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Das Erbmaterial — in neuer Sicht
Von Reinhard F. Stetller, Berkeley, Kalifornien USA Oxf. 165.3

Department of Genetics, University of California

Die Frage danach, was eine Buche zur Buche macht oder eine Féhre zur
Fohre, beschiftigt uns nur selten. Und doch ist sie bloss die logische Weiter-
fuhrung der Frage danach, was verantwortlich ist fiir die Unterschiede zwi-
schen der Wald- und Schwarzféhre oder gar zwischen zwei Waldfohren ver-
schiedener Herkunft. Offensichtlich haben wir es hier mit verwandten Fragen
auf verschiedener Stufe zu tun; und wir konnten spekulieren, dass, finden wir
die Losung auf der untersten Stufe der Hierarchie, diese Losung eine gewisse
Aussagekraft hitte fiir die oberste Stufe.

Nun haben populationsgenetische Studien (L ush, 10) demonstriert, daf3
Unterschiede in der Erscheinungsform (phinotypische Varianz) im wesent-
lichen aus zwei Komponenten zusammengesetzt sind: der genetischen und der
umweltbedingten Varianz. Man erkennt sogleich, daf3 der relative Beitrag
dieser beiden Komponenten zur Gesamtvarianz variieren kann. Es sind Fille
bekannt, wo die phanotypische Varianz weitgehend durch die genetische
Komponente bestimmt ist und umgekehrt. Die Erfahrung lehrt uns aber, dass
selbst duBerst extreme Umweltsfaktoren nicht imstande sind, eine Buche f6h-
rendhnlich zu machen; es ist indessen durchaus im Rahmen des Moglichen,
dass zwei Waldfohren verschiedener Herkunft unter bestimmten Umwelts-
faktoren kaum voneinander zu unterscheiden sind. Dies erklirt sich daraus,
dass die genetische Komponente eine gewisse Reaktionsnorm bestimmt, einen
begrenzten Variationsbereich, innerhalb dessen die Umweltskompdnentc
gewissermassen «Variationen zum Thema» komponieren kann.

Auf welche Art und Weise ist nun diese Reaktionsnorm in der genetischen
Komponente festgehalten? Oder mit andern Worten: Welches ist die physische
Basis der genetischen Komponente und der Information, die sie enthalten
muss? Diese Frage — seit einem halben Jahrhundert eine der Kernfragen der
Vererbungslehre — steht im Begriffe, im wesentlichen gel6st zu werden. Ent-
scheidende Resultate liegen bereits vor. Sie sollen hier kurz zusammengefasst
und auf ihre Bedeutung fiir die Baumforschung untersucht werden. Drei
Aspekte sind dabei von Interesse: der Sitz des Evbmaterials, seine chemische
Natur und seine Wirkungsweise. Das getrennte Problem der Ubertragung des
Erbmaterials von einer Generation auf die andere wird dabei nur am Rande
beriihrt werden.

716



1. Der Sitz des Erbmaterials

Seit Sutton (15) und Boveri (4) unabhidngig voneinander Anno 1903
die Chromosomentheorie der Vererbung postulierten, hat sich tiber die Jahre
eine Masse von Daten angesammelt, die diese Theorie in den Grundziigen
bestitigen. Man darf heute als gesichert annehmen, dal in héheren Organis-
men das Gros des Erbmaterials im Kern, imm Chromatin der Chromosomen,
beherbergt ist. Im Prizisionsprozess der Zellteilung verdoppeln sich die Triger
des Erbmaterials und werden normalerweise in gleichen Teilen an die Toch-
terzellen weitergegeben. Im Verlaul der Reduktionsteilung wird die Anzahl
der Chromosomen in den Geschlechtszellen auf die Hilfte reduziert, so dass
nach Vereinigung der midnnlichen und weiblichen Geschlechtszellen das
befruchtete Ei wieder die volle Anzahl hat. Sowohl im Entwicklungsablauf
eines Organismus als auch in seinem Generationswechsel stellen die Chromo-
somen somit ein Element der Kontinuitédt dar. Sie bilden das Medium, durch
welches in unterschiedlichem Masse sowohl Gleichheit als auch Verschieden-
heit auf die Nachkommenschaft tibertragen werden.

