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Forschung zur Vielfalt, vielfaltige Forschung:
Ziele und Wege der Forstgenetik’

REINER FINKELDEY
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1. Einleitung

Dem Landwirt ist die Bedeutung der in dem von ihm verwen-
deten Saat- und Pflanzgut gespeicherten genetischen Infor-
mation fur den angestrebten Ertrag fast immer bewusst. Er
wird nur solche Sorten anbauen, die unter den auf seinem
Feld auftretenden Umweltbedingungen eine gute Ernte ver-
sprechen. Es besteht nun kaum Grund zu der Annahme, dass
die genetische Information fur die Forstwirtschaft weniger
wichtig sei. Wenn daher genetische Fragestellungen im Rah-
men forstlicher Tatigkeiten einen geringeren Stellenwert als
in der Landwirtschaft einnehmen, so hat dies zunachst mit der
langen Generationsdauer der Waldb&dume zu tun, die es uns
erschwert, den engen Zusammenhang zwischen verwendeter
genetischer Information und Ertrag unmittelbar zu erkennen,
und die intensive Zlchtung Uber mehrere Generationen zu
einer recht langfristigen Beschaftigung werden lasst. Ferner
handelt es sich bei Waldbdumen mit wenigen Ausnahmen wie
beispielsweise Hybrid-Pappeln um kaum «domestizierte»
Pflanzen, bei denen dem Forstwirt keine hinsichtlich ihrer ge-
netischen Konstitution klar definierten Sorten angeboten
werden. Wird ein Wald naturlich verjingt, so entfallt die M6g-
lichkeit zur Wahl des Vermehrungsgutes sogar vollsténdig. Je
weniger eine Art zlchterisch verandert wurde, desto grosser
wird aber die Bedeutung der nattrlichen Dynamik geneti-
scher Strukturen und der unbeabsichtigten Veranderung ge-
netischer Variationsmuster durch den Menschen.

Im Folgenden werden einige Uberlegungen zur vererb-
baren Information bei Organismen des Waldes sowie zu ihrer
Bedeutung fur Walder und Waldbau angestellt. Dabei wird
nicht allein der forstliche Ertrag in den Mittelpunkt gestellt,
sondern es wird auch die Rolle genetischer Information fur die
Stabilitat von Waldokosystemen angesprochen. Der Charak-
terisierung des genetischen Systems der Waldbaume als Tra-
gerarten forstlicher Okosysteme kommt im Rahmen forstge-
netischer Forschung besondere Bedeutung zu.

2. Ziele der Forstgenetik

2.1 Forstpflanzenziichtung

Die Erkenntnis, dass sich die Auspragungen ertragsbestim-
mender Merkmale auch bei Waldbdaumen durch eine geeig-
nete Auswahl von Vermehrungsgut verandern lassen, hat spa-
testens seit Ende des 19. Jahrhunderts dazu gefthrt, das fur
die kunstliche Bestandesbegriindung verwendete Material
gezielt zu beernten. Zunachst wurde vorwiegend das
Wachstum von aus verschiedenen Bestdanden gewonnenen
Absaaten in Provenienzversuchen miteinander verglichen.
Aus solchen Versuchen gewonnene Erkenntnisse bilden eine
wichtige Grundlage fur Empfehlungen zur Auswahl geeigne-
ten Saat- und Pflanzgutes (STErRN, 1970).

Insbesondere bei weitverbreiteten Koniferen der gemas-
sigten und borealen Zone wurde schon bald auch die grosse
genetische Variation innerhalb von Populationen in Nach-
kommenschaftstests nachgewiesen. Bei zahlreichen Arten
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wurden aus verschiedenen Bestanden selektierte «Plus-
Baume» verklont und zu Klon-Samenplantagen zusammen-
gestellt (FEiLBERG and S@EGAARD, 1975). Intensivere Zlch-
tungsverfahren bis hin zur Produktion und Massenvermeh-
rung von Klonen beschrankten sich allerdings auf recht weni-
ge Baumarten.

Die zuvor skizzierten konventionellen Zichtungsverfahren
basieren vorwiegend auf dem Vergleich genetisch voneinan-
der differenzierter Kollektive in langfristig angelegten Feld-
versuchen. In vielen Fallen wurde so das angestrebte Ziel einer
Erhéhung des Massen- und/oder Wertertrags erreicht
(WRIGHT, 1976). In Anbetracht einer rasch wachsenden Welt-
bevolkerung und global schwindender Waldflachen wird sich
der Bedarf nach Holz und anderen Waldprodukten nur dann
nachhaltig befriedigen lassen, wenn die Produktivitat um-
fangreicher Waldflachen deutlich gesteigert wird. Forstpflan-
zenzlchtung wird in diesem Zusammenhang auch kiinftig ein -
unverzichtbarer Bestandteil intensiver forstlicher Produk-
tionssysteme sein (TEissiEr bu CRros et al., 1999).

Neben der Anlage von Feldversuchen werden innovative
Verfahren in der Forstpflanzenziichtung verstarkt zum Einsatz
kommen. Hierbei ist an die Lokalisierung ertragsbestimmen-
der Gene auf dem Genom und die Selektion mittels Genmar-
kern (SEDEROFF, 1999) ebenso zu denken wie an den kontro-
vers diskutierten Anbau gentechnisch verénderter Waldbéau-
me (SEDEROFF and Stomp, 1993). Wichtig erscheint der Hin-
weis, dass diese Verfahren konventionelle Zuchtungspro-
gramme keinesfalls ersetzen, sondern lediglich komplemen-
tieren kdnnen (HAINES, 1994).

