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research

Erfassung der genetischen Vielfalt mittels Mikrosatelliten

Kurzfassung

Zielstellung des Projekts

Von den beiden heimischen Rhododendren Wildarten R. ferrugineum und R. hirsutum gibt es
unseres Wissens noch keine in vitro vermehrten Klone. Der Einsatz der in vitro Vermehrung
erlaubt eine rasche Selektion und Massenvermehrung praxisrelevanter Klone, die im
Gartenbau und in der Begriinung eingesetzt werden kdnnen.

Im Vordergrund dieses Projektes steht die in vitro Etablierung und gezielte Selektion von
Rhododendron ferrugineum, R. hirsutum und R. x intermedium Klonen aus umfassenden
Naturstandorten und postglazialen Reliktbestanden (Osterreich, Deutschland, Schweiz,
Slowenien).

Es erfolgt somit eine Selektion von Rhododendron -Klonen die an bestimmte Boden- und
Klimaverhaltnisse angepasst sind und dadurch gezielter eingesetzt werden kénnen.
Praxisrelevante Klone werden in der Folge beim Europédischen Sortenschutzamt
angemeldet.

Die Erfassung der existierenden genetischen Vielfalt in den natlrlichen Bestanden - als auch
die Zertifizierung spezieller Rhododendron -Klone - erfolgt mittels der gut reproduzierbaren
Mikrosatellitenanalyse (SSRs). Fir die beiden heimischen Rhododendron —Wildarten
R. ferrugineum und R. hirstum werden daher spezielle SSR Primer entwickelt.
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1. Arbeitbericht:
1.1 Material

Von der HBLVA Schénbrunn wurde Pflanzenmaterial von 11 unterschiedlichen
Naturstandorten und 12 in vitro Kulturen bereitgestellt. Das Material wurde in Form von
Blattproben von insgesamt 305 Einzelpflanzen und Sémlinge der Probe 22/1 zur Verfligung
gestellt.

Tabelle 1: Aufstellung des Untersuchungsmaterials

Standort Spezies | Kennung | Proben-
anzahl
Populationen
A/ Gutenstein-Klostertal h 19 22
A/ Kirchkogel-Predigtstuhl f 20 20
SLO/ Trnovski gozd h 21 21
A/ Patscherkofel f 22 22
A/ Karwendel-Seegrube h 23 24
A/Kalkkbgel-Saile f 24 20
A/ Axamer Lizum if 25 20
I/Viote-Trient 26 20
A/ GroBes Walsertal h 28 20
A/ Fernpass-Blindsee i 29 20
CH/Versam-Station, Chur h 30 20
Samenherkiinfte
Churfirsten (CH) f 1 4
Bot. Garten Frankfurt (D) f 2 4
Pinzgau (A) f 3 3
Pongau (A) f 5 5
Tennengau (A) h 8 5
Karawanken (A) h 11 3
Churfirsten (CH) h 12 8
Koralpe (A) f 13 8
Karnische Alpen (A) f 14 6
Karnische Alpen (A) h 15 5
Steiner Alpen (SLO) h 16 5
Trnovski gozd-Predmeja h 17 20
(SLO)
Samlinge
A/ Patscherkofel f 22 Indiv.1 50
Summe 355

* Legende: f: R.ferrugineum; h: R.hirsutum; i: R. x intermedium
17=21; Herkunft Trnovski gozd-Predmeja (SLO) wurde zweimal beprobt.
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DNA-Préparationen:

Das oben beschriebene Pflanzenmaterial wurde zur Isolierung von gesamtgenomischer DNA
herangezogen. Die DNA Préaparationen, wurden mittels DNeasy Plant Minikit (Qiagen)
durchgefiihrt. Diese DNA liegt in jeweils 2 Fraktionen & 100ul fir nachfolgende
populationsanalytische Untersuchungen vor. Agarosegelanalysen dokumentieren die DNA
Qualitat (Abbildung 1).

Die fur die Markerentwicklung bendétigte DNA wurde ebenfalls mittels DNeasy Plant Minikit
(Qiagen) gewonnen, da andere Protokolle nicht zum Erfolg fihrten. Zur Herstellung einer
ausreichenden DNA-Menge wurden Proben unterschiedlicher Standorte gepoolt.

Abbildung 1

Abb.1 zeigt ein 0,8%, EtBr gefarbtes
Agarosegel. In den Lanes 1-16 sind jeweils
die erste und zweite Fraktion der DNA-
Praparation eines einzelnen Individuums zu
sehen. In Lane 17 (re. Aussen) befindet
sich der Langenmarker.

2. Microsatellitenanalysen (SSR):

Um auf dem schnellsten Wege zu aussagekraftigen Daten Uber die genetische Vielfalt in

Osterreichischen Rhododendron -Populationen zu kommen, wurden 2 Ansétze gewahlt:

1. Testung heterologer Microsatelliten-Primer, die fir R.metternichii entwickelt wurden (Lit:
K. Naito, Y Isagi, N. Nakagoshi; Isolation and characterisation of microsatellites of R.metternichii
Sieb. et Zucc.Var. hondoense Nakai; 1998; Molecular Ecology, 7, 925-931)

2. Neuentwicklung von R. ferrugineum und R. hirsutum spezifischen -Microsatellitenprimern
1.2 Ad1) Testung heterologer Primer

Die folgenden sieben, aus der Literatur bekannten Primerpaare (Tabelle 2) wurden auf ihre
Einsetzbarkeit bei R. hirsutum, R. x intermedium und R. ferrugineum getestet. Kriterien bei
der Testung waren: der Erhalt eines PCR Produktes, sowie dessen Reinheit, und in weiterer
Folge die Variabilitdt der SSR Region in den zu untersuchenden Populationen.

Zur Optimierung der Amplifikations -Konditionen wurden Gradienten -PCRs durchgefiihrt. Im
Zuge dieser Arbeiten stellte sich heraus, dass nur 3 der 7 Primerpaare fur die
weiterfihrenden Analysen verwendet werden kdnnen. Es handelt sich dabei um RM9D1,
RM2D2 und RM9D6, da diese sehr schéne Amplifikationsprodukte ergaben. Die anderen
Primerpaare erzeugten in den Vorversuchen kein eindeutiges PCR Fragment (

Abbildung 2).

Tabelle 2 Getestete SSRs

Lokus Repeat Sequenz fwd Sequenz rev Tm (°C)
RM3D2 (GA)1s TCAACACATAATAAACAAAC | GAAAAGAAGGGCAAGTAAGT 46,1

RM2D2 (CT)s ATGTGTTTCGTTGCTACTGT | ATGGGTTGGTTTGTTTTCCTA 49,8
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RM9D1 (CT)z1 TGACCAAGTGCGACCTAATC | TAACTCCTAACAACCAAAAC 48,6
RM9D6 (GA)1s CTCGCCTCCCAAAAGCAAT | CGTGTCCTCACCCCCGTAAC 55,2
RM2D5 (CT)so CTCAGCCCTTTGTCCTCT ATCCCGATTTTATCTGTC 49,0
RM3D1 (CT)21(AT)s(GT)s | CTCCACAGCAGTCCTTGATAC | GGAAACAGCAACAGAAAACA | 522
RM3D4 (CT)7+(CTho CTCCCAACAAACAAATCCAT | CACCGAACGAAGACACTCAG | 521

Abbildung 2 zeigt die Produkte einer
Gradienten PCR. 5 SSR Primerpaare
wurden mit  nur einer DNA
ausprobiert, um optimale PCR
-Bedingungen zu ermitteln. Je
Primerpaar wurden 12 idente Ansatze
gemacht, die am  Agarosegel
analysiert wurden. An der Intensitat
der Banden entlang des
Temperaturgradienten  kann  die
optimale Tm ermittelt werden.

Temperaturgradient: 47,5°C- 62,5°C
(von li. — 47,5 — 47,8 — 48,9 — 50,5 —

_ﬂgﬁa___dl 52,3 - 54,1 - 55,9 — 57,6 — 59,4 — 61,1 -
i 62,1 -62,5)
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Tabelle 3 optimierte Tm fUr selektierte, heterologe SSR Primer

Primer Tm

RM9D1 50°C
RM9D6 56°C
RM2D2 63 °C

FOr diese 3 Primerpaare wurde jeweils der ,Forward-Primer’ mit Fluoreszenzfarbstoff
versehen, damit die PCR-Fragmente bei den nachfolgenden automatisierten Analysen am
Sequenzierer (AB 3100) detektiert werden kénnen. Die PCR -Reaktionen wurden durchwegs
mit HotStar Taq Polymerase (Qiagen), unter Verwendung von 2,5mM MgCl, durchgeflhrt.

1.3 Ad 2) Neuentwicklung spezifischer SSR-Primer

Um neue SSR-Primer flr die gegenstandliche Fragestellung zu entwickeln, wurde vorerst
eine Literatursuche durchgefuhrt, um Publikationen zu sichten, die Uber die Entwicklung von
SSR -Markern berichten. Ziel war, unterschiedliche Methoden zu evaluieren, und jene fir ein
weiteres Vorgehen zu wéhlen, die es am effizientesten erlaubt, SSRs aus angereicherten
Genbanken zu isolieren.

Die Wahl fiel auf eine Methode, die fiir Lachs (Salmo salar L.) erstmals beschrieben wurde:
Hybridisation capture of microsaellites directly from genomic DNA; (1997) Refseth U, Fagan
B, Jakobsen K; Electrophoresis, 18, p1519-1523

Bei dieser Methode werden in Anlehnung an das AFLP -Verfahren die DNA -Fragmente mit
Adaptoren versehen, diese Fragmente Uber magnetische Kiigelchen auf die Gegenwart von
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SSR-Regionen selektiert, und dieses angereicherte Gemisch zur Erzeugung einer
,angereicherten Genbank* verwendet.

DNA isolation:

DNA was extracted from 6x100mg plant material (code: 22/1, 22/2, 25, 20/19) with the
Qiagen Plant Minikit, was collected and further extracted with 1M NaCl, 1% SDS and 1
volume of CHCI3. The DNA was precipitated with 2.5 volume of EtOH and dissolved in
200u! 5mM Tris Ph8.0. Concentration 113 ng/ul, 22.5ug9/200pl.

Partial digestion of the genomic DNA:

5ug genomic DNA was digested in 200ul volume with 4U Sau3A restriction endonuclease.
The digestion was made at 37°C with sample collection after 10, 20, 30, 40, 50, 60, 90 and
120 minutes. The samples were checked on 1% agarose gel.

Sample after one hour digestion showed the expected digestion grade, the fragments length
between 300bp and 2kb. The fragments were purified with phenol extraction and EtOH
precipitation.

Adaptor ligation:

1ug digested genomic DNA (1.5pmol) was ligated at room temperature with 177ng
(22.7pmol) Sau3A adaptor for 2 hours in 50ul volume.

The ligation reaction was purified on Qiaquick PCR purification column.

Adaptor sequences:
Sau3Al A Oligo, 5-GGCCAGAGACCCCAAGCTTCG-3'
Sau3Al B Oligo, 5'PHO-GATCCGAAGCTTGGGGTCTCTGGCC-3'

Amplification of the adapted fragments:

20, 40 and 60ng of fragmented/adapted DNA was amplified in 50ul volume with Sau3Al A
adaptor primer.

The PCR product was loaded on 1% agarose gel and amplified fragments between 400bp
and 1kb was cut and purified on Qiagen fragment purification kit. The three samples were
pooled together. After elution 1,7ug amplified fragments in 170ul volume were optained

(10ng/pl).
PCR:

1,94°C 2’
2.94°C 1’
3.68°C 3

4. goto 2. 30x
5.72°C 10’

Capture on magnetic beads:

Biotinilated (AG)4, and (CA)4, oligos were used to capture AG or CA repeated sequences
from the digested and ligated Rhododendron genomic DNA.

