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| nfor mationssystem fur eine Sammlung pflanzen-
genetischer Ressour cen (Genbank) —
Konzept und | mplementierung

Neueren Schétzungen zufolge sterben im Verlauf dieses Jahrhunderts 30-60% aller Organismen aus.
Genbanken konservieren daher von den 300.000 bekannten Pflanzenarten insbesondere die fur die land-
wirtschaftliche Erzeugung nutzbaren Arten. Sie leisten hiermit einen entscheidenden Beitrag zur Bekamp-
fung genetischer Erosion. Bel der Bewirtschaftung der Saat- und Pflanzgutsammlungen sind Genbanken
auf ein gut funktionierendes | nformationssystem angewiesen.

1 Einleitung

Genbanken haben die Aufgabe pflanzengenetische Res-
sourcen zu sammeln, zu beschreiben und zu konservieren.
Sie lagern Saatgutmuster in Tiefkuhllagern ein, kontrollieren
deren Lebensfahigkeit und stellen das Saatgut Interessenten
auf Anfrage zur Verfligung. Im Jahr 1970 erhielt die Braun-
schweiger Genbank (heute Genbank der Bundesanstalt fir
Zuchtungsforschung an Kulturpflanzen (BAZ) ) den Auftrag,
in der Bundesrepublik Deutschland dezentral entstandene
Sammlungen pflanzengenetischer Ressourcen fur Erndhrung
und Landwirtschaft zentral zu bewirtschaften (Bommer
1972). Durch Ubereignung von Sammlungsbestanden ande-
rer Forschungseinrichtungen entwickelte sich ein grof3es,
artenreiches Sortiment, fur dessen Management ab dem Jahr
1972 eine EDV-gestitzte Datendokumentation entwickelt
wurde (Bommer 1972, Seidewitz et al. 1993). Neben Pas-
sportdaten, welche die eingelagerten Muster eindeutig
bestimmen, wurde beim Aufbau der Datendokumentation ein
besonderer Schwerpunkt auf die Erfassung dezentral erhobe-
ner Evaluierungsdaten sowie auf Daten, die in Zusammen-
hang mit Materialvermittiungen und der Bestandsverwaltung
entstanden, gelegt (Seidewitz et al. 1993). Dieser Artikel gibt
einen Uberblick (ber das Reorganisationskonzept fiir das
Informationssystem der BAZ Genbank sowie die hiermit
einhergehenden organisatorischen Verdnderungen fir das
Genbankmanagement.

2 Das L ager haltungs- und I nfor mationssystem der
BAZ Genbank

GENSTORE, das neue Lagerhaltungs- und Informations-
system der BAZ Genbank, ist ein Client-Server basiertes
Informationssystem zur Unterstitzung der Genbankleitung
bei folgenden Aufgaben:

- Lagermanagement
Prozesskontrolle
Dokumentation
Datenanalyse
Datenprésentation.

47

Das Informationssystem stellt hierzu eine grafische Benut-
zeroberflache unter MS-Windows und ein einfach zu bedie-
nendes und flexibles Datenbankzugriffsmodell bereit.
Technisch basiert das Informationssystem auf einem
ORACLE Datenbankserver und ORACLE bzw. MS-Access
Client-Software. Im taglichen Betrieb wird Uber das Infor-
mationssystem der nationale und internationale Saatgut- und
Informationsaustausch, das Reproduktions- und Lagermana-
gement sowie das Management von Sicherheitsduplikaten
geregelt.

GENSTORE wurde aufbauend auf dem vorhandenen in-
formationssystem der BAZ Genbank entwickelt. Der erste
Schritt zur Modernisierung des Systems war eine Aufteilung
der bis dahin unter einer Benutzerkennung verwalteten,
unterschiedlichen Datenbanken auf eigensténdige Teildaten-
banken. Hierdurch ergeben sich klar definierte Einheiten fir
die Verwaltung der Datenbesténde sowie die Voraussetzung
fur ein differenziertes Datensicherungskonzept (Abb.1).

