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Abb. 1. Das Emmental
ist das Ursprungsge-
biet der Schweizer
Kleewirtschaft und
Herkunft vieler
Mattenklee-Hofsorten.
(Foto: Gabriela
Brandle, FAL)

Zusammenfassung

urch jahrzehntelange Produktion von Kleesamen auf

Schweizer Bauer nhofen entwickelten sich zahlreiche, lokal
bestens angepasste, ausdauer nde Rotklee-Herkiinfte, die so ge-
nannten M attenklee-Hofsorten. Obwohl weitgehend in Verges-
senheit geraten, sind heute noch rund hundert dieser alten Hof-
sorten erhalten. Uber die genetische Diversitét dieser potenziell
wertvollen Mattenklee-Hofsorten lagen bisher keine Informa-
tionen vor. Wir konnten mit Hilfe von genetischen Markern
(AFLP) zeigen, dassdie M attenklee-Hof sor ten eine genetisch dif-
ferenzierte Gruppe darstellen und sich deutlich von Zuchtsor-
ten desM attenkleesund desAckerkleesunter scheiden. Diegrosse
Diversitat der Mattenklee-Hofsorten zeigt deutlich deren Wert
fUr dieweitereziichterische Ver besser ung von Rotklee, aber auch
fur die Erhaltung und Forderung der Biodiversitat in Ansaat-
wiesen. Innerhalb der acht genetisch chartakterisierten Matten-
klee-Hofsorten konnten drei deutlich differenzierte Gruppen un-
ter schieden wer den. M or phologische Unter suchungen bestétig-
ten diegrosse Diver sitat zwischen den M attenklee-Hofsorten und
die agronomische L eistungspr Gfung unterstrich deren potenzi-
ellen Wert fir die Zichtung. Die hier préasentierte Information
Uber diegenetische Diversitét erleichtert die Erhaltung und effi-
ziente Nutzung der M attenklee-Hofsorten.

Rotklee (Trifolium pratenseL.),
weltweit eine der wichtigsten
Futterleguminosen, wird schon
seit dem 3. Jahrhundert kulti-
viert. Wirtschaftliche Bedeutung
erlangte der Anbau jedoch erst
anfangsdes 17. Jahrhunderts als
flamischeBauerndie Bedeutung
der Stickstofffixierung erkannten
und Rotklee anstelle der Brache
in ihre Fruchtfolge aufnahmen.

Mattenklee -

eine Schweizer Spezialitat

Bald nach seiner EinfUhrung aus
Flandern im 18. Jahrhundert wur-
de Rotklee zu einem unverzicht-
baren Bestandteil der schweizeri-
schen Graswirtschaft (Abb. 1).
Rotkleesamen wurden meist im
dritten oder vierten Jahr nach der
Aussaat mit dem Kleerechen aus
den etwaslichteren Besténdenge-
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Abb. 2. Einzelpflan-
zen werden boni-
tiert, um die
genetische Diversi-
tat anhand morpho-
logischer Merkmale
zu bestimmen.
(Foto: Beat Boller,
FAL)

emtet und im folgenden Jahr
wieder ausgesét. Diese, Uber Jahr-
zehnte durchgefiihrte, hofeigene
Saatgutproduktion fuihrte zu meh-
reren hundert, lokal bestensange-
passten Hofsorten. Bedingt durch
die spéte Saatgutgewinnung fand
zudem einegewisse Selektionvon
besonders ausdauernden Genoty-
pen statt. So entstand eine Schwel -
zer Speziaform des Rotklees, der
S0 genannte Mattenklee.

Gezidlte zlichterische Anstren-
gungen seit Beginn des letzten
Jahrhunderts fihrten zu einer
breiten Palette von verbesserten
Rotkleesorten. In der Schweiz
fanden einige Mattenklee-Hof-
sorten Eingang in das Zuchtpro-
gramm. Heuteverflgen wir tber
eine breite Palette von bestens
angepassten Mattenklee-Zucht-
sorten, dieinder Schweizundim
benachbarten Europa verbrei-
tet eingesetzt werden (Boller
2000a). DieseM attenklee-Zucht-
sorten unterscheiden sich von
anderen Rotkleesorten, den so
genannten  Ackerklee-Sorten,
vor alem durch eine bessere
Ausdauer und einen erhohten
Ertrag im dritten Nutzungsjahr.
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Vergessenes Reservoir

genetischer Diversitat?

