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Abstract

The complete assortment of parsley (Petrosetinum crispum) accessions (200) of the IPK gene
bank and 19 genotypes from the JKI were grown in parallel in Gatersleben and in Qnedlinburg.
They were characterized morphologically as weil as for resistance traits, aromatic components,
taste, and flavour. All genotypes were characterized with 206 moleculaI' markers. The 1/0 matrix
was used for distance analysis showing clear separation into two main groups. All crisped-Ieafed
types were found in the larger subgroup, whereasthe smalleI' one includes all root-types. Leaf-.
types were dispersed over both subgroups. Separation into the same two subgroups was found
after PCA of the holistic analysis of volatile substances. Combinillg both results the subgroups
according moleculaI' analysis alld chemotypes were idelltical with the exception of ollly 8
genotypes. Good correlation has beell fOUlld between genetic distallces and content of differellt
oil componellts.

Einleitung

Die Petersilie (Petroselinum crispum (Mill.) Nym.) ist eine Kulturpflanze', die eine sehr lange
Anbaugeschichte aufweist. In der Antike wurde sie vor allem als Heilpflanze und zu kultischen
Zwecken genutzt. Die hamtreibende Wirkung der Petersilie wird auch heute noch in der Natur
heilkunde geschätzt. Allerdings steht mittlerweile die Nutzung als Gewürz in der Nahmngs
mittelzubereitung klar im Vordergnl11d. Petersilie hat mit 1700 ha die größte Anbaufläche aller
Gewürzpflanzen in Deutschland. Das WeltsOltiment Petersilie der Genbank des IPK, Gatersle
bel). wurde erstmalig einer genetischen Distanzanalyse unterzogen. Gleichzeitig wurden die Kon
zentrationen wichtiger flüchtiger Inhaltsstoffe durch Hydrodestillation bestimmt und die Gesam
theit der flüchtigeri Inhaltsstoffe in einem holistischen Ansatz, einer sogenannten nicht-zielge
richteten Analytik erfasst. Diese Ausgangsdaten werden ftlr erste Assoziationsstudien zwischen
molekularen'Markem und Merkmalen genutzt.
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Material und Methoden

, Das Weltsortiment der Bundeszentralen ex situ-Genbank des IPK, Gatersleben (200 Akzessio
nen) und weitere 19 Herkünfte des JKI, Quedlinburg wurden an den Standorten Quedlinburg und
Gatersleben angebaut und morphologische sowie Resistenzmerkmale mehrmals in der Vegeta
tionszeit erfasst.

Die DNA-Isolation erfolgte aus Mischproben der Genotypen nach einer leicht variierten
Methode von POREBSKI et al. (1997). Die RAPD-Analyse folgte entsprechend dem Protokol1
von WILLIAMS et al. (1990), jedoch wurden die Amplifikationsprodukte auf PAAGE-Gelen
(Sequigene GT, BIO-RAD, 38 x 50 cm) aufgetrennt. Die Banden wurden durchSilberfärbung
nach B;\SSAM et al. (1991) sichtbar gemacht. Für die Doppel-Primer (dp) RAPD-Technik
wurde jeweils ein unmarkierter und ein fluoreszenzmarkierter Decamer-Primer kombinieti und
nach Amplifikation mittels RAPD-Protokol1, die Produkte mit dem ABI 310 Genetic Analyzer
(Applied Biosystems) aufgetrennt und detektiert (BUDAHN et al. 2008). SRAP-Marker wurden
gemäß LI und QUIROS (2001) analysiert. Die Amplifikation der AFLP-Fragmente erfolgte nach
dem Protokol1 von VOS et al. (1995) und deren Auftrennung und Detektion mittels LICOR
4300S. Die erhaltene lIO-Matrix wurde mit dem Programm PAUP im Neighbor joining-Modus
(NE! und LI 1979) verrechnet.

Houplgnlppe 1

Houptglwpe 2

Abb. 1: Dendrogramm der Distanzanalyse von 219 Akzessionen der Petersilien (Petroselinum
crispum) basierend auf 206 molekularen Markern .