AG10 5BIO-AAAAAGAGAGAGAGAGAGAGAGAG-3

CA10 5BIO-AAAACACACACACACACACACACA-3'

The basic protocol is written in the publication of Refseth at.al, Electophoresis 18:1519-1523
Hybridisation capture of microsatellits directly from genomic DNA (1997).
Streptavidin Magnet Particle (Roche, 1 641 778) was used to bind the biotinilated oligoes.

The following modifications were made to the original protocol:
1, The selection was made on fragments after amplification with the adaptor primer
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2, The capture-oligos were planed with a 5 AAAA starting sequence, to provide
space between the magnetic particle and the oligo-captured genomic DNA.

3, The hybridisation procedure was made in two different ways:
A, 50ul beads were washed with 0.2xSSC and suspend in 30ul volume.
About 2ug biotinilated (CA) oligo was added to the dynabeads and incubated at room
temperature. After 10 minutes the non-bound oligos were washed off the beads by extensive
washing with 0.2xSSC. The beads were suspended back in 160ul volume in 6xSSC buffer
and 40ul (400ng) adapted fragments were add. After 15 min incubation at room temperature
the beads were washed three times with 2xSSC and three times with 1xSSC.
The captured fragments were eluted 2 times in 50ul H,O at 95°C with 5min incubation.

In the B protocol the 400ng fragments were hybridised first with 2ug biotinilated oligos in
6xSSC then after 15min hybridisation separated on Streptavidin Magnetic Particles.
The washing was performed as described before.

Amplification of the microsatellite-oligos captured, Sau3Al adapted fragments:

PCR amplification with the Sau3Al A adaptor primer with the same program as before.

1 and 5.5ul captured fragments were amplified in 50ul volumes.

The fragments were purified on Qiagen PCR purification Kit.

Cloning of the selected microsatellite containing fragments:

2ul of purified amplification product was ligated into TOPO TA cloning vector and 1-2ul of the
10 pl ligatum was transformed into electro-competent E.coli. 20 and 100l transformed
bacteria were plated on Km containing LB-plates.

Altogether 544 clones were analysed by multiplex PCR containing three primers (M13 fw.
and rev. and one of the respective oligos CA;, or AGyo) to select the microsatellite containing
clones.

PCS3 reaction: 1: 95°C 3’; 2: 95°C 45”; 3: 56°C 25”; 4: 50°C 25”; 5: go to 2 35x; 6, 72°C 10’

The samples were checked on 1% agarose gel; among them 176 showed two (three?)
amplification bands (see Fig.1).

@.255C GA 17-32

Fig.1 Direct Multiplex PCR from the selected bacterial clones.

Clones 17, 18, 19, 21, 23, 24, 27, 29 show double bands. The bigger band is the
amplificatum between the M13 primers, the smaller one between the microsatellite oligo
primer and one of the M13 primers, depending on its orientation.
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Sequencing of the microsatellite primer containing clones:

176 clones were sequenced from two directions and 27 was found to have really
microsatellits.

The other 149 sequence had only small repeats, enough to bind the (AG); or (CA)o primers
and amplify the second band.

Primer design based on the microsatellite sequences:

We had designed primers for 25 microsatellite sequences, 2 of them had the microsatellite
regions very close to the 5 part of the sequence. In three cases we had planned two 3’
primer, one close to the microsatellite regions, the other far away.

The designed primer pairs were tested first with two different Rhododendron genomic DNAs.
PCR reactions were tested on 3% agarose gel (see Fig.2).

CA153 CA 139A CA 139B AG238. M AGI90A AG190  AG230 AG224A

AG224B AG222 AG22I AG215 e

— —

; P
T —

RODOS@

Fig.2 Testing of the Microsatellite primers on 3% agarose gels.
Primers: CA153, CA 139A, CA 139B, AG238, MWM V, AG190A, AG190B, AG230, AG224A,
AG224B, AG222, AG221, AG215, AG218, AG204, AG201, AG180

Evaluation of the selected microsatellite primers:

17 of the 25 designed microsatellite primers worked on the two selected genomic DNAs.

For these 17 Primer combinations, one primer was fluorescently labelled with Fam-6 labelled
for analysis of the PCR fragments on the automated sequencer. For a first trial study to
evaluate the degree of polymorphism existing in the different loci, 8 different genomic DNAs
from different populations were tested. The analysis was made on ABI 3100 Sequencer and
analysed with the Genotyper program.

The reactions were made on the calculated Tm temperature or an optimal Tm temperature
was established with gradient PCR analysis. All of the 17 amplified microsatellite regions
were variable, except AG24.

13 primer pairs worked properly on 11 microsatellite sequences, for two microsatellite
regions both planed primer pair worked well.

Reactions were made in 25ul volume first with Dynazym, later with Hotstar Taq polymerase
(Qiagen).

1ul genomic DNA (30-50ng/ul) and 15pmol primers were used for PCR.

The all analysis result are saved on:G/UL/ULB/Rhododendron: Analysis of putative
microsatellite primers.doc.

The best ones are shown on the next pages. The length of the original fragments are in
brackets, the planed primer sequences are underlined
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The table shows the pest working SSR-Pimers developed for this Project:
Working Microsat
primers

Fr Tm
Primer name Length | Tm/oligo | Tm/MWG | used | 5' Primer sequence 5'-3' 3' Primer seq 5'-3'
6CA139 A 92bp 55 48/50 | 56 | TATCTACAAGCCCAATG FAM AGCACTCGAGTATGTTG
6AG238 94bp 56 52/51 59 | CCTGTGCTACAGTTGG FAM GCAGGTTACCAGTAAAAC
6AG190 A 133bp 58 51/50 | 50 | GGACCGATGATTACTTCT FAM | GGACCGATGATTACTTCT
6AG190 B 199bp 58 51/49 | 50 | GGACCGATGATTACTTCT FAM | GAGTTCTTCTGATTTCGTT
6AG230 308bp 56 51/44 | 56 | GATTGGAAGTGACAAGTC AGGGTGGTCGAATG FAM
6AG218 137bp 60 49/50 | 50 |TTCTTCTGATTTCGTTGC TTTCTTAGGACCGATGATT FAM
6AG201 150bp 57 50/50 | 50 | ACTTAAAAGAATGCCTCTC CCCGTTTAGTATGGATG FAM
6AG180 165bp 60 55/52 | 65 | CTGTCAGCTTTTGGGTTAC CAGGTGGGTTCTCACA FAM
6AG13 131bp 55 50/47 | 49 | GACAAAATAGCTCCTCTAA FAM | GTTCTATTAATGGGGATT
6AG23 184bp 50 47/44 | 56 | TATGCATACATACAGACA TCATTAGCATAACTGC FAM
6AG219 A 104bp 51 47/39 | 49 | GATCACATGCTTATATGT FAM | CAGCATTTTAAACCA
6AG219 B 119bp 51 47/40 | 49 | GATCACATGCTTATATGT FAM | AGCTGCCATTGTTA
6AG185 210bp 64 57/57 | 65 | GCACAAGGGAGGTATCAAG GTGGCTCCTGAGACATTTC FAM
Die rot markierten Primerpaare wurden fir nachfolgende populations-

genetische Untersuchungen verwendet.
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Auf den folgenden Seiten sind die jeweiligen Elektropherogramme zu den neu entwickelten
und getesteten Primern zu sehen. Die SSR Region ist jeweils farbig hervorgehoben, die
Primersequenzen, die verwendet wurden, unterstrichen.

CA 139A (92 or 130bp)

TATCTACAAGCCCAATGTTTGTGTGTGTGTGTGTCAGACACACACACACACACACAGA
CAACATACTCGAGTGCTTTTATGTCAGTGTCTTCTTCCCAAG
ATGAAGATGCTCTACGAGAAGCTCTGATC
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AG230 (308bp) Tm:56 °C with HotStar polymerase

GATCTTAGTTAGTTTATAGCCTTATGCCTAAAGATTGGAAGTGACAAGTCTTGGCATGCT
TTCAAGCATGATTTGACAAGACCATGGAGCAAATCCATGGGATAGAGAANGEGAGAE A
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CTCATCCTAGACCACCACTAAACCACCATTCGACCACCCTTTTGATC
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AG219 A&B (104bp Or 119bp) Tm:49°C
GATCACATGCTTATATGTGAG

10

BEeRECACTTATTTTTGGTTATTAATAGTTGGTTTAAAATGCTGATAACAATGGCAGCTCTC
AAACAATGAAGCCTACCCGGGACACCACGACGAAGTTGATATCGAGTTTCTGGGAACGA
CGCCAGACAAGCCATA
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02AG13 (131bp) Tm:49°C with HotStar polymerase

GATCACATAAAAGACAAAATAGCTCCTCTAAACATTCAACAA
BIEACTTCACTATCTGTACTTTCTGTATCTACCTATATCCATTGTATTGAACGCTGACCAA
ACTAATCCCCATTAATAGAACCCTAATCAAAGTTCTTCTCCAATAAACCTAGCCAGCATTT
CATCGTCAATAGGATA
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AG190 A and B (133bp or 199bp) Tm:58°C
GATCAAAACGAGTTGGAAAAGGATATTTGTTTCTTAGGACCGATGATTACTTCTATACGT

AACGGTTAAGIIGIGIE C (31 CCEli CCEICICICICICICTOTCICICTOTCICTONGNGICA
CACAGACACACACACACACACAATCAGGCAACGAAATCAGAAGAACTCAGAATATTTGC
TTGAAGTTTACAAATTCTACGTGAAGAACAGAGAAATATGTGAAGACGACGATAAATCTC
CATTGATTTTCAGACACGAAGCAGTGTGGATA
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6AG201 (150bp) Tm:50°C

GATCACTTAAAAGAATGC GGG TICICICICICICTOTCICHONCHENENe C GGG
GGATGTGTAACATGAGTGGCCTGCATGCATTGGATTCCAGCTTTTGCTCGCCTTCATTG
CTTTAATTAGTCATGCTACATCCATACTAAACGGGGTTGGCGTTGGATACAGATTAAGCG
ATTAAAGGGTTTGCTCTCATCTAAACACTCAGGTTCAATTTCCCTTACCTCAACTTTCCG
GAGCGTGTGGAAAAACTATGGGACTATATGAGGATAGACTGTACAGATTAGTCGAAGTG
TGCGCAAACTGGCTCGAAACACATTGCATTAATTATAAAAAGGAAAACGAAAACTAACCA
AAGTACTTTCTTCTCAGTTCTCACAGAAAGATTAAAGAGAATTAGTGTACTGTTAAGAGTT
ATTTCGATC

T T T T T T T T T T T T T T T
110 10 130 1< 150 160 170 130 190 F00 10 270 praciu] Za0 F50

hodohlicrol _D0OS_190...8.fsa £ Blus 1.0000 190B_59
G000
[-<0o0
2000
A
175 .83
185.82
hodohiicrel _BEOS_190...2 fsa 10 Blue 1.0000 190B_R1
Faoon
Faonn
Fzoon
. -
173.67
177.52
hodohcre1_FOG_190...2.fsa 12 Blue 1.0000 190B_RS
Faoon
Faonn
L Fzoon
PEPRN
175 .60
17760
hodobdcre 1 _GOG_190. % fsa3 14 Blus 1.0000 190B_29_11
Fsoo0
Faonn
Fzoon
A
177.63
185,87
hodotdcre 1 _HOS_190. % fsa3 16 Blus 1.0000 190B_30_11
Faoon
<000
F-zooo
17578

179.91
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AG218 (193bp) Tm: 50°C
TATCCACACTGCTTCGTGTCTGAAAATCAATGGAGATTTATCGTCGTCTTCACATATTTCT
CTGTTCTTCACGTAGAATTTGTAAACTTCAAGCAAATATTCTGAGTTCTTCTGATTTCGTT
GCCTGATTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTG
GGEAGGEABABAGTTAACCGTTACGTATAGAAGTAATCATCGGTCCTA
AGAAACAAATATCCTTTTCCAACTCGTTTTGATC

