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I n d ieser Doppelnummer des  Newsletter s 

bl icken wir zurück auf d as zweite Jahr  des vier 

Jahre dauernden BEVOG-Projekts .  

Mittlerweile ist die  Halbzeit der laufenden NAP -

Phase III erreicht . E ine gute Gelegenheit zurück  

zu blicken auf einige Resultate aus verschied e-

nen Versuche n. 

Wie bereits 2007 war das vergangene 

Projektjahr sehr intensiv.  Zusätzlich zu den 

Sortenbeschreibu ngen und der Erstellung von 

Sortenf otos  laufen das ganze Jahr über 

verschiedene Versuche.  

 

Begonn en wird jedes Jahr mit de r Testung der 

Triebanfälligkeit alter Obstsorten gegenüber der 

Bakterienkrankheit Feuerbrand . Über d ie 

Resultate der Versuche von 2008 haben wir 

bereits berichtet, unter anderem im BEVOG-

Newslet ter 2-08 sowie in der Schweiz erischen  

Zeitschrift für Obst -  und Weinbau  (2 2/08 ) . Die 

Bäume für die Triebanfälligkeitste stung 2009 

wurden bereits vermehrt und wachsen trotz 

eisigen Aussentempe raturen im wa rmen 

Gewächshaus heran. Im März wird der Umzug 

der Bäume ins Quarantänehaus  er folgen , wo wir 

diese mit Feuerbrandba kterien infizieren . 

Versuche zur Prüfung der Nutzungseignung von 

alten Apfelsorten für die Saftherstellung  und die 

Eignung alter Pflaumensorten für die Edelbran d-

herstellung bildeten weitere Arbeitsschwerpun k-

te im 2008 . Nicht immer  läuft dabei alles wie 

geplant. Bei der Pasteurisation der Apfelsäfte 

hat ein nicht korrekt geeichter Thermometer 

dazu geführt, dass etwa ein Viertel der 160 

Apfelsaftmuster in Gärung kamen und somit 

nicht mehr bewertet werden konnten. Wie sich 

bei der Suc he nach der Ursache gezeigt hat, war 

die tatsächliche Pasteurisationstemperatur tiefer 

als dies der defekte Thermometer ang ezeigt 

hatte.  

Insgesamt konnten 2008 auch 85 Pflaumenmu s-

ter sortenrein gebrannt werden. Wir sind 

gespannt, welche Ergebnisse die Degu station 

mit Experten im Februar 2009 zum Vorschein 

bringt. Die Resultate von 2008 wurden an einer 

Fachtagung zum Thema Obstbran dspezialitäten 

am 18.März 2008 präsentiert . Besonders gefreut 

hat uns dabei die Teilnahme von r und vierzig  

interessie rte n Persone n aus der Produktion, 

dem Handel, der Forschung  und  Beratung oder 

schlicht von Edelbrandliebhabe rn. Die Tatsache, 

dass einige Personen  extra aus Süddeutsc hland 

oder dem Elsass  angereist sind , hat gezeigt , wie 

aktuell das Thema Edelbrände ist. Das Echo in 

den Printmedien und ein dreiminütige r Beitrag 

in den News von TeleZüri haben zusätzlich dazu 

beigetragen, die Resultate an die breite 

Öffentlichkeit zu bringen.  

Ein Höhepunkt im Jahr 2008 war en die zum Teil 

verblüffenden Resultate dank dem  Einsatz von 

molek ularen Markern zur Charakterisierung von 

alten Kirschen -  und Apfel sorten. Der Hauptart i-

kel in diesem Newsletter gibt einen guten 

Eindruck zum aktuellen Wissensstand.  

 

All diese Resultate hätten wir nicht ohne die 

gute Arbeit und Unterstützung der Projektpa rt-

ner erreichen können , die auf der letzten Seite 

dieses Newsletters aufgelistet sind . G anz 

her zlichen Dank!  

 

Wir freuen  uns schon jetzt auf weite re, 

spannende zwei Projektjahre!  

 

David Szalatnay  (Projektleitung)  

Kaspar Hunziker (Projektbearbeitung)  
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Im März 2008  wurde an der Agroscope 

Changins -Wädenswil ACW mit der Charakte -

risierung  von alten Kirschen -  und Apfelsorten 

mit Hilfe von genetischen Markern begonnen. Es 

handelt sich dabei um ein Teilmodul des 

BEVOG-Proj ekts und dient als Ergänzung zur 

morphologischen So rten bestimmung . Die 

Arbeiten werden in und mit der Unterstützung 

der Arbeitsgruppe Molekulare Diagnostik unter 

der Leitung von Dr. Jürg Frey durchgeführt.  