Für die Bestimmung der flüchtigen Inhaltstoffe wurde ein holistischer Ansatz gewählt. Blattma
terial wurde homogenisiert, enzyminhibiert und einer HS-SPME (automated headspace solid
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phase microextraction) unterzogen. Die an einer 100 l!m Polydimethylsiloxane-Faser (SupeIco,
Bellefonte, PA, USA) absorbierten flüchtigen Substanzen wurden mittels Gaschromatographie
(GC Agilent Technologies 6890) aufgetrennt. Alle erhaltenen Peaks übel' einem Schwellenwert
wurden anschließend einer Mustererkennung unterzogen und die erhaltenen Daten mittels
Principal Component Analysis (PCA) visualisiert (ULRICH et al. 2003). ParaIleie GCIMS-Läufe
mit definierten Substanzen dienten der Identifikation ausgewählter Peaks.

Zur quantitativen Bestimmung wertbestimmender Inhaltsstoffe wurde das ätherische Öl durch
Destillation gewonnen und anschließend mittels Gaschromatographie aufgetrennt.

Ergebnisse und Diskussion

Die 219 zu untersuchenden Akzessionen wurden in Quedlinburg und Gatersleben angebaut. Die
Blattpetersilien-Typen (Convarietät crispum) wurden nach ihrem Habitus den Varietäten vulgare
(glattblättrige Formen), neapolitanicum (glattblättrige Formen mit verlängerten Petiolen) und
crispum (krausblättrige Formen) zugeordnet und von der Convarietät radicosum (Wurzelpeter
siIien-Typen) unterschieden.

Alle 219 Akzessionen wurden mit 206 Markern (22 RAPD-, 66 dpRAPD-, 53 SRAP- und 65
AFLP-Marker) untersucht. Nach Analyse der IIO-Matrix mit dem Programm PAUP ergaben sich
zwei sehrklar unterschiedene Hauptgruppen von 132 bzw. 87 Akzessionen (Abbildung 1).

AIle krausblättrigen Petersilien-Typen waren der größeren Hauptgmppe (HG 1) zugeordnet und
untereinander stark geclustert, alle Wurzelpetersilien-Typen fanden sich in der kleineren Haupt
gmppe (HG 2) wieder. Die restlichen Blattpetersilien-Akzessionen (sowohl der Varietät vulgare,
als auch der Varietät neapolitanicum) waren über beide Hauptgmppen verteilt.

Die Gesamtheit der flüchtigen Inhaltsstoffe, insgesamt 133 Peaks, wurde für alle Akzessionen
erfasst und die Daten mittels PCA verre'chnet. Dabei ergaben sich gleichfalls genau zwei Haupt
gmppen (Chemotypen). Beim Vergleich der molekularen Gmppiemng und der Gmppiemng
nach Chemotypen ergab sich eine sehr hohe Übereinstimmung. Nur 8 Akzessionen wurden

. durch die beiden völlig unabhängigen Bestimmungen nicht übereinstimmend gmppiert. Der
Grad an genetischen Unterschieden wird also sehr gut vom Spektrum an flüchtigen Inhalts
stoffen wiedergespiegelt.

Schließlich wurden der Gesamtgehalt und 11 EInzeikomponenten des ätherischen Blattöls in den
219 Akzessionen quantifiziert. Insbesondere bei Myrcen und ß-Phellandren konnte eine klare
Kon'elation mit der genetischen Distanz festgesteIlt werden. Der ß-Phellandren-Anteil am jewei
ligen Gesamtgehalt des ätherischen Öls war in der HG 1 im Durchschnitt doppelt so hoch wie in
HG 2. Dagegen ist der durchschnittliche Myrcen-Gehalt der Akzessionen in der HG 2 2,3-mal so
hoch wie in der HG 1. Auf diesen Ergebnissen aufbauende Assoziationsstudien von individu
ellenmolekularen Markern und Merkmalen sollen die Gmndlage für eine markergestützte Selek
tion bei der Petersilie schaffen.
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