Unter normalen Bedingungen ist die spezifische Anzahl von Chromo-
somen eines Organismus konstant. Ja sie gehdrt mit zu den charakteristischen
taxonomischen Daten einer Art. Nichtsdestoweniger kommen Abweichungen
von dieser Normzahl vor. Man unterscheidet dabei Euploidie von Aneu-
ploidie, je nachdem, ob es sich um Zusatz oder Wegtall eines ganzen Chromo-
somensaizes oder bloss einzelner Chromosomen handelt. Fir beide Fille
liegen zahlreiche Beispiele vor, die eindriicklich demonstrieren, wie stark sich
eine anormale Chromosomenzahl im Phinotyp manifestieren kann —oder um-
gekehrt: wie eng die Reaktionsnorm mit einem ausgewogenen Erbmaterial
zusammenhidngt. So mag es von Interesse sein, dal3 beispielsweise die «mongo-
loide Idiotie» im Menschen anscheinend kausal verbunden ist mit dem Vor-
handensein eines der kleinsten Chromosomen in dreifacher anstatt nur zwei-
facher Dosis (Lejeune et al., 9).

Es ist nun wichtig, hervorzuheben, dafl dabei nicht die Gesamtzahl als
solche, sondern die relative Zahl eines jeden Chromosoms im Verhaltnis zum
ganzen Satz von Bedeutung ist. Man denke sich einen Organismus mit einem
Chromosomensatz von zwel Paaren, also vier Chromosomen. Die Totalzahl
Vier konnte theoretisch anstatt durch zwei Paare (2+2) auch durch Kombina-
tionen von 8-+1, 1 +3, 440, 0+4 zustandekommen, ohne dabei das Endbild
zu dndern. Boveri erbrachte den ersten experimentellen Nachweis, dal die
verschiedenen Kombinationen nicht gleichwertig sind, da3 Chromosomen
also eine Identitit haben. In vielen Fillen liBt sich dieselbe an morpho-
logischen Merkmalen oder am typischen Verhalten des Chromosoms wihrend
der Teilung erkennen. Noch bedeutsamer ist, dal} solche identifizierbaren
Chromosomen oft mit ganz spezifischen Funktionen assoziiert werden kon-
nen. Man denke etwa an den X/Y-Geschlechtsmechanismus, der in manchen
Tieren und Pflanzen fiir die Geschlechtsdifferenzierung malBgebend ist. So
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fithrt im Menschen die Gegenwart von zwei X-Chromosomen zur weiblichen,
die Gegenwart von einem X- und einem Y-Chromosom zur minnlichen
Geschlechtsausbildung.

Nicht nur ganze Chromosomen, sondern auch Teile eines bestimmten
Chromosoms hinab bis zu kleinsten Partikeln konnen mit bestimmten Funk-
tionen identifiziert werden. Dies 146t sich besonders einfach durchfithren an
den Riesenchromosomen, die man im Speicheldriisengewebe von Dipteren
findet. Dies ist mit ein Grund, weshalb die kleine Fruchtfliege Drosophila
ein so beliebtes Studienobjekt der Vererbungslehre ist. An ihrem Beispiel
konnte zum erstenmal die enge Beziehung zwischen einzelnen Erbfaktoren
(Genen), verantwortlich fiir eine spezifische Funktion, und bestimmten
mikroskopischen Chromatin-Strukturen der Chromosomen nachgewiesen
werden (Painter, 11).

Schematische Darstellung der Molekilstruktur von DNS

(nach Watson und Crick, 1953)

Legende: d  Desoxyribose G Guanin
p Phosphorsiure C Cytosin
A Adenin T Thymin
. H-Briicke

Zusammenfassend kann man sagen, daB auf der Suche nach dem Sitz des
Erbmaterials zunehmend kleinere physische Einheiten als Triiger erkannt
werden kénnen: Zellkern—> Chromosomensatz —> Chromosom —> Chromo-
somensegment —> Chromatinpartikel. Denkt man sich diese Reihe in den
submikroskopischen und molekularen Bereich weiter, so stellt sich schliel3-
lich die Frage: welches sind die entscheidenden chemischen Bausteine des
Erbmaterials?