Vor der Reorganisation des Systems und der Einfiihrung
von GENSTORE wurden die Genbankdaten als Sammlung
flacher Tabellen gepflegt. Diese Tabellen wurden bei der
Einflhrung des relationalen Datenbank Managementsystems
(RDBMS) ORACLE im Jahr 1991 aus einem &lteren Daten-
haltungssystem Ubernommen. Bedingt durch die Speicherung
von Daten in flachen Tabellen, wies die Datenbank in gro-
3em Maf3stab redundante Daten auf und lief3 deshalb Pro-
bleme beziglich der Integritét der Daten erwarten. Die
Fehlerrate innerhalb der Tabellen war jedoch sehr gering, da
die Dateneingaben stets von den gleichen, aulerst sorgfaltig
arbeitenden Personen durchgefiihrt wurden. Die in den
Tabellen gepflegten Datenbankfelder wurden mit einer
Dreibuchstabenkodierung bezeichnet. Das betreuende Perso-
nal musste die kodierten Feldbezeichner auswendig lernen
oder eine Dekodierungstabelle nutzen, um mit dem System
umgehen zu kénnen.

Bei der Einfihrung des neuen Informationssystems war
darauf zu achten, dass die Mitarbeiter der Genbank schritt-
weise von den alten Feldbezeichnern und der Arbeitsweise
unter DOS an ein neues, memotechnisch effektiveres Be-
zeichnersystem und die Arbeitsweise unter Windows heran-
gefuhrt werden mussten.
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Abb.1: Darstellung der unterschiedlichen, von der BAZ Genbank betreuten Teildatenbanken sowie der Berechtigungs-

und der Zugriffsschicht (vereinfacht).

Weiterhin galt es zu bedenken, dass wahrend der Umset-
zung auf ein relationales Datenmodell, die flachen Daten-
strukturen der Datenbank vorerst beibehalten werden
mussten. Dies war nétig, um den taglichen Arbeitsablauf in
der Ubergangsphase nicht zu sehr zu stéren und parallel auf
dem alten und dem neuen System arbeiten zu kdnnen. Bei
der Entwicklung von GENSTORE wurden daher die alten
Tabellen und Feldbezeichner beibehalten und mittels soge-
nannter Views mit neuen Feldnamen maskiert. Die neuen
relationalen Datenstrukturen wurden, soweit maglich, eben-
falls mittels Views simuliert, so dass die Datensicht fur die
Benutzeroberflache des neuen Informationssystems weitge-
hend modernen Datenbankstandards entspricht. Unter der
Bezeichnung , View" wird hierbei eine fest vorgegebene
Datenabfrage verstanden, welche fir einen Anwender den
Charakter einer Datenbanktabelle annimmt.

Da aufgrund der extrem flexiblen Anforderungen an die
Datenhaltung immer wieder von der Datenbankoberflache
auf die SQL (Structured Query Language) Ebene gewechselt
werden muss, wurden die neuen Feld- und Tabellenbezeich-
ner durchgangig in das neue System eingefihrt. Dies bedeu-
tet, dass sie in alen Bereichen des Systems von
Datenbanktabelle bis Eingabeformular beibehalten werden.
Auch die Bezeichnungen von Datenbanktabellen wurden
vereinheitlicht, so dass der Tabellentyp anhand eines Tabel-
lenpréfixes erkannt werden kann. Abb.2 zeigt die Gberarbei-
teten Strukturen der Datenbank in vereinfachter Form.

Strukturveranderungen an den Datenbanktabellen, bei-
spielsweise das Hinzufligen von Datenbankfeldern, waren im
alten Datenbanksystem die Regel. Um eine Oberflache fir
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GENSTORE programmieren zu kénnen, war es notwendig,
dies bei Tabellen, die einem festen Arbeitsablauf an der
Genbank zuzuordnen sind, nicht mehr zuzulassen. Dies
konnte durch ein differenziertes Berechtigungskonzept
erreicht werden.