&0 i ) ai 100 1io 130 130 140 150 160 |
hodohficre_A00_%12..0.fsa 1 Blue 10000 218_=1
1500
1000
|-s00
75 .04 1138 12160
hodohdcral_BOS_218..0.fsa 3 Blue 10000 218_Z5

Fzooo
Fzooo
F1ooo

113 20
hodohficre1_C09_212...0.fsa 5 Blus 1.0000 218_S49
=000
[zooo
1000

11z.25
hodohiicro1_D09_21%...0.fsa 7 Blue 1.0000 Z13_39
1500
1oo0
500
7o 1i1z.z6] [1Z1.63
hodohficro1_E0G_%12...0.fsa 9 Blue 10000 218_R1

zooo
1000

1% 26

hodohdicrel_FOO_212_.0.fsa 11 Blue 1.0000 218_RS
—zooo
1000

&>

11z 75

AG23 (126bp) Tm:56°C

GATCACATGTATATGCATACATACAGACACTTTTACACACACACACACACATACATT
GTTTACAGCAGGAAGTAGAGGCTGGAACTTCAGHECA AG
CGTGCAGTTATGCTAATGAAGTTTGATC

&0 =0 100 120 140 160 180 00
hodohficroB_a01_23_.. .5 f=a 1 Blus 1.0000 23_Z1
=000
1500
1000
s00
TE.1Z 2% 86
12478
hodohficrob_BO1_33_...5.f=a 3 Blue 1.0000 23_Z5

ZO00

1500

1000
Jlﬂlk S00

Q00
S00
F00

hodohficrob_CO1_%3_...5 fsa 5 Blue 1.0000 23_S94

hodohdicroG_O01_23_...5.fsa T Blue 1.0000 23_s9
<4000
=000
.52 2% 86
hodohficrob_E01_33_...5.f=a 9 Blue 1.0000 2E_R1

t=]ulu]
SO0
300
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AG238 (94bp)

Tm:59°C
TATCCTGTGCTACAGTTGGACTTAAGGT
IEICICIeNEA TGCACCTGTTTTACTGGTAACCTGCAATATTAGCTTATTCAAAGTATTCA
ATAAACTACTTTGCAGGTTGATC

LB
5] 70

50 55 95
RFwde T7_PUE_Z79d.. 5153 2 Blog 10000 Z789dn_ZT
Rhodo12_BOE_234dil..5.fza 4 Bluz  1.0000 238dil_Z5
§4.03 35.71

Rhodo12_COB_2384il...5.f5a 6 Blue  1.0000 2384il_$4

75.40 3361
Rhodo12_006_2384il...5.fsa 8 Blue  1.0000 2394il_$9

71.61] [75.45

Rhodo13_EDE_238dil.. 5.fza 10 Blue  1.0000 238dil_R1

75.45 83.60

6AG180 (165bp)

Tm: 65°C

14

GATCACTCCACCATTGGAGACTCGAGTACTGTCAGCTTTTGGGTTACCTTCATGAACGA
GGAGAATATATCAACACTTCTACAGTATATCCCACCTCCTCGGAGGTCGGAAAABTCIEH
eI NeNeNelCGCGTGAGGAAAGGATATGTCAGGCTCTCAATGCT

GTGAGAACCCACCTGCCCCGAGCTCAAGTTGCAGATA

RN
50 0]

g
70

R
20 a0

L e
100 110 120

R
180

R
100

RN
220

R
230

ol
260

Rhodat1_AD9_180_30.. 4452 2 Blue

1.0000 180_30_11

Rhodal1_BDS_180_29.. 4.fsa

4 Blue

1.0000 180_28_11

p-e000
(6000
4000
2000

Rhodol1_CO5_180_R5...4.153

e 1.0000 180_R4

5000
000
{4000
2000

168 79

-&000
G000
(4000
2000

Rhodol1_DOS_180_F1...4.153

1 1.0000 180_R1

-&000
6000
(4000
2000

Rhoda11_ED_120_39.. 4.fsa

10 Blue

1.0000 120_%9

|-e000
6000
{4000
2000
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AG185 (265bp) Tm:65°C
GCTCTCTAGCTATCAATACAGAATAGCAATATGGCATGTCAAGGGTGACTTTGCTTGATA
GTTGAGAGTTACTTACCAGCAATTTGCACAAGGGAGGTATCAAGGTATGGAACTCTTCTT
ATTTCTGGCAAATGACCCTCCTCTACTCGTTTTGATCTTGTTTGGGAAAATGAAATGATTT
AACTTGTTTGATGTTATTGCAATAATCTCTCACAATCACACTTGAGCTAGTCCAAAACACA
GABICICICICICIeNeNE A AATGGATGATGTATGAAATGTCTCAGGAGCCACATTATTC
TCTGACATTTAAAGGGTTAAGGTCAGATAGGGTGAAATGATC

70 20 a0 100 110 120 120 140 150 160 170 120 100 360 360 70 230 200 200

200 210 220 230 240
,'_A }WDD

Rhodo11_FO7_185_%4...4.fsa 11 Blue 1.0000 135_354

Rhodo11_F10_185dil...5 fs3 12 Blue 1.0000 185dil_54

Rhodo11_GOT_185_Z5.. 4.fsa 12 Blue 1.0000 185_25

Rhodo11_G10_184dil...5 fsa 14 Blue 1.0000 135dil_Z5
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1.4 Populatiosgenetische Untersuchungen

Bei der Untersuchung der 334 Individuen mit Hilfe der 7 Microsatelliten Regionen, konnten
insgesamt 118 verschiedene Allele detektiert werden, wobei die neu entwickelten Primer
eine etwas hdhere Allelanzahl aufwiesen, als jene Primer, die fur R. meternichii entwickelt
wurden.

Region Detektierte Allele
D01 12
D02 14
D06 17
AG13 22
AG218 17
Ag219 26
Ag230 10

Die Untersuchung der genetischen Vielfalt in den untersuchten 11 natdrlichen Populationen
zeigte, dass alle einen hohen Grad an Diversitdt aufweisen. In keiner der Populationen
wurde klonales Material festgestellt, was bedeutet, dass jedem der gesammelten
Einzelindividuen ein eindeutiger Genotyp zugewiesen werden kann. Die existierende
genetische Vielfalt ist relativ hoch, wobei der beobachtete Heterozygotiegrad zumeist dem
Erwarteten entspricht. Nur in den Populationen 4 (Versam-Station) und 10 (Kirchkogel) ist
eine verminderte genetische Vielfalt zu beobachten.

Bei der Untersuchung des Samenmaterials (50 S&mlinge) eines Einzelindividuums der
Population Patscherkofel konnten in jedem Locus die miitterlichen Allele wiedergefunden
werden. Jedes dieser Allele machte zumindest 25% bis 50% der detektierten Allele aus. In
den meisten Fallen stammten anndhernd 100% der detektierten Allele von der Mutterpflanze,
nur im Locus 218 konnten ca.30% der gefundenen Allele auf paternalen Ursprung
zurlckgefuhrt werden. Bei allen anderen Loci fanden sich nur 1-4% nicht-maternaler Allele.
Dieses Ergebnis lasst auf eine hohe Selbstungsrate schlieBen.

Bei der Analyse der genetischen Distanz zwischen den natirlichen Populationen bildeten
sich 2 Cluster (siehe Dendrogramm), wobei aber die verschiedenen Herklinfte genetisch
dennoch relativ weit von einander entfernt sind, und kein eindeutiger geografischer Trend
ausgemacht werden kann.

Die Untersuchung der bereits in vitro etablierten Samenherkiinfte (9) zeigte, dass auch diese
Linien zum Grossteil genetisch unterschiedlich sind. Nur bei den Herkiinften Tennengau und
Pinzgau handelt es sich um identische Pflanzenlinien. Fir die Samenherkunft (Trnovski
Gozd, Predmeja (SLO) liegen aufgrund labortechnischer Schwierigkeiten nicht genigend
genetische Daten vor, weshalb die Proben aus allen populationsgenetischen Analysen
ausgeklammert wurden.

Setzt man diese Samenherkinfte, und auch die S&mlinge der Herkunft Patscherkofel
miteinander in Beziehung, so zeigt sich wiederum eine Zweiteilung des Dendrogramms in 2
Cluster. In dem einen Cluster finden sich die beiden Samenherkinfte Churfirsten dicht
nebeneinander, und auch die Samlinge (Patscherkofel) clustern mit der natlrlichen
Population Patscherkofel, von der sie auch abstammen. Im zweiten Cluster finden sich 6
natlrliche Populationen sowie 5 Samenherkinfte unterschiedlichen geografischen
Ursprungs.

Versucht man, die verschiedenen Spezies anhand ihrer Allelfrequenzen zu unterscheiden,
so zeigt sich, dass in allen Loci die Allele in den 3 Spezies anndhernd gleich verteilt sind,
auBer in Locus 219. Hier kann beobachtet werden, dass in R. ferrugineum die Allele A
(74bp) und D (84bp) beinahe 90% der detektierten Fragmente ausmachen (38%:A, 53%:D),
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wahrend genau diese Fragmentldngen in R. x intermedium selten (8%:A, 12%:D), in
R. hirsutum beinahe gar nicht auftreten (0%:A, 3%:D).

1.5 Populationsanalysen der 11 natirlichen Populationen:

Summary of Genetic Variation Statistics for All Loci

Locus Sample Size | na*

DO1 422 110.000
D02 440 130.000
D96 430 180.000
AG13 432 180.000
AG218 416 140.000
AG219 442 240.000
AG230 412 90.000
Mean 428 152.857
St. Dev 50.897

* na = Observed number of alleles

Heterozygosity Statistics Uber alle Loci

Locus |Sample Size|Obs Hom| Obs HetExp Hom|Exp Het*| Nei** |Ave Het
DO1 422 0.3886 | 0.6114 | 0.2182 | 0.7818 | 0.7800 | 0.5453
D02 440 0.4136 | 0.5864 | 0.2206 | 0.7794 | 0.7776 | 0.5647
D96 430 0.3256 | 0.6744 | 0.1266 | 0.8734 | 0.8713 | 0.7290
AG13 432 0.3148 | 0.6852 | 0.1340 | 0.8660 | 0.8640 | 0.6931
AG218 416 0.3606 | 0.6394 | 0.1428 | 0.8572 | 0.8551 | 0.6646
AG219 442 0.4977 | 0.5023 | 0.0996 | 0.9004 | 0.8984 | 0.6417
AG230 412 0.4466 | 0.5534 | 0.2963 | 0.7037 | 0.7020 | 0.5541
Mean 428 0.3925 | 0.6075 | 0.1769 | 0.8231 | 0.8212 | 0.6275
St. Dev 0.0658 | 0.0658 | 0.0700 | 0.0700 | 0.0698 | 0.0733

* Expected homozygosty and heterozygosity were computed using Levene (1949)
** Nei's (1973) expected heterozygosity

Nei's Original Measures of Genetic Identity and Genetic distance
[See Nei (1972) Am. Nat. 106:283-292)]

pop 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11

e 0.6226 | 0.6834 | 0.3445] 0.7141 ] 0.2808 | 0.7545 ] 0.1321 | 0.3895 | 0.1471 | 0.7148
0.4739 e 0.7715 | 0.4182 ] 0.6784 | 0.3351 | 0.6165 | 0.2922 | 0.5647 | 0.2304 | 0.7197
0.3807 | 0.2594 e 0.4887 | 0.7464 | 0.3925 | 0.6568 | 0.2201 | 0.5344 | 0.2117 | 0.7586
10.655 ] 0.8719 | 0.7160 el 0.4038 | 0.2425 | 0.4053 | 0.0259 | 0.2556 | 0.0303 | 0.3768
0.3367 | 0.3881 | 0.2925 | 0.9068 e 0.5201 | 0.6606 | 0.2720 | 0.5199 | 0.3191 | 0.7339
12.703 ] 10.934 | 0.9351 | 14.169 | 0.6538 il 0.3560 | 0.4852 | 0.5486 | 0.5270 | 0.4058
0.2816 | 0.4837 | 0.4204 | 0.9031 | 0.4147 | 10.328 e 0.2081 | 0.5197 | 0.2583 | 0.6861
20.245 | 12.305 | 15.136 | 36.529 | 13.021 | 0.7232 | 15.696 e 0.8396 | 0.6361 | 0.3498
0.9429 | 0.5714 | 0.6266 | 13.643 | 0.6541 | 0.6003 [ 0.6544 | 0.1748 e 0.5757 | 0.6750
10 19.169 | 14.680 | 15.527 | 34.953 | 11.424 | 0.6405 | 13.536 | 0.4524 | 0.5521 e 0.3130
11 0.3358 | 0.3289 | 0.2763 | 0.9761 | 0.3093 | 0.9018 | 0.3768 | 10.505 | 0.3931 | 11.616 e

Nei's genetic identity (above diagonal) and genetic distance (below diagonal).