2.2 Erhaltung forstgenetischer Ressourcen

Trotz ihrer unzweifelhaften Bedeutung in Vergangenheit und
Zukunft stellt die Forstpflanzenziichtung nicht die Grundlage,
sondern lediglich eine Anwendung forstgenetischer Arbeiten
dar. Dieser Hinweis ist bedeutsam, weil sich forstgenetische
Forschung in vielen Léndern aus der Zichtung von Waldbau-
men entwickelt hat. In Landern, in denen Forstpflanzenziich-
tung keine grosse Bedeutung hat, ist Forstgenetik daher hau-
fig ein noch recht junges Forschungsfeld. Dies gilt auch fir die
Schweiz. Aufgrund der grossen Heterogenitat der Standorts-
bedingungen, der kleinflachigen Bewirtschaftung, der langen
Tradition eines naturnahen Waldbaus und des erheblichen
Anteils nattrlich verjingter Walder ist hier an den grossfla-
chigen Anbau zlchterisch bearbeiteter Populationen kaum zu
denken (BonFiLs und FINKELDEY, 1998), und demzufolge ist
auch die Zichtung von Waldbaumen nicht prioritar.

Die genetische Information von Waldbdaumen beeinflusst
nicht allein den Ertrag intensiv bewirtschafteter Plantagen,
sondern stellt eine fundamentale Basis fir die Anpassungsfa-

! Nach einem Referat, gehalten am Symposium des Schweizerischen
Forstvereins «Forstwissenschaften im Wandel - neue Methoden fur
tragfahige Losungen» im Rahmen der 180. Jahresversammlung der
Schweiz. Akademie der Naturwissenschaften (SANW) am 13. Ok-
tober 2000 in Winterthur.

Schweiz.Z. Forstwes. 752 (2001) 5: 162-168



FINKELDEY, R.: Forschung zur Vielfalt, vielfaltige Forschung: Ziele und Wege der Forstgenetik

higkeit an sich andernde Umweltbedin-

gungen dar und ist somit ein Faktor, der
die Stabilitdt von naturlichen, naturna-

hen und stark durch den Menschen be-
einflussten Waldokosystemen massgeb-
lich bestimmt (GrReGorius, 1991). Diese
Erkentnis gewann an Bedeutung, als das
Ausmass des menschlichen Einflusses auf
die naturliche Umwelt offenbar wurde.
Weitrdumig, teilweise sogar global spir-
bare Effekte wie Immissionen in Wald-
okosysteme und Klimaveranderung, aber
auch Saatguttransfer durch den Men-
schen und die lokale Bewirtschaftung

Genetische
Inventuren

Evolutionsfaktoren Vergangen-
Mutation Migration Drift Selektion Paarungssystem heit
Genetische Strukturen heute
Variation innerhalb von und zwischen Populationen
4 l
Evolutionidres Anpassungspotential Zukunft

liessen eine in ihren Konsequenzen
kaum vorhersehbare Veréanderung gene-
tischer Strukturen befiirchten (HATTEMER
und MULLER-STARCK, 1989). Die Notwen-
digkeit, gezielte Bemlhungen zum Schutz forstgenetischer
Ressourcen zu ergreifen, gewann als weitere Anwendung
forstgenetischer Forschung an Bedeutung und entsprechende
Massnahmen wurden auch in der Schweiz eingeleitet (GRupPPE
OKOK «GENRESERVATE», 1988).

3. Wege der Forstgenetik

3.1 Populationsgenetik und Erforschung
genetischer Systeme

Massnahmen zum Schutz einer naturlichen Ressource werden
nur dann erfolgreich sein, wenn diese in ihrem Ausmass, ihrer
Entstehung und ihrer Bedeutung charakterisiert ist. Die Popu-
lationsgenetik als Wissenschaft, die sich mit der Messung ge-
netischer Variation sowie der Untersuchung derjenigen Fak-
toren befasst, die die genetischen Strukturen von Populatio-
nen bestimmen, gewann damit zunehmend an Gewicht. Ge-
rade bei Waldbaumen wurde dabei vielfach die Bedeutung
der haufig durch den Menschen beeinflussten Umwelt fir ge-
netische Strukturen untersucht (ZIeHE et al., 1999).

Die Organisation und Weitergabe genetischer Information
sowie die Typen und die Anzahl der von einer Population ge-
bildeten genetischen Kombinationen werden durch das ge-
netische System einer Art bestimmt. Der Fortbestand einer Art
hangt entscheidend von deren genetischem System ab. Mass-
nahmen zum Schutz forstgenetischer Ressourcen zielen nuniin
der Regel weniger auf die unveranderte, statische Konservie-
rung genetischer Strukturen oder gar den Schutz besonderer
Genotypen ab. Vielmehr wird die Erhaltung oder, soweit not-
wendig, die Wiederherstellung der Integritat des genetischen
Systems einer Art angestrebt, um somit die entscheidende
Voraussetzung fur die Erhaltung der evolutiondren Anpas-
sungsfahigkeit zu schaffen (HATTEMER et al., 2000).

