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Die Mutter der Schattenmorelle — Genomsequenz der Steppenkirsche
entschliisselt

Die Genome beider Vorfahren der Sauerkirschen sind nun veréffentlicht. Das JKI war federfiihrend an der
Untersuchung des Erbguts der Steppenkirsche beteiligt.

Sauerkirschen (Prunus cerasus L.) wie die vielerorts bekannte Sorte 'Schattenmorelle' findet man traditionell in fast
jedem Kleingarten. Ob auf dem Kuchen, als Marmelade oder Saft, die Frucht erfreut sich grolier Beliebtheit.
Sauerkirschen stammen ab von der SiiRkirsche (P. avium) und der Steppenkirsche (P. fruticosa). Einer Forschungsgruppe
des Julius Kiihn-Instituts (JKI), der Universitdaten Budapest, Greifswald und Hohenheim sowie der niederldndischen
Firma KeyGene ist es nun gelungen, die Bausteine des Erbguts der Steppenkirsche zu entschliisseln. Die in der
Fachzeitschrift ,,Genomics” verdffentlichte Studie beschreibt die neuartigen Technologie zur Erzeugung langer
DNA-Sequenzen, mit deren Hilfe die Forschenden das bislang groRte Kirschengenom mit einer Lange von 1,1 Milliarden
Basen sequenzieren konnten. Die daraus abgeleiteten acht Basischromosomen ergeben eine Gesamtgrofe von 366
Millionen Basen.

»Mit dieser ersten Genomsequenz der Steppenkirsche ist es méglich, die evolutive Entwicklung der Sauerkirsche besser
zu verstehen®, erklart Erstautor Dr. Thomas Wohner vom JKI-Fachinstitut fiir Ziichtungsforschung an Obst in
Dresden-Pillnitz. Auf Basis des genetischen Codes konnen die Forscher nun Gene der Steppenkirsche im Genom der
Sauerkirsche zuordnen. Dieses Wissen ldsst sich praktisch nutzen, denn damit kénnen nun bessere Vorhersagen iiber
positive oder negative Eigenschaften bei der Ziichtung neuer Sauerkirschensorten getroffen werden. ,,Das hilft uns
dabei, die Sauerkirsche in Zukunft robuster gegeniiber Krankheiten und fit fiir den Klimawandel zu machen®, so Wohner.

Hintergrund

Sauerkirschen haben ihren Ursprung in Osteuropa und Kleinasien. Ein Vorfahre, die SiiRkirsche, ist in ganz Europa und
Kleinasien weit verbreitet. Die Steppenkirsche als zweiter Vorfahre ist in den weiten Steppen Osteuropas und
Westasiens heimisch. Schon Ende der 1960er Jahre wurde nachgewiesen, dass die Sauerkirsche ein natiirlicher Bastard
zwischen der Steppenkirsche und der SuSkirsche ist. Wahrend sich die beiden elterlichen Arten evolutiv zunichst
unabhingig voneinander entwickelten, kam es spater in Gebieten, in denen beide Arten gleichzeitig vorkommen,
zufillig zu Hybridisierungen, aus denen dann unsere heutigen Sauerkirschen hervorgegangen sind. Das Genom der
Sauerkirsche besteht folglich aus zwei Teilen. Die eine Halfte der Chromosomen stammt von der Siikkirsche, wahrend
die andere Halfte von der Steppenkirsche abstammt. Das Genom der Siikirsche ist bereits sequenziert worden. Fiir die
Steppenkirsche fehlte bislang eine solche Genomsequenz. Mit der neuen Genomsequenz liegen nun alle wichtigen
genetischen Daten vor, um Riickschliisse iiber den Aufbau des Sauerkirschengenoms ziehen zu kénnen.
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