[(e] [eo] N [ep] (6,1 E 2 @8] 1\V)
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Dendrogramm aller nattirlichen Populationen:

|
=
F m = = O == =

F o= = = O = o= =

-—-pop1 (Trnovski/h)
-—-pop7 (Gutenstein/h)
______ pop2 (Gr. Walsertal/h)
______ pop3 (Fernpass/f)
_____ pop11 (Karwendel/h)

pop5 (Kalkkégel)

pop4 (Versam/h)

-0 = +

pop6 (Viote/f)

---pop8 (Patscherkofel/f)
-—-pop9 (Axamer/i)

pop10 ((Kirchkogel/f)

Based Nei's (1972) Genetic distance: Method = UPGMA

--Modified from NEIGHBOR procedure of PHYLIP Version 3.5

Herkunf Spezies Bezeichnung
SLO/Trnovski/21 R.hirsutum Pop 1
A/Gr. Walsertal/28 R.hirsutum Pop 2
A/Fernpass/29 aie Pop3
CH/Versam-Station/30 R.hirsutum Pop4
A/Kalkkdgel/24 R.hirsutum Pop 5
I/Viote/26 R.ferrugineum Pop 6
A/Gutenstein/19 R.hirsutum Pop 7
A/Patscherkofel/22 R.ferrugineum Pop 8
A/Axamer L./25 alle Pop 9
A/Kirchkogel/20 R.ferrugineum Pop 10
A/Karwendel/23 R.hirsutum Pop 11

1.6 Populationsgenetische Analyse aller untersuchten Individuen

Summary of Genetic Variation Statistics for All Loci

Locus Sample Size|na*

DO1 618 120.000
D02 652 140.000
D96 624 180.000
AG13 620 180.000
AG218 620 150.000
AG219 650 250.000
AG230 624 90.000
Mean 630 158.571
St. Dev 51.455

* na = Observed number of alleles

18



19

e D 1 2 3 4 5 & 7 g g 1 1 12 13 H 15 15 17 13 19 ] 21
1 | 0BZE | 06834 | 0345 0.3219] 04588 | 031s| 04:315| 048318( 0446| 0421 | 03102 | 0560 | 06340 074 | 02308 07545 01321 [ 03866 | 02572 04N
2 047200 7 | 075 04182 | 03M6| 04420 02672 | 03805 | 045330 04200 03193 03186 0525 | 04406 0E84 | 03351 08165 | 026000 05337 | 0250 0234
3 | 03807 025 ] v | 04857 | 033 0456| 0258 | 03410| 04964 05157 | 022834 03475 05K 0| 04852 064 | 03006 08358 | 0200 | 053¢ | 0200 ) Q2117
£ I0EES| 0879|080 ™ | 01722 | D1736] 0185 0250 03060) 045758 01554 012301 | 03NS 037180 | 040685 02425 04063 | 002X50| 0255 [ O | 00
=] 11336 00| 12384 1TEE ] T | D240 ] 04537 05152 03717 02533 O5NS| 04080| 070 | 02450 04084 | 06773 04084 | 04254 | 04854 | 04005 | 048
5 | 075G 08160 07776 WS | 14256 ™ | O5165| 040 | 02061 | 0328 | 04525 03347 | 04496| 05521 | 0565 | 03382 [ 02331 | 01775 0224 | 02103 0255
7 0S| 121133 | 195332 2148 | 077G e | Tt | 08357 | 0235 03201 0684 | O51ER| 0OZF53| 03450 04664 ) 04506 02261 | 03754 | 04062 | 04755 | 05130
g | 07302 09EE2 | 1070 12583 | 0ER1| 09128 0a2 | v | 02732 03221 | 08520 06730 05313 042323 053585 | 04054 | 04265 | 05420 055 | 08162 05557
9 | 07229| 079 | 0 184 | 0886 12888 40| 09EE7 | 7 | 04097 | 0771 03016 02221 | 0E110] QOAED | 04250 | 06327 | 02178 04171 | 0270 023
100 | 02105 08523 | 0EEE3 | 0717/ 12285 1113 11115 1M.208) 0aas2| ™ | 03201 | 0320 04282 04842 | 08676 03775 O3 | 01750 | 023085 | 02580 O1%32
11 | 08555 1MAM6 ] 11290 18553 | 05128 O7EE0] 02000 04776 0952 | 11.351 ™ | 05806 04807 03600 05435 06500 03548 | 0200 | 04400 | 05503 | DEET
12 | 11705 11501 | 10550 30385 | 08342 108 ] 08003 | 03551 11955 1M.305| 05405 ™ | 04865 ( 02008| 04855 04457 | 04573 | 06806 08M3 | 07580 05777
12 | 05000 061G | DE0E3| 11.930 ) 12833 07| 082601 06| 1M227| 08467 | OrAg| 070 ™ | 04402 0762 02931 04002 [ 022533 | 03332 | 04808 | 02133
| 03755 08E8 | 0712 11427 | 1489) 0534 | 10642 | 08256 0674 | 07253 0567 | 167 | 0806 ™ | 08054 | 0317 | 06551 | 0089E6| 02257 | 02005 01356
15 | 03367 03851 | 020035 D006 | 0864 06413] 0.759) 06183 03453 | 04| 0a001 | 071898| 03338 0S| ™ | 0501 | 0806 | 02720| 05199 | 04615 03193
16 | 12705 10884 | 08851 M188 | 035397 09453] 07571 | OBSE3| 08628 O9EN | 03364 08515 12103 [ 11457 08535 ™ | 03560 | 04852 | 05455 | 0128 0540
17 | 03516) 04857 | 04204 | 09031 | 08265 0G| 12204 085345 04577 09775 08647 | 12156[ 0902) 045t | 0467 | 10328 ™ | D01 | 05197 | 02005 | 02553
18 | 20245 12306 159126 BED| 0817 1726 0987 | OB106| 15236( 17400 08534 03552 [ W20 | 23071 13021 | 007232 15808 ™ | 08385 | 07038 06361
19 | 08820 057 | DEESS| 13643 | 07203 1.186] 0884 ) 0585 0883 11,756 08305 0426( 08002 1M.097) 08641 | DE008| 08544 [ 01748 ™ | 07| 0557
A 12477 12500 123683 18535 012 15553 00| C482| 0955 10412 0586 02282 | 07ME| 15118 07732 08347 12388 03613 0580 ™ Dbmw‘_\_
21 | 19189] Mes0 | 1957 3903 | OS] 35| 0ES| OS] 4310|1877 | 0461 | 05488 15308 10| 1A | DE05| 12536 | 0453 055 | 07318
22| 03358 023280 | 0203 09751 | 08831 0683 | 123063 | 085| 04s| 0677 | 10,208 0872 | 0862| 04820 03083 | 080158 O3S [ 10506( 03531 | 11067 1616

Tabelle der Nei's Original Measures of Genetic Identity and Genetic distance

Selektion von Rhododrendron, Projektteil Seibersdorf

Nei's genetic identity (above diagonal) and genetic distance (below diagonal).
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Dendrogramm aller untersuchten Populationen

20

popl (SLO)

popl7 (Viote)

popl4d (Karn.A.)

pop2 (Gr.Wal)

pop3 (Fernp)

pop22 (Kirchk)

popl5 (Stein.A.)

pop?9 (Tenneng)

popl3 (Karn.A.)

e 4
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1
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TR 16 !
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20  +
!
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e 12
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+-15 e 7
1o +
1o
1o+
!
! +
17 +——-9
! 1o TR
! ST SR 2
! +=—==11 e
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pop6 (Bot .Gart)

pop4 (Vers; CH)

popl0 (Karaw)

pop5 (Churfl)

popll (Churf)

popl6 (Kalkk)

pop7 (Pinzg)

pop8 (Pongau)

______ popl2 (Koralp)
______ pop20 (Axamer)
———————— popl8 (Guten)

________ popl9 (Patsch)

pop21 (Sam/Pat)
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Tabellen zur Zweisung der Allelgréssen zu Buchstabencodes fiir Popgen Analysen

Herkunft Spezies Bezeichnung
A/Kalkkogel24 R. hirsutum Pop 16_
I/Viote / Trient/26 R.ferrugineum Pop 17
A/Patscherkofel/22 R.ferrugineum Pop 19
A/Kirchkogel/20 R.ferrugineum Pop 22
A/Karwendel/23 R.hirsutum Pop 23
SLO/Trnovski/21 R.hirsutum Pop01
A/Gr. Walsertal/28 R.hirsutum Pop02
A/Fernpass/29 alle Pop03
CH/Versam/30 R.hirsutum Pop04
Churfirsten (CH)1/Gw R. ferrugineum Pop05
Bot.Garten Frankfurt R. ferrugineum Pop06
Pinzgau/Gw R. ferrugineum Pop07
Pongau (A)/GW R. ferrugineum Pop08
Tennengau (A)/Gw R.hirsutum Pop09
Karawanken (A)/Gw R.hirsutum Pop10
Churfirsten (CH)/Gw R. hirsutum Pop11
Koralpe (A)/Gw R. ferrugineum Pop12
Karnische Alpen (A)/Gw R. ferrugineum Pop13
Karnische Alpen (A)/Gw R. hirsutum Pop14
Steiner Aplen (SLO)/Gw R. hirsutum Pop15
A/Gutenstein/19 R.hirsutum Pop18
A/Axamer L./25 alle Pop20
Samen/Patscherk/1 R.ferrugineum Pop21

D6
176,0 - 176,9 176 A
178,0-178,8 178 B
182 182 C
184 - 185 184 D
186 - 187,7 186 E
188 - 188,6 188 F
189,3-190,7 190 G
191,9-192,5 192 H
194 - 194,5 194 I
196 - 196,5 196 J
197,8 - 198,2 198 K
203,5 - 204,5 204 L
208 - 209 208 M
210-210,5 210 N
215-216 216 0O
217-217,8 218 P
219,81 220 Q

D1
108,4 - 109,5 108 A
111,49 110 B
112-113,4 112 C
113,5-114,6 114 D
115-116,5 116 E
118,4 - 1194 118 F
120,4 - 121,62 120 G
122,4 - 123,4 122 H
124,4 - 125,2 124 I
126,7 - 127,3 126 J
130 - 131,2 130 K
134,79 134 L

