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1. EINLEITUNG

Die Gattung Sorbus ist, hinsichtlich der Fortpflanzungsverhält-
nisse sowie der taxonomischen Gliederung ihrer Arten samt ihrer
Entstehungsgeschichte, sehr komplex. Ursache hierfür mag sein,
dass sich Teile der Gattung in einem aktiven Stadium der Artbil-
dung befinden, wobei das Zentrum in Mitteleuropa liegt (MEYER et
al., 2005). In Europa umfasst die Gattung Sorbus fünf diploide
Ausgangsarten: Sorbus aria (Echte Mehlbeere), Sorbus aucuparia
(Vogelbeere), Sorbus torminalis (Elsbeere), Sorbus chamaemespi-
lus (Zwergmehlbeere) und Sorbus domestica (Speierling). In
Deutschland sind alle diese Arten relativ selten und bedürfen in der
Regel einer achtsamen waldbaulichen Behandlung (s.a. SCHRÖT-
TER, 1992, 2001). Es wird davon ausgegangen, dass Hybridisie-
rungsvorgänge zwischen diesen Ausgangsarten wesentlich zur Bil-
dung einer Reihe von neuen Arten beigetragen haben. Dabei
werden häufig auch phänotypisch intermediäre Typen gebildet. In
der Regel kommen diese Arten in geringen Häufigkeiten ende-
misch vor (NELSON-JONES et al., 2002; CHESTER et al., 2007).

In Deutschland sind insbesondere in Thüringen botanisch cha-
rakterisierte Vorkommen endemischer Sorbus-Arten der Sorbus-
latifolia-aggr.-Gruppe zu finden (DÜLL, 1961; KUTZELNIGG, 1995;
REUTHER, 1995, 1997; FINK, 2006). Von den Arten der Sorbus-lati-
folia-aggr.-Gruppe (Breitblättrige Mehlbeere bzw. Hybriden) wird
angenommen, dass sie aus Hybridisierungsprozessen der diploiden
Ausgangsarten Sorbus aria und Sorbus torminalis hervorgegangen
sind. Oft fungiert dabei Sorbus aria als Samenelter und Sorbus tor-
minalis als Pollenelter (PRICE and RITCH, 2007; ODDOU-MURATORIO

et al., 2001a). Ergebnisse solcher Hybridisierungsvorgänge sind
häufig polyploide Arten. Innerhalb der Gruppe wechselt der Ploi-
diegrad zwischen diploiden, triploiden und tetraploiden Typen
(CHESTER et al., 2007). Bezüglich der aus Hybridisierung hervorge-
gangenen polyploiden Arten wird vermutet, dass sie nur einge-
schränkt oder kaum zur sexuellen Vermehrung fähig und daher
weitestgehend auf vegetative Vermehrung durch Apomixis ange-
wiesen sind (NELSON-JONES et al., 2002). Einerseits kann dies dazu
beitragen, dass die betreffenden Arten ihre Identität bewahren, da
sie vor der Inkorporation genetischer Variation aus anderen Arten
geschützt werden. Andererseits wird ihnen aber auch eine Möglich-

keit genommen, sich an wechselnde Umwelten durch die Neukom-
bination von Genen anzupassen. Dieser Umstand kann gerade für
endemische Arten mit wenigen Individuen von Bedeutung sein.

In Ergänzung zu morphologischen Studien haben sich in den
letzten Jahren insbesondere cpDNS-Marker als wertvolles Werk-
zeug in der Taxonomie etabliert (ODDOU-MURATORIO et al., 2001b;
DEMESURE et al., 1995; WEISING und GARDNER, 1999). In der
vorliegenden Untersuchung wurden universelle cpDNS-Primer
(WEISING und GARDNER, 1999) zur Charakterisierung genetischer
Variation von 12 Sorbus-Arten und insgesamt 141 Individuen ver-
wendet. Neben den beiden Ausgangsarten (Sorbus aria und Sorbus
torminalis) der Bastard-Mehlbeeren Gruppe (Sorbus latifolia aggr.)
wurden auch Proben von zwei taxonomisch distanzierten Arten
(Sorbus pinnatifida und Sorbus intermedia) untersucht. Mit dieser
Pilotstudie soll untersucht werden:

1. Ob die einzelnen Arten bezüglich ihrer cpDNA unterschieden
bzw. den Ausgangsarten zugeordnet werden können. 

2. Ob und in welchem Ausmaß Apomixis, d.h. die Bildung
genetisch identischer Nachkommen aus Samengewebe anhand von
Einzelbaumnachkommen von Sorbus heilingensis mit Hilfe von
Isoenzym-Genmarkern nachgewiesen werden kann.