3 Automatisierte Bestandesfiihrung mittels eines
, Bestellpunkt" Ansazes

Technisch gesehen dhneln Genbanken dem Warenkihlla-
ger eines Kaufhauses, aus dem Saat- und Pflanzgut an
Verbraucher abgegeben werden. Die Abnahme an lebensfa-
higen Samen eines gelagerten Musters errechnet sich aus der
Menge der abgegebenen Samen und dem Verlust von keim-
fahigen Samen durch Alterung. Trotz optimaler Lagerbedin-
gungen lasst sich das Saatgut auch dann nicht unbegrenzt
aufbewahren, wenn keine Saatgutproben abgegeben werden.
Bedingt durch die Alterung muss ein Genbankmuster von
Zeit zu Zeit durch eine Vermehrung des eingelagerten
Saatgutbestandes aufgefrischt werden. Um die genetische
Integritdt der Genbankmuster zu erhalten, ist hierzu aus
populationsgenetischen Grinden eine Mindestmenge keim-
fahigen Saatgutes nétig. Diese Mindestmenge an Vermeh-
rungssaatgut wird um einen Sicherheitszuschlag erhéht, der
den Keimfahigkeitsverlust von der Feststellung des Vermeh-
rungsbedarfs bis zur tatséchlichen Vermehrung kompensiert.
Die artspezifische Mindestmenge kann als ein ,, Bestell punkt*
im Sinne eines Warenwirtschaftsystems (Zimmermann 1992)
verstanden werden. Ist dieser Schwellenwert noch nicht
unterschritten, so kann die Genbank Saatgut von diesem
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die Verflgbarkeit eines Musters sowie fir
die Festlegung von Prioritdten fir die
Saatgutregeneration herangezogen.
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Der Verlust an Keimfahigkeit zwischen der

Abb.2: Vereinfachte Struktur des dem Genbankinfor mations-
systems GENSTORE zugrunde liegenden Datenbank-
modells.

Muster an | nteressenten abgeben.

Um den Verfligbarkeitsstatus bzw. den Reproduktionsbe-
darf eines Musters zu ermitteln, wurde an der BAZ Genbank
ein automatisiertes Verfahren eingefiihrt. Ausgehend von den
Keimfahigkeitswerten und dem Tausendkorngewicht eines
Musters wird bei diesem Verfahren die Anzahl der keimfahi-
gen Samen innerhalb einer Saatguteinheit bestimmt. Die
aktuelle Restzahl keimfahiger Samen und nicht die eingela-
gerte Menge oder die Keimfahigkeit selbst wird als Mal3 fur

letzen Keimprifung und dem betrachteten

Zeitpunkt t ist hierbei eine nicht néher beschriebene Funktion
des Musters, der Lagertemperatur, der Lagerfeuchte, der
Aufbewahrungsform, dem letzten Keimprufungsergebnis, der
Zeit zwischen letzter Keimprifung und dem betrachteten
Zeitpunkt sowie sonstiger Einflussfaktoren. Da der Keimfé&-
higkeitsverlust im Langzeitlager der Genbank nicht hinrei-
chend genau beschrieben werden kann, wird der Verlust an
Keimfahigkeit zwischen der letzten Keimprifung und dem
betrachteten Zeitpunkt vernachlassigt und geht in den $
cherheitszuschlag ein. Abb.3 zeigt die sich aus diesem
Ansatz ergebende Funktion als Pseudocode. Der Verfligbar-
keitsstatus wird hierbei bei jeder Saatgutentnahme bestimmt.
Der Sicherheitszuschlag ergibt sich in Abhangigkeit vom

/IPseudocode fir die Funktion zur Bestimmung der Abgabeféahigkeit eines Genbankmusters:

I

letzter _verflgbarer K-Wert_in_[%)]/100)

/IBerechnung der Anzahl keimfahiger Samen eines Musters anhand der vorhandenen Datenbankeintrage
Anzahl_keimfahiger_Samen=Ganzzahl_von (L agergewicht_in[g] / TKG_in[g] *1000) *

/[Entscheidungsbaum zur Bestimmung der Abgabefahigkeit eines Musters:

Wenn die Anzahl_Keimfahige Samen < 2000 und dasTGK_in_[g] < 3gist,

oder die Anzahl_Keimfahige_Samen < 1000 und das TGK_in_[g] zwischen 3g und 100g ist,
oder die Anzahl_Keimféhige Samen < 1500 und das TGK_in_[g] > 100g ist, dann

setze die Verflgbarkeit des Musters auf ,, Nicht abgabefahig!* und

vermerke im Bemerkungsfeld, daR das Muster einen minimalen L ager bestand aufweist!
/IFreigabe des Musters und Abfrage auf die Reservierungsmarkierung als Vermehrungsmuster

Setzein allen anderen Féllen die Verfligbarkeit des Mustersauf , Abgabefahig!“ und tberprife, ob im Be-
merkungsfeld bereitsder Eintrag, Vermehrungsmuster” vorliegt, fallsja, gebe eine Warnmeldung ,, Achtung:
Vermehrungsmuster!“ aus, falls nein, [6sche die ggf. vorhandenen Eintrége im Bemerkungsfeld.

/I Ende des Entscheidungsbaums

Abb.3: Pseudocode fir die Funktion zur Bestimmung der Abgabefahigkeit eines Genbanknusters.
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TKG eines Musters und den Erfahrungen des Lagerverwal-
ters nach folgenden Regeln:
- Mindestmenge fir eine gegliickte Vermehrung:

100 Pflanzen pro Muster

Sicherheitsfaktor fir Muster mit einem TKG < 3g = 20

Sicherheitsfaktor fir Muster mit einem TKG zwischen 3g

und 100g = 10

Sicherheitsfaktor fir Muster mit einem TKG < 100 g =

15

Waéhrend der EinfUhrung dieses Entscheidungssystems

wurde Uberpriift, ob die vom Rechner ermittelte Verflgbar-
keit und die vom Lagerverwalter geschétzte Verfligbarkeit in
etwa gleich sind. Wie aus Abb.4 hervorgeht, ist dies bis auf
einen geringen Unterschied der Fall. Durch die einheitliche
Bewertung des Saatgutbestandes konnte zum einen die
langjahrige Erfahrung des Lagerverwalters abgebildet wer-
den. Zum andern ermdglicht dieses Verfahren der Genbank
in Zukunft eine wesentlich genauere Planung des Reproduk-
tionsanbaus, da eine Vermehrungsmarke direkt nach dem
unterschreiten der Saatgutmindestmenge gesetzt wird.

pflanzengenetischer Ressourcen spielen, bleiben sie nicht
von Einsparungen in den &ffentlichen Haushalten verschont.
Zwangslaufig entstehen Kapazitétsengpésse personeller und
technischer Art. Clark et al. (1997) beschreiben die Auswir-
kungen dieser Entwicklungen auf Genbanken am Beispiel
des National Plant Germplasm System (NPGS) der USA.

Bis zu einer bestimmten Grenze lassen sich Kapazitétspro-
bleme mit folgenden Managemententscheidungen beheben:

Konzentration auf einzelne Fruchtarten.
Konzentration auf die genetische Diversitét einer be-
stimmten Region.

Beide Strategien haben den Vorteil, dass sie im Rahmen
einer internationalen Arbeitsteilung den Aufbau von Samm-
lungsschwerpunkten und Expertenwissen erlauben. Die
Verantwortung fir Sortimentsteile muisste jedoch an andere
Genbanken abgegeben werden. Grundvoraussetzung daf Ur ist
ein verlassliches internationales Netz kooperierender Gen-
banken mit Qualitatssicherungssystemen.