Ein wichtiger Vorteil der molekularen Sorten -

chara kterisierung  ist, dass sie unabhängig von 

äusseren Einflüssen angewandt werden kann 

(wie Standort, klimatische Bedingungen, 

Pflanze nkrankheiten etc.), welche die 

morphologischen Eigenheiten einer Obstsorte 

beeinflussen können. Die Bestimmung kann 

auch scho n sehr früh erfolgen, da ein kleines 

Blatt als Au sgangsmaterial genügt.  

 

Methode  

Aus diesem Probenmaterial wird erst die 

Erbsubstanz ï die DNA ï herausgelöst. An -

schliessend folgen mehrere Schritte wie Verviel -

fältigung eines DNA -Abschnitts, Auftrennung, 

Detektion und Auswertung. Am Schluss liegt 

von jeder Sorte ein sogenanntes Profil  vor: eine 

Anzahl unterschiedlich langer DNA -Fragmente 

von  unterschiedlichen Orten  der Erbsubstanz . In 

der Regel werden etwa 10 -15 solcher DNA-

Abschnitte für die Sortenbestimmu ng  unter -

sucht . Wenn bei zwei Sorten ALLE  dieser  Längen 

übereinstimmen, sind sie  mit grosser 

Wah rscheinlichkeit  identisch . Für eine 

Festlegung der Abstammung slinie  einer Sorte 

reicht die  Beu rteilung von 10 -15 DNA -

Abschnitten  allerdings  nicht . Trotzdem  könn en 

Übereinstimmung en einen  Hinweis auf eine 

Verwandtschaft geben , bzw. kann  eine 

vermutete direkte Abstammung ausgeschlossen 

werden.  

All e Profile der analysierten Sorten werden in 

eine r Tabelle zusammengefasst und bilden so 

eine Datenbank. Das Zusammenstel len einer 

solchen Datenbank ist die  Grundlage für die  

m olekulare Sortenbestimmung, denn es braucht 

immer ein bekanntes Profil einer pomologisch 

verifizierten Sorte zum Vergleich , damit  die 

Bestimmung einer  noch unbekannte n Sorte 

möglich wird . Längerfristig  besteht die 

Hoffnung , solche Datenbanken international zu 

ve rgleichen , um  damit bestehende  Unklarheit en  

zu bereinigen. Deshalb ist die Auswahl der 

sog annten  Marker für die Analysen der DNA-

Abschnitte  wichtig, denn die Längen können nur 

verglichen werden, wenn sie an den gleichen 

Stellen in der DNA ermittelt wurden. Für Äpfel 

beispielsweise gibt es über 150 solcher Marker. 

Im BEVOG -Projekt wurden 14 Marker für Äpfel 

respektive 10 Marker für Kirschen ausgesucht, 

welche von der Gruppe ECPGR (europäisches 

koop eratives Programm für pflanzengenetische 

Ressourcen) für die molekulare Charakterisi e-

rung von So rten vorgeschlagen wurden. D ie 

Auswahl dieser Marker sollte es ermöglichen, die 

Resultate auch international mit anderen Labors 

vergleichen zu können.  

 

Kirschen akzessionen  -  viele Duplikate  

Bedingt  durch das problemlose Funktionieren 

der Labormethode und guter personeller 

Möglichkeiten  sind die  Analysen recht zügig 

vora ngekommen. Bei den Kirschen konnten 

sämtliche zur Verfügung stehenden Sorten 

analysier t werden , total  452 von 551 schweiz -

weit gesammelten Akzessionen von alten 

Kirschensorten. Die 452 Blattp roben stammten 

von  441 Süsskirschen -  (Prunus avium ) und 11 

Sauerki rschen akzessionen  (Prunus cerasus ). Bei 

den molekularen Analysen wurden aber Ănurñ 

208 verschi edene Profile bei den Süsskirschen 

und 7 verschiedene Profile bei den Sauer -

kirschen  gefu nden . Es gab einige 2er Gruppen, 

bis zu je einer 12er, 14er und 16er Gruppe, die 

jeweils die gleiche Sorte darstellten. Die 

Untersuchungen haben gezeigt, dass gut die 

Hälfte der im Ra hmen des NAP erhaltenen 

Kirschensorten Duplikate sind, was recht 

erstaunlich war. Viele So rten , die genetisch 

identisch sind , w urden  unter verschiedenen 

Lokalnamen in die Sam m lung aufgenommen.  