2. MATERIAL

2.1 Chloroplasten-Analysen

Die Verteilung der Vorkommen in Thüringen ist in der folgenden
Karte (Abb. 1) dargestellt.

Der weitaus größte Teil der 141 untersuchten Proben wurde im
September 2009 in Thüringen gesammelt (Zweigproben teilweise
mit Früchten); 24 Proben stammen aus Mecklenburg-Vorpommern
(s. Tabelle 1).
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Abb. 1

Geographische Verteilung der untersuchten Sorbusarten in Thüringen.

Geographic Distribution of the Sorbus species analysed in Thuringia.
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Von 10 Altbäumen von Sorbus heilingensis wurden Knospenpro-
ben sowie Einzelbaumnachkommenschaften mit insgesamt 68
Nachkommen untersucht. 

3. METHODEN

3.1 cpDNA-Analysen

Die Isolation der DNA erfolgte nach Standardverfahren unter
Verwendung des Extraktionskits DNeasy der Fa. Qiagen (Qiagen,
Hilden). Für die Untersuchungen zur Phylogenie der verschiedenen
Arten wurden universelle SSR-Primer (ccmp) zur Analyse des
Chloroplasten-Genoms verwendet (WEISING und GARDNER, 1999).
Die Fragmentanalyse erfolgte mit Hilfe farbmarkierter Primer auf
einem Sequenzierer (ABI3100). Die genetische Variation der Chlo-
roplasten (cpDNA) wird bei Angiospermen in der Regel maternal
vererbt. Damit wird die cpDNA des Samenelters ohne Rekombina-
tion über die Eizelle an die Nachkommen weitergegeben. Durch die
Charakterisierung dieser sogenannten Haplotypen ist es möglich,
maternale Linien auch bei der Entstehung von Arten zu verfolgen.
Die Anwendung dieser Methoden kann damit Aufschluss darüber
geben, ob Verwandtschaftsverhältnisse mütterlicherseits zwischen
den untersuchten Arten bestehen und in welcher Richtung die
Hybridisierung bei den einzelnen Arten erfolgte. Aufgrund der rein
maternalen Weitergabe der Chloroplasten sind Hybridisierungs-

ereignisse nicht direkt nachweisbar. In einer Voruntersuchung von
insgesamt 24 Proben der Arten S. torminalis, S. aria, S. heilingen-
sis, S. multicrenata und S. decipiens wurden 10 ccmp Primer getes-
tet. Davon zeigten zwei (ccmp 3 und ccmp 4) Variation.

In den weiteren Analysen wurden daher die ccmp-Primer 3 und 4
verwendet, um alle 141 bereitgestellten Proben zu untersuchen. Die
darauf bezogene genetische Variation wurde zu eindeutig charakte-
risierten individuellen Haplotypen zusammengefasst, deren Häu-
figkeit in den Arten berechnet wurde. Auf dieser Grundlage wurde
der genetische Abstand d0 (GREGORIUS, 1974) berechnet und eine
Gruppierungsanalyse nach dem UPGMA-Algorithmus (SNEATH

and SOKAL, 1973) durchgeführt. Dabei werden Arten zu Gruppen
zusammengefasst, die genetisch relativ ähnlich sind.

3.2 Isoenzym-Analysen

Die Elektrophorese wurde mit auf die Sorbus-Arten angepassten
Standardmethoden (WENDEL and WEEDEN, 1989) durchgeführt.
Soweit eine Vererbungsanalyse für Isoenzympolymorphismen von
Arten vorliegt, können diese sehr gut als von beiden Elternteilen
vererbte genetische Marker verwendet werden. Für die Vielzahl der
hier untersuchten Arten steht eine Vererbungsanalyse allerdings
noch aus. Darüber hinaus handelt es sich häufig um polyploide
Arten, für die eine Vererbungsanalyse sehr komplex sein kann (s. a.

Tab. 1

Übersicht der untersuchten Arten, Anzahl untersuchter Proben 
und deren Ursprungsort (Forstbezirk).

Overview of the analysed species, number of samples investigated 
and their place of origin (Forest district).

