Zeitschrift: Schweizerische Zeitschrift fur Forstwesen = Swiss foresty journal =
Journal forestier suisse

Herausgeber: Schweizerischer Forstverein

Band: 153 (2002)

Heft: 3

Artikel: Autochthon oder allochthon? : Ein molekulargenetischer Ansatz am
Beispiel der Eichen ( Quercus spp.) in der Schweiz

Autor: Méatyas, Gabor / Bonfils, Patrick / Sperisen, Christoph

DOl: https://doi.org/10.5169/seals-1098222

Nutzungsbedingungen

Die ETH-Bibliothek ist die Anbieterin der digitalisierten Zeitschriften auf E-Periodica. Sie besitzt keine
Urheberrechte an den Zeitschriften und ist nicht verantwortlich fur deren Inhalte. Die Rechte liegen in
der Regel bei den Herausgebern beziehungsweise den externen Rechteinhabern. Das Veroffentlichen
von Bildern in Print- und Online-Publikationen sowie auf Social Media-Kanalen oder Webseiten ist nur
mit vorheriger Genehmigung der Rechteinhaber erlaubt. Mehr erfahren

Conditions d'utilisation

L'ETH Library est le fournisseur des revues numérisées. Elle ne détient aucun droit d'auteur sur les
revues et n'est pas responsable de leur contenu. En regle générale, les droits sont détenus par les
éditeurs ou les détenteurs de droits externes. La reproduction d'images dans des publications
imprimées ou en ligne ainsi que sur des canaux de médias sociaux ou des sites web n'est autorisée
gu'avec l'accord préalable des détenteurs des droits. En savoir plus

Terms of use

The ETH Library is the provider of the digitised journals. It does not own any copyrights to the journals
and is not responsible for their content. The rights usually lie with the publishers or the external rights
holders. Publishing images in print and online publications, as well as on social media channels or
websites, is only permitted with the prior consent of the rights holders. Find out more

Download PDF: 02.05.2026

ETH-Bibliothek Zurich, E-Periodica, https://www.e-periodica.ch


https://doi.org/10.5169/seals-1098222
https://www.e-periodica.ch/digbib/terms?lang=de
https://www.e-periodica.ch/digbib/terms?lang=fr
https://www.e-periodica.ch/digbib/terms?lang=en

MATYAs, G.; BonFiLs, P; Sperisen, C.: Autochthon oder allochthon? Ein molekulargenetischer Ansatz am Beispiel der Eichen (Quercus spp.) in der Schweiz (reviewed paper)

Autochthon oder allochthon? Ein molekulargenetischer Ansatz

am Beispiel der Eichen (Quercus

GABOR MATYAS, PATRICK BONFILS und CHRISTOPH SPERISEN
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~ Abstract: Autochthonous forests are considered to be valu-

_ able genetic resources, and their conservation is incorporated
into many national forest programmes. The methods applied

_ so far often do not allow to distinguish between autoch-

~ thonous and allochthonous stands. Therefore, alternative
methods are needed. In this study, we analyse spatial pat-
terns of variation of chloroplast DNA to estimate the extent
of the human influence on oak stands in Switzerland.

Einleitung

Die Walder Mitteleuropas sind von menschlichen Enflussen
geprégt. Die ersten Wirkungen sind auf die Besiedelung sess-
hafter, neolithischer Bauernkulturen vor etwa 7000 Jahren zu-
riickzufthren (KUsTER, 1996). Seitdem, vor allem aber wéah-
rend der letzten 2000 Jahre, hat die Intensitat der Einwirkung
menschlicher Tatigkeiten auf die Walder durch Ubernutzung,
Rodung und Umwandlung stetig zugenommen. Als Folge
davon gib es in Mitteleuropa nur noch wenige Urwalder. Weit
mehr Walder kénnen hingegen als autochthon betrachtet
werden. Autochthone Waldbaumpopulationen gelten wegen
ihrer Angepasstheit als wertvolle genetische Ressourcen und
haben heute im Waldbau und Naturschutz eine grosse Be-
deutung. lhre Erhaltung ist Bestandteil vieler nationaler
Forstprogramme und ist in der Schweiz in der Strategie des
Bundes zur Erhaltung und nachhaltigen Nutzung genetischer
Ressourcen im Wald integriert (BonFiLs & FINKELDEY, 1998;
BoNFILs & BOLLIGER, 2002). ’