Die fur die BAZ Genbank derzeitig geltenden Rahmenbe-
dingungen erlauben jedoch keine drastischen Anderungen
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Abb.4: Verflgbarkeitsstatistik in Prozent der gelagerten Genbankmuster. Gezeigt wird die Aufteilung
der Muster in den verflgbaren bzw. nicht verfligbaren Bestand vor (altes Verfahren) und nach
der Einfuhrung der automatischen Verfiigbar keitsbestimmung (neues Verfahren).

4 Das EDV-gestutzte Konzept fur die Bestandsver-
waltung der BAZ Genbank

Konservierung von Saatgut in Genbanken ist ein sehr -
fektiver und 6konomisch sinnvoller Weg, um die genetische
Diversitéat von Kulturpflanzenarten zum Nutzen der Allge-
meinheit und der Pflanzenzichtung zu sichern (Virchow,
1997). Die Aktivitdten der Genbanken konzentrieren sich
dabei auf Kulturpflanzen mit besonderer Bedeutung flr die
nationale Landwirtschaft und Pflanzenzichtung. Obwohl
Genbanken, wie die BAZ Genbank, seit Jahrzehnten eine
bedeutende Rolle bei der Sicherung und Nutzbarmachung
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der Sammlungsstruktur. Deshalb wurde einhergehend mit der
M odernisierung des | nformationssystems eine EDV -gestiitzte
L 6sungsalternative mit dem Ziel der Optimierung des Lager-
haltungss und Reproduktionsmanagement  entwi-ckelt.
Hierzu wurde der Zweck und die Verantwortung fir die
Erhaltung unterschiedlicher Sortimente geklart. Wiein Abb.5
dargestellt, wird nunmehr konsequent zwischen Referenzmu-
ster, Demonstrationsmuster (temporére z.B. fiir die Offent-
lichkeitsarbeit beschaffte Muster) und Projektmuster
unterschieden. Neueingange koénnen nach erfolgreicher
Vermehrung dem Referenzbestand zugefiigt werden. FUr
Referenzmuster Ubernimmt die BAZ Genbank die Erhal-

50



Aus Wissenschaft und Forschung — Scientific Articles

Differentielles und hierarchisches Bestandesfiihrungssystem (DHSM)

%

1 —

I () wa O ) = [5)
a k] = = =
| 25 g 5 | 2||2g| = 27 g
c 6 2 = = = | @ o 2 2 o a2 2 -
= EE (O] Tx = g E o0 EE 5g
Z N N 0 = = N R N = 7
Ea E = ] 23| 2 %% &g EC &3
£ gl L= cE| B a5 o= =0 LS
2| a3 2 E | 2| |85 @& 85 o

o 2 (] 1 o 1< "+ e

verflgbare Sammlung

zeitweise passive
Sammlung

Basissammlung

aktiver Lagerbestand

passiver Lagerbestand

Abb.5: Darstellung der dynamischen und hierarchischen
Bestandsverwaltung der BAZ Genbank (Erlauterung
im Text).

tungsverantwortung. Projektmuster werden hingegen nur fir
die Dauer eines Projektes aufbewahrt.

Nach den von FAO/IPGRI (1994) empfohlenen Richtlinien
sollten Genbanken einen aktiven und einen passiven Bestand
aufweisen. Der aktive Bestand dient der Abgabe von Saatgut,
der passive Bestand stellt eine genbankinterne Sicherheitsre-
serve dar und wird als Basissasmmlung bezeichnet. Sollte
Saatgut eines Musters im aktiven Bestand verloren gehen,
kann das Muster aus der Basissammlung reaktiviert werden.
Der Mengenanteil eines Basismusters ist meist sehr viel
kleiner als der Mengenanteil des aktiven Saatgutpostens.
Zusétzlich zu dieser FAO/IPGRI Empfehlung wurde das
Lagersystem der BAZ Genbank in einem weiteren Schritt mit
einer rechnergestiitzten, differentiellen und hierarchischen
Bestandsverwaltung (DHSM, Differential and Hierarchical
Storage Management) fur den aktiven Teil der Sammlung
Uberlagert.