1 Noch nicht botanisch beschriebene Vorkommen in den Thüringer Forstämtern Schwarza und Kaltennord-
heim, die aufgrund ihrer morphologischen Eigenschaften der Sorbus-latifolia-Gruppe zugeordnet werden
konnten.
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LEINEMANN, 2000). Auf eine Auswertung der Isoenzym-Analysen
mit dem Ziel einer eindeutigen Genotypisierung zur Bestimmung
genetischer Strukturen von allen zur Verfügung stehenden Arten
wurde daher hier verzichtet. In der vorliegenden Untersuchung
wurden Isoenzym-Analysen angewendet, um die Hypothese der
Agamospermie (Apomixis) bei Bastard-Mehlbeeren (u.a. NELSON-
JONES et al., 2002) für die Art Sorbus heilingensis näher zu unter-
suchen. Es wurden folgende Enzyme bzw. Enzymzonen untersucht
(die E.C. Ref.-Nrn. sind in Klammern angegeben): 6-Pgdh-A
(1.1.1.44), Pgm-B, Pgm-C (2.7.51), Adh-A (1.1.1.1), Pgi-B, Pgi-C
(5.3.1.9), Mnr-A (1.6.99.2) und Aat-A (2.6.1.1). 

Auch bei nicht erfolgter Vererbungsanalyse kann davon ausge-
gangen werden, dass aus Agamospermie hervorgegangene Nach-
kommen eines Samenelters zu diesem identische Zymogramme
ausprägen. Ist dies nur für einen putativen Isoenzym-Genort nicht
gegeben, so kann die Vermutung einer rein asexuellen Vermehrung
durch Apomixis für diesen Nachkommen verworfen werden. Für
die Analysen wurden die Proben der Nachkommen immer direkt
neben dem Samenelter auf dem Stärkegel aufgetragen. Wenn aus
einer Frucht mehr als ein Samen gewonnen werden konnte, so wur-
den auch diese nebeneinander aufgetragen. Von 10 Einzelbäumen
wurden insgesamt 68 Nachkommen untersucht. Nachkommen, die
über alle untersuchten Enzymsysteme identische Zymogramme
zeigten, wurden als Nachkommen durch Apomixis gewertet. Nach-
kommen, die nicht vollständig identische Zymogramme mit dem
Samenelter zeigten, wurden als Nachkommen aus generativer Ver-
mehrung gezählt.

4. ERGEBNISSE 

Am cpDNA-Genort ccmp3 wurden 3 Fragmente mit den Längen
(bp) von 97, 99 und 100 beobachtet, wobei das Fragment der Länge
97 (bp) nur einmal bei Sorbus latifolia vorkommt. Der cpDNA-
Genort ccmp4 war mit 8 unterschiedlichen Fragmenten (118, 119,
120, 121, 122, 125, 126 und 133) variabler. Einige der Fragmente

kommen nur selten bzw. einmal vor. Das Fragment 119 tritt nur in
einer Probe von Sorbus aria, das Fragment 120 nur einmal in der
Probe von Sorbus pinnatifida auf. Das Fragment 121 tritt aus-
schließlich bei allen Individuen von Sorbus intermedia sowohl in
Mecklenburg-Vorpommern als auch in Thüringen auf. Das Frag-
ment 122 wurde nur einmal bei Sorbus latifolia identifiziert,
während das Fragment 126 nur bei zwei Proben von Sorbus decipi-
ens und einer Probe von Sorbus torminalis beobachtet wurde. Frag-
ment 133 kam einmal bei Sorbus torminalis in Thüringen vor.

Insgesamt resultieren aus der Kombination von 3 (ccmp3) und 8
(ccmp4) Varianten 24 mögliche Kombinationen von Haplotypen;
davon wurden jedoch nur zehn Haplotypen beobachtet. Die Haplo-
typen sind in Tabelle 2 dargestellt. In der folgenden Tabelle 3 sind

Tab. 2

Beobachtete Fragmentlängen (in Basenpaaren (bp)) 
an den Chloroplasten-Genorten ccmp3 und ccmp4 

sowie die Bezeichnung der Haplotypen. 

Observed fragment length  (in base pairs (bp)) of  the chloroplast
gene loci ccmp3 and ccmp4 and their corresponding haplotypes.

Tab. 3

Relative Häufigkeiten der einzelnen Haplotypen in den Arten. 
Neben den Artnamen ist die absolute Anzahl untersuchter Proben aufgeführt.