Mit der zunehmenden Verfug-
barkeit von hochwertigem Saat-
gut nahm die hofei gene Saatgut-
produktion stetig ab und die
Mattenklee-Hofsorten  drohten
vollstdndig zu verschwinden.
Dank einer grossangelegten
Sammelaktion in vielen Teilen
der Schweiz (Niesch 1976)
konnten kleine Saatgutmengen
von rund 100 Hofsorten sicher-
gestellt und bisheutekonserviert
werden. Diese noch verbleiben-
den Hofsorten konnten in ver-
schiedener Hinsicht einwertvol-
les Reservoir genetischer Diver-
sitédt darstellen. Sie kodnnten
wertvolle Merkmale fur die
Zichtung von Mattenklee ent-
halten und einen wichtigen Bei-
trag zur Produktion von hoch-
wertigem  Grunfutter leisten.
Dariiber hinauskonnten Matten-
klee-Hofsorten dazu beitragen,
die genetische Diversitét in we-
niger intensiv genutzten Ansaat-
wiesen zu erhalten oder zu erho-
hen. Im Rahmen des nationalen
Aktionsplanes zur Erhaltung
und nachhaltigen Nutzung der
pflanzengenetischen Ressour-

cen fur Ernghrung und Land-
wirtschaft sollen die noch ver-
bliebenen Mattenklee-Hofsor-
ten von der Eidgentssischen
Forschungsanstalt fur Agrar-
Okologie und Landbau (FAL),
Reckenholz,in Zusammenarbeit
mit dem Verband Schweizeri-
scher Saatgut und Jungpflanzen-
firmen (VSSJ) regeneriert und
charakterisiert werden. Die
Keimfahigkeit dieser Uber 30
Jahre alten Saatgutreserven war
zum Teil sehr tief und lag im
Mittel bei 10 %. Zurzeit steht
von rund 50 Sorten genligend
Saatgut fir einedetaillierte Cha
rakterisierung zur Verfligung.

Bestimmung der
genetischen Diversitat
Agronomisch interessante Merk-
male wie zum Beispiel Blihbe-
ginn, Blattgrosse und Trocken-
substanzertrag konnen zur Be-
stimmung der genetischen Di-
versitét von Pflanzenpopulatio-
nen dienen. Hier présentieren
wir erste Ergebnisse dieser
aufwandigen Untersuchungen
(Abb.2) miteinigenMattenklee-
Hofsorten. Mit Hilfevon geneti-
schen Markeranalysen wie zum
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HS 325

HS 189

HS Det

Abb. 3. Herkunft der
Mattenklee-Sorten,
welche fir die
genetischen Analysen
verwendet wurden.
HS = Hofsorte.

Abb. 4. Fir die
Extraktion der
Erbsubstanz (DNA)
wird Pflanzenmaterial
in Flussig-Stickstoff
bei -196°C zu feinem
Pulver zermahlen.
(Foto: Roland Kélliker,
FAL)

Beispiel Amplified Fragment
Length Polymorphism (AFLP,
Voset al. 1995) kann die geneti-
scheDiversitat mitim Vergleich
zu morphologischen Untersu-
chungen geringem Aufwand an
mehreren hundert, zuféllig Uber
das Genom verteilten Genorten
(Loci) analysiert werden.

In dieser Studie haben wir die
genetische Diversitét im Schwei-
zer Mattenklee untersucht, um
den Wert dieser Hofsorten fir
die Futterpflanzenziichtung und
fur die Erhaltung der biologi-

HE &

schen Diversitét in Ansaatwie-
sen abschétzen zu kdnnen. Die
Ziele unserer Arbeit waren
einerseits, mit Hilfe von geneti-
schen Markern abzukléren, ob
Mattenklee-Hofsorten eine dif-
ferenzierte Gruppe innerhab
von Rotklee darstellen und die
genetische Diversitét innerhalb
und zwischen Mattenklee-Hof-
und Zuchtsorten zu ermitteln.
Andererseits verglichen  wir
diese Ergebnisse mit den ersten
Erkenntnissen aus den morpho-
logischen Untersuchungen von
Mattenklee-Hofsorten.
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Genetische Analysen