Die Kernidee dieses Konzeptes ist es, analog zum Konzept
eines Hierarchical Sorage Managements in der EDV, die
aktive Sammlung entsprechend der Nachfragehaufigkeit in
einen direkt verflgbaren Sammlungsbestand und in einen
mengenmal3ig reduzierten (,komprimierten*), zeitweise
stillgelegten Bestand aufzuteilen. Neu an diesem Konzept ist,
dass nicht der gesamte aktive Saatgutbestand der Genbank-
sammlung unmittelbar verfigbar ist, sondern nur aktuell
haufiger nachgefragte Muster. Akzeptiert wird hierbei die
verlangerte Zugriffszeit auf den passiven, zeitweise nicht
verflugbaren Bestand (vgl. Abb.5, rechter Teil), der erst durch
eine Vermehrung verflgbar wird.

Durch die Reduktion der fir zeitweise stillgelegte Gen-
bankmuster vorgehaltenen Saatgutmenge, lasst sich bei
gegebenen Lagerressourcen das Lagervolumen fir die nicht
stillgelegten Muster ausdehnen. Hierdurch ergeben sich
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langere Regenerationsintervalle fir aktive Muster, da aus
dem gréReren Saatgutvorrat Uber einen langeren Zeitraum
hinweg Anfragen bedient werden kénnen. Die Regenerati-
onsintervalle fur die stillgelegten Muster verlangern sich
ebenfalls, da diese in kleinen Chargen bei tieferen Tempera-
turen (-18 °C) gelagert werden kdénnen.

Das neue Modell fur die Bestandsverwaltung wurde der
physischen Lagerverwaltung mittels des Genbankinformati-
onssystems lediglich logisch Uberlagert. Hieraus ergibt sich
der Vorteil, dass die Einfihrung des neuen Systems weitge-
hend ohne physische Reorganisation der Lagerbestéande
erfolgen konnte. Der physische ,, Kompressionsschritt* in der
Lagerhaltung kann somit nach und nach durchgefiihrt wer-
den.

Abb.5 zeigt das Prinzip der Sammlungsaufteilung mittels
DHSM. Als differenziell wurde die Bestandsverwaltung
bezeichnet, da es, wie weiter oben beschrieben, neben der
hierarchischen Aufteilung der Sammlung, die Klassifikation
des Bestandes nach Art der Erhaltungsverantwortung abbil-
det.

5 Ansatz zur Verbesserung des | dentifikationssy-
stem der BAZ Genbank

Die eindeutige Kennzeichnung von Genbankmustern ist
seit der Entstehung von Genbanken ein nicht geldstes Pro-
blem der Genbankdokumentation. Jede nationale Genbank
hat hier ihr eigenes System. Zu unterscheiden sind einfache
Nummernsysteme, wie sie z.B. mit der BGRC Nummer
(BGRC, Braunschweig Genetic Resources Collection) bisher
an der BAZ Genbank etabliert waren und Identifikations-
nummern mit Zusétzen, die entweder eine Zuordnung zu
einer bestimmten Musterklasse oder aber zu einer bestimm-
ten Art erlauben. Oft sind die Kennzeichnungen mit Zusatz
fur eine Genbank eindeutig, so dass sich Uber die Kennzeich-
nung die Herkunftsgenbank eines Musters bestimmen |&sst.
Beispiele dieser Art von ldentifikationssystemen sind z.B.
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das Bezeichnersystem der IPK Genbank in Gatersleben,
welches u.a. die jeweilige Fruchtart in den Bezeichner
aufnimmt (AVE 234 = Muster der Gattung Avena mit der
Ordnungsnummer 234) oder das System der amerikanischen
Genbanken, deren Nummern u.a. mit ,PI“ (Plant Introduc-
tion) gekennzeichnet sind.

