
Genetische Diversität 
 

Bestimmung genetischer Diversität 
 Phänotypische Ähnlichkeit 

 Verwandtschaft 

 Molekulare Marker 

Darstellung genetischer Diversität 
 Genetische Distanzmatrix 

 Dendrogramm, Principal Components/Coordinates usw. 



Genetische Diversität 

Phänotypische Ähnlichkeit 

Beispiel: 
Kreuzungsnach-
kommen mit 
Eltern, 2 
Merkmale 



Genetische Diversität 

Phänotypische Ähnlichkeit 

Beispiel: 
Kreuzungsnach-
kommen mit 
Eltern, 3 Merkmale 



Genetische Diversität 

Phänotypische Ähnlichkeit 

Beispiel: 
Sojabohnen-Sammlung d. Arche Noah 
 
Evaluierung von agronomischen 
Merkmalen und Qualitätsparametern 

G R Arche Noah 2007
150 alte Sorten der Sojabohne

nameentry
Nanking1
Hei-He Nr. 32
Wilenska Brunatna 23
Dornburger Stamm 1064
Chmelarovska brenská SVA5
Roudnicka Cierná6
Gatersleben 137
v. Japonica8
v. Kiszelnicka9
Szklista10
15761-Norddeutsch-Schwarzmatt11
Altonagaarden12
Dieckmannova Cierna13
Baburka Przebedowska14
Alurzynka15
Amurskaja 26216
Altongaard17
Dr. Esycok18
Fruhwirts Schwarze Pedoja19
Amurskaja20
Char'kovskaja 14921
Light Green22
Rekord Severnyj23
Nagy Szemü Fehér24
Gelbe Riesen25
D-74726
Rouest 6827
Kouban 0.37528
Zolta Przebedowska29
Kou-shou30
...



Genetische Diversität 

Phänotypische Ähnlichkeit 

Beispiel: 
Sojabohnen-Sammlung d. Arche Noah 
 
Evaluierung von agronomischen 
Merkmalen und Qualitätsparametern 

Z-transformierte WerteAdjustierte Mittelwerte
oilprottkgsamenvnavernafawuchsreifepooilprottkgsamenfvnaverfnafawuchshreifenameentry
2,64-1,280,552,73-2,131,471,980,31616,00237,01379,50167,405,000,105,0076,0042,73Nanking1

-0,460,50,04-0,380,91-0,610,041,47599,69185,06414,03154,681,003,002,5058,9749,97Hei-He Nr. 32
-0,620,76-1,171,17-2,13-0,190,48-1,67599,79182,47418,93124,773,000,103,0062,8130,47Wilenska Brunatna 3
-0,290,711,191,17-2,13-0,19-2,75-1,89609,29188,04418,09183,163,000,103,0034,4429,14Dornburger Stamm 4
-1,370,78-0,881,17-2,13-0,190,171,63589,52169,82419,28131,823,000,103,0060,0450,93Chmelarovska bren  5
-0,871,3-1,472,73-2,131,47-0,271,22610,08178,31429,36117,165,000,105,0056,2348,40Roudnicka Cierná6
2,49-1,810,882,73-2,131,471,740,52599,64234,55369,33175,585,000,105,0073,8244,06Gatersleben 137
0,960,23-0,932,73-2,131,470,61-0,14613,17208,97408,79130,565,000,105,0063,9739,96v. Japonica8
2,58-2,231,162,73-2,131,470,81-0,05597,31236,07361,11182,375,000,105,0065,7140,54v. Kiszelnicka9
0,150,86-0,282,73-2,131,470,640,82614,56195,36420,89146,755,000,105,0064,1845,91Szklista10
0,73-0,87-0,792,73-2,131,471,171,26597,46204,99387,55134,175,000,105,0068,8948,6615761-Norddeutsc11
2,82-1,870,692,73-2,131,470,580,4606,04240,01368,17170,855,000,105,0063,6543,31Altonagaarden12
1,19-1,540,522,73-2,131,470,51-0,22582,38212,80374,45166,495,000,105,0063,0739,48Dieckmannova Cie13

