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DNA-Trachtanalyse

Wissen, wo die
Bienen umgehen

Neueste Erkenntnisse Uber die Blitenvielfalt im Honig
anhand der DNA-Trachtanalyse.

DR. CORINNA WALLINGER, corinna.wallinger@sinsoma.com

nsere Honigbienen ma-
chen nicht immer das,
was man von ihnen er-
wartet. Je nach Verflig-
barkeit und Saison fliegen sie zum
Sammeln von Nektar verschiede-
ne Bliiten an. Bekanntermafden
bevorzugen sie dabei jene mit
einem hohen Nektar- und Pollen-
anteil. Wo genau sie umgehen, ist
jedoch nicht immer ganz klar. So
kann es durchaus vorkommen,
dass sie statt der reichen Tracht,
in deren unmittelbarer Ndhe man
die Bienenbeuten aufstellt, lieber
einen deutlichen Umweg in Kauf
nehmen und ganz woanders als
angenommen den Nektar ernten.
Ob sich der Aufwand gelohnt hat,
lasst sich im Nachhinein nicht
immer so einfach feststellen.
Bislang konnte einzig die

Abb.1: Weg vom Pollen in den Honig und schematischer
IAblauf einer DNA-Trachtanalyse
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Bliitenvielfalt, welche die Bienen besucht haben
Beurteilung von Standorten fiir Bienenstande
Herkunft des Honigs fiir Qualitatssicherung

mikroskopische Analyse der ein-
getragenen Pollen, welche sich im
Honig befinden, ein wenig Einblick
dartiiber liefern, welche Bliiten

die Bienen beim Nektarsammeln
besucht haben. Diese Methode der
sogenannten Melissopalynologie
hat eine lange Tradition und ist ein
etabliertes Verfahren der Lebens-
mittelanalyse zur Erfassung der
im Honig enthaltenen Pollen. Sie
dient insbesondere der Authenti-
fizierung und geographischen
Herkunftsbestimmung von Honig.
Pflanzenpollen fallen durch die Er-
schiitterung beim Besuch der Bliite
in den Nektar am Bliitenboden und
werden dort durch die Bienen auf-
genommen. Wird der Nektar dann
in die Honigwaben eingelagert,
gelangen die darin enthaltenen
Pollenkodrner in den Honig.

Vervielféltigen eines
DNA-Abschnitt der
Pollen in der PCR

Genetischer Code wird
gelesen und den
Pflanzenarten zugeordnet |
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Flir eine klassische Pollenanalyse
werden an die 500 ml Honig mit
Wasser verdiinnt und die Pollen
in der Folge mittels Zentrifuge ab-
sedimentiert. Im Anschluss daran
kénnen diese anhand eines Licht-
mikroskops bestimmt und den
entsprechenden Pflanzenarten zu-
geordnet werden. Das ist moglich,
da es sich bei der Mehrzahl der
Pollenkorner entgegen der land-
laufigen Meinung nicht einfach
nur um runde Kugeln handelt.
Tatséchlich kénnen sie mitunter
abenteuerliche Formen aufweisen
- von abgeflacht, tiber kugelig, bis
langgestreckt oder dreieckig - ja
sogar mit Luftsécken versehen, um
einen Transport durch Wind tiber
weite Strecken zu ermdglichen.
Auch die Pollenaufdenwand kann
sehr strukturreich ausgeformt
sein. Anhand dieser Merkmale
lassen sich die Pollen verschiede-
ner Pflanzenarten im Lichtmikro-
skop unterscheiden. Diese Aufgabe
erfordert entsprechendes Exper-
tenwissen und nimmt einiges an
Zeit in Anspruch, was sich natur-
gemdf? auch in den Kosten nieder-
schlagt. Nicht alle Pflanzenarten
lassen sich dabei unterscheiden,
da sich manche Pollenkdrner sehr
dhnlichsehen kdnnen. Bei der
herkémmlichen Leitpollenanalyse
werden in der Regel um die 500
Pollen ausgezahlt sowie der Anteil
der verschiedenen Pollentypen,
welche unterscheidbar sind, pro-
zentuell ermittelt. Moderne DNA-
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Technologien ermdglichen es seit
kurzem, aus sehr geringen Mengen
an Honig die ganze Bliitenvielfalt,
welche die Bienen besucht haben,
nachzuweisen. Fiir eine DNA-
Trachtanalyse gentiigen bereits
finf Milliliter Honig, welche an die
35.000 Pollen enthalten kénnen
(AGES). Pollen dienen der Fort-
pflanzung von Bliitenpflanzen und
enthalten das ménnliche Erbgut.
Dieser genetische Fingerabdruck
kann mittels modernster Hoch-
technologie gelesen und anhand
von Datenbanken den verschie-
denen Pflanzenarten zugeordnet
werden (Abb. 1). Als Ergebnis er-
hélt man hoch aufgeléste Infor-
mationen zum Trachtspektrum,
welches im Honig steckt. Neben
einer Einordnung der Pflanzen-
vielfalt, welche von den Bienen
besucht wurde (mono- bis poly-
floral), liefert die DNA-Trachtana-
lyse umfangreiche Information
iber die Anzahl an Pflanzenarten,
von denen DNA-Spuren im Honig
gefunden wurden. Anhand dieser
kann man nachvollziehen, wo sich
die Bienen aufgehalten haben. Dies
ldsst nicht zuletzt eine fundierte
Beurteilung der Wahl der Bienen-
sténde zu. Die Anteile der nachge-
wiesenen Bliitenpflanzen kénnen
auch in Prozent angegeben und
z.B. mittels Tortendiagrammen
dargestellt werden, um eine un-
gefédhre Abschitzung der mengen-
maéfigen Verteilung zu erhalten
(Abb. 2). Nattirlich gilt es hier
ebenso wie bei der klassischen
Pollenanalyse, Korrekturfaktoren
einzubeziehen, welche eine Unter-
bzw. Uberreprésentation einzelner
Pollenarten berticksichtigen.