 

 
Abb. Die gestreifte Hedelfinger zeigt ein identisches 
Profil wie die normale Hedelfingerkirsche 

 

Der Vergleich der molekularen Gruppierungen 

mit den morphologischen und sensorischen 

Daten stimmte durchwegs überein. So hatten 

zum Beispiel die 11 Kirschen , welche der 

Gru ppe ĂMärgelikirsche ñ zugeordnet waren, alle 

einen typischen kaffeeähnlichen Geschmack. 

Andere Gruppierungen stimmten untereinander 

überein z .B. in der Fruchtg rösse oder Farbe.  

Molekulare Sortencharakterisierung   
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Farbmutationen k önnen  in der Regel mit mo -

lekularen Methoden nicht unterschi eden  werden, 

so auch die beiden gefundenen Streifenkirschen. 

Die eine ordnete sich gemäss den molekularen 

Daten wie erwartet in die ĂHedelfingergruppeñ 

die  Andere in die ĂSchauenburgergruppeñ ein.  

Der nächste Schritt besteht darin,  die  zahl -

reichen genetisch identischen Akzessionen po -

molo gisch zu bestimmen , sofern dies noch nicht 

geschehen ist, damit diese Akzessionen unter 

dem korrekten Sortennamen gruppiert werden 

können . Durch die Reduktion der Anzahl ver -

schiedener Sorten kann in Zukunft Platz und 

somit Kosten in den Sortensammlungen und in 

den Projekten zur Beschreibung und Prüfung der 

Sorten eingespart werden.  

 

Apfelanalysen gestartet  

Die Analyse der alten Apfelsorten ist gut 

ang elaufen.  Bei  etwa einem Drittel der gesam -

melten Sorten konnte bis anhin das molekulare 

Profil bestimmt wer den. Bei den Äpfeln gab es 

wie vermutet nicht so viele Sortenrepetitionen 

wie bei den Kirschen. Trotzdem wurden  bis jetzt 

mehrere Akzessionen mit verschiedenen Namen 

als gleiche Sorte identifiziert . Viele Sorten 

konnten auch dank  Vergleichen mit de m  

Nukl earstock  (Sammlung virusfreie r Reiser -

bäume) der ACW und Proben aus einer Sorten -

sammlung der Laimburg/Südtirol verglichen und 

verifiziert werden. Ebenfalls wurden die gen -

etischen D aten mit den pomologischen Bestim -

mungen verglichen, mit einer praktisch 

100 %igen Übe reinstimmung  der Ergebnisse . Die 

molekulare Sortenbestimmung und die Ăklas-

sischeñ Sortenbestimmung ergänzen und be -

stätigen sich also auch bei den Äpfeln gegen -

seitig. Es konnten auch gewisse Sorten als 

Lokalsorten best ätigt werden . Beispiel e daf ür 

sind unter anderem die nie in einem Buch 

beschriebenen Lokalsorten ĂBurgdorferñ, 

ĂHeimenschwandñ, oder ĂLºlisñ, die alle mehr-

fach von verschiedenen He rkunftsorten unter 

dem gleichen Lokalnamen gemeldet wurden.  

Durch die molekulare Analyse konnte auch e ine 

Verwandtschaft von zwei Varietäten aufgezeigt 

werden . Bei den genetisch identischen 

Akzess ionen aus dem Obstinventar ĂBrienzerñ 

(46919) und ĂGugeliapfelñ (70724) handelt es 

sich ve rmutlich um die deutsche Sorte 

Prinzenapfel. Dies wäre auch eine Erkläru ng des 

etwas abg ewandelten Lokalnamens ĂBrienzerñ. 

Die molekularen Analysen zeigen, dass d er 

Prinzenapfel die Muttersorte einer  noch nicht mit 

Sicherheit bestimmten Varietät  ist , die unter 

den Akzessionsnamen Ăunbekanntñ (82603) und 

ĂSchöner von Kent ñ (818 63 )  gemeldet wurde . 