-0,541,18-0,462,73-2,131,471,71,38611,51183,86427,03142,315,000,105,0073,5249,39Baburka Przebedo14
2,53-0,63-0,952,73-2,131,47-0,7-0,97623,99235,28392,20130,235,000,105,0052,4034,85Alurzynka15
0,36-0,11-1,22,73-2,131,471,161,85596,28198,78402,25123,925,000,105,0068,7652,32Amurskaja 26216

-0,041,27-0,632,73-2,131,471,841,48618,87192,19428,80138,175,000,105,0074,7150,03Altongaard17
0,080,79-1,092,73-2,131,471,831,34617,38194,19419,59126,685,000,105,0074,6649,16Dr. Esycok18
0,20,48-0,92,73-2,131,471,650,72614,42196,22413,63131,465,000,105,0073,0645,29Fruhwirts Schwarz  19

-0,870,97-1,292,73-2,131,470,550,44602,52178,31423,05121,765,000,105,0063,4243,54Amurskaja20
 



Genetische Diversität 

Phänotypische Ähnlichkeit 

Beispiel: 
Sojabohnen-Sammlung d. Arche Noah 
 
Evaluierung von agronomischen 
Merkmalen und Qualitätsparametern 

Principal Components ohne SamenmerkmalePrincipal Components
pc3pc2pc1pc3pc2pc1nameentry
1,74040,85822,54820,23-1,012,78Nanking1
0,09040,9867-0,4930,990,5-0,5Hei-He Nr. 32
0,0289-1,261-0,336-1,10,61,22Wilenska Brunatna 23
1,2823-1,161-0,893-1,21,450,97Dornburger Stamm 1064
-0,9570,6688-1,1161,10,881,07Chmelarovska brenská SVA5
0,62770,1011-0,7820,051,452,54Roudnicka Cierná6
0,54070,93422,3880,57-1,522,39Gatersleben 137
1,2442-0,3520,8874-0,70,232,66v. Japonica8
0,42170,3812,40180,06-1,672,22v. Kiszelnicka9
1,29890,71150,06890,410,982,63Szklista10
-0,1940,51171,03920,46-0,592,3815761-Norddeutsch-Schwarzmatt11
1,07730,3722,4916-0,1-1,372,47Altonagaarden12
-0,911-0,0441,17550,04-1,261,87Dieckmannova Cierna13
0,86161,3708-0,2961,171,152,65Baburka Przebedowska14
2,3296-1,4512,0598-2,1-0,332,83Alurzynka15
-0,2950,73210,53210,75-0,142,43Amurskaja 26216
1,48681,3910,08371,031,162,87Altongaard17
1,24290,98090,38870,660,792,86Dr. Esycok18
1,07510,6080,51340,320,552,74Fruhwirts Schwarze Pedoja19
0,0739-0,047-0,583*****0,972,38Amurskaja20

 

Berechnung von 
Principal 
Components 



Genetische Diversität 

Phänotypische Ähnlichkeit 
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Genetische Diversität 

Phänotypische Ähnlichkeit 
Proximity Matrix

 Squared Euclidean Distance
16151413121110987654321

15,3211,95218,52712,1083,0479,48613,545,0939,4222,29829,19237,25345,67930,84143,192Nanking1
27,29444,94227,64235,45841,7628,58926,10544,17930,43341,79927,2114,29832,95523,45343,192Hei-He Nr. 32
19,8522,90117,58420,7131,92818,90914,26232,56211,58532,05115,25912,3316,76923,45330,841Wilenska Brunatna 23

42,41826,04638,72931,15138,14938,91926,57139,13825,97145,94328,77228,9416,76932,95545,679Dornburger Stamm 1064
10,39337,82811,85222,94235,69113,8712,92237,63417,98834,279,23328,9412,3314,29837,253Chmelarovska brenská SVA5
7,26621,8455,06824,02629,80310,8533,7735,1327,48231,7319,23328,77215,25927,2129,192Roudnicka Cierná6

13,98116,85621,5875,9171,7777,69916,7251,47512,70931,73134,2745,94332,05141,7992,298Gatersleben 137
6,7326,4076,88311,60111,1215,2162,40714,76612,7097,48217,98825,97111,58530,4339,422v. Japonica8