Grundlegende populationsgenetische Studien zur Charak-
terisierung des genetischen Systems einer Waldbaumart in na-
turnahen und, soweit relevant, menschlich modifizierten Um-
welten bilden somit eine Basis, um erfolgversprechende Stra-
tegien zum Schutz und zur Nutzung forstgenetischer
Ressourcen zu entwickeln.

3.2 Genetische Inventuren

Die genetische Variation einer Art manifestiert sich sowohl
innerhalb von Populationen als auch zwischen diesen. Das zu
einem gegebenen Zeitpunkt vorliegende raumliche Muster
genetischer Variation ist einerseits durch die Wirkung der Evo-
lutionsfaktoren in der Vergangenheit entstanden. Anderer-
seits bestimmt dieses Muster auch das evolutiondre Anpas-
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Abbildung 1: Genetische Inventuren und ihre Bedeutung fiir die Erfassung der evolutions-
geschichtlichen Vergangenheit von Populationen und evolutionédrer Anpassungspotentia-
le (nach FINKELDEY and MATYAs, 1999, verdndert).

sungspotential an klnftige Veranderungen der Umwelt (Ab-
bildung 1). Aufgrund der fur Waldb&ume leider unbekannten,
aber sicherlich enorm hohen Zahl variabler Genorte ist es aber
weder jetzt noch in absehbarer Zukunft moéglich, das gesam-
te Muster genetischer Variation einer Population vollstandig
zu charakterisieren. Vielmehr wird man sich auch kinftig mit
einer nur kleinen Auswahl unmittelbar beobachtbarer, um-
weltstabiler Merkmale zufrieden geben mussen, um geneti-
sche Variation zu beschreiben. :

Seit etwa 30 Jahren werden bei Waldbaumen Isoenzyme
als biochemische Genmarker analysiert, die es erlauben, Vari-
ationsmuster auf der Ebene einzelner Genorte zu erkennen
(BERGMANN and HATTEMER, 1998). Zudem konnte das Spektrum
der beobachtbaren genetischen Variation durch die Méglich-
keit zur direkten Analyse von DNS im vergangenen Jahrzehnt
deutlich erweitert werden (PARKER et al., 1998). So kénnen
heute bei vielen Baumarten Genorte beobachtet werden, die
sich hinsichtlich der Hohe ihrer Variation, der Verteilung die-
ser Variation innerhalb und zwischen Bestanden, ihrer Bedeu-
tung fur Anpassungsprozesse und ihres Vererbungsgangs, der
entweder nur Uber einen Elternteil (uniparental) oder Uber
Pollen- und Samenelter (biparental) erfolgen kann, unter-
scheiden (SzmipT and WaANG, 1999).

Untersuchungen zur Erfassung der genetischen Variation
innerhalb von und zwischen Populationen an ausgewéahlten
Markergenen werden genetische Inventuren genannt. Da
durch Analyse biochemischer und molekularer Genmarker
jedoch nur ein kleiner Teil der gesamten genetischen Varia-
tion einer Art erfasst werden kann, sind den Méglichkeiten,
mittels genetischer Inventuren unmittelbar Aussagen Uber
das evolutionare Anpassungspotential einer Art treffen zu
konnen, enge Grenzen gesetzt. Letzteres dirfte namlich in
aller Regel von sehr vielen Genorten bestimmt werden, die im
Rahmen genetischer Inventuren nicht oder nur zu einem klei-
nen Teil beobachtet werden (FINKELDEY and MATYAs, 1999).
Allerdings koénnen sich evolutiondre Anpassungsprozesse
auch an genetischen Strukturen bei primar adaptiv neutralen
Marker-Genorten beobachten lassen, sofern diese mit un-
mittelbar selektiven Genorten stochastisch assoziiert sind
(ZIEHE, 1996).

Genmarker eignen sich gut, um Aussagen Uber die evolu-
tiondre Vergangenheit einer Population oder gar einer Art zu
treffen (ScHAAL et al., 1998). Vielfach bietet es sich zu diesem
Zweck an, Genmarker mit unterschiedlichem Vererbungsgang
und unterschiedlichem Variationsmuster zu kombinieren. Ist
auf diese Weise die Rolle der Evolutionsfaktoren in der Ver-
gangenheit von Populationen geklart, so lassen sich auch
indirekt Schliisse zum genetisch bedingten Anpassungspoten-
zial treffen (Abbildung 1).
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4. Beispiel: Das genetische System der
Eichen (Quercus spp.) in der Schweiz

Die vorangegangenen Uberlegungen sollen anhand des Bei-
spiels von an der Eidg. Forschungsanstalt WSL durchgefiihr-
ten Untersuchungen zum genetischen System und zur gene-
tischen Variation von Eichen (Quercus spp.) in der Schweiz
illustriert werden. Es wurde Material aus 28 Bestanden ge-
erntet, wobei die vier in der Schweiz heimischen Eichenarten
Stieleiche (Quercus robur), Traubeneiche (Q. petraea), Flaum-
eiche (Q. pubescens) und Zerreiche (Q. cerris) bertcksichtigt
wurden (Tabelle 1 und Abbildung 2). In zwei Bestanden
(Nr. 27 - Mt. Caslano und Nr. 28 - Novaggio) wurde ein Flaum-
eichen-Kollektiv und ein Zerreichen-Kollektiv getrennt aus-
gewertet, so dass insgesamt 30 Populationen betrachtet wur-
den (Tabelle 1 und Abbildung 3). Es wird im Folgenden auf
eine detaillierte Beschreibung der durchgefuhrten Experi-
mente verzichtet; diese kann den zitierten Quellen (insbe-
sondere FINKELDEY und BoNFILs, im Druck) entnommen wer-
den. Vielmehr werden hier die wichtigsten Ergebnisse zu-
sammenfassend dargestellt und hinsichtlich ihrer Bedeutung
fur die Charakterisierung des genetischen Systems der Eichen
diskutiert.