Acht Mattenklee-Hofsorten
(Abb. 3), acht Mattenklee-Zucht-
sortenund drel Ackerklee-Zucht-
sorten sowie die Weisskleesorte
Bombus wurden mit Hilfe von
AFLP-Markern analysiert. Von
jeder der 20 Populationen wur-
den 24 Einzelpflanzen zuféllig
ausgewdhlt. Aus jeder Pflanze
wurde die Erbsubstanz (DNA)
extrahiert (Abb. 4), welche an-
schliessend verdaut und mittels
Polymerase-K ettenreaktion
(PCR) amplifiziert wurde. Die
Produkte aus der PCR wurden
mit Hilfe eines Kapillarsequen-
zierers (Abb. 5) aufgetrennt und
as genetischer  Fingerprint
sichtbar gemacht. Fir jede
Pflanze wurde so ein charakte-
ristischer AFLP-Fingerprint er-
stellt (Abb. 6). Ein kompletter
AFLP-Fingerprint bestand aus
insgesamt 126 polymorphen
AFLP-Markern, das heisst Mar-
kern, die Uber das gesamte Da-
tenset mindestens einen Unter-
schied zwischen zwei Pflanzen
ermittelten. Die AFLP-Finger-
prints aller Einzelpflanzen wur-
den miteinander verglichen und
die genetische Diversitét inner-
halb und zwischen den verschie-
denen Sorten wurde ermittelt.

Mattenklee - eine
eigenstandige Gruppe

Gut 70 % der Diversitét, die mit
den 126 AFLP-Markern zwi-
schen den 456 Rotklee Pflanzen
ermittelt wurde, hatte ihren Ur-
sprung in der Diversitét zwi-
schen einzelnen Pflanzen inner-
halb der jeweiligen Sorten. Rot-
klee ist eine obligat fremdbe-
fruchtende Art mit einem hohen
Grad an Selbststerilitét (Abb. 7).
Sorten sind daher nicht reinerbi-
geLinien sondern Populationen,
diesichauseiner grossen Anzahl
einzelner Genotypen zusam-
mensetzen. Dieserklart diegros-
se Diversitét innerhalb der Sor-
ten, die in dhnlichem Ausmass
auch bei anderen Futterpflanzen
auftritt (Kolliker et al. 1999).
Rund 20 % der Diversitét hatte
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ihren Ursprung zwischen den
drei Gruppen Mattenklee-Hof-
sorten, Mattenklee-Zuchtsorten
und  Ackerklee-Zuchtsorten.
Dies ist bereits ein deutlicher
Hinweis darauf, dass es sich bei
Mattenklee-Hof- und Zuchtsor-
ten sowie bei Ackerklee um ge-
netisch unterschiedliche Grup-
pen handelt. Eine Auftrennung
der einzelnen Pflanzen basie-
rend auf den AFLP-Markerda-
ten (Diskriminanzanalyse) ver-
deutlichte diese Gruppierung.
Alle456 Einzel pflanzen wurden
den entsprechenden Gruppen
zugeordnet (Abb. 8).

Grosse Diversitat
zwischen den Sorten
Basierend auf den AFLP-Fin-
gerprints berechneten wir die
V erwandtschaftskoeffizienten
zwischen den einzelnen Sorten.
DieseK oeffizientenwurdenver-
wendet, um die Sorten zu grup-
pieren (Clusteranalyse) und die
V erwandtschaftsverhaltnisse
graphisch darzustellen (Abb. 9).
Die Weisskleesorte Bombus ist
deutlich von den Rotkleesorten
abgetrennt. Obwohl beide Arten
zur gleichen Gattung gehdren,
sind Rot- und Weissklee nicht
nahe miteinander verwandt und
lassen sich auch nicht mitein-
ander kreuzen. Dass die Ver-
wandtschaftskoeffizienten zwi-
schen einzelnen Rotkleesorten
biszu 36 % desWertes zwischen
Rot- und Weissklee erreichten
(Abb.9), zeigt diegrosse Bedeu-
tung der Diversitét innerhalb des
Mattenklees.