18,76314,87328,1424,4151,16510,94220,27814,7661,47535,13237,63439,13832,56244,1795,093v. Kiszelnicka9
5,39213,9292,11815,4416,1596,00620,2782,40716,7253,7712,92226,57114,26226,10513,54Szklista10
1,24216,5327,5036,5169,1636,00610,9425,2167,69910,85313,8738,91918,90928,5899,48615761-Norddeutsch-Schwarzm11

15,8319,96524,3026,8819,16316,1591,16511,1211,77729,80335,69138,14931,92841,763,047Altonagaarden12
11,68818,31220,9386,8816,51615,444,41511,6015,91724,02622,94231,15120,7135,45812,108Dieckmannova Cierna13
5,06525,28120,93824,3027,5032,11828,1426,88321,5875,06811,85238,72917,58427,64218,527Baburka Przebedowska14

21,62325,28118,3129,96516,53213,92914,8736,40716,85621,84537,82826,04622,90144,94211,952Alurzynka15
21,6235,06511,68815,8311,2425,39218,7636,73213,9817,26610,39342,41819,8527,29415,32Amurskaja 26216

6,37322,9640,67624,21623,6178,722,32928,7996,51421,5686,41715,80841,90320,28430,12116,528Altongaard17
4,57620,1071,17821,5721,0656,3442,41626,0944,91519,256,08815,35942,40918,65230,19514,642Dr. Esycok18
4,18215,6651,7216,06916,6314,551,5620,4982,46315,1796,19514,89836,18914,51229,16111,456Fruhwirts Schwarze Pedoja19
5,3120,883,58916,9425,6767,4223,19328,6355,12825,2171,8078,34228,3629,80926,79124,047Amurskaja20

19,698,67320,45416,1349,50115,78410,21813,44210,315,84518,4829,71318,5428,41835,42814,025Char'kovskaja 14921
29,26932,36930,49226,13229,13525,89726,10429,60724,53128,99233,85323,88629,66818,9696,06529,401Light Green22
55,09249,15748,18356,25567,80455,77640,52670,49541,53673,72236,75729,21614,7318,67819,43871,21Rekord Severnyj23
20,15641,82720,6922,89532,93320,04920,51432,5224,61330,22824,02211,09331,22718,7884,64133,932Nagy Szemü Fehér24
38,22847,07230,35242,38651,87739,42326,95153,70732,96853,60327,47517,54317,66218,808752,861Gelbe Riesen25
43,64329,38139,7840,23444,47941,93828,96947,79328,45552,35829,5227,4756,35517,1718,73149,795D-74726

1833,58621,57819,76227,1117,23319,31727,61120,75426,18322,8179,0726,35414,3764,25829,449Rouest 6827
19,18129,67220,10119,61628,61718,50316,76729,11917,70628,71219,24510,22619,76710,3956,34530,8Kouban 0.37528
58,41175,24244,99972,65485,70563,74644,03189,43255,09887,79138,67228,80233,66736,08716,4485,4Zolta Przebedowska29
36,05441,07642,01928,02737,95732,81535,97336,68333,56739,06239,62623,18626,49720,0897,58343,821Kou-shou30

Beispiel: 
Sojabohnen-Sammlung d. Arche Noah 
 
Evaluierung von agronomischen 
Merkmalen und Qualitätsparametern 

Berechnung 
einer 
Distanzmatrix 



Genetische Diversität 

Verwandtschaft 

- Verwandtschaftsinformationen (Pedigree) 
- Berechnung des Coefficient of parentage (cop) 

cop – Annahmen: 
 
1. Eine Sorte aus einer best. Kreuzung erhält jeweils die Hälfte der Gene 
von den beiden Eltern. 
2. Zwei Sorten, die einen gemeinsamen Elter aufweisen, haben also rein 
statistisch an 50 % der Genorte die gleichen Allele, also cop=0.5. Zwei 
Sorten mit einem gemeinsamen Großelter haben 25 % der Genloci 
gemeinsam, also cop=0.25. Dagegen haben zwei Sorten ohne gemeinsame 
Vorfahren einen cop von 0. 
3. Direkte Selektion aus einer Sorte: cop von 0.75 angenommen. 
4. Weitere Voraussetzungen: Vorfahren nicht miteinander verwandt, alle 
Sorten, Vorfahren bzw. Elternlinien sind homozygot und homogen 