Relative haplotype frequencies of the species. 
Numbers of samples investigated are shown on the right hand side of the species names.
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die relativen Häufigkeiten der Haplotypen in den einzelnen Arten
dargestellt. Dabei ist zu beachten, dass in einzelnen Fällen nur
wenige oder sogar nur eine Probe (Sorbus pinnatifida) einer Art
untersucht wurde. Wesentlich für die Charakterisierung der Lati-
folia-Gruppe ist zunächst die Betrachtung der potenziellen Aus-
gangsarten Sorbus aria und Sorbus torminalis. Hier zeigt sich, dass
beide Arten nur geringe Ähnlichkeiten aufweisen. So ist bei Sorbus
aria S-9 der häufigste Haplotyp mit 70% und bei Sorbus tormina-
lis der Haplotyp S-14 mit 67% in Thüringen und 74% in Mecklen-
burg-Vorpommern. Während Sorbus aria den Haplotyp S-14 auch
zu 10% aufweist, wurde der Haplotyp S-9 bei Sorbus torminalis
nicht gefunden. Neben den beiden Haplotypen S-9 und S-14 ist ein
dritter Haplotyp S-22 häufiger zu beobachten. Dieser kommt bei
Sorbus aria und Sorbus torminalis vor, jedoch nur mit Häufigkei-
ten von etwa 10%, während er bei einigen der hier untersuchten
Arten wie Sorbus acutisecta und Sorbus latifolia mit ca. 60% vor-
kommt. Insgesamt sind die Unterschiede zwischen den genetischen
Strukturen der cpDNS-Haplotypen der hier untersuchten Arten
stark ausgeprägt und liegen im Durchschnitt bei einem genetischen
Abstand von 0,6.

Bei Sorbus latifolia wurden große lokale Unterschiede beobach-
tet. So weisen alle 7 Proben aus dem Revier Neubrunn in
Schwarza, den Haplotyp S-14 auf, während die meisten anderen
Proben den Haplotyp S-22 zeigen. Möglicherweise sind für dieses
Ergebnis Verwandtschaftsverhältnisse zwischen benachbarten Bäu-
men innerhalb der Kleinstvorkommen ursächlich, indem diese Bäu-
me nur von wenigen, möglicherweise einzelnen, Elternindividuen
abstammen. Dies führt dann zu einer geringen Variation innerhalb
und einer deutlichen Differenzierung zwischen den Kleinstvorkom-
men. Bei Sorbus torminalis liegt eine geographische Differenzie-
rung bezüglich seltener Haplotypen zwischen Thüringen und
Mecklenburg-Vorpommern vor. In Mecklenburg-Vorpommern tritt

neben dem Haplotyp S-14 nur ein zweiter Haplotyp S-15 auf,
während in Thüringen die Haplotypen S-16, S-22 und S-23 jeweils
einmal beobachtet wurden. Für die Gruppe der Bastard-Mehlbee-
ren zeigt sich, dass mit Ausnahme eines Baumes von Sorbus latifo-
lia keine dieser Arten Haplotypen aufweist, die nicht auch bei den
Ausgangsarten zu finden sind. Werden neben den typischen Haplo-
typen S-9 bei Sorbus aria und S-14 bei Sorbus torminalis auch die
seltenen Haplotypen betrachtet, weist keine der Bastard-Mehl-
beeren ausschließlich Haplotypen auf, die nur einer der Ausgangs-
arten zugeordnet werden könnten. 

Die Gruppierungsanalyse der Haplotyphäufigkeiten in den ein-
zelnen Arten und Sippen gibt Ähnlichkeiten zwischen diesen wie-
der, die wesentlich durch das Vorkommen der häufigen Haplotypen
S-9, S-14 und S-22 geprägt sind. 

In der Gruppierungsanalyse bilden sich zwei Hauptgruppen
(s. Abbildung 2). Die erste Gruppe besteht aus Arten, die häufig
den Haplotyp S-9 aufweisen, dies sind: Sorbus acutisecta, Sorbus
heilingensis und Sorbus parumlobata. Die Arten der zweiten Grup-
pe zeigen oft den Haplotyp S-14 in größerer Häufigkeit.