Das ldentifikationssystem der BAZ Genbank, die BGRC
Nummer, ist eine fortlaufende Nummer, die fur jeden Gen-
bankeingang vergeben wurde. Die BGRC Nummer birgt
jedoch aus heutiger Sicht einige Nachteile: Als einfache,
fortlaufende Nummer kann sie im internationalen Muster-
austausch nicht eindeutig verfolgt werden. Sobald ein Muster
aus der Genbank an eine andere Sammlung abgegeben und
dort ohne den Vermerk BGRC oder BAZGB dokumentiert
wurde, ist die Herkunft des Musters nicht mehr nachvoll-
ziehbar. Weiterhin ist eine einfache Nummernfolge anféllig
fur Ubertragungsfehler. Da die BAZ Genbank im Rahmen
der Einfihrung des DHSM mehrere Saatgutbehdlter pro
Genbankmuster bzw. eingelagertem Genotyp verwalten
muss, ergibt sich weiterhin das Problem, dass die eindeutige
Zuordnung einer BGRC Nummer zu einem Saatgutbehalter
nicht mehr gegeben ist. Hierdurch lasst sich der Standort
einer bestimmten Musterfraktion im Lager nicht mehr
eindeutig bestimmen. Das Problem war daher ein neues
Identifikationssystem einzufihren, das eine eindeutige
Zuordnung des Standortes, der Musterkategorie und des
Genotyps erlaubt.

Umkodierungen von Identifikationssystemen im Genbank-
bereich sind jedoch auflerst problematisch, da die einmal
vergebenen Kennzeichnungen in der wissenschaftlichen
Literatur als Referenz fur einen bestimmten Genotypen
angegeben werden. Um trotzdem eine Umkodierung der
Kennzeichnung zu erméglichen, muss ein neues ldentifikati-
onssystem das alte System vollstandig umfassen. Dies
bedeutet, dass das neue | dentifikationssystem eine eindeutige
Genotypenzuordnung sowohl auf Basis der alten BGRC
Nummern als auch auf Basis des neuen ldentifikationssy-
stems erlauben muss. Fir die BAZ Genbank wurde somit
aufbauend auf der alten BGRC Nummer ein neues Kodie-
rungssystem entworfen. Die BGRC Nummer selbst bekommt
nach diesem System den Status einer Lagernummer, welche
einen Saatgutbehélter und nicht den darin enthaltenen G-
notyp eindeutig klassifiziert. Das neue Kodierungssystem fir
die in den Saatgutbehdltern gelagerten Genotypen, mit der
Bezeichnung PGRCODE, wird zur Zeit genbankintern auf
seine Handhabbarkeit getestet.

Der prinzipielle Aufbau des PGRCODE ist: DE1-
XXXXXX-Z. Das Préfix ,,DE1" représentiert eine Kurzform
des internationalen FAO Schlissels (Serwinski und Menini
1998) fur die BAZ Genbank (DEUO0O01). Dieses Préafix
ermdglicht eine eindeutige Zuordnung der Kennzeichnung
zur BAZ Genbank. Der mit Bindestrichen abgetrennte
sechsstellige Nummerncode mit fihrenden Nullen entspricht
der alten BGRC Nummer, aso der Eingangsnummer der
Genbank. Dies bedeutet, dass ein PGRCODE mit der Aus-
prdgung , DE1-023497-K* den Genotyp bzw. das Genbank-
muster mit der friiheren BGRC Nummer 23497 représentiert.
Die Integration der alten BGRC Nummern in den neuen
PGRCODE ermdglicht es, das ldentifikationssystem zu
andern, ohne den Bezug zu schon veréffentlichten Informa-
tionen Uber Genbankmustern zu verlieren. Auch kann auf
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diese Weise vorerst eine Umetikettierung der Lagerbehalter
vermieden werden.