4.1 Nacheiszeitliche Riickwanderungsgeschichte

Genetische Merkmale, die in maternalen Linien vererbt wer-
den, so dass jeder Nachkomme (bei Pflanzen: Same bzw. Sam-
ling) die Information nur von der Mutter (bei Pflanzen:
Samenelter) erhalt, eignen sich gut zur Rekonstruktion der
Wanderungsgeschichte von Tier- und Pflanzenarten (HEwiTT,
2000). Bei den bedecktsamigen Pflanzen wird die in den Zell-
organellen (Chloroplasten und Mitochondrien) gespeicherte
genetische Information zumeist rein maternal vererbt.

Tabelle 1: Untersuchte Eichen-Populationen, ihre Artzugehérigkeit
sowie cpDNS-Typen und genetische Variation innerhalb der Popula-
tionen (erwartete Heterozygotie H, an 17 Isoenzym-Genorten).

Pollenanalytische Befunde legen nahe, dass die Eichen
nach dem Ende der letzten Eiszeit das Gebiet der heutigen
Schweiz vor etwa 11000 bis 8000 Jahren wiederbesiedelten.
Eine auf der Untersuchung von DNS aus Chloroplasten
(cpDNS) basierende genetische Inventur in Eichenbestdanden
der Schweiz ergab, dass diese Wiederbesiedlung aus zwei
unterschiedlichen Refugialgebieten erfolgte (MATYAs, 1999;
MATYAs and SPerISEN, 2001). Die europaweite Verbreitung der
in der Schweiz haufigen cpDNS-Typen legt nahe, ein Refugial-
gebiet in Italien und ein weiteres auf dem Balkan zu vermu-
ten (PeTIT et al,, eingereicht).

L ) g % Bt 2 s 2 2
Abbildung 2: In der Schweiz untersuchte Eichen-Besténde (Quercus
spp.) und ihre Zugehorigkeit zu verschiedenen Arten bzw. cpDNS-
Haplotypen. Weisse Symbole: Haplotyp 1 (Refugialgebiet vermut-
lich auf dem Balkan); schwarze Symbole: Haplotyp 2 (Refugialgebiet
vermutlich in Italien); graue Symbole: Haplotyp 1 und 2 beobachtet.
Dreiecke: Quercus robur; Rechtecke: Q. robur/Q. petraea gemischt;
Kreise: Q. petraea; Sechsecke: Q. pubescens; Trapeze: Q. pubescens
und Q. cerris (getrennt analysiert). Nummern der Populationen
entsprechend Tabelle 1.

Auch heute noch lassen sich anhand ihrer cpDNS die ver-
mutlichen Refugialgebiete von Bestdnden erkennen (Abbil-

Nr.  Population Art cpDNS-Typ H, dung 2). In bestimmten Regionen treten nur Bestande eines
1 Bonfol robur 1 0229 Typsauf. So finden sich beispielsweise im Tessin nur Bestande,
2 Lugnez robur 1 0251 die vermutlich aus Italien stammen, wahrend im Gebiet um
3 Wolflinswil robur 1 0.256 den Bodensee, aber auch um den Genfersee Bestiande aus
4 Tagerwilen robur 1 0.235  einem anderen Refugialgebiet dominieren. Die geringe Ver-
> Uttwil robur 1 0233 mischung dieser Typen in der Schweiz lasst vermuten, dass der
g Magadl'no iy . 0239 weitrdumige Transfer von Saatgut durch den Menschen in der
7 Allschwil petraealrobur 1und 2 0.251 . . o
3 - petraealrobur ) 0259 Vergangenheit relativ unbedeutend war (MATYAs, 1999).
9 Biren a.A. petraealrobur 1und 2 0.257
10 Satigny petraea 1 0246 4 > Genetische Variation innerhalb von
1" Jussy petraea 1 0.249 .
12 Alaman petraea 1und?2 0.262 POPUIatlonen
13 Corcelles petraea 2 0246 pje genetische Variation innerhalb von Populationen wurde
L5, Gzl petraea i 0247 mittels einer Untersuchung von 17 Isoenzym-Genorten des
15 Bois de devant petraea 1 0.247 ;
16 Schoren petraea 7 0.260 Kerngenoms erfasst (Ta_belle 1; .FINKELDEY und BoONFILS, im
17 Magden petraea 2 0261 Druck). Es zeigte sich eine verglichen mit dem Durchschnitt
18 Biilach petraea 1und 2 0.254 von fast 200 weltweit untersuchten Holzpflanzen tGberdurch-
19 Cavergno petraea 2 0.234  schnittlich hohe genetische Variation bei allen Eichenarten
20 Gordevio petraea 2 0.235  der Schweiz (Tabelle 2). Auch in anderen Gebieten Europas
21 Castaneda petraea 2 0241 \yyrden &hnlich hohe Variationsmasse bei den untersuchten
22 Le Landeron pubescens 1 0.239 " Eichenarten gefunden (Tabelle 2). Bestande der Stiel- (Q.
23 Fully pubescens 1 0.194 . . . :
2 St Luc pubescens ) 0213 robur) und die Traubeneiche (Q. petraea) weisen in der
25 Gampel pubescens 2 0.180 Schweiz gegenuber Bestanden der Flaum- (Q. pubescens) und
26 Tamins pubescens 1 0.240 Zerreiche (Q. cerris) etwas hohere Werte der hier als Mass fur
27p  Mt. Caslano pub.  pubescens 2 0.203  die genetische Variation verwendeten «erwarteten Heterozy-
27c Mt Caslano cer. cerris 3 0.199  gotie» (H,) auf. Mischbestdnde aus Stiel- und Traubeneiche
28p  Novaggio pub. pubescens 2 0236 gind besonders variabel. Wahrend also die Héhe der geneti-
248 -~ NeTafoiaieen akld : 0244 " sthen Variation innerhalb von Populationen an den betrach-
164 Schweiz. Z. Forstwes. 752 (2001) 5: 162—-168
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Tabelle 2: Mittlere genetische Variation (erwartete Heterozygotie H,) bei Eichen-
arten in der Schweiz und anderen Regionen sowie bei anderen Holzpflanzen