Hier finden sich Sippen wie Sorbus decipiens, Sorbus isenacen-
sis, Sorbus subcordata und Sorbus multicrenata. Letztere besitzt
ausschließlich den Haplotyp S-14. Eine Abstammung von Sorbus
torminalis in der mütterlichen Linie ist damit wahrscheinlich. Die
beiden Arten Sorbus intermedia und Sorbus pinnatifida weisen ein-
malige Haplotypen auf und zeigen jede für sich die größten geneti-
schen Unterschiede zu den beiden Hauptgruppen. 

4.1 Isoenzym-Analysen zur Untersuchung von Apomixis 
bei Sorbus heilingensis

Die Analysen zeigten komplexe Zymogramme, die auf Polyploi-
die bei Sorbus heilingensis hinweisen könnten. Zwischen den Pro-

Abb. 2

Gruppierungsanalyse (UPGMA) auf Grundlage der genetischen Abstände 
zwischen den relativen Häufigkeiten der Haplotypen in den Arten.

Clusteranalysis (UPGMA) based on the genetic distance (GREGORIUS, 1974) 
between the haplotype frequencies of the species.
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ben (Knospen und Samen) gab es große Unterschiede bezüglich
der Qualität, daher konnten nicht alle Enzymsysteme für alle Pro-
ben in gleicher Weise dargestellt werden.

Von den insgesamt 68 untersuchten Nachkommen konnten nur
3 Nachkommen (4%) beobachtet werden, die im Vergleich zum
Samenelter vollständig identische Zymogramme zeigten. Diese
können daher aus Apomixis hervorgegangen sein. Vom Samenelter
unterschiedliche Zymogramme zeigten 65 Nachkommen. Somit
scheint Sorbus heilingensis einen überaus hohen Anteil an genera-
tiver Vermehrung zu realisieren. In 5 Fällen konnten zwei oder drei
Samen aus einer Frucht extrahiert werden. In keinem der Fälle
zeigten diese Samen identische Zymogramme. 

5. DISKUSSION 

In der vorliegenden Studie wurde der Komplex der Bastard-
Mehlbeere in Thüringen erstmals mit Hilfe von Chloroplasten-
Genmarkern untersucht. Sowohl für die Ausgangsarten Sorbus aria
und Sorbus torminalis als auch für die anderen Arten wurden nur
Stichproben bzw. Kleinstvorkommen untersucht, auf deren Grund-
lage lediglich eine erste Charakterisierung dieser Arten bezüglich
der Variation der cpDNA erfolgen kann. Im Hinblick auf die Unter-
suchungsziele sind aber dennoch erste interessante Aussagen abzu-
leiten. Die Muster der genetischen Variation der cp-DNA der ver-
schiedenen Sorbus-Arten unterstützen die Hypothese, dass es sich
hier um Hybriden zwischen Sorbus aria und Sorbus torminalis
handelt, da mit Ausnahme eines Baumes von Sorbus latifolia keine
der Bastard-Mehlbeeren genetische Variation besitzt, die nicht auch
in einer der beiden Ausgangsarten zu finden ist. Hingegen sind die
Haplotypen der nicht verwandten Arten Sorbus intermedia und
Sorbus pinnatifida vollständig differenziert. Dies spricht dafür,
dass mit dem verwendeten Markerset einerseits Arten vollständig
differenzierbar sind, andererseits aber auch Verwandtschaftsverhält-
nisse innerhalb eines Hybridkomplexes dargestellt werden können.
Für die potenziellen Ausgangsarten des untersuchten Hybridkom-
plexes deutet sich eine starke Differenzierung bezüglich der „art-
typischen“ Haplotypen an. Dabei handelt es sich um den für Sorbus
aria typischen Haplotyp S-9 und den Sorbus torminalis Haplotyp
S-14. Bei Sorbus torminalis war dieser Haplotyp in Thüringen,
aber auch in Mecklenburg-Vorpommern mit etwa 70% dominie-
rend. Neben diesen beiden Haplotypen ist noch der Haplotyp S-22
häufig. Bei Sorbus latifolia ist dieser Haplotyp mit 58% dominie-
rend, gefolgt von S-14 mit 37%, während der für Sorbus aria typi-
sche Haplotyp S-9 nicht beobachtet wird. Dies spricht dafür, dass
Sorbus latifolia nur mit geringer Wahrscheinlichkeit aus einer
Kreuzung zwischen Sorbus aria als Mutter und Sorbus torminalis
als Vater hervorgegangen ist. Ähnlich verhält es sich bei Sorbus
multicrenata und Sorbus subcordata. Neben diesen drei Arten
gruppieren aber auch Sorbus decipiens und Sorbus isenacensis
zusammen mit Sorbus torminalis, während nur drei Arten (Sorbus
parumlobata, Sorbus heilingensis und Sorbus acutisecta) mit
Sorbus aria gruppieren und hier eine größere genetische Ähnlich-
keit zum potenziellen weiblichen Elter vermutet werden darf.
Besonders ausgeprägt ist dies bei Sorbus heilingensis, während
Sorbus parumlobata und Sorbus acutisecta neben dem Haplotypen
S-9 auch den Haplotypen S-22 aufweisen, der bei Sorbus aria nur
einmal beobachtet wurde. Tendenziell widersprechen diese Ergeb-
nisse der gängigen Hypothese einer asymmetrischen Hybri-
disierung zwischen Sorbus aria und Sorbus torminalis, bei der
überwiegend Sorbus aria als Mutter auftreten soll (PRICE and
RICHARD, 2007; ODDOU-MURATORIO et al., 2001a). Hingegen zei-
gen cp-DNA-Analysen von CHESTER et al. (2007), dass Vertreter
der Sorbus-latifolia-Gruppe ausschließlich von Sorbus torminalis
als Samenelter abstammen. Dies legt den Schluss nahe, dass Arten
aus der Gruppe der Sorbus-latifolia-Hybriden durch Kreuzungen in
beide Richtungen entstehen können. 

