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Die genetischen Ressourcen der Rebe: 
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Einführung
Nach bisherigen Erkenntnissen dürfte das primäre Domestikationszentrum der Rebe Vitis vinifera L. 

im Bereich Südostanatolien/Südkaukasus gewesen sein. Dies belegen zahlreiche archäologische Funde, wie 
eine 7000 bis 7400 Jahre alte Amphore (McGOVERN 2003) und eine auf 4000 v. Chr. datierte Kelteranalage 
in Armenien (BARNARD 2011). Es wird vermutet, dass sich kurz vor oder innerhalb dieses Zeitraums der 
Übergang von der Wild- zur Kulturform vollzog. Dieser sogenannte Domestikationsprozess ist analog zu an-
deren Kulturpflanzen gekennzeichnet durch eine Vergrößerung der Pflanzenorgane (Gigantismus) VAVILOV 
(1930). Dieses Phänomen sowie bessere Inhaltsstoffe, kulturdienliche Ernteeigenschaften oder die Änderung 
der Photoperiode-Sensitivität bezeichnet HAMMER (1984) mit der Vokabel Domestikationssyndrom. Ver-
gleichbare Ereignisse, sprich Mutationen, brachten auch unsere heutigen Kulturreben hervor: (1) Geschlecht: 
Wildreben sind getrenntgeschlechtlich. Durch eine Mutation am Geschlechtslokus entstanden zwittrige Pflan-
zen (LEVADOUX 1956, FECHTER et al. 2012). Dadurch konnte im Anbau auf den männlichen Bestäuber 
verzichtet werden. (2) Pflanzenorgane: Die Trauben und die Beeren vergrößerten sich. Die Frucht als Ganzes 
wurde dadurch kompakter. (3) Inhaltsstoffe: Die extrem hohen Mostsäurewerte der Wildform sind in der Kul-
turrebe nicht mehr anzutreffen, während die hohe Zuckerakkumulation nach NEGRUL (1938) bereits in der 
Wildform angelegt ist. (4) Beerenfarbe: Zwei Mutationen am Farblokus, der von drei MYB-Transkriptions-
faktoren (KOBAYASHI 2004, WALKER 2007) kontrolliert wird, führten zunächst zur weißen Beerenfarbe. 
Daraus entstanden später alle Zwischenstufen von rosa über rot bis violett. Für FOURNIER-LEVEL et al. 
(2010) gingen die zwei Punktmutationen an VvMybA2 voraus, die zur roten Beerenfarbe führten. Dies ergab 
die Sequenzierung des Farblokus in einer Kernsammlung. Erst danach erfolgte ihrer Meinung die Einfügung 
eines Retrotransposons Gret1 in der Promotorregion von VvMybA1, welches die Weißbeerigkeit auslöste. Für 
andere Forschergruppen wiederum könnte die Reihenfolge auch umgekehrt gewesen sein.

Das leicht bewurzelbare Rebholz dürfte die vegetative Vermehrung und rasche Ausbreitung von reich-
tragenden wohlschmeckenden Auslesestöcken im Vorderen Orient begünstigt haben. Dies belegen Ausgra-
bungen weit entfernt vom Domestikationszentrum, die neben Trauben- auch Holzreste zu Tage förderten (Mc-
GOVERN 2003). Man darf davon ausgehen, dass die einzelnen „Sorten“ entsprechend ihrer Eigenschaften, 
nach Fundorten oder „Züchter“ benannt waren. Zumindest ist uns dies aus der Antike überliefert. VERGIL 
(79 v. Chr.-13 n. Chr.), COLUMELLA (lebte Mitte des 1. Jh. n. Chr.) und PLINIUS (23-79 n. Chr.) hinterlie-
ßen etwa 100 Sortenbezeichnungen (KÖNIG 2012). Beim Studium ihres Schrifttums fällt auf, dass auch da-
mals schon die gleiche Rebsorte verschiedene Namen (Synonyme) tragen konnte und manche Rebsorten trotz 
identischer Bezeichnung (Homonyme) unterschiedlich waren. Diese Gegebenheiten beschäftigen uns heute 
noch. Sie stellen eine große Herausforderung dar, wenn es darum geht, die wahre Identität von Akzessionen/
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Rebsorten zu bestimmen. Die Sortenechtheit ist nämlich Voraussetzung für die Sicherung der genetischen 
Diversität, insbesondere seltener Rebsorten. Darüber hinaus ist die korrekte Sortenbezeichnung auch für die 
Züchtung, Forschung und den Weinbau von grundlegender Bedeutung. Außer Synonymen und Homonymen 
befinden sich in den weltweiten Rebsortimenten ca. 10 % Bezeichnungsirrtümer (DETTWEILER 1991), die 
es ebenfalls zuzuordnen gilt.