geringen Anteils der Differenzierung zwischen
Arten an der Gesamtvariation kénnen an eini-
gen Genorten zwischen den Arten nicht tber-
lappende Allelhdufigkeiten beobachtet wer-
den (FINKELDEY, im Druck). Obwohl also mit
Ausnahme der Zerreichen-Kollektive keine
streng artspezifischen Allele beobachtet wur-
den, zeigen sich flr einzelne Arten charakte-

ristische Allelhaufigkeiten. Das an Isoenzym-
Genorten beobachtete Differenzierungsmuster
entspricht zudem Uberraschend gut dem Mus-
ter, welches sich auf der Basis von blattmor-

Region H, Quelle
Q. robur Schweiz 0.241 FINKELDEY (eingereicht)
mixed Q. robur/petraea  Schweiz 0.256 “
Q. petraea Schweiz 0.249
Q. pubescens Schweiz 0.215
Q. cerris Schweiz 0.221
Q. robur Europa 0.252 ZANETTO et al. (1994)
Q. petraea Europa 0.245 ZANETTO et al. (1994)
Q. robur vorw. Deutschland  0.252 HERzOG (1996)
Q. petraea vorw. Deutschland  0.253 HErRzoG (1996)
Q. pubescens Schweiz, Italien 0.252 MULLER (1999)
196 Holzpflanzenarten  weltweit 0.148 HAMRIcK et al. (1992)

phologischen Analysen ergab. Insbesondere
zeigte sich sowohl bei allelischen Strukturen an

teten Isoenzym-Genorten von der Artzugehérigkeit abhéngt,
konnte kein Effekt der Refugialgebiete nachgewiesen wer-
den. Die durchschnittliche genetische Variation innerhalb von
Bestanden aus dem italienischen Refugialgebiet ist nahezu
identisch mit der Variation innerhalb von Bestéanden aus dem
vermuteten Refugialgebiet im Balkan (FINKELDEY and MATYAS,
eingereicht).

Hohe Verluste genetischer Variation aufgrund von kleinen,
isolierten Populationen wurden in der Schweiz nicht beob-
achtet. Beispielsweise verfligen auch recht isolierte Bestande
der Flaumeiche im Wallis Gber zwar eingeschrénkte, aber
nicht bedeutend geringere genetische Variation als andere
Eichenpopulationen (Tabelle 1). Genetische Drift und «Fla-
schenhalseffekte» haben also in der evolutiondren Vergan-
genheit der Eichenbestande der Schweiz eine nur unterge-
ordnete Rolle gespielt.

Die in der Schweiz beobachtete durchschnittliche Hetero-
zygotie istin fast allen Eichenbesténden etwas geringer als die
Heterozygotie einer «idealen» panmiktischen Population
(FINKELDEY, im Druck). Dieses Resultat bestatigt, dass Eichen
zwar vorwiegend fremdbestdubt sind, dass aber zu einem ge-
ringen Anteil Inzucht entweder aufgrund von gelegentlicher
Selbstbefruchtung oder aufgrund von bevorzugter Paarung
benachbarter, verwandter Bdume vorliegt. In Mischbestanden
aus Stiel- und Traubeneiche ist die beobachtete Heterozygo-
tie an den Genorten, die eine Unterscheidung von Stiel- und
Traubeneiche zulassen, besonders deutlich geringer als die Er-
wartung beim Vorliegen panmiktischer Strukturen. Dieses Re-
sultat kann mit einem «Wahlund-Effekt» erklart werden und
ist ein Hinweis, dass in solchen Mischbestanden der Paarungs-
kontakt zwischen den Arten eingeschrankt ist, obwohl Hybri-
disierung stattfindet (FINKELDEY, im Druck).