Die Rotkleesorten bilden zwel
Hauptgruppen: eine mit den
Mattenklee-Zuchtsorten, die an-
dere mit den Mattenklee-Hof-
sorten und den Ackerklee-Zucht-
sorten. Dies ist ein Hinweis fir
die néhere Verwandtschaft der
Mattenklee-Hofsorten zu den
Ackerklee-Zuchtsorten als zu
den Mattenklee-Zuchtsorten. Es
wird angenommen, dass sowohl
Matten- als auch Ackerkleesor-
ten urspringlich aus alten flami-
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schen Rotklee-Herkiinften her-
vorgegangen sind. Mattenklee-
Zuchtsorten wurden an einem
einzigen Standort (FAL, Re-
ckenholz) mit Schwerpunkt auf
einige wenige Merkmale wie

Ausdauer und Krankheitsresis-
tenz gezlchtet. Dies fihrte
wahrscheinlich zu einem gegen-
Uber den Ubrigen Gruppen deut-
licher abgegrenzten Genpool as
die natirliche Selektion unter

Abb. 5. Die geneti-
schen Fingerprints
wurden mit Hilfe eines
Kapillar-Sequenzie-
rers angefertigt.
(Foto: Roland Kélliker,
FAL)

Abb. 6. Ausschnitt von
AFLP-Fingerprints,
welche die Unterschei-
dung von drei Einzel-
pflanzen aus drei
verschiedenen
Rotkleesorten veran-
schaulichen. bp =
Grosse der Fragmente
aus der Polymerase-
Kettenreaktion in
Basenpaaren.

Abb. 7. Mattenklee ist
ein obligater Selbst-
befruchter und daher
auf Bestaubung durch
Hummeln angewie-
sen. Seine Bliten sind
auch attraktive
Futterplatze fur
zahlreiche andere
Insekten. (Foto:
Gabriela Brandle,
FAL)
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Abb. 8. Auftrennung
von 456 Rotkleepflan-
zen in die entspre-
chenden Gruppen
aufgrund einer
Diskriminanzanalyse
basierend auf 126
AFLP-Markern. Die
drei Diskriminanz-
funktionen (Disk.)
erklaren zusammen
81 % der Diversitéat
zwischen den
Mattenklee-Hofsorten
(rot), den Mattenklee-
Zuchtsorten (blau)
und den Ackerklee-
Zuchtsorten (braun).

Abb. 9. Gruppierung
von 20 Kleesorten
basierend auf
genetischen Markern
und Verwandtschafts-
koeffizienten. Ein
kleiner Koeffizient
bedeutet eine enge
Verwandtschaft
zwischen zwei Sorten.
MZ = Mattenklee-
Zuchtsorten, MH =
Mattenklee-Hofsorten,
AZ = Ackerklee-
Zuchtsorten, Bombus
= Weissklee.
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Schweizer Anbaubedingungen
in verschiedenen Regionen.

Aufschlussreiche
Verwandtschaften

Die Mattenklee-Hofsorten zei-
gen eine etwas grossere Diversi-
tét untereinander als die Zucht-
sorten und kénnen wiederum in
die drei Untergruppen MHI,
MHII, MHIII aufgeteilt werden
(Abb. 9). Um den Aufwand der
Erhaltung zu minimieren, ist es

ein Bestreben, in allen Program-
men, die sich um die Erhaltung
genetischer Ressourcen bemi-
hen, moglichst nur Herkiinfte zu
erhalten, diesich genetisch deut-
lich voneinander unterscheiden
(Gilbert et al. 1999). Im Fall der
hier untersuchten Mattenklee-
Hofsorten kénnte eine Herkunft
pro Gruppe gentigen, um die je-
weilige genetische Diversitét zu
erhalten. Dies wird besonders
deutlich bei denbeiden Hof sorten

Bosmibug
)
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0,80
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HS325 und HSDet, welche sich
geméss AFLP-Analysen kaum
voneinander unterscheiden.

Vergleicht man die Gruppierung
der Hofsorten gemass Cluster-
analyse(Abb. 9) mitihrer geogra-
phischen Herkunft (Abb. 3), so
finden sich einzelne Gruppen,
wiezum Beispiel HS300, HS239
und HS127, die auch geogra-
phisch sehr nahe beieinander lie-
gen. Andere hingegen, wie zum
Beispiel HSDet und HSS, bilden
zwar geméss AFLP-Analysen
eine genetisch enge Gruppe, ihre
geographischen Herkiinfteliegen
jedoch weit auseinander. Eine
geringe Ubereingtimmung zwi-
schen geographischer Herkunft
und genetischer Diversitét wurde
auch bei anderen Arten beobach-
tet (Kolliker etal. 2001) und wird
im Allgemeinen auf eine starke
lokale Differenzierung und nicht
auf eine graduelle Anpassung
entlang eines geographischen
Gradienten zurtickgefuhrt (Fahi-
maet al. 2002). Im Fall der Hof-
sorten kdnnten auch unterschied-
liche Quellen des ursprtinglichen
Saatguts, unterschiedliche Selek-
tionsintensitdten auf einzelnen
Hofen und ein Austausch von
Saatgut Ursachen fur die geringe
Ubereingtimmung von geogra-
phischer Herkunft und geneti-
scher Diversitét sein.