2. Die chemische Natur des Erbmaterials

Im Jahre 1944 gelang es Avery und seinen Mitarbeitern (2) in einem
bahnbrechenden Experiment mit Pnreumococcus nachzuweisen, dal} aus
hitzegetoteten Bakterien vom Stamm A eine Substanz extrahiert werden
kann, die fihig ist, spezifische A-Eigenschaften auf einen Stamm B zu uber-
tragen. So «transformierte» Bakterien gaben die neuerworbenen A-Eigen-
schaften an ihre Nachkommen weiter. Analoge Versuche wurden mit. glei-
chem Ergebnis an anderen Bakterienarten und an Viren ausgefiihrt. In allen
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Fillen wurde die fiir die erbliche Transformation verantwortliche Substanz
als Nukleinsdure erkannt. Nukleinsduren sind lange Kettenmolekiile, soge-
nannte Polynukleotide, deren Glieder (Nukleotide) auch wieder recht kom-
plexe Molekiile sind. Jedes Nukleotid setzt sich aus drei Komponenten zu-
sammen: einer Stickstoftbase, einem Zucker und einem Phosphorsaurestamm
(Sager und Ryan, 12). Alle bisher studierten Nukleinsiuren konnen in
zwei Gruppen zusammengefaBt werden: die Desoxyribonukleinsiuren (DNS)
und die Ribonukleinsiuren (RNS).

Wenn wir heute ein relativ klares Bild haben von der Molekularstruktur
der DNS, so ist dies im wesentlichen den kristallographischen Untersuchun-
gen von Watson und Grick (16) zu verdanken. Im Jahre 1953 postulierten
sie fur die DNS ein Modell, das heute zum klassischen «Watson-Crick-Modell»
geworden ist. Die Bausteine des DNS-Modells sind:

— Phosphorsiure

— Zucker Desoxyribose

— Stickstoflbasen? Adenin
Guanin
Cytosin
Thymin

Diese Bausteine denke man sich zusammengesetzt in zwei parallelen
Ketten, die aus einem Riickgrat von Zucker und Phosphorsiure bestehen
und durch die senkrecht davon abstehenden Basen mit Hilfe von Wasserstoff-
briicken zusammengehalten werden. Die beiden Ketten bilden eine Doppel-
spirale, dhnlich einer Leiter, die um ihre Lingsachse verdreht ist (s. Abb.).
Dabei sind die gegeniiberliegenden Basen nicht etwa zufillig gepaart, son-
dern Adenin (A) paart immer mit Thymin (T) und Guanin (G) mit Cytosin
(C). Mit anderen Worten: die beiden Ketten sind komplementér. Kennt man
also die Basenfolge der einen Kette, so kann man diejenige ihrer Partner-
kette voraussagen. Dies wurde experimentell nachweisbar, als es dem spiteren
Nobelpreistriager A.L. Kornberg 1957 gelang, DNS in einem zellfreien
System synthetisch herzustellen (8). Die Reaktion fand nur statt, wenn eine
geringe Menge von DNS als «Starter» verwendet wurde. Unter Verwendung
von verschiedenen Starter-DNS mit verschiedenen Basenzusammensetzungen
fand Kornberg, daB die synthetisch produzierte DNS in ihrer Basenzusam-
mensetzung jeweils der Starter-DNS entsprach.

Dieses Resultat beleuchtete auch einen anderen Aspekt des Modells.
Watson und Crick hatten postuliert, dal3 sich bei der Synthese von DNS
jeweils die Doppelspirale entwinde und sich die beiden Ketten voneinander
trennen. Jede Kette bilde dann eine neue Komplementirkette, so daf3 das
Endresultat eine genaue Verdoppelung des urspriinglichen DINS-Materials
sei. Kornbergs Daten waren vereinbar mit dieser Vorstellung: feinere