Eine Waldbaumpopulation wird als autochthon bezeich-
net, wenn sie sich seit der Besiedelung ihres Habitats konti-
nuierlich nattrlich verjingt hat oder kinstlich mit reproduk-
tivem Material aus der Population selbst oder aus einem
nahen autochthonen Bestand erneuert wurde (Koski et al.,
1997). Populationen, welche anthropogen in ein neues Habi-
tat verfrachtet wurden, gelten als nicht-autochthon bzw. al-
lochthon. Von autochthonen Populationen wird angenom-
men, dass sie sich wahrend ihres Evolutionsprozesses an die
Umweltbedingungen ihres Standortes angepasst haben. Je
nach Zeitpunkt ihrer Besiedelung erfolgte dies Gber viele Ge-
nerationen hinweg. Entsprechend kann erwartet werden,
dass allochthone Bestdnde weniger angepasst sind, be-
sonders dann, wenn die Umweltbedingungen von denjeni-
gen ihres Ursprungsorts deutlich verschieden sind (HATTEMER
et al., 2000).

Die Unterscheidung von autochthonen und allochthonen
Bestanden ist fir Generhaltungsprogramme von zentraler Be-
deutung (z.B. FINKELDEY et al., 2000). Bislang erfolgte diese
grosstenteils auf Grund forsthistorischer Recherchen (z.B.
BURraGI, 1997, 1998), Pollenanalysen (z.B. KraL, 1991), stand-
ortskundlicher (z.B. KEeLLER, 2001) oder isoenzymatischer
Untersuchungen (vgl. GREGORIUs et al., 1984; ScHopPA, 2000).
In vielen Fallen ist aber eine Unterscheidung mit diesen Me-
thoden nicht méglich. Eine neue, vielversprechende Méglich-
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Abstract: Autochthone Walder werden als wertvolle geneti-
sche Ressourcen betrachtet, und ihre Erhaltung ist Bestandteil
vieler nationaler Forstprogramme. Die Unterscheidung von
autochthonen und allochthonen Besténden ist mit den bisher
angewandten Methoden oft nicht méglich. Alternative
Ansatze sind deshalb notwendig. In dieser Studie analysieren
wir raumliche Variationsmuster von DNA aus Chloroplasten,
um das Ausmass des menschlichen Einflusses auf die Eichen

in der Schweiz abzuschatzen.

keit eroffnet die Anwendung molekulargenetischer Techni-
ken. Dabei wird die genetische Variation fraglicher Bestdnde
mit dem geographischen Variationsmuster autochthoner Be-
stande verglichen (Ferris et al., 1997). Stimmt die Variation
der Uberpriften Bestdnde mit dem Referenzmuster nicht
Uberein, so kann von Pflanzungen mit fremdem Saatgut aus-
gegangen werden. Andernfalls wird angenommen, dass die
Uberpriften Bestande autochthon sind, oder zumindest von
autochthonen Bestdnden derselben Region stammen. Dieser
Ansatz ermdéglichte die Identifizierung allochthoner Eichen-
(Ferris etal., 1997) und Fichtenbestande (SPERISEN et al., 2000).
Bei der Eiche wurde dazu DNA aus Chloroplasten analysiert.

Chloroplasten-DNA (cpDNA) der Eiche wird einzig von der
Mutter weitervererbt (DumoLIN et al., 1995; DUMOLIN-LAPEGUE
et al., 1998). Als Folge dieser Vererbungsart wird die copDNA
der Eiche im Gegensatz zu ihrer Zellkern-DNA einzig durch
Samen (Eicheln) verbreitet. Da Eicheln schwer sind und nattr-
licherweise nur durch Tiere Gber grossere Distanzen transpor-
tiert werden, kdnnen sich copDNA-Varianten (Haplotypen) nur
limitiert ausbreiten und zeigen deshalb oft ein réumlich struk-
turiertes Vorkommen (Le CoRrre et al., 1997; PeTiT et al., 1997).
Dies ist eine wichtige Voraussetzung fir das Erkennen alloch-
thoner Baume oder Bestande.

