ergeb-
nisse: Die Inhaltsstoffanalysen bei Kiimmel und Hopfen ergaben fiir viele der Wild-Popula-
tionen dhnlich gute Werte wie die der Kultursorten. Die Tests zum Verhalten der Wildvor-
kommen gegeniiber Pathogenen zeigten, dal3 es auch hier bei allen drei Arten Populationen
gibt, die dhnlich gute Eigenschaften wie die Sorten aufweisen. Beim Hopfen konnte dartiber
hinaus eine bislang unbekannte Resistenz gegen ein wichtiges artspezifisches Pathogen

gefunden werden.

Der genetische Vergleich der natiirlichen Populationen mit den Kultursorten ergab fiir die drei
Arten ein differenziertes Bild: Bei Valerianella und Carum wiesen die Kultursorten kaum
eigene Eigenschaften auf, die die natiirlichen Populationen nicht auch zeigten. Andererseits
fehlten den Sorten eine ganze Reihe von Markern (bins), die bei den natiirlichen Populationen
vorkamen. Die Variabilitdt der Sorten war somit insgesamt geringer als die der natiirlichen
Populationen und stellte nur eine relativ kleine Teilmenge des untersuchten Genpools dar (der
wiederum auch nur ein kleiner Teil des Gesamtgenpools der jeweiligen Art ist).

Die Ergebnisse beim Hopfen spiegeln die langere und intensivere Ziichtung bei dieser Art
wider. So umfassen die Sorten auch hier nur einen geringen Teil des insgesamt vorhandenen
Genpools, doch war die genetische Distanz zwischen den Sorten groBer, und es zeigten sich
zudem eine Reihe sortenspezifischer Eigenschaften. Im Gegensatz zu den beiden anderen
Arten steht daher die Gruppe der Hopfensorten genetisch deutlich abseits der natiirlichen

Populationen.

Aus den Ergebnissen lassen sich verschiedene Konsequenzen fiir den Naturschutz ableiten.
Da die groBte genetische Diversitidt zwischen den Populationen der betreffenden Arten ermit-
telt wurde, sollte die Populationsebene in modernen Schutzkonzepten verstéirkt Berticksichti-
gung finden. Einzelne Populationen repréisentieren jeweils unabhingig von ihrem Standort —
naturnah oder ruderal — nur einen Teil des gesamten Genpools einer Art. Neue Konzeptionen
zur Erhaltung pflanzengenetischer Ressourcen sollten deshalb auch bisher nicht oder wenig
beachtete Biotoptypen beriicksichtigen.

Von Bedeutung fiir die ziichterische Praxis ist, da3 die auf allen Ebenen ermittelte Diversitét
auch ziichterisch relevante Eigenschaften betrifft. Die Existenz solcher Daten erméglicht es,
bei der Einkreuzung von Wildmaterial in Kultursorten auf genetisch und morphologisch cha-
rakterisierte Accessionen bekannter Herkunft zuriickzugreifen und gezielter vorzugehen zu

konnen.