1 Hier werden nur die vier hdufigsten erwihnt. In gewissen Organismen kénnen andere
N-Basen an ihre Stelle treten.
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Experimente, auf die hier nicht eingegangen werden soll, bestdrkten sie. Im
Mechanismus der «semiconservative replication» — wie diese Art von Syn-
these sinnvoll benannt wird (setzt sich doch das neugebildete DNS-Molekiil
zur Hilfte aus «altem», zur Hilfte aus «neuem» Material zusammen) — er-
filllen sich denn zwei grundlegende Anforderungen an das Erbmaterial:
a) die genaue Kopierung der Erbinformation von Zellgeneration zu Zell-
generation und b) die Moglichkeit zur Mutation. Denkt man sich die Erb-
information in der spezifischen Basenfolge der beiden Ketten enthalten, so
ergibt sich die genaue Kopierung dadurch, daf3 jede Kette bei der Neubil-
dung ihrer Komplementirkette gewissermalien als Matrize funktioniert. An
dieser Matrize wird die neue Kette aufgebaut, indem ein Nukleotid um das
andere sich anreiht, je nachdem wie es die Originalfolge diktiert. Nach Ab-
schluf3 der Synthese ist die neue Kette identisch mit derjenigen, mit welcher
sie nicht gepaart hat und komplementdir mit ihrer Partnerkette. Es ist nicht
tiberraschend, dal} in diesem Proze3 hie und da Fehler unterlaufen. Bei-
spielsweise konnte sich einmal Cytosin mit Adenin paaren anstatt mit Thy-
min. Die neugebildete Kette wiire dann an einer Stelle nicht komplementir
mit der Partnerkette und an derselben Stelle nicht identisch mit der andern
Kette. Mehr noch: Wenn diese neue «fehlerhafte» Kette im nédchsten Zyklus
als Negativ funktioniert, dann wiirde dieser Fehler kopiert, es sei denn, dal3
zufilligerweise an derselben Stelle ein Komplementirfehler vorkomme. Dies
wire denn ein plausibler Mechanismus zur Erklirung von Mutationen, jenen
Anderungen sprunghafter Natur, die vererbbar sind.

Die bisherigen Ausfithrungen befaBten sich mit dem Chemismus der DNS.
Was denjenigen der RNS betrifft, so sind unsere Kenntnisse etwas weniger
genau. Dies hingt unter anderem damit zusammen, daf3 RNS-Molekiile im
Gegensatz zu DNS nur mit Schwierigkeiten intakt aus Zellen gewonnen wer-
den koénnen (12). Bekannt ist, dal3 es sich bei der RNS ebenfalls um ein Poly-
nukleotid handelt, in dem die Nukleotide durch Phosphatgruppen zusam-
mengehalten werden. Die Desoxyribose der DNS ist hier aber durch Ribose
ersetzt. Wiederum sind hauptsidchlich vier Basen an der Kette beteiligt:
Adenin, Guanin, Cytosin und Uracil (anstelle von Thymin in der DNS).
Auch hier scheint die Spezifitit des Molekiils durch die individuelle Basen-
folge gegeben zu sein. Die enge Verwandtschaft zu DNS ist unverkennbar.
Freilich ist hier die Sekundarstruktur des Molekiils noch nicht endgiiltig
abgeklirt (Geiduschek et al,, 5); in zahlreichen Untersuchungen wurde es
als einstringiges Polymer vorgefunden (12).

3. Die Wirkungsweise des Erbmaterials

Nachdem in den fiinfziger Jahren die Frage nach der Identitidt des Erb-
materials und seinem Chemismus im wesentlichen beantwortet worden war,
griffen verschiedene Forscher das nichstliegende Problem auf: In welcher
Form ist die Erbinformation in den Nukleinsiuren aufbewahrt — welches
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ist gewissermalen der genetische Code, und wie wird er in die Sprache des
Zellmetabolismus tibersetzt?

Auf Grund von Beadles und Tatums Arbeit war seit 1941 (3) be-
kannt, daB3 Gene die Zellprozesse durch Enzyme steuern (jene hochspezi-
fischen Katalysatoren biochemischer Prozesse), das hei3t, daB} ein bestimmtes
Gen verantwortlich ist fiir die Bildung eines spezifischen Enzyms. Mutationen
in einem Gen konnen zur Blockierung dieser Enzymbildung fiihren. Dies
kann zur Folge haben, daf3 das Enzym vielleicht in ungentigender Menge vor-
handen ist und daf dadurch die bestimmte chemische Reaktion entweder zu
langsam oder tiberhaupt nicht ablduft. Dies wiederum beeinflu3t eine Reihe
weiterer Prozesse, die auf das Endprodukt der blockierten Reaktion angewie-
sen sind. So kann eine einzige Genmutation schlieBlich in einer duBerst kom-
plexen chemischen Anderung der Zelle, ja geradezu in der morphologischen
Verdnderung ganzer Organe eines Organismus resultieren. Enzyme sind also
Schliisselstellen im Haushalt eines Organismus.