D2
115,85 116 A
118,6 - 118,8 118 B
120,5 - 120,9 120 C
122 - 123,55 122 D
123,7 - 124,95 124 E
F
126 - 127 126 G
128,1 - 129,1 128 H
130,2 -131 130 |
132,9 - 133,2 133 J
136,92 137 K
140,42 - 141,5 141 L
147,1 - 149,7 148 M
154,9 - 155 155 N
173,8 - 174,2 174 O

21
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AG 218 AG 230
107,6 - 1091 108 A 278.7 - 278.9 278 A
109,6-111,84 110 B 292,7 292 B
112- 113,35 112 C 294,1-29409 294 C
114,5- 1151 114 D 2957 - 297 296 D
116,1-1175] 116 E 300,2 - 300,9 300 E
118,6-119,3 118 F 304 - 305 304 F
119,7-121,2] 120 G 306,96 306 G
122,6 - 123 122 H 307,7 - 309, 308 H
1241 -1254 124 | 309,8 - 311 310 |
126,3-127,3] 126 J 312-3125 312 J
1285 - 129 128 K
130,3- 132 130 L
132,3-133,2] 132 M
134,5-134,8] 134 N
1435-143,7] 143 0
AG 219 AG 13
748-75 | 74 A 122,85 122 A
76,7-77,4 76 B 1246-12502 124 B
78,6 - 78,8 78 c 126,9 - 127 126 c
83,2-83,8 84 D 128,8 - 129,4 138 D
85,3 - 86,2 86 E 130,9 -131 131 E
87,4-87,8 87 F 150 -151 151 F
89,6 - 90,2 89 G 152,6 - 152,9 153 G
91,1-922 91 H 157,9 -158,2 158 H
93,8 - 94,7 94 | 159,6 -160,9 160 |
96 - 97 96 J 164,9 - 165,4 165 J
98,2 - 98,7 98 K 166,9 - 167,4 167 K
100,4 - 101 100 L 169 - 169,9 169 L
102,4-1027 102 M 171,2-171,9 171 M
104,4-1049 104 N 173 -174 173 N
106,3-106,8 106 o) 175 - 176,1 175 0
108,3-108,8 108 P 177 -177,9 177 P
110,1-110,8 110 Q 179,2-179,7 179 Q
1123-1125 112 R 181-181,9 181 R
114,4-1147 114 S 1832 - 184 183 S
116,4-1167 116 T 185,2 - 185,9 185 T
118,4 118 U 186,4 - 187,8 187 u
120 - 120,6 120 v 189,3 - 190 189 v
1223-1226 122 W
124 -124,7 124 X
1262-126,8 126 Y
1292-129,6 129 y

22

1.7 Analysen zur genetischen Vielfalt in den natirlichen Populationen:

Nummerierungsschliissel

Herkunft Spezies Bezeichnung
SLO/Trnovski/21 R.hirsutum Pop 1
A/Gr. Walsertal/28 R.hirsutum Pop 2
A/Fernpass/29 alle Pop3
CH/Versam/30 R.hirsutum Pop4
A/Kalkkbgel/24 B hira tiim Pop 5
I/Viote / Trient/26 R.ferrugineum Pop 6
A/Gutenstein/19 R.hirsutum Pop 7
A/Patscherkofel/22 R.ferrugineum Pop 8
A/Axamer L./25 alle Pop9
A/Kirchkogel/20 R.ferrugineum Pop 10
A/Karwendel/23 R.hirsutum Pop 11
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Summary of Heterozygosity Statistics for All Loci

g w m m pd >

s |28 | 7|8 |8 |88

S T I = - T

) 3 ~ 3 ’; -

>

D01 44 0.7273 ] 0.2727 | 0.7537 | 0.2463 | 0.2407 | 0.5453
D02 42 0.6667 | 0.3333 | 0.5215 | 0.4785 | 0.4671 | 0.5647
D96 40 0.6000 | 0.4000 | 0.2513 | 0.7487 | 0.7300 | 0.7290
AG13 44 0.2273 ] 0.7727 | 0.1860 | 0.8140 | 0.7955 | 0.6931
AG218 38 0.4211 ] 0.5789 | 0.2646 | 0.7354 | 0.7161 | 0.6646
AG219 44 0.7727 | 0.2273 | 0.2262 | 0.7738 | 0.7562 | 0.6417
AG230 36 0.5556 | 0.4444 | 0.6206 | 0.3794 | 0.3688 | 0.5541
Mean 41 0.5672 | 0.4328 | 0.4034 | 0.5966 | 0.5821 | 0.6275
St. Dev 0.1897 ] 0.1897 | 0.2254 | 0.2254 | 0.2202 | 0.0733

Expected homozygosity and heterozygosity were computed using Levene (1949)

** Nei's (1973) expected heterozygosity

Allelfrequenzen Population 7 Locus | D01 | D02 | D9 | AGI3 | AG218 | AG219 | AG230
Allele
1 A 0,0227 0,0833
B 0,0714 0,4474
0,9 - C 0.8636 0,075 0,1053
08 D 07143 | 0,15 | 0,0273 | 0,1053 0,7778
: E 0,025
0.7 | F 0,1136 0,275
G 0,0238 0,0526
0,6 1 H 0,0476 | 0.4 0,0273 | 0,1389
0.5 | 0,0238 0,0526 | 0,2955
J 0,0455 0,2955
0,4 K 0,075 0,1136
L
0.3 : s M 0,2368 | 0,0682
0,2 N 0,119 0,2045
) 0 0,1818
0,11 j P 0,0027
0 - ~ 0 \-J_FI f T I:I T T T o — - L Q 0,0227
R 0,2727
A B C D E F G H | J K L M N O P Q R S 3 0.0227
/B D01 mDO02 CDO06 T Ag 13 M AG218 EAG 219 B AG 230 |
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Summary of Heterozygosity Statistics for All Loci

— %) @) [®) m m 4 >
8 g g g | o 5 o) 5
Z ° - - ' ' ¥ '
o o o) o @ ®
%) 3 - 3 E -
N *
(0]
D01 36 0.0000 | 10.000 | 0.2778 | 0.7222 | 0.7022 | 0.5453
D02 40 0.0500 | 0.9500 | 0.3654 | 0.6346 | 0.6188 | 0.5647
D96 40 0.2500 | 0.7500 | 0.1423 | 0.8577 | 0.8362 | 0.7290
AG13 40 0.2500 | 0.7500 | 0.2423 | 0.7577 | 0.7388 | 0.6931
AG218 38 0.6316 | 0.3684 | 0.4922 | 0.5078 | 0.4945 | 0.6646
AG219 34 0.8824 | 0.1176 | 0.6435 | 0.3565 | 0.3460 | 0.6417
AG230 20 0.0000 | 10.000 | 0.2789 | 0.7211 | 0.6850 | 0.5541
Mean 35 0.2948 | 0.7052 | 0.3489 | 0.6511 | 0.6316 | 0.6275
St. Dev 0.3407 | 0.3407 | 0.1691 | 0.1691 | 0.1642 | 0.0733

* Expected homozygosity and heterozygosity were computed using Levene

(1949)

** Nei's (1973) expected heterozygosity

Allelfrequenzen Population 6 Locus | DOT D02 D96 | AGI3 | AG218 | AG219 | AG230
Allele
A 0,4474
0,9 B 0,5526 | 0,7941
C
0.8 1 D 025 | 0,35 0,3
0.7 E 0,05 0,1471
F 0,3889 0.1 0.1
0.6 G 0,025 | 0,05
H 05 0,2 0.1
0,5 [ 0,0833 | 0,075 0,45
04 - J 0,778 0,075 0,0294 | 0,05
: K 0,025 | 0.95
03 | L 0,15 | 0,05 0,0294
M 0,075
0,2 N
01 - 0 0275 | 0.2
: P 0,025 | 0,375
o LB NI | Q 0,025
A B CDTEF G H J K LM NOPO QRS ST g
T 0,125
/= D01 mDO2 0 D06 0 Ag 13 MAG218 I AG 219 B AG 230
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08
0,7
0,6
05
0,4

0,3

0,2
0,1

Allelfrequenzen Population 5

Ml

A BCDETFGH

[

1l

[

|

0 0

Il J K LMNOPQRSTUVWXY

‘DD01 ®m D02 OD06 O Ag 13 mAG218 @AG 219 B AG 230

Summary of Heterozygosity Statistics for All Loci (Pop5)
— » o) o) m m z >
g | S | g |8 |3 |3 |8 |5
S 3 1 1 - - i -
> ) Q ] o o
) 3 - 3 *
N *
(0]
D01 32 0.0000 | 10.000 | 0.1956 | 0.8044 | 0.7793 | 0.5453
D02 38 0.5263 | 0.4737 | 0.5263 | 0.4737 | 0.4612 | 0.5647
D96 38 0.21051] 0.7895 | 0.1622 | 0.8378 | 0.8158 | 0.7290
AG13 30 0.1333 | 0.8667 | 0.1471 | 0.8529 | 0.8244 | 0.6931
AG218 40 0.2500 | 0.7500 | 0.1885| 0.8115 | 0.7913 | 0.6646
AG219 38 0.2632 | 0.7368 | 0.1223 | 0.8777 | 0.8546 | 0.6417
AG230 38 0.2632 | 0.7368 | 0.2191 | 0.7809 [ 0.7604 | 0.5541
Mean 36 0.2352 | 0.7648 | 0.2230 | 0.7770 | 0.7553 | 0.6275
St. Dev 0.1596 | 0.1596 | 0.1376 | 0.1376 | 0.1333 | 0.0733

Locus D01 D02 D96 AG13 | AG218 | AG219 [ AG230
Allele
A 0,3438 0,0789 0,15
B 0,375 | 0,0263
C 0,2188 0,1 0,1579
D 0,7105 | 0,0789 | 0,1667 0,2368
E 0,0263 0,075
F 0,1562 0,1316 0,0526
G 0,0312 | 0,0526 [ 0,1316 0,15
H 0,0312 | 0,0789 [ 0,3158 0,05 [ 0,1053 | 0,2368
| 0,0625 0,1842 0,05 0,3158
J 0,1562 0,0526 0,1053
K 0,0526
L 0,3 0,05 [ 0,2632
M 0,1579 0,0333
N 0,1333
O 0,0333 0,1316
P 0,1 0,0789
Q 0,0263
R 0,1333
S
T
U 0,1
\ 0,1579
W 0,0263
X
Y 0,0263

* Expected homozygosity and heterozygosity were computed using

Levene (1949)

** Nei's (1973) expected heterozygosity
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Allelfrequenzen Population 8 T Locus | DOT D02 D96 | AG13 | AG218 | AG219 | AG230
A 0,3421
08 B 0,0263 | 0,4318
1 C 0,3 0,5789
0,7 - D 0,025 0,0238
06 E 0,0273 | 0,0476 0,5455 | 0,1905
, : F 0,0333 0,0227
0.5 G 0,6667
: H 0,7273 | 0,4048 0,7619
04 - 1 | 0,0455 0,0238
J
0,3 - K
L 0,0238
0,2 M 0,0476
| N
0.1 0 0,0238 0,0526
0 T T = T T 1 I] T T Dl T T T T T P 0,4524 0,75
Q
AB CDETFGH I JKILMNOTPA QRS ST R
S
|mDO1 W D02 D06 T Ag 13 MAG218 HAG 219 M AG 230 | = 5555

Summary of Heterozygosity Statistics for All Loci

SNoo
9zIg a|dwes
WOoH sqO
19H sq0
Lo dx3
JoH dxg
«!ON

19H oAy

DO1 30 0.6667 | 0.3333 | 0.5195 | 0.4805 [ 0.4644 | 0.5453
D02 44 0.7273 [ 0.2727 | 0.5729 | 0.4271 | 0.4174 | 0.5647
D96 42 0.5238 [ 0.4762 | 0.3589 | 0.6411 [ 0.6259 | 0.7290
AG13 40 0.6500 | 0.3500 | 0.6038 | 0.3962 [ 0.3862 | 0.6931
AG218 38 0.5789 | 0.4211 | 0.4410 | 0.5590 | 0.5443 | 0.6646