Bel den Mattenklee-Zuchtsorten
zeigten die Verwandschafts-
koeffizienten eine auffadlende
Ubereinstimmung mit der ziich-
terischen Abstammung der je-
weiligen Sorten. Ruttinova zum
Beispiel wurde direkt aus Ren-
ovagezlchtet und formt mit die-
ser auch in der Clusteranalyse
eineengeGruppe(Abb.9). Auch
Picaund Pavo, welche beide aus
Mattenklee-Zuchtmaterial her-
vorgegangen sind, welches mit
kroatischen Okotypen erganzt
wurde (Boller 2000b), bilden
eine enge Gruppe. Die beiden
Untergruppen MZI und MZII
trennen  Mattenklee-Zuchtsor-
ten, welche vor 1991 und solche
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Tab. 1. Mittelwerte (Mittel) und Standardabweichungen (St. Abw.) morphologischer Parameter von 39 bis 54 Einzelpflanzen von
acht Mattenklee-Hofsorten und zwei Mattenklee-Zuchtsorten. Mittelwerte mit unterschiedlichen Buchstaben sind signifikant
unterschiedlich (P<0,05).

Blatt: Breite des
mittleren Fiederbl.

Beginn der Blute
(Tage nach Stichtag)

Sténgel: Lange Blatt: Lange des

mittleren Fiederbl.

Blatt: Form (Verh.
Lange zu Breite)

Mittel St. Abw.  Mittel St. Abw. Mittel St. Abw. Mittel St. Abw. Mittel St. Abw.
HS127 32,0 ab 9,46 95,4 c 13,65 52,8 ab 6,44 31,7 ab 3,88 1,68 ab 0,24
HS189 36,1a 8,44 108,6 a 13,03 52,8 ab 6,71 32,7a 4,64 1,64 ab 0,26
HS239 35,7 ab 9,17 102,5ab 13,88 50,8 abc 6,08 31,1ab 3,95 1,65ab 0,23
HS292 32,1ab 9,87 102,0ab 16,05 54,5 a 7,82 32,2a 3,23 1,70 ab 0,20
HS300 32,4ab 10,32 97,9bc 15,62 50,7bc 8,12 32,3a 5,35 1,60b 0,32
HS325 35,1 ab 8,68 98,9bc 12,84 48,2 ¢ 6,61 29,7b 3,91 1,64 ab 0,26
HS8 31,2b 9,28 100,2 abc 13,52 53,5 ab 7,45 319ab 5,45 1,71 ab 0,29
HSDet 35,7 ab 9,77 105,2 a 15,53 53,0 ab 8,41 32,8a 5,27 1,64 ab 0,30
Milvus 36,4 a 9,1 106,3 a 14,3 54,3 a 5,8 31,0ab 3,6 1,76 a 0,19
Renova 35,8 ab 9,9 101,2 abc 17,3 52,1ab 6,6 31,0ab 4,0 1,70 ab 0,28
Mittel der 8 Hofsorten 33,8 9,37 101,3 14,26 52,0 7,21 31,8 4,46 1,66 0,26

die nach 1991 ziichterisch bear-
beitet wurden. Interessanterwei-
sefand gerade 1991 ander FAL,
Reckenholz, ein Zichterwech-
sel statt, welcher sich offensicht-
lich auch auf die genetische Di-
versitdt der gezlichteten Sorten
auswirkte.