DaB Enzyme zur chemischen Gruppe der Eiweifle oder Proteine geho-
ren, war schon in den spiten zwanziger Jahren von J. B. Summner und
J. H. Northrop nachgewiesen worden (nach Allfrey und Mirsky, 1).
Diese langen Polypeptide sind Kettengebilde, in welchen ungefihr zwanzig
verschiedene Aminosiuren wichtige Bausteine bilden. Dabei scheint die spe-
zifische Folge der Aminosduren fir die Eigenheiten eines Proteins von so
groBer Wichtigkeit zu sein, daf} in dieser Folge von Hunderten von Amino-
sauren der Austausch einer einzigen durch eine andere den Charakter des
Proteinmolekiils wesentlich zu dndern vermag. Das menschliche Himoglobin
ist daliir ein gutes Beispiel. Man kennt eine pathologische Form dieses Pro-
teins, das sogenannte S-Hidmoglobin, dessen Vorhandensein im Menschen zu
schwerer Andmie [iihrt. Die vergleichende Analyse von Normal- und S-Hamo-
globin zeigte, dal sich die beiden Proteinmolekiile in einer einzigen Amino-
saure unterscheiden (Ingram, 7). Dieses Beispiel ist um so bedeutsamer, als
genetische Untersuchungen andeuten, dafl die Produktion von S-Hidmo-
globin durch die Mutation eines einzigen Gens bedingt ist. Hier ware denn
ein Fall gegeben, wo der Unterschied in einem einzelnen Gen —> zum Unter-
schied in einer einzelnen Aminosdure —» zum Unterschied in einem Protein
—> und tber unzdhlige Zwischenstufen schlieSlich —» zum Unterschied im
gesamten Phinotyp fiihrt. Untersuchungen an andern Organismen weisen
darauf hin, daB} fur dieses Modellbeispiel Analogien bestehen.

Mit dem Wissen, dal3 die Identitit der Proteine, und damit auch der En-
zyme, im engsten Zusammenhang mit der spezifischen Folge ihrer Amino-
siuren steht, 1ABt sich nun die urspriingliche Frage nach dem genetischen
Code wie folgt neu formulieren: Auf welche Weise steuern die Nukleinsduren
die Synthese der Proteine? Oder noch genauer: Wie steuern die Nuklein-
siuren bei der Synthese der Proteine die genaue Anordnung der Amino-
sduren? Drei Forschungsgruppen in den Vereinigten Staaten und in England
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kamen unabhingig voneinander im Herbst 1961 zur Folgerung, daf3 der
Schliissel zum genetischen Code in der Parallele liegt zwischen der Basenfolge
der Nukleinsiuren und der Aminosidurenfolge der Proteine. Mit andern
Worten: Die Erbinformation ist in der spezifischen Folge der Stickstoffbasen
der Nukleinsiauren gespeichert und wird bei der Bildung von Protein in die
spezifische Folge der Aminosduren iiberseizt (Speyer et al, 13). Zwei ver-
schiedene Methoden waren fiir diesen Nachweils verwendet worden, wovon
eine darin bestand, dafl mit Hilfe von synthetischen Polynukleotiden in
einem zellfreien System des Colon-Bazillus eine Art synthetisches Protein in
vitro hergestellt wurde. Dies erlaubte cine vergleichende Analyse der Basen-
komposition des Polynukleotids und der dadurch «diktierten» Aminosiuren-
komposition des resultierenden Polypeptids (Proteins). Wurde ein Poly-
nukleotid ins System eingefiihrt, welches nur aus Uracil-Bausteinen bestand,
so resultierte daraus vorwiegend ein Polypeptid, das sich nur aus Phenyla-
lanin-Einheiten zusammensetzte. (Phenylalanin ist eine der zwanzig Amino-
sdauren [13].) Hier war denn zum erstenmal ein direktes Verhiltnis entdeckt
worden zwischen einer Base der Nukleinsiure und einer Aminosiure im
Protein.