Auch im Hinblick auf die
Typisierung von Waldhonigen
erweist sich die DNA-Trachtana-
lyse als duflerst vielversprechend:
Mit demselben Verfahren wie fiir
den Nachweis von Pflanzen-DNA
lassen sich némlich auch die
genetischen Fingerabdriicke der
Blattlduse, von denen der Honig-
tau stammt, im Honig nachweisen.
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Diese sind in der Regel wirtsspe-
zifisch - das heif3t eine Fichten-
blattlaus z.B. ist auf die Nadeln
von Fichten spezialisiert. Dariiber
hinaus kann man oft sogar die
DNA-Spuren der Bdume, an denen
die Blattlduse gesaugt haben,
direkt im Honig finden. Neben der
Leitfahigkeit und der Sensorik ist
daher anzunehmen, dass diese
Technologie kiinftig zunehmend
auch ihren Einsatz bei der Bewer-
tung von Honig finden wird. Darii-
ber hinaus besteht die Méglichkeit,
dass DNA-Methoden in Zukunft
vermehrt fiir die Typisierung von
Sortenhonigen herangezogen wer-
den. Naturgemé® miisste sich z.B.
in einem Lindenbliitenhonig eine
grof3ere Menge an DNA von Linden
finden. Hier gilt es allerdings noch,
Referenzwerte fiir den Anteil von
Pollen einer bestimmten Art in
einer DNA-Probe zu ermitteln,
welche fiir einen Sortenhonig
sprechen. Eine weitere vielver-
sprechende Mdglichkeit der DNA-
Trachtanalyse diirfte kiinftig im
Bereich der Qualitétssicherung lie-
gen. So lassen sich gebietsfremde
Pflanzenarten eindeutig anhand
des genetischen Fingerabdrucks
identifizieren und man kann so
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die geographische Herkunft des
Honigs bestimmen. Auch bei einer
Verfélschung von Honig z.B. mit
Reissirup ldsst sich Reis-DNA

in Honig nachweisen. Aktuelle
Studien legen daher nahe, dass die
DNA-Trachtanalyse eine robuste,
prézise und zuverldssige Ergén-
zung zu herkémmlichen Methoden
auch in der Qualitatspriifung dar-
stellen wird.

Anhand dieser Technologie
erfahren Imker und Imkerinnen
in hoher Auflésung und anhand
Uberpriifbarer Daten, welche
Trachten ihre Bienen tatsichlich
angeflogen haben. Sie kénnen
daraus auch ableiten, ob z.B. ein
Umsetzen der Bienensténde den
gewlinschten Erfolg gebracht hat.
Anhand regelméfiger Untersu-
chungen des eigenen Honigs kén-
nen aufschlussreiche Informatio-
nen Uber saisonale und jihrliche
Unterschiede oder wiederkehrende
Eigenschaften getroffen werden.
Diese Einblicke in die Zusammen-
setzung von Honigen kénnen Im-
ker und Imkerinnen an ihre Kon-
sumentinnen und Konsumenten
weitergeben und so das Vertrauen
in ihre Arbeit und ihr qualititsvol-
les Produkt stirken. @
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