Die Benennung  der Akzessionenummer 81863 

ĂSchºner von Kentñ ist falsch. Auch in der 

Sortenkartei von FRUCTUS und im Buch 

ĂRosenapfel und Goldparmªneñ ist unter dem 

Sortennamen ĂSchöner von Kent ñ eine andere  

Sorte , v ermutlich der  ĂDoppel te Prinzenapfel ñ 

abgebi ldet , was noch zu verifizieren ist.  

Die beiden Sorten ähneln sich äusserlich 

bezüglich ihrer pomologischen Eigenschaften  in 

ve rschiedenen Punkten , wobei der Nachkomme 

deutlich grösser i st als die Muttersorte . D ies  

lässt sich durch d ie Tatsache erklären, dass das 

Erbgut der Muttersorte diploid (doppelt) und das 

des Nachkommen triploid (dreifach) ist.  

 

 
Abb. Molekulare Analysen können in wenigen Fällen  
Informationen zur Verwandtschaft zwischen zwei 
Sorten liefern. Die triploide Sorte auf der rechten Seite 
enthält das komplette Erbgut der diploiden Muttersorte 
(links) sowie die Hälfte des Erbgutes der unbekannten 
Vatersorte 

 

Durch die molekulare Analyse k önnen  Diploidie  

bzw. Triploidie relativ einfach nachgewiesen 

werden. Für gewöhnlic h haben Äpfel ein 

diplo ides Erbgut , wie auch z .B. die meisten Tiere 

und der Mensch. Das heisst bei der Vererbung 

gibt sowohl die Mutter -  als auch die Vaterpfla n-

ze ein einfaches Erbgut an die Nachkommen 

weiter, die dann wieder ein doppeltes Erbgut 

haben. Be i den triploiden Äpfel gibt die Mutter 

das doppelte Erbgut, der Vater ein einfaches 

Erbgut weiter, die Nachkommen haben deshalb 

einen dreif achen Satz Gene. Diese triploiden 

Äpfel zeichnen sich durch kräftigen Wuchs und 

grosse Früchte aus, sicher ein Grund,  dass sie in 

der Vergangenheit vermehrt geschätzt und 

gefördert wu rden. Das erklärt auch den grossen 

Anteil an triploiden Apfelsorten unter den alten 

Sorten.  Allerdings sind die Pollen und Samen 

dieser So rten oft unfruchtbar , und sie eignen 

sich daher  nich t  für die Apfelzüchtung.  

 

Aufgrund dieser positiven Resultate kann man 

sagen, dass die genetische Sortenbestimmung 

ein sinnvolle und hilfreiche Ergänzung zu der 

klassischen pomologischen Sortenbestimmung 

darstellt . 

Dr. Andrea Frei ,  Dr. Jürg Frey , David Sza latnay  
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Impressionen :  Projektjahr 2008  

 
Andrea Frei  

Molekulare Sortencharakterisierung  

... bei der Vorbereitung der Proben für Analyse  

 

 

 
Stefan Freund (vorne) und Ueli Steffen (hinten)  

Herstellung Apfelsäfte  

... bei der sensorischen Be urteilung  

 

 

 
Peter Dürr  

Herstellung Obstbrände  

... im Newsbeitrag zur Fachtagung auf TeleZüri  

 
Beat Temperli  

Projektunterstützung BEVOG  

... beim Aufhängen von Baumbeschriftungen  

 

 

 
Kaspar Hunziker  

Projektbearbeitung BEVOG  

... beim Beschreiben von Apfelmustern  

 

 

 
David Szalatnay  

Projektleitung/Projektbearbeitung BEVOG  

... bei der sensorischen Beurteilung  
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Impressionen Projektjahr 2008  

 
20. Februar 2008  

Austrieb der Topfbäume für die Triebanfällig -

keits -Testung gegenüber Feuerbrand  

 

 

 
26.  Februar 2008  

Anlage zur Testung der Schorf und Mehltau -

anfälligkeit kurz nach der Pflanzung  

 

 

 
18.  März 2008  

Vorstellung des Nationalen Aktionsplans durch 

Christian Eigenmann an der Fachtagung Brände  

 
20.  März 2008  

Während der Kirschenernte besucht ein 

Feldh ase die S ortensammlung in Riedern  

 

 

 
13.  August 20 08  

Rodung von komplett mit Feuerbrand befallenen 

Birnbäumen durch Urs Heinzelmann.  

 

 

 
27. August 2008  

Auto beladen mit  Fruchtmuster n. Proben für die 

Pimprenelle -Analysen sind in Säcke verpackt  

 

 