Nun 148t sich ja auf Grund theoretischer Uberlegungen postulieren, dal3
dieses Verhiltnis nicht 1:1 sein kann, denn es stehen ja nur vier verschiedene
Basen zur Verfiigung, die aber zwanzig verschiedene Aminosauren diktieren
miissen. Nimmt man immer je zwei von diesen vier Basen zusammen, so kon-
nen sechzehn verschiedene Kombinationen oder «Worte» konstruiert wer-
den, wenn man voraussetzt, dal3 der Code nur in einer Richtung gelesen
werden kann (z. B. AA, AC, AG, AU, CC, CA ... UG). Es braucht also min-
destens Kombinationen von je drei Basen, sogenannte Triplets, um das Soll
von zwanzig Aminosduren zu erreichen, es sei denn, dal ein und dasselbe
Basenwort zwei oder mehrere verschiedene Aminosduren diktieren kénne.
Die experimentellen Daten der drei Forschungsgruppen — zu denen sich in-
zwischen noch weitere Laboratorien gesellt haben — scheinen dieses Postulat
zu erfiillen. Der Triplet-Code wurde inzwischen fur alle zwanzig Amino-
sduren weitgehend entschliisselt, das heil3t, fiir jede Aminosdure kennt man
die Base(n), die am Codewort beteiligt ist (sind). Unbekannt ist vorerst noch
die jeweilige Reihenfolge innerhalb eines Codewortes. Beispielsweise (nach
Speyer et al, 13):

Triplet Code mogliche Reihenfolge Aminoséiure

3 Uracil (U) Uuuu Phenylalanin

2 Uracil (U) 1 Guanin (G) UUG Cystein
UGU Valin
GUU (Leucin)
usw.
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Diese Entdeckung, ein Markstein in der Geschichte der Biologie, hat
nicht nur ein fundamentales Problem geldst, sondern gleichzeitig den Fragen-
kreis erweitert. Nun, da das Prinzip verstanden ist, wo und wie Erbinforma-
tion gespeichert ist, dringt es, zu wissen, ob dieses Prinzip — an wenigen
Organismen untersucht — Allgemeingiiltigkeit hat, oder ob in der ganzen
Pflanzen- und Tierwelt verschiedene Systeme nebeneinander existieren. Wei-
tere Beachtung erfordern sodann der Mechanismus zur Freilassung der ge-
speicherten Erbinformation und die Reihe von Reaktionen, die wahrend des
«Ubersetzungsprozesses» durchlaufen werden.

Noch besteht eine Liicke zwischen den physikalisch-chemischen Daten und
dem elektronenmikroskopischen Bild. Wie die Nukleinsiduremolekiile im
Chromosom angeordnet sind, und welche strukturelle und funktionelle Rolle
andere wichtige Chromosomenbausteine (zum Beispiel die Nukleoproteine)
haben, sind noch unabgeklirte Fragen.

Begniigen wir uns denn hier mit der Feststellung, daf3 die Erbinformation,
im Erbmaterial gespeichert, sich zu ganz bestimmten Zeitpunkten im Lebens-
ablauf einer Zelle mitteilt und dal} sie in der Produktion hochspezifischer
Polypeptide resultiert, die in ganz bestimmter Weise den Metabolismus des
betreffenden Gewebes steuern. Wichtig ist dabei, daB dieser Weg nicht nur
in einer Richtung beschritten wird, sondern dafl auch Information aus der
Zell-Umwelt zur Nukleinsiure zuriickflieBt und dort einen bestimmten Uber-
setzungsprozel3 an- oder abschaltet (Jacob und Monod, 6). Dies ist denn
die elementare Ebene der Genotyp-Umuweltreaktion, deren Ergebnis sich
darin manifestiert, daf} verschiedene Genotypen in der gleichen Umwelt oder
gleiche Genotypen in verschiedener Umwelt — Umwelt hier im engsten Sinne
des Wortes — verschieden reagieren.