In allen europäischen Weinbauländern stand man vor 30 Jahren vor fast unüberwindlichen Aufgaben. 
Man war sich der Notwendigkeit bewusst geworden, seltene autochthone Sorten vor Generosion zu schützen. 
Der Austausch zwischen Rebsortimenten wurde intensiviert und die europaweite Suche nach verschollenen 
Rebsorten in alten Weinbergen begann. Dabei stieß die traditionelle Methode der Sortenbestimmung mittels 
morphologischer Merkmale, die sogenannte Ampelographie, an ihre Grenzen. In Anbetracht der umfangrei-
cher gewordenen nationalen Rebsortimente – das weltweit größte in Vassal/Südfrankreich umfasst mehr als 
7500 Akzessionen – waren unterstützende Werkzeuge für die Sortenerkennung sehr willkommen. Der geneti-
sche Fingerabdruck revolutionierte diese dringenden Arbeiten, indem er Sortenidentitäten aufdeckte, die dann 
mittels morphologischer Merkmale gegengeprüft werden konnten. Im Rahmen von drei europäischen Projek-
ten konnte ein weites Netzwerk europäischer Sortimente begründet werden. Es erfolgte die Sortenechtheits-
feststellung nicht nur auf nationaler Ebene, sondern europaweit. Im Hinblick auf die gezielte Erhaltung, insbe-
sondere der bedrohten genetischen Ressourcen, war dies grundlegend. Im Folgenden wird auf den Beginn der 
Erhaltungsinitiative, die Errichtung der Rebendatenbanken, insbesondere der Europäischen Vitis Datenbank 
eingegangen. Am Beispiel der COST Aktion FA1003 wird gezeigt, wie durch den Einsatz des genetischen 
Fingerabdrucks die Sortenidentifikation gelingt. 

Beginn der Erhaltungsaktivitäten in Europa
Die antreibende Kraft war der damalige Leiter des Instituts für Rebenzüchtung Geilweilerhof, Professor 

Gerhard ALLEWELDT. Durch seine Initiative tagte 1979 in Rom und 1982 in Thessaloniki die IBPGR-Ar-
beitsgruppe „Vitis Genetische Ressourcen“, der er vorstand. Als Mitglied der „Internationalen Organisation 
Rebe und Wein (OIV) - Expertengruppe Genetische Ressourcen und Rebenzüchtung“ bewirkte er zeitgleich 
die Erstellung einer zukunftsweisenden Resolution. Die IBPGR-Arbeitsgruppe „Vitis Genetische Ressourcen“ 
beschloss 1982 vor allem (1) die Bestandsaufnahme zu Erhaltungsaktivitäten in Europa, (2) die Unterstützung 
der Sammlung alter Rebsorten, (3) die Beschreibung der Rebsorten zur Identifikation von Synonymen unter 
(4) Anwendung der eigens zusammengestellten Deskriptorenliste, die aus 21 morphologischen Merkmalen 
bestand (IBPGR 1983). Die OIV-Resolution N° 2/82 „Sammlung und Erhaltung der genetischen Ressourcen 
der Vitis ssp.“ empfahl unter anderem (1) die Sammlung in Zentren mit hoher genetischer Vielfalt, (2) die 
Erhaltung der Vitis-Arten, Sorten und Klone in Sortimenten, (3) die Entwicklung der internationalen Zusam-
menarbeit zwischen Genbanken und (4) die Dokumentation der Vitis-Arten, Sorten und Klone. 