4.3 Genetische Differenzierung zwischen
Populationen

Die allelischen Strukturen von Zerreichen-Kollektiven (Nr. 27c
und Nr. 28¢) unterscheiden sich deutlich von den Strukturen
der anderen Arten (Abbildung 3). An mehreren Genorten sind
Zerreichen von den anderen untersuchten Arten vollstandig
differenziert und im Durchschnitt unterscheiden sich Zerrei-
chen-Kollektive an mehr als der Halfte ihrer Gene von den an-
deren Eichenarten (FINKELDEY, eingereicht). Populationen der
Stiel-, Trauben-, und Flaumeiche sind dagegen einander recht
ahnlich. Wird die gesamte genetische Variation der zu diesen
drei Arten gehorigen Kollektive in Komponenten aufgeteilt,
so zeigt sich der grosste Teil der Variation innerhalb von Po-
pulationen (93,8%). Der durch Differenzierung zwischen den
Arten bedingte Anteil an der Gesamtvariation ist mit 4,3%
klein, und der verbleibende Anteil von 1,9%, der durch Diffe-
renzierung zwischen Populationen innerhalb von Arten be-
dingt ist, ist noch geringer (FINKELDEY, eingereicht). Trotz des
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Isoenzym-Genorten als auch bei blattmorpho-
logischen Merkmalen eine gréssere Ahnlichkeit zwischen
Flaum- und Traubeneichen als zwischen jeder dieser beiden
Arten und Stieleichen (FINKELDEY, im Druck).

Diese Ergebnisse bestdtigen gangige taxomomische Glie-
derungen, nach denen Stiel-, Trauben- und Flaumeichen ein-
ander naher verwandt sind als dieser Artenkomplex zur Zerr-
eiche (AAs, 1998). Hybridisierung zwischen Zerreichen und
anderen Eichen tritt entweder nicht auf oder beeinflusst die
genetischen Strukturen nicht. Die grosse Ahnlichkeit der ge-
netischen Strukturen der anderen Arten belegt dagegen die
Bedeutung der Hybridisierung fur Stiel-, Trauben und Flaum-
eiche. Insbesondere scheint die Schweiz in einer breiten Zone
intensiver Hybridisierung zwischen Trauben- und Flaumeiche
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Abbildung 3: Genetische Differenzierung (UPGMA-Clusterdiagramm
basierend auf genetischen Absténden d;) zwischen Eichenpopula-
tionen der Schweiz. Nummern der Populationen entsprechend
Tabelle 1; Symbole entsprechend Abbildung 2.
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zu liegen (MATYAs, 1999; MULLER, 1999). Da sich trotz bedeut-
samer Hybridisierung die allelischen Strukturen der drei Arten
an einigen Genorten klar unterscheiden, hat also die der Er-
kennung der Arten zugrundeliegende morphologische Varia-
tion eine nachweisbare genetische Grundlage.

Kein signifikanter Zusammenhang ist dagegen zwischen
der die nacheiszeitliche Riickwanderung widerspiegelnden
Variation der cpDNS und der genetischen Variation an Isoen-
zym-Genorten im Kerngenom erkennbar. Offenbar hat inten-
siver Austausch von genetischer Information durch Pollenflug,
der nur die durch Pollen- und Samenelter (biparental) vererb-
te genetische Information des Zellkerns, nicht aber die nur
Uber Samen weitergegebene Information der cpDNS beein-
flusst, dazu gefiihrt, dass die Refugial- und Riickwanderungs-
geschichte einer Population allenfalls geringen Einfluss auf
ihre heutigen genetischen Strukturen bei biparental vererb-
ten Genorten hat (FINKELDEY and MATYAs, eingereicht).

5. Schlussfolgerungen und Ausblick

5.1 Erhaltung des Anpassungspotentials von Eichen
in der Schweiz

Weitrdumiger Genfluss durch Pollen zwischen Populationen
innerhalb von Arten und eingeschrénkter, aber evolutionar
bedeutsamer Austausch von Genen zwischen Arten bestim-
men die genetischen Strukturen von Eichen in der Schweiz.
Eine auf die Einrichtung von In-situ-Schutzgebieten gestitzte
Strategie zur Erhaltung genetischer Ressourcen wird intensi-
ven Genfluss als wichtiges Element des genetischen Systems
von Eichen begreifen, welches der Erhaltung von Variation
und evolutiondren Anpassungspotentialen innerhalb von Po-
pulationen dient.

Aufgrund der relativ geringen Bedeutung des anthropo-
genen Transfers von Eicheln in der Schweiz sind die Gefahren
des Verlustes lokal angepasster Populationen durch exzessi-
ven Genfluss von weitrdumig verfrachtetem Material gering.
So sollte eine ohnehin kaum erreichbare Isolation von als Re-
produktionseinheiten betrachteten In-situ-Erhaltungsgebie-
ten nicht angestrebt werden. Allerdings ist durch die Grosse
des Erhaltungsgebietes und dessen waldbauliche Behandlung
insbesondere wéhrend der Verjingung sicherzustellen, dass
eine mit Genfluss méglicherweise verbundene genetische Last
nicht zu sehr kleinen Populationen bzw. Populationen sehr
geringer Dichte fUhrt. Hierzu ist es nétig, einer mdglichst gros-
sen Zahl von Nachkommen von vielen Sameneltern geeignete
Bedingungen zu ihrer Entwicklung zu schaffen. Dies wird in
der Regel mittels nattrlicher Verjlingung geschehen, die je-
doch durch Pflanzung ergénzt werden kann, wenn diese in
einem engen Pflanzverband und mit lokal von zahlreichen
Baumen geerntetem Saatgut erfolgt.