Neben den beiden Haplotypen S-9 und S-14 tritt auch S-22 häu-
fig auf. Da der Haplotyp S-22 nur selten in den beiden potenziellen
Ausgangsarten Sorbus aria und Sorbus torminalis gefunden wurde,
stellt sich die Frage nach der Beteiligung einer dritten Ursprungsart
dieses untersuchten Hybridkomplexes. Hier ist möglicherweise
eine Ausdehnung der Untersuchung auch auf weitere Arten vielver-
sprechend, ebenso wie die Erweiterung des Markersets auf Kern-
genmarker (ODDOU-MURATORIO et al., 2001b), die es erlauben wür-
den, auch den paternalen Beitrag in diesem Hybridkomplex zu
untersuchen.

5.1 Apomixis

Die Untersuchung der Hypothese vorwiegender Apomixis bei
Hybriden der Latifolia-Gruppe erfolgte mit Isoenzym-Phänotypen,
indem identische Muster zwischen dem Samenelter und den betref-
fenden Samen als Hinweis auf asexuelle Reproduktion gewertet
wurden. Mit lediglich 4% wurde der Anteil der Apomixis jedoch
sehr gering eingeschätzt. Somit scheint Sorbus heilingensis entge-
gen den Erwartungen (s. a. ROBERTSON et al., 2010) in sehr ausge-
prägter Weise Nachkommen durch generative Reproduktion zu
erzeugen. Dies scheint auch für andere Sorbus-Arten zu gelten.
Diese Hypothese unterstützt der von BIEDENKOPF et al. (2007)
ebenfalls auf der Basis von Isoenzym-Analysen durchgeführte
genetische Vergleich von Sorbus torminalis-Altbäumen und ihren
Nachkommenschaften.

Die Nutzung von Isoenzymen ohne Vererbungsanalyse und die
nicht auszuschließende Polyploidie dieser Art machen es möglich,
dass Artefakte die Auswertung beeinflusst haben können. Ein deut-
licher Einfluss auf das vorliegende Ergebnis wäre dann zu erwar-
ten, wenn identische Isoenzymgenotypen als unterschiedliche
Isoenzymphänotypen interpretiert worden wären. Obwohl die
untersuchten Proben keine Hinweise darauf gaben, könnte ein sol-
ches Ergebnis z.B. infolge gewebespezifischer Aktivität auftreten.
Im Rahmen weiterer Analysen auch durch Verwendung kernkodier-
ter Mikrosatelliten sollten daher die Untersuchungen zur Apomixis
anhand von Eltern-Nachkommenschafts-Analysen fortgeführt wer-
den. 