Zwei Jahre später, 1984, war der Grundstein für die Dokumentation der weltweit existierenden und/oder 
beschriebenen Wildarten, Rebsorten und Zuchtstämme gelegt. Die Datenbank „Vitis International Variety Ca-
talogue“ (VIVC) (www.vivc.de) entstand. Entsprechend einem vorher abgestimmten Kriterienkatalog, ähnlich 
der Passport-Deskriptoren, wurden die in den weltweiten Rebsortimenten gepflanzten Akzessionen registriert. 
Außerdem wurden noch die in der einschlägigen Literatur aufgeführten Sortennamen aufgenommen. Zu den 
erfassten Kriterien gehörten zum Beispiel die Beerenfarbe, Synonyme, Herkunft, Abstammung, Züchter, Vi-
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tis-Art, Verwendung und Bibliographie. Jede Akzession/Sorte erhielt einen Leitnamen und eine Kenn-Num-
mer. Heute umfasst der VIVC etwa 23.500 Leitnamen. Die Datenbank wird gut besucht. Im Durchschnitt 
greifen mehr als 110 unterschiedliche Besucher am Tag auf den VIVC zu. Insgesamt sind es etwa 230 Zugriffe 
am Tag. Die Datenbank unterliegt fortwährenden Erweiterungen und Ergänzungen, auch bedingt durch neue 
Forschungserkenntnisse. 

Europäische Zusammenarbeit: Projekte
Bis hingegen die europaweite Zusammenarbeit ins Rollen kam, vergingen noch weitere 15 Jahre. Diese 

begann dank der Projektausschreibung der Europäischen Kommission zur Erhaltung der genetischen Ressour-
cen Mitte der 1990er Jahre (ANONYM 1994). Im ersten Projekt, GENRES81 (Laufzeit 1997-2002), waren 
bereits 19 Partner involviert (MAUL und THIS 2008). Die erste Fassung der Europäischen Vitis Datenbank 
(www.eu-vitis.de) wurde konzipiert. Multi Crop Passport Deskriptoren und Deskriptoren zur Charakterisie-
rung der Akzessionen wurden optimiert und die Merkmale seltener Sorten erfasst. Ein breit angelegter Versuch 
bewies die Eignung von Mikrosatellitenmarkern zur Sortenidentifikation unabhängig von Labor und Geräten 
(THIS et al. 2004). Dem GENRES81-Projekt folgte das Schwarzmeerprojekt (Laufzeit 2003-2007). Beteiligt 
waren die Kaukasusländer und weitere das Schwarze Meer angrenzende Nationen (MAGHRADZE 2009). Mit 
der Bewilligung des zweiten EU-Projekts GrapeGen06 (Laufzeit 2007-2011) konnte ein lang gehegter Gedan-
ke umgesetzt werden, nämlich die Entwicklung einer zukunftsfähigen Europäischen Vitis Datenbank (www.
eu-vitis.de), die das Einpflegen und den Export von Akzessionsdaten durch die Partner ermöglicht (MAUL 
et al. 2012). Damit wurde erreicht, dass - auch nach Projektablauf - die Kuratoren der Sortimente ihre Be-
standslisten und Beschreibungsdaten aktualisieren können. Außerdem wurde erstmals in größerem Umfang 
der genetische Fingerabdruck zur Bestimmung von Akzessionen mit unbekannter Identität eingesetzt. Bei der 
COST Aktion FA1003 (Laufzeit 2010-2014; MAUL et al. 2015a) stand die Evaluierung und Genotypisierung 
von Akzessionen in osteuropäischen Rebsammlungen im Fokus. 

Europäische Zusammenarbeit: Aktivitäten im Rahmen europäischer Programme
Fast zwanzig Jahre Zusammenarbeit hat zu kooperativem Arbeiten, einem guten Zusammenhalt und zu 

Freundschaften geführt. Das Erreichte lässt sich wie folgt zusammenfassen:
−	 Ein Bestandsregister europäischer Rebsortimente wurde erstellt. Es umfasst z. Zt. 58 Rebsammlungen aus 

28 Ländern (Abb. 1). 
−	 Die darin erhaltenen 37.170 Akzessionen sind mit 35 FAO/IPGRI Multi Crop Passport Deskriptoren und 

14 Vitis-spezifischen Deskriptoren beschrieben.
−	 Im Fokus steht die morphologische Beschreibung von vernachlässigten und selten gewordenen Rebsorten 

mit Hilfe von 48 Deskriptoren und 
−	 die Erfassung der Phänologie und die Analyse der Beereninhaltsstoffe von autochthonen osteuropäischen 