Die Auswahl von Erhaltungsgebieten hat sich primar an der
leicht feststellbaren Zugehorigkeit von Bestdnden zu unter-
schiedlichen taxonomischen Arten zu orientieren. Alle heimi-
schen Arten missen in einem Verbund solcher Gebiete vertre-
ten sein. Mischbestande aus Stiel- und Traubeneichen erwie-
sen sich als besonders variabel und sollten als Bestande mit
vermutlich hohem Anpassungspotential unbedingt bei der
Auswahl von Erhaltungspopulationen berticksichtigt werden
(FINKELDEY, im Druck). Die anhand der cpDNS Uberprifbare
nacheiszeitliche Rickwanderungsgeschichte ist dagegen fir
Gene des Zellkerns von untergeordneter Bedeutung und stellt
demzufolge auch kein vordringliches Kriterium fur die Selek-
tion genetischer Ressourcen dar.

Eine deutliche Differenzierung zwischen Populationen
innerhalb von Arten an adaptiv bedeutsamen Merkmalen
wurde in den bislang durchgefiihrten Experimenten nicht
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nachgewiesen, kann aber keinesfalls ausgeschlossen werden.
Zumindest bei Stieleichen legt die sehr grosse Ahnlichkeit ge-
netischer Strukturen benachbarter Bestédnde eine Differenzie-
rung zwischen Regionen nahe. Zusammenhange zwischen be-
reits bekannten genetischen Strukturen und dem Anpas-
sungspotential von Besténden werden gegenwartig an der
Eidg. Forschungsanstalt WSL mittels Frihtests an Eichen-Sam-
lingen unter kontrollierten Umweltbedingungen durchge-
fuhrt. Genfluss durch Pollen und Hybridisierung zwischen
Arten sind fur die genetischen Strukturen von Eichen von so
grosser Bedeutung, dass diese Faktoren im Rahmen eines eu-
ropaweiten Projektes in einem artenreichen Mischbestand bei
Buren a.A. intensiv studiert werden.

5.2 Herausforderungen an die Forstgenetik

Fur die Mehrzahl der in Mitteleuropa weit verbreiteten, be-
standesbildenden Waldbaume liegen inzwischen auf der
Untersuchung von Marker-Genorten basierende Ergebnisse
genetischer Inventuren vor (MULLER-STARCK et al., 1992). Die
meisten dieser Arten sind genau wie die Eichen genetisch
sehr variabel und zeigen eine nur massige Differenzierung
zwischen Populationen an biparental vererbten Genorten,
aber deutlich hohere Differenzierung bei maternal vererbten
Markern. Ein unmittelbarer Zusammenhang zwischen auf
Genmarkern basierenden Variationsmustern und dem aus
walddkologischer Sicht zentralen evolutiondren Anpassungs-
potential ist haufig nur schwer zu erkennen (Gesurek, 2000)..
Hierzu werden mdglicherweise kiinftig durch eine Kombina-
tion von Untersuchungen verschiedener Genmarker mit der
Beobachtung der Variation anpassungsrelevanter Merkmale
in kontrollierten Umwelten neue Einsichten gewonnen wer-
den kénnen. Weitere Fortschritte bei der Identifikation mo-
lekularer Genmarker mit bekannter, adaptiv bedeutsamer
Funktion werden klnftig ebenfalls zum besseren Verstandnis
evolutiondrer Anpassungsprozesse beitragen (Szmipt and
WANG, 1999).

Die genetischen Strukturen von Waldbaum-Populationen
unterliegen zeitlicher Dynamik, die insbesondere wahrend
der sexuellen Reproduktion und unmittelbar folgender Sta-
dien erstaunlich hoch ist. Dieser experimentell vielfach besta-
tigte Sachverhalt (z.B. ALvAREZ-BUYLLA et al., 1996; ZIEHE et
al., 1999) impliziert die Moglichkeit einer raschen Verande-
rung genetischer Strukturen durch menschliche Einflussnah-
me auf Waldokosysteme. Die genetischen Konsequenzen der
vielfaltigen Beeinflussung durch die lokale Bewirtschaftung
sowie regional und global wirkende Umweltverdnderungen
sind nur unzureichend erforscht. Immerhin wurden Verande-
rungen genetischer Strukturen als Reaktion auf Immissions-
belastungen (z.B. MULLER-STARCK, 1985) ebenso nachgewie-
sen wie die Beeinflussung des Reproduktionssystems durch
die Art der Waldbewirtschaftung und Landnutzung (ALDRIcH
and HAMRIcK, 1998).