6. ZUSAMMENFASSUNG

Das Hauptziel der vorliegenden Studie bestand in der geneti-
schen Charakterisierung von Hybriden der Sorbus-latifolia-Gruppe
in Thüringen mit Hilfe von universellen cpDNA-Markern (ccmp).
Untersucht wurden insgesamt 141 Proben von insgesamt 12 Arten
bzw. Sippen, darunter auch die potenziellen Ausgangsarten Sorbus
aria und Sorbus torminalis. Neben den acht potenziellen und bota-
nisch charakterisierten Hybriden (Sorbus acutisecta, Sorbus decipi-
ens, Sorbus heilingensis, Sorbus isenacensis, Sorbus latifolia, Sor-
bus multicrenata, Sorbus parumlobata, Sorbus subcordata) wurden
auch die Arten Sorbus pinnatifida und Sorbus intermedia einbezo-
gen. Für eine der Sippen (Sorbus heilingensis) wurde geprüft, in
welchem Umfang diese Art zur asexuellen Regeneration (Apomi-
xis) neigt. Mit Isoenzym-Genmarkern wurden insgesamt 10
Samenbäume und 68 Nachkommen charakterisiert. 

Insgesamt wurden bei der Untersuchung 10 verschiedene Haplo-
typen beobachtet. Zwei der Haplotypen S-9 und S-14 waren cha-
rakteristisch für Sorbus aria und Sorbus torminalis mit Häufigkei-
ten von jeweils ca. 70%. Andere Haplotypen kamen bei den
Ausgangsarten nur selten vor. Mit Ausnahme eines Sorbus-
latifolia-Hybriden zeigten alle Bastard-Mehlbeeren ausschließlich
Haplotypen, die auch bei den Ausgangsarten zu finden waren. Da-
rüber hinaus wurde ein Haplotyp S-22 beobachtet, der in einzelnen
Hybrid-Arten Häufigkeiten über 50% erreichte, in den Ausgangs-
arten jedoch nur selten vorkommt. Möglicherweise ist daher eine
dritte Sorbus-Art an der Bildung dieses Hybridkomplexes beteiligt.
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Die Verteilung der Haplotypen in der Gruppe der Hybriden deutet
an, dass Hybridisierung in beide Richtungen möglich ist. Die nicht
verwandten Arten Sorbus pinnatifida und Sorbus intermedia sind
vollständig von den Sippen des endemischen Sorbus-latifolia-Kom-
plexes getrennt. Ergänzende Isoenzym-Untersuchungen zur Apo-
mixis bei Sorbus heilingensis zeigten, nur bei 4% der Nachkom-
men zum Samenbaum identische Muster. Dies deutet daraufhin,
dass Sorbus latifolia in unerwartet hohem Ausmaß zu generativer
Reproduktion befähigt ist.

7. Abstract

Title of the paper: Insights into genetic variation patterns in the
genus Sorbus in Thuringia.

The main objective of the survey was the characterization of
Hybrid-Species of the Sorbus latifolia aggr. with universal (ccmp)
cpDNA markers. In total, 141 samples of 12 Sorbus species includ-
ing the two ancestral species Sorbus aria and Sorbus torminalis
were investigated. Beside eight botanically characterized Hybrid-
Species (Sorbus acutisecta, Sorbus decipiens, Sorbus heilingensis,
Sorbus isenacensis, Sorbus latifolia, Sorbus multicrenata, Sorbus
parumlobata, Sorbus subcordata) the species Sorbus pinnatifida
and Sorbus intermedia were analysed (see Table 1 and Figure 1).
Isozyme gene markers were applied to investigate apomictic
regeneration in one species (Sorbus heilingensis) with overall 68
progenies of ten seed parents. The cpDNA analyses displayed 10
haplotypes (see Table 2). In Table 3 the haplotype frequencies
within the single species are shown. Two out of a total of 10
haplotypes (S-9 and S-14) were characteristic for the ancestral
species Sorbus aria and Sorbus torminals, respectively, with
frequencies of about 70% each. Other haplotypes are rare in these
two species. With the exception of one Sorbus latifolia tree all
hybrids showed solely haplotypes of the two potential ancestral
species. One of the rare haplotypes (S-22) of the ancestral species
displayed frequencies higher than 50% in some of the hybrid
species. Thus, a third unidentified ancestral species is possibly
involved in the formation of this hybrid aggregate. The distribution
of haplotypes within and between the single hybrid species indi-
cates that hybridisation between Sorbus aria and Sorbus torminalis
is possible in both directions. Each of the taxonomically distant
species Sorbus pinnatifida and Sorbus intermedia showed unique
haplotypes. 

The investigations concerning apomictic regeneration in Sorbus
heilingensis revealed unexpectedly high estimates of sexual regen-
eration of 96% since only 4% of the progenies showed identical
patterns to their particular seed parents.
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