Rebsorten.
−	 Die Beschreibung und Bewertung agronomischer Eigenschaften von 56 seltenen Rebsorten unter 

„On-farm“-Bewirtschaftung war Bestandteil von GrapeGen06.
−	 Eine Inventarisierung der Vitis sylvestris Vorkommen in 8 Ländern ergab 225 Standorte, die überwiegend 

aus wenigen oder sogar nur einem Individuum bestehen.
−	 Die Koordination der langfristigen Erhaltung (AEGIS) wurde eingeleitet.
−	 Sämtliche erfasste Daten werden in der Europäischen Vitis Datenbank (www.eu-vitis.de) dokumentiert.
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−	 Die Sortenechtheitsprüfung der Akzessionen wird fortlaufend unter Verwendung von neun Mikrosatelli-
tenmarkern und mit Hilfe morphologischer Merkmale praktiziert. Beispielhaft werden im nächsten Ab-
schnitt Ergebnisse der COST Aktion FA1003 vorgestellt.

Europäische Zusammenarbeit: Sortenbestimmung im Rahmen der COST Aktion FA1003 
Ziel war es, die Rebsortenvielfalt des osteuropäischen Raumes genetisch und morphologisch zu be-

schreiben, zu evaluieren und die Sortenidentität eindeutig zu belegen. An der genetischen Charakterisierung 
beteiligten sich 20 Sortimente aus 13 Ländern. Von 997 Akzessionen wurden die genetischen Fingerabdrücke 
angefertigt und verglichen. Sie gehörten zu 659 verschiedenen Rebsorten (MAUL et al. 2015b). Außerdem 
wurden die allelischen Profile mit internationalen Markerdatenbanken, publizierten Fingerabdrücken und dem 
VIVC abgeglichen. Als Ergebnis waren drei Fälle möglich: (1) Identische Akzessions-/Sortennamen und iden-

Abb. 1: Rebsammlungen, die in der Europäischen Vitis Datenbank vertreten sind.

tische Markerprofile = der Idealfall, (2) 
Identische Akzessionsnamen und unter-
schiedliche Markerprofile und (3) Identi-
sche Markerprofile und unterschiedliche 
Akzessionsnamen. Die Herausforderung 
bestand darin festzustellen, welcher Ak-
zessionsname ein echter Sortenname/ech-
tes Synonym, ein echtes Homonym oder 
eine Falschbezeichnung darstellte. Durch 
Verwendung ampelographischer Literatur, 
Herbarbelege und Fotos (Abb. 2) konnte 
für 306 Rebsorten die Identität eindeutig 
bestätigt werden. Beispiele für die Fälle 2 
und 3 sind in Tab. 1 zu finden.

Abb. 2:  Ampelographische Literatur, Herbarbelege und Fotos von den 
für die Sortenerkennung wichtigsten morphologischen Orga-
nen Triebspitze, Blatt und Traube.
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Fall 2: Identische Akzessionsnamen 
und unterschiedliche Markerprofile. 

Die drei verfügbaren KARMiR KAK-
HANi-Akzessionen, zwei aus Armenien 
und eine (FRA139-2278Mtp1) aus Vassal/
Südfrankreich zeigten unterschiedliche al-
lelische Profile (Tab. 1). Welche Akzessi-
on war der sortenechten KARMiR KAKHANi? 
Dazu wurden die KARMiR KAKHANi-Be-
schreibung und Fotos aus der „Caucasus 
and Northern Black Sea Ampelography“ 
(MAgHRADzE et al. 2012) sowie die mor-
phologischen Notierungen und Herbari-
umbelege aus der Akzession aus VASSAL 
herangezogen. Es zeigte sich Übereinstim-
mung. Außerdem entsprach der genetische 
Fingerabdruck einem zuvor veröffent-
lichten KARMiR KAKHANi-Profil (VOUILL-
AMOZ et al. 2006). Daraus wurde ge-
schlossen, dass vermutlich beide arme-
nischen KARMiR KAKHANi-Akzessionen 
Falschbezeichnungen sind. Inwieweit es 
sich um echte Homonyme handeln könnte, 
war mangels weiterer Indizien nicht nach-
prüfbar.