Genetische Diversität   Verwandtschaft 



Genetische Diversität   Verwandtschaft 



Coefficient of parentage

a. cop-Werte geschätzt aufgrund einfacher Verwandtschafts-
informationen (bis zu Großeltern)

87654321
1,000Agron1

1,0000,250Amadeus2
1,0000,2500,500Brutus3

1,0000,2500,5000,000Capo4
1,0000,5000,5000,7500,500Exquisit5

1,0000,2500,2500,5000,2500,250Livius6
1,0000,5000,2500,2500,7500,2500,500Perlo7

1,0001,0000,5000,2500,2500,7500,2500,500Spartakus8

b. cop-Werte errechnet aufgrund der gesamten vorhandenen Verwandtschafts-
information (Programm KIN)

87654321
1,000Agron1

1,0000,189Amadeus2
1,0000,0970,547Brutus3

1,0000,1400,2630,025Capo4
1,0000,2760,2770,3440,501Exquisit5

1,0000,1000,0890,2020,1190,149Livius6
1,0000,2520,1510,1280,3980,1900,297Perlo7

1,0000,7500,2520,1510,1280,3980,1900,297Spartakus8



Genetische Diversität 

Probleme von 
phänotypischer Ähnlichkeit und Verwandtschaft 
 
Phänotyp ist umweltabhängig, brauchbare Ergebnisse ur mit Merkmalen 
hoher Heritabilität oder Screenings über mehrere Umwelten 
 
Verwandtschaft (cop-Berechnung): Pedigrees oft nicht bekannt oder 
falsch, Annahmen über Allelverteilung beschreiben Wahrscheinlichkeiten, 
die zB durch Selektion verschoben werden. 
 

Daher: Molekulare Marker 



Molekulare Marker wie Proteinmarker oder DNA-Marker 
sind im Vergleich zu phänotypischen Merkmalen unabhängig 
von Umwelteinflüßen. 
 
Sie beschreiben tatsächliche Verhältnisse auf best. Genloci 
(nicht bloß Wahrscheinlichkeiten wie cop-values). 
 
Pedigree-Informationen sind nicht nötig, vollkommen 
unbekannte Genotypen können eingeordnet werden. 
 
Je mehr Marker verwendet werden (Markerdichte), umso 
größer ist die Präzision der Schätzung der genetischen 
Distanz bzw. Diversität. 

Genetische Diversität 

Molekulare Marker 



PCR-Marker 

Mikrosatelliten-Marker (SSRs) in einer Sojabohnen-F2-Population 
(homozygote (1 Bande) und heterozygote (2 Banden) Genotypen sind unterscheidbar) 

RAPD-Marker bei Leindotter: Dominanter Marker, 
eine Bande ist anwesend oder nicht. 



Vorgangsweise 
 
DNA – Extraktion 
 
Marker-Analyse (Primer, Marker-Banden, binäre Kodierung) 
 
Berechnung genetischer Distanzen 
 
Darstellung der Diversität 

Genetische Diversität 

Molekulare Marker 



Genetische Diversität 

Molekulare Marker 

Beispiel 
 
Diversität zw. 60 Weizensorten (Ö, D, 
H, jeweils Futter- u. Qualitätsweizen), 
42 SSR-Marker (je ein Marker pro 
Chromosomen-Schenkel) 



Primer
321

Sorte
501AQ1
501AQ2
501AQ3
512AQ4
361AQ5
501AQ6
342AQ7
641AQ8
501AQ9
532AQ10

321Primer
76543217654321021Allel
00100000000000101AQ1
00100000000000101AQ2
00100000000000101AQ3
00100000000001010AQ4
00001000100000001AQ5
00100000000000101AQ6
00001000001000010AQ7
01000000001000001AQ8
00100000000000101AQ9
00100000000100010AQ10

Beispiel 
 
Diversität zw. 60 Weizensorten 

SSR-Tabelle  Binäre Kodierung (present/absent) 

Distanzberechnung 



Genetische Diversität 

Molekulare Marker 

Darstellung genetischer Diversität 
 Genetische Distanzmatrix 

 Dendrogramm, Principal Components/Coordinates usw. 