4. Bedeutung fiir die Baumforschung

Biume, wie alle héheren Organismen der Pflanzen- und Tierwelt, tragen
ihr Erbmaterial in Chromosomen, und cytochemische Analysen deuten an,
daf} diese Chromosomen sich nicht wesentlich unterscheiden von denjenigen
der Maispflanze oder des Menschen. Wir diirfen daher annehmen, dal3 auch
in den baumartigen Pflanzen die Erbinformation in der Nukleinsdure ent-
halten und den GesetzmaBigkeiten unterworfen ist, wie sie in den voraus-
gehenden Ausfithrungen dargelegt wurden. Unter diesen Voraussetzungen
erscheinen zwei Aspekte fiir die Baumforschung von besonderer Wichtigkeit:

1. Das Erbmaterial besteht aus bestimmten chemischen Molekiilen, ist
also etwas Konkreles. In diesem Sinne ist es eine statische Masse, die mit
irgendeinem andern organischen Molekiil verglichen, ja bis zu einem gewis-
sen Grad synthetisch hergestellt werden kann. Was das Erbmaterial jedoch
auszeichnet, ist das Dynamische seiner Ausdrucksmoglichkeit. Diese realisiert
sich erst in einer bestimmten Umwelt. Die Umwelt beginnt auf der Stufe der
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Zelle, ndmlich im Proze der Ubersetzung des Codes in die Sprache der Poly-
peptide. Dabei spielt nicht nur der momentane Chemismus des Cytoplasmas
und seiner Organelle eine Rolle, sondern auch die genetische «Nachbar-
schaft» eines bestimmten Nukleinsduremolekiils (6). Diese Nukleinsiure-
umwelt setzt sich auseinander mit der Zellumwelt, diese wiederum mit der-
jenigen des Zellverbandes und so fort bis hinauf aul die Stufe der Wechsel-
wirkung eines ganzen Baumes mit sciner Baumumwelt. AuBBerdem ist der
ganze ProzeB eine Funktion der Zeit. Zu jedem Zeitpunkt in seiner Entwick-
lung stellt somit ein Baum das kumulative Endprodukt einer bestimmten
Genotyp-Umweltreaktion dar. Der resultierende Phinotyp kann dabei im
Extremfalle weitgehend durch die spezifische Reaktion einer ausgesprochen
kurzen Zeitspanne «gestempelt» sein; oder aber er kann ein Endbild prasen-
tieren, in dem gewissermaflen alle Reaktionen mit gleichem Gewicht ver-
treten sind. In keinem Falle aber kann der Genotyp von der Umwelt getrennt
werden.

Wollen wir uns nun in bezug aul spezifische Merkmale ein genaues Urteil
bilden tiber die relative Bedeutung der genetischen Komponente (was wichtig
ist fiir den Erfolg der Selektion) oder der Umweltkomponente (was wichtig
ist fiir den Erfolg pfleglicher MaBBnahmen), so stehen uns grundsitzlich zwei
Moglichkeiten offen:

a) Wir halten die Umweltfaktoren konstant und variieren die Genotypen.
Dies erfordert Installationen, die eine genaue Kontrolle der Umweltfaktoren
erlauben.

b) Wir halten den Genotyp konstant und variieren die Umweltfaktoren.
Dies erfordert vegetative Vermehrung (Klonung) eines Genotyps und Anbau
unter verschiedenen Bedingungen.

Der erste Weg kommt fiir Baumpflanzen offensichtlich nur wihrend einer
relativ kurzen Zeitspanne in Frage. Auch dann mufl man sich bewult sein,
daB} ein «Klimaraum» nur ein duBerst enges Spektrum der Umweltfaktoren
simulieren kann und dal} Faktoren wie Pathogene, Insekten, Symbionten, so-
dann auch jahreszeitliche Unterschiede, Form der Niederschldge usw. nicht
erfal3t werden. Die Beurteilung der genetischen Variablen ist somit duflerst
beschrinkt. Klimardume eignen sich demzufolge mehr zum Studium eines
bestimmten Extremregimes, wobei einer oder zwei Faktoren variiert werden,
womdoglich unter Gleichhaltung der Genotypen.