Fall 3: Identische Markerprofile 
und unterschiedliche Akzessionsnamen.

Das allelische Profil der Akzession 
BELA DiNKA (BGR13-P15#145) aus Ple-
ven/Bulgarien stimmte überein mit BELA 
DiNKA aus Serbien (STAJNER 2013), Ri-
BOLLA SPizADE (CIPRIANI et al. 2010a) 
und PROSECCO LUNgO (CRESPAN et al. 
2009) aus Italien (Tab. 1). In diesem Fall 
lieferte ein serbischer Partner Fotos und 
die morphologische Beschreibung von 
BELA DiNKA und die italienischen Kol-
legen entsprechendes Material von PRO-
SECCO LUNgO. Übereinstimmend waren 
die dichten und stark anthocyangefärbten 
Wollhaare an der Triebspitze, dreigelappte 
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Blätter mit geradliniger Zahnform, die stark überlappte Stielbucht, die dichte Woll- und Borstenbehaarung auf 
der Blattunterseite und die kurz elliptische Beerenform. Damit war eindeutig bewiesen, dass die Akzessions- 
bzw. Sortennamen echte Synonyme waren. Da es sich nach Aussagen serbischer Kollegen um eine alte autoch-
thone Balkansorte handelt, entschied man sich für BELA DiNKA als Sortennamen im VIVC. RiBOLLA SPizADE und 
PROSECCO LUNgO wurden als echte Synonyme zugeordnet.

Zum ersten Mal wurden in großem Umfang die autochthonen osteuropäischen Sorten genotypisiert und 
evaluiert. Die Genotypisierung ergab weiterhin, dass von den 659 Sorten allein 54 % (= 353 Sorten) nur in 
Osteuropa vorkommen und 46 % (= 300 Sorten) vermutlich einmalig, d.h. in keinem anderen Sortiment du-
pliziert sind. Wie wichtig es ist, gerade diese seltenen 300 Sorten vollständig zu beschreiben, wurde in diesem 
Zusammenhang deutlich, da Unikate wegen ihrer Einmaligkeit stets von genetischer Erosion bedroht sind. 
Außer der Duplizierung des Materials wurde empfohlen, das allelische Profil der 300 Sorten mit Fotos und der 
Beschreibung der morphologischen Merkmale zu komplettieren, um die Sortenidentitäten mittels Referenzen 
zu belegen. Denn im Rahmen der COST Aktion FA1003 konnte die morphologische Beschreibung der unter-
suchten Genotypen nicht mehr vorgenommen werden. 

Erhaltung der rebengenetischen Ressourcen in Sortimenten
Ein fast dreißigjähriger Vergleich zeigt, welchen Stellenwert die Erhaltung der Rebenvielfalt in Europa 

mittlerweile genießt. In den größeren nationalen Sortimenten hat sich die Zahl der Akzessionen teilweise ver-
vielfacht, siehe Tab. 2. Außerdem wurden zahlreiche kleinere Sammlungen neu eingerichtet, die Sorten von 
regionaler Bedeutung bergen. 

Tab. 2:  Auswahl von europäischen Rebsortimenten mit hohen 
             Zuwachszahlen

Institutscode

Anzahl Akzessionen 
(Répertoire mondial des 

collections de vigne, 
OIV ed. 1987)

Anzahl Akzessionen 
(European Vitis 

Database - Juni 2015)

CHE019 230 381
CYP001 64 92
DEU098 1.001 4.079
ESP074 417 1.577
ESP080 1.926 3.531
FRA139 3.133 7.502
HUN045 875 1.101
ITA360 237 596
ITA388 994 3.187

Die Suche nach verschollenen Rebsor-
ten und Nachzeichnung von Sorten-
wanderungen