Nach bislang vorliegenden Erkenntnissen scheinen die ge-
netischen Systeme zumindest bestandesbildender Waldbaum-
arten relativ robust zu sein (SAVOLAINEN, 2000), so dass das
evolutionare Anpassungspotential dieser Arten nur aus-
nahmsweise selbst durch drastische anthropogene Umwelt-
verdnderungen geféhrdert sein durfte, solange eine naturna-
he Waldbewirtschaftung méglich ist und durchgeftihrt wird.
Bei zersteut und in geringer Dichte auftretenden Baumarten
insbesondere, aber nicht allein des Tropenraums scheinen da-
gegen die Gefahrdungen durch Anderungen der Landnut-
zung (Waldzerstérung, Fragmentierung), der Waldbewirt-
schaftung (sowohl Intensivierung als auch Extensivierung)
und weiterer landschaftsrelevanter Tatigkeiten des Menschen
ungleich bedrohlicher (FINKELDEY, 1996; KLEINSCHMIT, 2000).
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Zusammenfassung

Die in Waldbdumen gespeicherte genetische Information ist
nicht allein von zentraler Bedeutung flr den Ertrag forstlicher
Produktionssysteme, sondern bestimmt auch das evolutionare
Anpassungspotential von Baum-Populationen und ist somit
eine im Interesse der Stabilitdt von Waldkosystemen nach-
haltig zu bewirtschaftende Ressource. Forstpflanzenzlchtung
und die Erhaltung forstgenetischer Ressourcen werden in die-

~ sem Kontext als wichtige Anwendungen forstgenetischer For-

schung dargestellt. Genetische Inventuren dienen der Erfas-
sung der rdumlichen Verteilung genetischer Information an
Marker-Genorten. Die so gewonnenen Informationen lassen
Aussagen Uber die evolutionédre Vergangenheit von Popula-

.tionen zu und erlauben damit auch indirekt Schlussfolgerun-

gen zu ihrem evolutiondren Anpassungspotential. Die Ergeb-

_ nisse einer genetischen Inventur von in der Schweiz heimi-

schen Eichen-Arten (Quercus spp.) werden vorgestellt und hin-
sichtlich ihrer Bedeutung fur die Charakterisierung geneti-

~scher Systeme und evolutiondrer Anpassungspotentiale disku-

tiert. Zusammenhénge zwischen der Variation biochemischer
und molekularer Genmarker und adaptiven Prozessen in
Waldbaum-Populationen sowie die Analyse der zeitlichen
Dynamik genetischer Strukturen von Waldbaum-Populationen
als Folge vielféltiger anthropogener Umweltverdnderungen
werden als wichtige Felder kinftiger forstgenetischer For-

- schung genannt, die verstarkt auch seltene Baumarten beruck-

sichtigen sollte.

Summary

Research on diversity, diverse research:
objectives and approaches in forest genetics

_The genetic information about forest trees is not only of cru-

cial importance for the yield of forestry production systems,
but also for determining the evolutionary adaptive potential
of tree populations. Thus, the stability of forest ecosystems
depends on the sustainable management of forest genetic
resources. In this context, tree breeding and conservation of

_ forest genetic resources are mentioned as main applications of

research in forest genetics. Genetic inventories are conducted
in order to observe the spatial distribution of genetic informa-
tion at gene marker loci. Such studies allow us to elucidate the
evolutionary history of populations and, thus, to draw conclu-

sions about their evolutionary adaptability. Results of a genet-

ic inventory of oak (Quercus spp.) populations native to
Switzerland are presented, and their significance for the char-
acterization of genetic systems and adaptive potential is dis-
cussed. Future research into forest genetics should aim at
improving our understanding of the relationship between
variation at biochemical and molecular marker loci and adap-
tive processes in forest tree populations. The temporal dynam-
ics of genetic structures of forest tree populations as a conse-
quence of anthropogenic environmental change is another
important topic of forest genetics in particular for the conser-
vation of rare species.
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recherche diversifiée: objectifs et évolution
de la génétique forestiere

L'information génétique contenue dans les arbres forestiers
est d'une importance majeure non seulement pour le rende-
ment de la production ligneuse mais aussi pour le potentiel
d’adaptation évolutive des populations d’arbres. En effet, la
stabilité des écosystémes forestiers dépend d’une gestion
durable des ressources génétiques de la forét. Dans ce con-
texte, I'élevage de plantes forestiéres et la conservation des
ressources génétiques sont des domaines d’application clés
pour la recherche génétique. Les inventaires génétiques ser-
vent a observer la distribution spatiale de I'information don-
née par des marqueurs génétiques. De telles études permet-
tent de reconstituer I’évolution antérieure des populations et
d’entirer indirectement des conclusions sur I'adaptabilité évo-
lutive. Les résultats d’un inventaire génétique des espéces de
chénes (Quercus spp.) indigénes en Suisse sont présentés dans
cet article; ils sont suivis d'une discussion portant sur I'impor-
tance de ces résultats pour la caractérisation des systémes
génétiques et des potentiels d'adaptation évolutive. A |'ave-
nir, la recherche en matiére de génétique forestiére devrait
avoir pour but d’améliorer notre compréhension des relations
entre la variation de marqueurs biochimiques et moléculaires
et les processus d'adaptation des populations d’arbres fores-
tiers. La dynamique temporelle des structures génétiques des
populations d'arbres forestiers — une dynamique résultant du
changement des conditions environnementales di aux activi-
tés humaines — est un autre théme essentiel, notamment pour
la conservation d’essences rares. ,
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