Diversitat innerhalb

der Sorten

Genetische Diversitét innerhalb
von Popul ationen und Sorten ist
eine wichtige Voraussetzung
fUr deren Féhigkeit, sich zu ent-
wickeln und sich an veranderte
Umweltbedingungen anzupas-
sen. Die durchschnittliche ge-
netische Diversitét innerhalb
der Mattenklee-Hofsorten war
etwas hoher alsdigjenigeinner-
halb der Mattenklee-Zuchtsor-
ten. Die genetische Diversitét
innerhalb der Sorten variierte
sowohl innerhalb der Matten-
klee-Hofsorten als auch inner-
halb der Mattenklee-Zuchtsor-
ten stark. Die Sorte Renova
zeichnetesichdurchdiehochste
genetische Diversitdt aus. Bei
Renova handelt essich um eine
besondersbreit abgestiitzte, aus
mehreren  Zuchtpopulationen
zusammengesetzte Sorte, was
ihre sehr grosse genetische Di-
versitédt erklaren konnte.
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Morphologische Diversitat
Die Morphologische Diversitét
der acht Hof sorten wurdemittels
der fUnf Merkmale Beginn der
Blite, Sténgelléange sowie Lan-
ge, Breite und Form des mittle-
ren Fiederbl&ttchensan je 39 bis
54 Einzelpflanzen erhoben. Alle
Merkmale zeigten signifikante
Unterschiede zwischen den
Hofsorten (Tab. 1). Die Diversi-
tét von vier der funf Merkmale,
ausgedriickt durch die Standard-
abweichung, war innerhalb der
Hofsorten im Mittel grosser as
bei Milvus. Diedltere Sorte Ren-
ova wies ebenfalls eine hohere
Diversitét auf, was das Ergebnis
der genetischen Untersuchung
bestétigt.

Gruppiert man die Hof- und
Zuchtsorten nach den morpholo-
gischen Kenngrossen, ergibt
sich im Gegensatz zu den mole-
kularen Daten keine deutliche
Abgrenzung zwischen Matten-
klee- Hof- und Zuchtsorten
(Abb. 10). Die Hofsorte HS325
hebt sich deutlich von den ande-
ren Hofsorten und den Zuchtsor-
ten ab und zeigt sich nicht als
dhnlich zur HofsorteHSDet, von
der sieindrei der fUnf Merkmale
signifikant abweicht (Tab. 1).
Wie bel den genetischen Merk-

malen ist kein direkter Zusam-
menhang zwischen der Gruppie-
rung aufgrund morphol ogischer
Merkmale und nach der geogra-
phischen Herkunft festzustellen
(Abb. 3). Die weitgehend feh-
lende Ubereinstimmung der Er-
gebnisse aus morphologischen
und genetischen Untersuchun-
gen (Abb. 10) ist darauf zurtick-
zufuhren, dass mit diesen Me-
thoden unterschiedliche Teile
des Genoms analysiert werden.
Zudem steht der geringen An-
zahl morphologischer Merkma-
le eine grosse Anzahl geneti-
scher Marker gegeniber.

Agronomische Leistung

Von der Untersuchung agrono-
mischer Eigenschaften der
Hofsorten in Parzellenversu-
chen liegen erst vorlaufige Er-
gebnisse vor, die auf eine hohe
Variabilitét der agronomischen
Leistungsfahigkeit der Hofsor-
ten hinweisen. Die Trocken-
masse-Ertrdge der 20 unter-
suchten Hofsorten lagen im
Mittel zwar unter dem Ertrag
der Standard-Zuchtsorte Mil-
vus. Die jewells beste der Hof-
sorten schnitt aber biszum drit-
ten Schnitt desersten Hauptnut-
zungsjahres besser ab als die
Standard-Zuchtsorte. Erst im
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Abb. 10. Gruppierung
von acht Mattenklee-
Hofsorten (Hs) und
zwei Mattenklee-
Zuchtsorten basie-
rend auf morphologi-
schen Merkmalen (A)
beziehungsweise auf
genetischen Markern
(B). Je tiefer die
Indexzahl respektive
der Koeffizient ist,
desto enger ist die
Verwandtschaft.

Abb. 11. Die Matten-
klee-Hofsorte HSDet
(links) zeigt einen
ahnlich tppigen
Bestand wie die
Mattenklee-Zuchtsor-
te Milvus (rechts) im
April nach der zweiten
Uberwinterung. Die
Ackerklee-Zuchtsorte
Mont Calme (Mitte)
fallt dagegen durch
einen lickigen
Bestand auf. (Foto
Beat Boller, FAL)

vierten und letzten Schnitt la-
gen die Werte aler Hofsorten
unter jenen der Standardsorte.
Die Hofsorten scheinen deut-
lichausdauernder zuseinalsdie
Zuchtsorte Mont Calme. Nach
der zweiten Uberwinterung bo-
ten die Bestande von Mont
Came das ltickigste Bild, wah-
rend die besten Hofsorten noch
fast so vollsténdig da standen
wie die Mattenklee-Zuchtsorte
Milvus (Abb. 11). Die meisten
Hofsorten durften also bezlg-
lich Ausdauer eine Zwischen-
stellung zwischen Ackerklee-

und  Mattenklee-Zuchtsorten
einnehmen. Die hohe Variabili-
tét der Ertrage verspricht Mog-
lichkeitenfir einegezielte Aus-
lese interessanter Genotypen.