Genetische Diversität 

Molekulare Marker 
Genetische Distanzmatrix 

60 Sorten: (60 x 59) / 2 = 1770 Distanzpaare 



Genetische Diversität 

Molekulare Marker 
Genetische Distanzmatrix 

60 Sorten: (60 x 59) / 2 = 1770 Distanzpaare 

AQAQAQAQAQAQAQAQAQ
987654321

AgronAQ1
0,309524AmadeusAQ2

0,4285710,238095BrutusAQ3
0,3809520,2857140,333333CapoAQ4

0,5238100,4523810,5476190,523810Erla KolbenAQ5
0,4523810,4285710,3333330,4047620,357143ExquisitAQ6

0,4285710,4761900,5000000,4761900,5238100,547619GeorgAQ7
0,5000000,4523810,4285710,5238100,5238100,5714290,547619LiviusAQ8

0,4047620,4761900,2619050,5714290,4285710,2857140,4047620,285714PerloAQ9
0,1190480,4523810,4285710,2857140,5714290,4285710,3333330,4523810,380952SpartakusAQ10
0,4285710,4523810,5000000,3809520,4047620,4761900,5000000,4285710,428571ArtusAF11
0,5476190,3571430,5714290,5476190,4761900,5000000,5714290,5000000,571429CampusAF12
0,5476190,5476190,4285710,5238100,5476190,5714290,5000000,5000000,476190ClaudiusAF13
0,5476190,5476190,5476190,4285710,5952380,3809520,5000000,3571430,404762DominusAF14
0,6428570,5238100,4285710,5238100,4761900,5714290,5714290,5476190,500000GambrinusAF15



Genetische Diversität 

Molekulare Marker 

Dendrogramm, Principal Components/Coordinates usw.: 

Visualisierung genetischer Diversität 

Genet. Diversität bei Kürbissen (Cucurbita pepo) (Gong et al., 2012) 



Clusteranalyse 
Methode 
Eine Vielzahl von Genotypen wird aufgrund von Beobachtungen in 
vielen Merkmalen oder Markerdaten in Gruppen ähnlicher Genotypen 
gegliedert. Ähnliche Genotypen liegen nahe beieinander oder auf 
benachbarten Ästen. 
 

Dendrogramm (Baumdiagramm) 
Ergebnisdarstellung 

Genetische Distanz 

Genotypen 



Genetische Diversität 

Molekulare Marker / Darstellung der Diversität 

Dendrogramm 

 Baumdiagramm 

 

Principal Components/Coordinates 

Multidimensional scaling 

 Streudiagramme 
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2D Graph of 20 Austrian wheat cultivars
MULTIDIMENSIONAL SCALING results (NTSYS-pc)
from Nei&Li genetic distance matrix based on 42 SSR markers
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Genetische Diversität im österreichischen
Qualitäts- und Futterweizensortiment

Streudiagramm (Beispiel) 
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Austrian
German
Hungarian

Genetische Diversität in mitteleuropäischen Weizensorten
aus Österreich, Deutschland und Ungarn

Streudiagramm 
(Beispiel 3D) 



Diversität zw. 20 Weizensorten (Ö) aufgrund von SSR-Markern 



Diversität zw. 60 Weizensorten (D, Ö, H) aufgrund von SSR-Markern 



Weighted genetic distance (RAPD and SSR data)

Sojabohnen-Sorten, gegliedert mit genet. Markern (Doldi et al, 1997) 

Dendrogramm (Beispiel) 



130 Leindotter-Genotypen, gegliedert nach Samenmerkmalen (Vollmann et al., 2005) 

Streudiagramm 
(Beispiel) 



Genet. 
Differenzierung
zw. Rebsorten 
und Unterlagen 
(Sefc et al., 1999) 

Dendrogramm 
(Beispiel) 



Genetische Diversität 

Molekulare Marker 

Genet. Diversität bei Kürbissen (Cucurbita pepo) (Gong et al., 2012) 



Genet. Diversität bei Kürbissen (Cucurbita pepo) (Gong et al., 2012) 
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