AG219 44 0.5000 | 0.5000 | 0.4725 | 0.5275 | 0.5155 | 0.6417 . ) ) )
AG230 42 05714 | 0.4286 | 0.6086 | 0.3914 | 0.3821 | 0.5541 ] Expec(ted h(;mozygosny and heterozygosity were computed using
evene (1949

Mean 40 0.6026 [ 0.3974 | 0.5110 | 0.4890 [ 0.4765 | 0.6275
St. Dev 0.0818 [ 0.0818 | 0.0927 | 0.0927 | 0.0905 | 0.0733
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Locus | DO1 D02 D96 | AG13 | AG218 | AG219 | AG230
P : Allele
Allelfrequenzen alle natlirlichen Populationen A 55557 00023 | 0.0345 | 0:0023 [ 01202 50073
B 0,0024 | 0,025 | 0,0047 | 0,0093 | 0,2452 | 0,1923
0,45 C 0,3365 | 0,0091 | 0,007 0,2043 | 0,0045 | 0,0437
D 0,0616 | 0,3864 | 0,1023 | 0,1551 | 0,0793 0,3932
0,4 E 0,0071 | 0,0727 | 0,0814 | 0,0069 | 0,0769 | 0,1086 | 0,0243
0.35 F 0,1445 0,1977 | 0,0023 | 0,0072 | 0,0068 | 0,0097
’ G 0,0948 | 0,0568 | 0,0326 0,101 | 0,0136 | 0,0024
0,3 - H 0,0332 | 0,2273 | 0,2279 0,012 | 0,0837 | 0,318
i [ 0,0166 | 0,0409 | 0,0395 0,0553 | 0,138 | 0,199
0,25 1 J 0,0355 | 0,0273 | 0,086 | 0,0185 | 0,0168 | 0,0792 | 0,0024
0.2 1 K 0,0023 | 0,0163 | 0,0231 | 0,0144 | 0,0407
L 0,0024 | 0,0636 | 0,0186 | 0,0394 | 0,0168 | 0,1131
0,15 - M 0,075 | 0,0349 | 0,0185 | 0,0457 | 0,009
o1 I . [ N 0,0114 | 0,0023 | 0,0741 0,0339
; ] 0 0,0279 | 0,0949 | 0,0048 | 0,0407
0,05 | P 0,0814 | 0,2477 0,0181
[ I . n” Q 0,0023 | 0,0139 0,0113
0 - o — e e e R 0,0023 | 0,1574 0,0068
ABCDETFGHI JKLMNOPQRSTUVWIXY Z S 0,0162 0,009
T 0,0856 0,0136
@ D01 MD02 O D06 C1Ag 13 MAG218 @M AG 219 BAG 230\ U 0,0139 0,0023
V 0,0208 0,043
W 0,0113
X 0,0045
Y 0,0045
7 0,0113
- w m m =z >
s | 2| g 8|8 |8 |8 |3
e = | | | | i |
o T z § T @ Summary of Heterozygosity Statistics for All Loci
5o 755 (03886 061720282 0878 T 07800 [ 05453 (19E‘>t<9p)ected homozygosity and heterozygosity were computed using Levene
D02 440 |0.4136[0.5864 | 0.2206 [ 0.7794 ] 07776 | 0.5647 | 14\ ioi's (1973 ted het it
D96 430 [ 0.3256 | 0.6744 [ 0.1266 | 0.8734 | 0.8713 [ 0.7290 ei's ( ) expected heterozygosity
AG13 | 432 [0.3148]0.6852 0.1340 [ 0.8660 | 0.8640 [ 0.6931
AG218| 416 [0.3606 [ 0.6394 | 0.1428 [ 0.8572 | 0.8551 | 0.6646
AG219| 442 |0.4977] 0.5023 | 0.0996 | 0.9004 | 0.8984 | 0.6417
AG230| 412 [0.4466 [ 0.5534 | 0.2963 | 0.7037 | 0.7020 | 0.5541
Mean | 428 |0.3925]0.6075 [ 0.1769 | 0.8231 | 0.8212 | 0.6275
St. Dev 0.0658 | 0.0658 | 0.0700 | 0.0700 | 0.0698 | 0.0733
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A"e"requenzen Population 4 Locus D01 D02 D96 AG13 | AG218 | AG219 | AG230
Allele
A 0,4118 0,0625
1,2 B 0,0938
C 0,0882
] D 0,4706 | 0,5 | 0,0938 | 0,0294 | 0,8125 0,3438
E 0,0294 0,5
F
0,8 ~ G 0,0938
H
[ 1 0,6562
0.6 B J 0,3438 | 0,1765
K
0,4 1 L 0,1765
M 0,3235
N
0,2 1 — )
[ B P 0,0294
0 |:| T T T T T H T T T T = T T g O 7647
A B C D E F H J K L M N O P Q R ’
/D D01 W D02 O D06 O Ag 13 MAG218 I AG 219 B AG 230 |
s | g | & | Q| E |5 |8 | %
2 3 @ @ ° ° i ® Summary of Heterozygosity Statistics for All Loci *
® = T T I I I
> ) Q ] o) o
2] 3 - 3 *
N *
D
DO1 34 | 0.0000 [ 10.000 | 0.3815 | 0.6185 | 0.6003 | 0.5453
D02 34 | 0.0000 [ 10.000 | 0.3672 | 0.6328 | 0.6142 | 0.5647
D96 32 0.0000 | 10.000 | 0.3609 | 0.6391 | 0.6191 | 0.7290
AG13 34 0.5882 [ 0.4118 [ 0.6061 | 0.3939 | 0.3824 | 0.6931 [ * Expected homozygosity and heterozygosity were computed using Levene (1949)
AG218 32 0.6250 | 0.3750 | 0.6673 | 0.3327 | 0.3223 | 0.6646 | ** Nei's (1973) expected heterozygosity
AG219| 34 10.000 | 0.0000 | 10.000 | 0.0000 | 0.0000 | 0.6417
AG230| 32 | 0.3125( 0.6875 [ 0.5343 | 0.4657 | 0.4512 | 0.5541
Mean 33 | 0.3608 [ 0.6392 [ 0.5596 | 0.4404 | 0.4271 | 0.6275
St. Dev 0.3922 | 0.3922 | 0.2297 | 0.2297 | 0.2228 | 0.0733
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A”elfrequenzen Popu lation 3 e Locus D01 D02 D96 AG13 | AG218 | AG219 | AG230
A 0,675 0,0556
0.8 B 0,4474
’ C 0,2 0,025 0,1316 0,0526
0.7 D 0,425 0,4211 0,6053
ol E 0,1667 0,1842
06 F 0,2222 0,0263 | 0,0263
’ G 0,1 0,1 0,1842 | 0,0263
0,5 H 0,025 0,05 [ 0,1944 0,2368 | 0,0789
| 0,05 0,0263 | 0,0789 [ 0,2632
0,4 J 0,025 | 0,2778 0,1842
K 0,0526
0,3 L 0,3 0,0278 | 0,0789 0,1579
M 0,025 0,0526
02 - - _ N 0,1053
O 0,0263 0,0263
0,1 M P 0,0556 | 0,2105 0,0789
Q 0,0263
0 I:I T 1 T I:I\ \.J:I T T DD\ I:lw D\ T fl T R 0,1842
AB CDETFGHI JKLMNOTPAO QRS S 0.0268
|@ D01 W D02 CD06 0 Ag 13 MAG218 HAG 219 MAG 230 |

Summary of Heterozygosity Statistics for All Loci

- n O O m m Z >
3 g g g | 3 3 2 5
@ 2 ! ! T T ) T
it 5 T e} o] o]
0 3 - 3 :
N *
@
DO1 40 | 0.5500 | 0.4500 | 0.4936 | 0.5064 | 0.4937 | 0.5453
D02 40 ] 0.4000 | 0.6000 | 0.2692 | 0.7308 | 0.7125 | 0.5647
D96 36 | 0.2778 | 0.7222 | 0.1762 | 0.8238 | 0.8009 | 0.7290
AG13 | 38 | 0.2105] 0.7895 | 0.2461 | 0.7539 | 0.7341 | 0.6931
AG218| 38 | 0.3158 ] 0.6842 | 0.2674 | 0.7326 | 0.7133 | 0.6646
AG219| 38 | 0.1579] 0.8421 | 0.1209 | 0.8791 | 0.8560 | 0.6417
AG230| 38 | 0.4211]0.5789 | 0.4296 | 0.5704 | 0.5554 | 0.5541
Mean | 38 |0.33330.6667 | 0.2861 | 0.7139 | 0.6951 | 0.6275
St. Dev 0.1344 [ 0.1344 [ 0.1324 | 0.1324 | 0.1286 | 0.0733

* Expected homozygosity and heterozygosity were computed using Levene

(1949)

** Nei's (1973) expected heterozygosity
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Allelfrequenzen Population 2 — Locus | DO1 D02 D96 | AG13 | AG218 | AG219 | AG230
A 0,425 0,15
0.6 B 0,175 0,075 | 0,2105
C 0,25 0,0789 0,075
D 0,275 | 0,025 | 0,125 | 0,0789 0,55
0,9 1 E 0,075 0,2368 | 0,05
F 0,225
0.4 1 G 0,1 0.1 0,1316 | 0,05
N H 0,2 0,25 | 0,025 0,0526 | 0,2 | 0275
| 0,025 0,175 0,1
0,3 I J 0,025 0,0263
K 0,075 0,025
0.2 L 0,125 0,375
M 0,175 | 0,125 | 0,05 | 0,1842
N 0,175
0,1 1 0 0,05
I H H P 0.075 0,025
0 T T T T T [l\ T T T T T [l\ Q 0’125
ABCDETFGHIJKLMNOPQRSTUVW 2 8?
@ D01 M D02 D06 O Ag 13 MAG218 MAG 219 B AG 230\ L
V 0,1 0,025
W 0,075

Summary of Heterozygosity Statistics for All Loci

— %) ©) @) m m z >
§ S g g 3 3 2 3
@ S ' ' T T i T
o z T o @ @
2 3 - 3 = -
N
D
DO1 40 0.3500 | 0.6500 | 0.2756 | 0.7244 | 0.7063 | 0.5453
D02 40 0.2500 | 0.7500 | 0.1949 | 0.8051 | 0.7850 | 0.5647
D96 40 0.1500 | 0.8500 | 0.1205 | 0.8795 | 0.8575 | 0.7290
AG13 40 0.1000 | 0.9000 | 0.1359 | 0.8641 | 0.8425 | 0.6931
AG218 38 0.1579 | 0.8421 | 0.1451 | 0.8549 | 0.8324 | 0.6646
AG219 40 0.2500 | 0.7500 | 0.2038 | 0.7962 | 0.7762 | 0.6417
AG230 40 0.5000 | 0.5000 | 0.3782 | 0.6218 | 0.6062 | 0.5541
Mean | 40 | 0.2511] 0.7489 | 0.2077 | 0.7923 | 0.7723 | 0.6275
St. Dev 0.1375 | 0.1375 | 0.0918 | 0.0918 | 0.0894 | 0.0733

* Expected homozygosity and heterozygosity were computed using Levene

(1949)
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** Nei's (1973) expected heterozygosity

Allelfrequenzen Population 11

31

Locus

DO1

D02

D96

AG13

AG218

AG219

AG230

Allele

0,4375

0,0208

0,0435

0,0435

0,0208

0,0435

0,0227

0,2609

0,0208

0,5
0,45

0,4375

0,0417

0,2391

0,0652

0,2917

0,2174

0,0682

0,4565

0,0435

0,0682

0,087

0,0625

0.4
0,35

0,4565

0,0417

0,2083

0,0435

0,1957

0,0417

0,0625

0,0833

0,087

0,0833

0,1957

0.3 - )
0,25 | I )