Wertvolle Mattenklee-
Hofsorten

Esist unsgelungen, mit Hilfevon
genetischen Markern Matten-
klee-Hofsorten von Mattenklee-
und Ackerklee-Zuchtsorten zu
unterscheiden. Die Mattenklee-
Hofsorten bilden daher eine ge-
netisch differenzierte Form von
Rotklee. Sie zeichnen sich durch

eine grosse Diversitét unterein-
ander und gegeniiber denanderen
Rotkleesorten aus. Die Matten-
klee-Hofsorten stelleneineninte-
ressanten Genpool flr dieweitere
zlichterische Verbesserung von
Mattenklee und fur die Erhaltung
der Biodiversitét dar.

Die hier présentierte Informa-
tion Uber diegenetische Diversi-
tét erleichtert eine effiziente Er-
haltung und Nutzung der Mat-
tenklee-Hofsorten. Esist unsere
Absicht, in ndherer Zukunft alle
noch vorhandenen Hofsorten
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genetisch zu charakterisieren.
Zudem werden wir Populatio-
nenvonWildkleeinder Schweiz
und aus dem potenziellen Ur-
sprungsgebiet Flandern in unse-
re Untersuchungen einbeziehen,
umdieHerkunft unserer Matten-
klee-Hofsorten zu kléren.
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RESUME

La diversité génétique dans les variétés de tréfles violets
suisses

Pendant des décennies, des semences de tréfle violet (Trifo-
liumpratenseL .) ont été produitespar |esagriculteurs suisses.
Gréceacette production, un grand nombre de variétésde pays
detréefleviolet, trés biens adaptées aux conditionslocales ont
pu se dével opper. Bien que presgue compl étement oubliées, a
peu prés une centaine de ces variétés de pays ont été conser-
vées. Malheureusement aucune information concernant la
diversité génétique de ces variétés de pays n'’ était disponible
jusgu’ a présent. A I'aide de marqueurs génétiques (AFLP),
nous avons pu montrer que les variétés de pays forment un
groupe génétiquement distinct et qu’elles se différencient
sensiblement des variétés de tréfle violet de longue durée et
des variétés de trefle violet de courte durée. Du fait de leur
grande diversité, les variétés de pays constituent une impor-
tante ressource phytogénétique pour la sélection et I’amélio-
ration defuturesvariétésdetréfleviolet. Enoutre, ladiversité
desvariétés de pays contribue également alabiodiversité des
prairieset assure en celaune partie du maintien deladiversité
biologique en Suisse. Parmi les huit variétés de pays analy-
sées, trois groupes ont pu étre différenciés. Des analyses
morphologiques ont confirmé la grande diversité entre les
variétés de pays et des essai s agronomiques ont confirmeé leur
valeur pour la sélection des plantes fourragéres. L’ informa-
tion présentée dans cet article sur la diversité génétique des
variétésdepaysdetréfleviol et delongue-duréevaaider aleur
maintien et a une exploitation efficace.
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SUMMARY
Genetic Diversity in Swiss Red Clover Germplasm

Decades of on farm red clover (Trifolium pratense L.) seed
production led to numerous, well adapted, persistent red
clover accessions, commonly referred to as Mattenklee lan-
draces. Although not used any morein present day agriculture,
seed|otsof approximately 100 oldlandracesarestill available.
So far, there was no information on the genetic variability of
these potentially val uable Mattenklee landraces. By means of
genetic markers (AFLP) we were able to show that the
Mattenklee landraces form a genetically distinct group and
can be clearly separated from red clover cultivars. The large
diversity of Mattenklee landraces shows their value for red
clover breeding aswell asfor the preservation of biodiversity.
Theeight genetically characterised landracesweresubdivided
into three distinct groups. Analysis based on morphological
characters confirmed the large diversity among Mattenklee
landraces. Furthermore, the assessment of agronomic param-
eters emphasised their value for red clover breeding. The
information on genetic diversity presented here allows for a
more efficient conservation and utilisation of Mattenklee
landraces.

Key words: Mattenklee landraces, genetic diversity, AFLP
marker, agronomic characterisation

AGRARForschung