Erstaunliche Ergebnisse brachte die 
Suche nach verschollenen Rebsorten in al-
ten Weinbergen. Mit teilweise unbekannten 
Fundstücken gelang es die Stammbäume von 
Rebsorten zu rekonstruieren. Dafür gibt es 
unzählige Beispiele (CIPRIANI et al. 2010b, 
GARCIA-MUÑOZ 2011, MENA et al. 
2014). Das wohl interessanteste ist die Klä-
rung der Abstammung der weit verbreiteten, 
daher wirtschaftlich bedeutungsvollen und 
qualitativ hochwertigen Rebsorte MERLOT. 
Sie ist das Ergebnis der Kreuzung von MAgDELEiNE NOiRE DES CHARENTES x CABERNET FRANC (BOURSIQUOT 
et al. 2009). Wenige Rebstöcke von MAgDELEiNE NOiRE DES CHARENTES wurden in der Normandie und im 
Cognac-Gebiet an Häuserwänden wiederentdeckt. Der Name MAgDELEiNE NOiRE DES CHARENTES ist ein Notbe-
helf, d.h. eine Phantasiebezeichnung, da mangels passender Beschreibung bzw. Abbildung in der ampelogra-
phischen Literatur keine Zuordnung zu einer bestehenden Sorte erfolgen konnte. TEMPRANiLLO, die bekannte 
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Rebsorte des Rioja-Anbaugebiets, stammt von ALBiLLO MAYOR x BENEDiCTO ab (IBAÑEZ et al. 2012). Unter 
verschiedenen Namen wurde BENEDiCTO in drei spanischen Rebsortimenten aufbewahrt. Auch hier gelang nicht 
die Zuordnung zu einer historisch belegten Sorte. 

Der internationale Vergleich der Fingerabdrücke führte auch zur Nachzeichnung von Sortenwanderun-
gen (MAUL und TÖPFER 2015), wie bereits vorher bei BELA DiNKA beschrieben. Sie verliefen fast ausschließ-
lich von Ost nach West. Das Paradebeispiel ist der einstmals flächenmäßig weit verbreitete WEiSSE HEUNiSCH, 
nachgewiesenermaßen direkter Vorfahre von 124 Rebsorten (LACOMBE 2013, MAUL 2015b). Unter seinen 
Kindern befinden sich sehr renommierte wie RiESLiNg und CHARDONNAY. Anhand seiner Nachkommen wäre 
die in Abb. 3 abgebildete Wanderung von Ost nach West denkbar. Allerdings ist sie nicht gesichert, wie auch 
der wahre Ursprungsort des WEiSSEN HEUNiSCH nicht bekannt ist. Auf ihrem Weg nach Westeuropa wechselte 
die Sorte häufig ihren Namen. Viele der dabei entstandenen Synonyme sind nicht voneinander ableitbar, ste-
hen phonetisch in keinem Zusammenhang. gigANTE BRANCO ist eine treffende Beschreibung, bezugnehmend 
auf die großen Trauben und Beeren. Unter diesem Namen steht der WEiSSE HEUNiSCH im offiziellen nationalen 
Sortenkatalog heute noch in Portugal (EIRAS-DIAS et al. 2013). 

Die wiederentdeckten Sorten werden allesamt in den europäischen Rebsortimenten erhalten. Einige 
wurden mittlerweile sogar klassifiziert, sind somit für den Anbau zugelassen oder befinden sich unter on-farm 
Bedingungen im Versuchsanbau. 

Ausblick
Dank der europäischen Projekte gestaltet sich die Erhaltungssituation in Europa gut. Dennoch sind 

noch viele Sortenidentitätsfragen zu klären. Insbesondere die Diversität in Osteuropa bedarf trotz der COST 
Aktion FA1003 weiterer Forschungsanstrengungen. Die Duplizierung seltener Sorten unter AEGIS ist ein 
weiteres Anliegen. Außerdem ist in Anbetracht der Klimaveränderungen die Evaluierung der rebengenetischen 

Abb: 3: Hypothetische Ost-West Wanderung der Rebsorte WEiSSER HEUNiSCH.
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Ressourcen bezüglich phänologischer Eigenschaften, biotischer und abiotischer Resistenzen ein notwendiges 
Vorhaben. Die Bewahrung und Bewertung alter Rebsorten und ihrer Klone unter on-farm Bedingungen würde 
helfen die Erhaltungsaufgabe mit dem Weinbau zu teilen. In Anbetracht zivilisatorischer Bedrohungen ist die 
Sicherung der in-situ Bestände der europäischen Wildrebe Vitis vinifera L. subsp. sylvestris ebenfalls eine 
dringende Aufgabe. Somit bleibt in der Zukunft noch viel zu tun.
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