0,0217

0,1087

0,0833

0,2826

0,1875

0,0217

0,0208

0,0208

0,0217

0,0208

0,2 A
0,15 |

0,0208

0,0455

0,1458

0,125

0,0227

0,0435

0,25

0,0208

0,1 1
0,05

* gk I l

0,1591

0,1875

0,0217

0,2955

0,0208

000

ABCDEFGH I JKLMNOPQRSTUVWXY

‘El D01 mD02 O D06 OAg 13 mAG218 @ AG 219 B AG 230

0,0455

0,0625

0,0227

0,1667

Summary of Heterozygosity Statistics for All Loci

g w (@] (@] m m e >

8 |5 | & | & | & | & | & |5

- = - - T

%) 3 - 3 g -

o

DO1 48 0.3333 ] 0.6667 | 0.3759 | 0.6241 | 0.6111 | 0.5453
D02 48 0.0833 ] 0.9167 | 0.1720 ]| 0.8280 | 0.8108 | 0.5647
D96 46 0.4348 | 0.5652 | 0.2560 | 0.7440 | 0.7278 | 0.7290
AG13 44 0.2727 1 0.7273 | 0.1712 ] 0.8288 | 0.8099 | 0.6931
AG218 46 0.0870] 0.9130 | 0.1691 | 0.8309 | 0.8129 | 0.6646
AG219 48 0.3333 ]| 0.6667 | 0.0922 | 0.9078 | 0.8889 | 0.6417
AG230 46 0.3043 | 0.6957 | 0.3159 | 0.6841 | 0.6692 | 0.5541
Mean 47 0.2641 ] 0.7359 | 0.2218 | 0.7782 | 0.7615 | 0.6275
St. Dev 0.1320 ] 0.1320 | 0.0986 | 0.0986 | 0.0965 | 0.0733

0,0208

0,0208

<|x|=|<|c|1|w|3|O|v|o|Z| =2 | x| |- || ®| n|m|o|o|m]| >

0,0208

* Expected homozygosity and heterozygosity were computed using

Levene (1949)
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** Nei's (1973) expected heterozygosity

. L DO1 D02 D96 AG13 | AG218 | AG219 | AG230
Allelfrequenzen Population 10 Allele 2
A 0,1471
1 B 0,7632
C 0,0833 0,6765 | 0,0526
0,9 1 D 0,05 0,15
08 - E 0,5556 0,1176
’ - F 0,9167 0,2222
0,7 G 0,0588 | 0,0263 | 0,025
~ H 0,1667 | 0,6111 0,8
0,6 1 [ 0.25 0.0263 | 0,025
0,5 1 J 0,0278
_ K 0,1053
0,4 L
0,3 - I M
_ N
0,2 o) 0,125
P 0,1667 | 0,325 0,0263
1 H - ’
0 1 T l:l T [l T h - T |:|\ T T T T D\ T T 0 T T 0 T S
ABCDETFGHI JKLMNOPOQRSTU S 8.0
[mDO1 W D02 0 D06 T Ag 13 MAG218 HAG 219 M AG 230 S 0,025

Summary of Heterozygosity Statistics for All Loci

— » o) o) m m z >
o 3 > > fé fé % |‘§
@ 5 z & Z % % * Expected homozygosity and heterozygosity were computed using Levene
@ 3 - 3 * (1949)
o ** Nei's (1973) expected heterozygosity
D01 36 0.8333 | 0.1667 | 0.8429 | 0.1571 | 0.1528 | 0.5453
D02 36 0.3889 | 0.6111 [ 0.3825 | 0.6175 | 0.6003 | 0.5647
D96 36 0.5556 | 0.4444 | 0.4349 | 0.5651 | 0.5494 | 0.7290
AG13 40 0.3500 | 0.6500 | 0.3103 | 0.6897 | 0.6725 | 0.6931
AG218 34 0.7059 | 0.2941 | 0.4813 | 0.5187 | 0.5035 | 0.6646
AG219 38 0.6842 | 0.3158 | 0.5875 | 0.4125 | 0.4017 | 0.6417
AG230 40 0.6500 | 0.3500 | 0.6551 | 0.3449 | 0.3362 | 0.5541
Mean 37 0.5954 | 0.4046 | 0.5278 | 0.4722 | 0.4595 | 0.6275
St. Dev 0.1752 ] 0.1752 | 0.1818 | 0.1818 | 0.1769 | 0.0733




Selektion von Rhododrendron, Projektteil Seibersdorf

33

Locus | DO1 D02 D96 | AG13 | AG218 | AG219 | AG230
: Allele
Allelfrequenzen Population 1 n 03636 00557
B 0,1
19 C 0,5455 0,075
’ D 0,0227 | 0,9737 | 0,6 | 0,4545 0,55
E 0,0455 0,125
1 F 0,3333 | 0,0227 | 0,05
G 0,0227
H 0,025 | 0,0455 | 0,25
0.8 | 0,0238 0,275 | 0,0227 | 0,125
J 0,0263 | 0,119 0,15_| 0,2045
0.6 K 0,125
’ m L 0,125 | 0,2045
M 0,025 | 0,0227
0,4 1 N 0,0238 | 0,1591 0,0682
0 0,1591 0,0682
i P 0,0227
0,2 a
R 0,0455
0 - i S 0,0909
T 0,1364
A B CDEFGH J X LMNOPQRSTUYV U 0.0227
v 0,1136
m D01 mD02 OD06 O Ag 13 MAG218 @AG 219 W AG 230 W
X
Y
Z 0,1136
— wn (@) O m m b >
o ) o3 o x x o) < . . .
g 3 @ @ ° ° ™ @ Summary of Heterozygosity Statistics for All Loci
s | 2 |z | | 3 z
2} 3 - 3 *
N *
(0]
D01 44 0.4545 | 0.5455 | 0.4197 | 0.5803 | 0.5671 | 0.5453
D02 38 0.9474 1 0.0526 | 0.9474 | 0.0526 | 0.0512 | 0.5647
D96 42 0.2381 | 0.7619 | 0.3612 | 0.6388 | 0.6236 | 0.7290
AG13 44 0.3182 | 0.6818 | 0.2569 | 0.7431 | 0.7262 | 0.6931 | , . . .
AG2181 20 101000109000 101372 [ 0.8628 | 0.8413 | 0.6646 Expected homozygosity and heterozygosity were computed using Levene
AG219| 44 | 0.3182] 0.6818 | 0.1163 | 0.8837 | 0.8636 | 0.6417 £19N49,) . od het )
AG230 40 0.5000 | 0.5000 | 0.3705 | 0.6295 | 0.6138 | 0.5541 ei's ( ) expected heterozygosity
Mean 42 0.4109 ] 0.5891 | 0.3727 | 0.6273 | 0.6124 | 0.6275
St. Dev 0.2712] 0.2712 | 0.2791 | 0.2791 | 0.2725 | 0.0733
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i Tocus | D01 | D02 | D96 | AGI3 | AG218 | AG219 | AG230
Allelfrequenz Population 9 Allole
A 0.1316 0,059
B 0,025 01176 | 0.2
0,6 C 05 | 0,025 0,3824 0.025
D 0.075 0,1053 0.325
05 E 0,053 035 | 005
’ F 00789 01316 0.025
G 0.2105 | 0,175 | 0,0263 02353
04 | H 00263 | 0,525 | 0,2895 0.45
’ | 00263 | 0,025 | 0,0263 0.0588 | 0,125 | 0.15
. J 01053
0.3 - K 0.075
0 0.0263 | 0.1 0,0263 0,05
M 0,05 | 01316 | 0,0526
0.2 N 0,0263
0 00526
P 01579 | 05
0,1 - H lﬂ H H Q 0,05
R 0,0263 | 0,0789
S
O B \I T H |_|\ T |-| T |-| T T I_Irl_‘ T T T |_| T T T |-| T 0,1053
ABCDEFGHI JKLMNOPOQRSTUVWX 3 0,0526 -
@O D01 mD02 OD0O6 OAG13 mAG218 @ AG219 IAG230‘ V)\(I 0.025

Summary of Heterozygosity Statistics for All Loci

< 3 T T - - x -
> ) Q ] o) o
0 3 - 3 :
N *
(0]
DO1 38 | 0.2632 | 0.7368 | 0.3016 | 0.6984 | 0.6801 | 0.5453
D02 40 ] 0.5000 | 0.5000 | 0.3090 | 0.6910 | 0.6738 | 0.5647
D96 38 | 0.2632 | 0.7368 | 0.1451 | 0.8549 | 0.8324 | 0.7290
AG13 | 38 |0.3684]0.6316] 0.2688 | 0.7312 [ 0.7119 | 0.6931
AG218| 34 |0.2353]0.7647 | 0.2389 | 0.7611 | 0.7388 | 0.6646
AG219| 40 | 0.4500 | 0.5500 | 0.1795 | 0.8205 | 0.8000 | 0.6417
AG230| 40 | 0.6000 | 0.4000 | 0.3167 | 0.6833 | 0.6663 | 0.5541
Mean | 38 [0.3829 | 0.6171] 0.2514 | 0.7486 | 0.7290 | 0.6275
St. Dev 0.1391 ] 0.1391 [ 0.0671 [ 0.0671 | 0.0652 | 0.0733

* Expected homozygosity and heterozygosity were computed using Levene

(1949)

** Nei's (1973) expected heterozygosity




Selektion von Rhododrendron, Projektteil Seibersdorf 35
Locus D01 D02 D96 AG13 | AG218 | AG219 | AG230
Allelfrequenzen Samen R22/1 Allele
A 0,37
B 0,28 0,01
1.2 C 0,35
D
1 A E 0,95 0,41 0,99 0,01
F
0,8 - G 0,5
H 0,05 0,51 0,99
[
0,6 i J 0,5
K
0,4 L
M 0,02
0,2 N
O 0,06
0 Il n [1 P 0,5306
T T 1 T T T T T T T T T T T Q
A B CDEF G H I J L M NOP QRS T R
S
‘ID01 B D02 OD06 OAg 13 BAG218 D AG 219 B AG 230 T 0.4694
| D01 D02 D06 AG13 |Ag 218 [AG 219 |AG 230
Mutter: |GG EH EH PT AC EE HH
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Vergleich der Allelfrequenze der 3 Spezies R.ferrugineum, hirsutum und intermed.