Der zweite Weg, der Anbau eines Klones unter verschiedenen Bedin-
gungen, ist nicht nur theoretisch sauber, sondern auch praktisch ausfiihrbar.
Er gestattet die Beurteilung des Genotyps unter Bedingungen, in denen sich
ein Baumleben normalerweise abspielt; er erlaubt auch die Beurteilung
plleglicher MaBBnahmen bezogen auf einen definierten Genotyp. Schwierig-
keiten in der vegetativen Vermehrung haben dieses Verfahren bisher aut
wenige Baumarten beschrinkt; das Studium der fur diese Schwierigkeiten
verantwortlichen Faktoren scheint deshalb von Bedeutung. '
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Der meistbegangene Weg ist ein Kompromil} zwischen diesen beiden Ex-
tremen. Es sei hervorgehoben, daf3 dieser Mittelweg durchaus wesentliche
Aussagen iiber die genetische beziehungsweise Umweltkomponente liefert,
vorausgesetzt, dal} eine sorgfiltige statistische Versuchsanlage zugrunde liegt.
In diesem Zusammenhang sei auf die klare Diskussion von K. Stern (14)
verwiesen. |

2. Der zweite Aspekt, der herausgeschilt werden soll, hat mit der Erkennt-
nis zu tun, daf das genetische Material in seiner Gesamtheit in jeder Zelle
immer vorhanden ist, daB sich seine einzelnen Faktoren (Gene) aber nicht
notwendigerweise immer ausdriicken. Gewisse Gene sind vor allem in der
Jugendperiode aktiv, andere erst nach einem Mindestalter, wiederum andere
nur in Spezialfillen, beispielsweise als Reaktion auf Schiddlingsbefall. Mehr
noch: Im gleichen Zeitpunkt sind in verschiedenen Zellen des gleichen Bau-
mes verschiedene Gene oder Gruppen von Genen aktiv. So werden zwei gleich-
wertige Knospenanlagen im einen Fall zur Bildung von vegetativem, im
andern Fall zur Bildung von Bliitengewebe veranlaft. Mit andern Worten:
Der Vorgang der Differenzierung mull verstanden werden als die selektive
Aktivierung beziehungsweise Inaktivierung bestimmter Gene.

Dieses An- und Abschalten wird direkt oder indirekt gesteuert durch den
jeweiligen physiologischen Zustand der Zelle, indem beispielsweise der Uber-
flu einer bestimmten Substanz jene Gengruppe, die fiir ihre Synthese ver-
antwortlich ist, voriibergehend inaktiviert (6). Darin liegt denn die Md&glich-
keit einerseits zur gerichteten Differenzierung, anderseits zur «Herausforde-
rung» verborgenen genetischen Materials, sowohl auf der Stufe der Zelle als
auch auf der Stufe eines ganzen Organismus. Ein besseres Verstindnis dessen,
wie bestimmte physiologische Faktoren bestimmte Genotypen beeinflussen,
ist deshalb in einem Programm mit der Absicht nach Verbesserung von Zell-
populationen, wie es die Plusbaum-Auswahl darstellt, von Wichtigkeit. In
methodischer Hinsicht scheint dabei die an zahlreichen Tier- und Pflanzen-
organismen erfolgreich ausgefiithrte Zell- und Gewebekultur besonders ver-
sprechend. Unter vereinfachten Bedingungen kann auf diese Weise die Wir-
kung einzelner Faktoren auf die Differenzierung genetisch identischer Aus-
gangszellen studiert werden. Resultate solcher Studien kénnen wesentliche
Anhaltspunkte geben fiir die gerichtete Steuerung auf der komplexeren Stufe
des gesamten Baumorganismus. Im weiteren Sinne erdffnet dies uns spezi-
fische Wege zur voriibergehenden oder dauernden Realisierung vorhandenen
Erbmaterials, ohne dafl wir durch einseitige Selektionen genetische Opfer
bringen miissen.
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Diese Ausfithrungen veranschaulichen einmal mehr, wie eng die verschie-

denen Disziplinen der Biologie zusammenhidngen und wie schwierig es ist,
Trennungslinien zu ziehen zwischen Gebieten wie etwa der Genetik, Bio-
chemie, Physiologie und Okologie. Um so wichtiger ist es denn, dal3 wir uns
einerseits Forschungsergebnisse und Methoden aus Nachbargebieten zunutze
machen und anderseits nicht davor zuruickscheuen, bestimmte Modelle an
geeigneteren Objekten zu priifen, bevor wir sie an Bidumen untersuchen. In
diesem Sinne liegt die Kunst der Baumforschung darin, die spezifischen
GesetzmiBigkeiten des Baumes von den generellen unterscheiden zu kénnen.
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