Das aus Grunden der Lesbarkeit als Buchstabe kodierte
Prufzeichen des PGRCODES macht es mdglich, die Kor-
rektheit eines PGRCODEs zu prifen. Zur Berechnung des
Prufzeichens wird das Modolo 11 Verfahren verwendet,
welches z.B. auch bei der ISBN, dem international standardi-
sierten Kennzeichnungssystem fir Bicher, Anwendung
findet (Michael 1996). Das Priifzeichen ermdglicht es, die
bei Dateneingaben entstehenden Ubertragungsfehler im
Umgang mit den Genbankmustern zu verringern. Weiterhin
wird bel der Berechnung des Prifzeichens eine im
PGRCODE nicht sichtbare Zeichenfolge berticksichtigt, so
dass sich eine PGRCODE Angabe in Literaturquellen, in
Datenbanken zu pflanzengenetischen Ressourcen oder in
allen anderen Quellen, welche Muster der BAZ Genbank
beschreiben oder dokumentieren, auf die tatséchliche Her-
kunft aus der BAZ Genbank prufen 18sst.
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Informationssystem fir eine Sammlung pflanzenge-
netischer Ressourcen (Genbank) — Konzept und
Implementierung (S. Bucken, L. Frese)

Zusammenfassung

Die BAZ Genbank lagert, vermehrt und dokumentiert eine
umfangreiche Sammlung pflanzengenetischer Ressourcen
und stellt Interessenten im In- und Ausland Saat- und Pflanz-
gut sowie Daten zur Verfiigung. Aufbauend auf den Struktu-
ren einer fast 25 Jahre alten Datenbank wurde das neue,
benutzerfreundliche  Genbankinformationssystem  GEN-
STORE entwickelt und ein neues Managementkonzept fur die
Lagerhaltung implementiert. Sowohl das Reorganisations-
konzept fur das Informationssystem der Genbank als auch
der hierflr eigens entwickelte Managementansatz des
,DHSM" (Differential and Hierarchical Storage Manage-
ment) wird in diesem Beitrag beschrieben. Das ,DHSM’
Konzept unterteilt nach sachlogischen Kriterien den Lager-
bestand in einen aktiven sowie einen zeitweise passiven
Bestand. Letzterer ist erst mit einer zeitlichen Verzbgerung
verfigbar. Um die Einfihrung des ,DHSM* Konzeptes zu
ermdglichen und eine geringe Fehlerrate beim Umgang mit
dem Saatgut in der Genbank zu gewahrleisten, wurde wei-
terhin ein neues | dentifikationssystem fur die Genbankmuster
entworfen.

Stichworte: Genbank, Sammlung pflanzengenetischer
Ressourcen, Informationssystem, Managementsystem, Da-
tenbank

Information system for a plant genetic resources
collection (gene bank) — concept and implementa-
tion (S. Bucken, L. Frese)

Summary

The BAZ Gene Bank stores, regenerates and documents an
extensive collection of plant genetic resources and provides
interested persons from Germany and elsewhere with seed
and plant material aswell asinformation. A new storage and
user-friendly information management system has been
devel oped based upon a 25 years old computerised database.
In addition, a new storage management concept has been
implemented. This paper describes the reorganisation
concept for the information system as well as a correspond-
ing solution concept for the gene bank management on the
basis of the ‘DHSM’ approach (Differential and Hierarchi-
cal Storage Management). The DHSM concept classifies
seed stocks according to logical criteria into an active and
passive part. To ensure the seed stock integrity during the
reorganisation process a new, largely faultless identification
system for gene bank accessions has been designed.

Key words: Gene bank, plant genetic resources collection,
information system, management system, data base
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