Locus| D ooz B3 AG T AG218 AG219 AG230
53 |51 52 153 |51 G2 |53 G152 53 G1 |GZ 153 |51 G2 )63 |51 |52 |63 |61 |52

Allele A 0,39 0,32 0,02 1] 0,04/ 0,07 0 1] 012 0,02 038 0,01
Allele B 1] 0,01] 0,04 001 0,01 0,03 032 023 021] 008 0] 0.38
Allele C 031 043 nos] 0,02 001 0,01 02 01 03A 0,011 008f 0058 002
Allele D 007 o004 04 06 0,45 0,03 017 0,24 0,15] 0,01 0,14 0] 039 046 0,04
Allele E 0,03 021 0,1 013 D17 0,01 003 008 003) 012 003 053 002 0,01 004
Allele F 0,07 0,03 0,28] 0,16] 0,28) 0,08 1] 001 0,0 0.0z 0.01] 0,0 001
Allele G 002 o,04] 03] 01 0,04 0] 0,05 003 001 019 01 o01) o@01] 002 0 0
Allele H 0,03 0,04 0,22 0,068 0,26) 0,27 0,11] 043 0,02] 0,02 011] 01 026] 0221 078
Allele | 0,03) 0,02 001) 0,03 0 0,07 0,07 0,04 0,04 0,08 007 021 0] 024] 025 0,05
Allele J 005 001 0.29] 0,01 0.04 0] 0,14] 0,08 0,01 0.05 0] 0,04 0.09] 011 0,02 0
Allele K 0,01 1] 0,03 0 0,07 0 d,04 0,06 0,03f 0,01
Allele L 0,01 0,14) 0,05 0,01] 0,01 002) 003) 012 004 001 002 0,02 0,16] 015 0
Allele M 0,08 0,11 0,04 002 006] 0,05 001 0,08 0,07 0] o0z
Allele M 0,02 O] oo1y 005 013 0,01 003 004
Allele O 0,01 0f 009 004 015 0,08 0o1) o0sf 007 0.0
Allele P 0,0v 0 01 028] 008 048 0,05 0,01 0
Allele & 0 0.04 0.03] 0,04
Allele R 0,01 0,13 0,23 0,02
Allele 5 001 003 001 0.0z
Allele T 0,04 o] 0,31 0.0z
Allele U 0,05 0] 0,03 1]
Allele v 0,04 0.049] 006
Allele W 0,011 002 0,01
Allele X 0.01 1]
Allele v 0,01 1] 0
Allele £ 0,02

G K. intermedium
G1: R hirsutum
G2 R ferrugineum
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05
0,45
04
0,35
03
0,25
0,2
0,15
0,1
0,05
0

Allelfrequenzen D1

Allele

OR. intermed @ R. hirsutum @ R. ferrugineum

0,7
0,6
05
0,4
03
0.2
0,1

Allelfrequenzen D2

2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15
Allele

OR. intermedium @ R. hirsutum @ R. ferrugineum

Allelfrequenzen D6

Allelfrequenzen AG13

0,6
0,5
0,4
0,3
0,2
0,1
0
4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 12 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22
Allele Allele
OR. intermedium @ R. hirsutum @ R. ferrugineum OR. intermedium B R. hirsutum B R. ferrugineum
Allelfrequenzen AG230 Allelfrequenzen AG219
0,4 0,6

0,35
03
0,25
0,2
0,15
0,1
0,05

4 5 6 7 8 9 10 11 12
Allele

O R. intermedium @ R. hirsutum @ R. ferrugineum ‘

05
04
03
0,2
0,1

13 14 15

1

2345678 910111213141516 1718 192021 2223 242526
Allele

O R. intermedium @ R. hirsutum @ R. ferrugineum

0,9
08
0,7
0,6
0,5
0.4
03
0.2
0,1

Allelfrequenzen AG219

4 5 6 7
Allele

OR. intermedium @ R. hirsutum @ R. ferrugineum
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1.8 Populationsgenetische Analysen der Gewebekultur-Samenherkinfte

[
o Q |m » 7] o X 7]
Q D QO QO wn
.| 5|3 i I c |2 |2 - | 3 |2 = | 3 |3 - | 3 (&
~ o > = S = |9 o o kel 2 o o kel S 4 o ° = o o 5
S » @l < o |5 =2 o @ ol 2 o @ ] ¢ o g S| g o |3
o o ® ® @ S @
D01 6 D01 | 4 Dol | 4 Dol | 8 DOl | 6 DO1 | 10
D02 | 8 Doz | 8 D02 | 6 D02 | 8 D2 | 6 D02 | 10
Doe | 8 D06 |6 D06 | 6 D06 | 8 D06 | 6 D06 | 2
AG13] 8 AGI3|_6 AG13| 0 AG13[ 10 AG13| 6 AG13| 6
AG218] 8 AG218| 8 AG218] 6 AG218] 10 AG218] 6 AG218] 10
AG219 8 AG219| 8 AG219| 6 AG219] 10 AG219] 6 AG219] 8
AG230 8 AG230| 8 AG230] 6 AG230] 10 AG230| 6 AG230] 10
(] — (7] Q 2] Z IS
- | 5 |3 - |3 |2 N ERE AN E g |z
- Q S |3 — Q S |2 o o =R 1 g 3 | — 3 |8
o| 2 o |3 o 8 [ o g o |2 n[ 8 Tz o~ 8% I3
c f =
] %) g [ (F? o) @ (ﬁ/) 3 < % > S % >
] ) N @ 3 |z S |=
D01 | 10 DoT | 12 Do1 | 14 A ¢
D02 | 10 D02 | 14 D02 | 16 Bg; }g D011 10
D06 10 D06 12 D06 14 D06 ) D06 10
AG13| 10 AGI3| 12 AG13| 16 2613 6 SR
AG218| 10 AG218| 14 AG218| 12 AG218[ 12 AG218] 6
AG219] 10 AG219| 14 AG219] 14 AG219] 10 AG219] 10
AG230] 10 AG230[ 14 AG230] 16 AG230] 12 AG230] 10
Allelfrequenzen
Allele \ [[D01___[D02___|D96___|AG13__[AG218 |AG219 |AG230 )
Y 0.25 Allelfrequenz Gew_Churfirsten (1)
B 0,38 0,50
C 0,38 1,20
D 033|038 0,13[ 050 1,00
E 0,13 038 0,13
F 0,17 0.80
[ 0,60
H 038 0,25 0,38 1 il 1
] 0.25 040
J 0,50] 0,20 —f LI:']»;”—
'f_ 0,00 —Al —
m A B C DE F G H I J K L M N O
N 0,25
0 0.8 1.00 [ED01 mD02 ODY6 DAGT3 MAG218 EIAG219 MAG230 |
Allele \ L]DO1 D02 D96 AG13__[AG218 JAG219 [AG230 Allelfrequenz Gew. Karnische A.
A 0,5 0,3333
B 0,375 1,2
C 0,2
D 1 03 1 -
E 05 I
F 0,2 08 I
G 0,1 05 06
H 0,2 0,1667| 0,5 a I _
| 0,5 04 = <
J 0,2
K 02
L 0,375 0.6, |] |] [r
M 0 T T u T T T T T T T T T
N A B CDETFGH I J K LMNO P
C,; 055 02 [BD01 D02 D96 OAG13 MAG218 DAG219 MAG230 |
Allele \ [[D01_[D02__|D96__|AG13__[AG218 _|AG219 |AG230 )
A 0.33 0.50 Allelfrequenz Gew. Karnische A.
B 1,20
C 0,50
D 0,67 1,00
E 0,08 0,70
3 050 0,80 -
G 0,17 . _
H 050 7,00 0.60 II : } u
| L
N 040 I I
K 0,20 n |l
L 0,25
; 1 I Y NN N
N AB CDETF GH I J KLMNO P
o) 0,30 0,30
P 1,00 [BD01 mD02 D9 OAG13 MAG218 DAG219 MAG230 |
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Allele \ L|DO1 D02 D96 AG13 _|AG218 |AG219 |AG230
A 0,50
B 0.9 079 Allelfrequenz Gew. Koralpe
C 0,17]
D 0,81 0.25| 0.90
E 0,33] 0,14 0,80
F 0,50) 0,29) 0,70 4
G
H 043 063 060
| 0,19 0,13 0,50 T
0,50 0,07]
. : 0,40
0.56 :
L 0,30 I
N 0,20
= 0,10 i EI]:” H H
P 0,19 0,00 +HH—H [l“““““‘
Q ABCDETFGHI JKLMNOPQRSTU
R
$ 0,13 [BD01 MD02 OD96 OAGT3 MAG218 MAG219 MAG230 |
U 0,13
Allele \ L|DO1 D02 D96 AG13 _[AG218 |AG219 |AG230
A 0,33 0,50]
B 0,36
C 0,29 Allelfrequenz Gew. Churfirsten (2)
D 0,71 0,07]
E 0,25 0,25| 014 0,14 0,80
F 0.17] 0,08]
G 0,25 0,07 0.70
H 0,14 0,07 0,60 1
| 0,14 0,71
0.33 0,50 "
008} 0.29 0,40
L 0,25
0,07 0,30
N 0,08, P
[¢] 0,21 0,08] 0,08, 0.20 [l" 0o "
P 0,10 I'
Q 0.17 I | I
R 0.08 0,00 T I\ \I\ —
S A BCDETFGHI JKLMNOTPAQR
T
t/" ) ‘D D01 @D02 OD9 OAG13 WAG218 @AG219 IAG230‘
w 0,14
Allele \ L]DO1 D02 D96 |AG13 [AG218 [AG219 JAG230
A Allelfrequenz Gew. Karawanken
B 0,83
[¢ 0.67| 0,90
D 0,50] 0,17 0.80
E 0,17 '
F 0.17 0,70
G 0,60
H 0.67] 0.33 0,50
| 0,50]
033 0,17 040
0,30 -
L 0,17] 020
0.50] (N | |
0,50 o0 [l | ﬂi w
[} 0,17 0,50 0,00 T T L e e A A
P 0,17 A B C DEF GH I J KL MNUOTP QR
17
S 8’17 017 [2Do1 mD02 ODY6 OAGT3 MAG218 B AG219 BAG230 |
Allele \ L]DO1 D02 D96 |AG13 [AG218 [AG219 JAG230
A 0.50] Allelfrequenz Gew. Tennengau
B
[¢ 0.50] 1,20
D 1,00] 1,00]
E 1,00
F 0,50)
3 0,80
H 1,00
T 0,60
0,40
050 0,20
0,00
g 1,00 A B CDETFGH I J KL MNOP Q
Q 1,00 ODo1 MD02 OD96 OAG13 MAG218 DAG219 B AG230
Allele \ L]DO1 D02 D96 |AG13 [AG218 [AG219 [AG230
A 1.00 Allelfrequenz Gew. Pongau
B 0,80
C
D 063 120
E 0.20]
= 550 1,00
G 0,50
H 038 0,75] 1,00 080
! 0,60 —f—
0,40 —f— Il
0251 020 +f— I]“ 1l
9 0,00 ”
g 0.70 ABCDETFGHTIJKLMNOPO QRS ST
2 [EDo1 B D02 D9 OAGT3 MAG218 HAG219 MAG230
T 0.30

39
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Allelfrequenz Gew Pinzgau

Allele \ LJDO1 D02 D96 AG13 _|AG218 |AG219 [AG230
A 0,17 1,20
B 0,83
C 0,83 1,00
D 1,00 0,80
E 0,17
= 050 0,60 - —
G 0,40
H 1,00
. 0,20 —
T ,
0,50 o,oo—J‘ ; ; [l ; ; } ; ; ;
A B C D E F G H I J K L M
1,00 [@D01 MD02 O D96 OAGT3 MAG218 MAG219 MAG230
Allele \ LJDO1 D02 D96 AG13 _|AG218 |AG219 [AG230
A 0,50 0.17 0,50
B 0,13
T 0.50 Allelfrequenz Gew. Bot. Garten
D 0,63 0,38
E 0,13 0,13 0,80
F 0,50 0.83 0,80
G
7!
H 0,38 0.70
i 0,60 i
0.38 0,50
L 0,40
0,25] 0,30
[0) 0,20
P 0,17] 0,10 " Il
g u [
R 0,00
S T O ¢ o0 N & QX 0 0 9 Vv N A
=
U 0,83
v \an EDO02 O0D96 OAGT3 MAG218 DAG219 MAG230 \
W 0,50
X
Y 0,13
Allele \ LIDO1 D02 D96 AG13 _|AG218 [AG219 [AG230
A
B 0,20) Allelfrequenz Gew. Steiner A.
[ 0,70 0,10
D 1,00 0,20 0,30 1,2
E 0.10
F 1,00 1
G 0,25
H 0,10 0,8
| 0,60
0,20 0,50 0,6
0,20
L 0,17 0,13 0,4 1
0,13
0.17]__030 0.2 I I]
[¢] 0,17
0 o Ml Il 1
Q ABCDETFGHI JKLMNOPQRSTU
R
S 0.33 [DDo1 mD02 OD96 OAGT3 MAG218 MAG219 MAG230
5
U 0,17]