Da das Chloroplastengenom keiner sexuellen Rekombina-
tion unterliegt und eine relativ geringe Mutationsrate auf-
weist (FRASCARIA et al, 1993), bleiben cpDNA-Linien Uber
viele Generationen erhalten. Anhand der verwandtschaft-
lichen (phylogenetischen) Beziehung und der geographi-
schen Verteilung von Haplotypen kdénnen somit die Ge-
schichte von Populationen rekonstruiert und nacheiszeitliche
Wanderungswege identifiziert werden. Untersuchungen von
cpDNA bei acht Eichenarten in Europa zeigten insgesamt 26
verschiedene Haplotypen, die mittels phylogenetischer Ana-
lysen drei cpDNA-Linien zugeordnet werden kénnen (Dumo-
LIN-LAPEGUE et al., 1997, 1998; PETIT et al., 2002). Jede Linie ist
jeweils mit einem der drei vermuteten wiirmeiszeitlichen Re-
fugialgebiete der Eichen in Spanien, in Italien und auf der
Balkanhalbinsel assoziiert (vgl. BENNETT et al, 1991). Die
Eichen der Schweiz zeigen hauptséchlich zwei Haplotypen
(FinEscHI et al.,, 1997; MATYAs, 1999): Haplotyp 1 mit Ursprung
in Italien und Haplotyp 7 mit einem vermuteten Ursprung auf
dem Balkan. Folglich haben Eichenpopulationen aus zwei
unterschiedlichen Eiszeitrefugien zur postglazialen Wieder-
besiedelung des Gebiets der heutigen Schweiz beigetragen.
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Die Eichen aus Italien darften dabei die Alpen Uberquert
haben (MATYAs & SPERISEN, 2001).

Die Eichen spielten in der Geschichte des Menschen eine
wichtige Rolle. Man rechnet mit einer erheblichen Beeinflus-
sung der schweizerischen Eichenwalder durch den Menschen
seit dem Mittelalter: Damals wurde die Eiche als Grundlage
fur die Schweinemast sehr stark geférdert (Mever, 1931). Ab
Mitte des 18. Jahrhunderts verloren die Eichenwalder an Be-
deutung und wurden wahrend des 19. Jahrhunderts vielerorts
in Nadelholzhochwaélder umgewandelt (Meyer, 1931, 1937).
Der Eichenanteil in der Schweiz wurde dadurch stark redu-
ziert. Lokal wurde die Eiche aber wegen ihres Holzes weiter-
hin geférdert (Bural, 1998). Es ist dabei anzunehmen, dass
neben o6rtlichem Saatgut auch Saatgut aus entfernten Orten
verwendet wurde.

In dieser Studie analysieren wir das raumliche Variations-
muster von cpDNA der Eichen in der Schweiz. Wir vergleichen
die beobachteten cpDNA-Varianten von Bestdnden unbe-
kannter Herkunft mit dem cpDNA-Variationsmuster autoch-
thoner Bestédnde mit dem Ziel, das Ausmass von menschlichem
Saatguttransport abzuschatzen und den méglichen Ursprung
gepflanzter Eichen zu bestimmen.

Material und Methoden

Versuchsmaterial

Unsere Studie basiert auf der Untersuchung von MATYAs &
SPERISEN (2001), in der das rdumliche cpDNA-Variationsmuster
von Eichen aus der Schweiz und angrenzenden Regionen in
Frankreich und [talien beschrieben wurde. Aus der Schweiz
wurden dabei insgesamt 875 Eichen aus 148 Probeflachen
untersucht. Analysiert wurden Stiel- (Quercus robur L.), Trau-
ben- (Q. petraea [Matt.] Liebl. s.I.) und Flaumeichen (Q. pubes-
cens Willd. s.l.). Die drei Arten sind nahe verwandt und weisen
oft dieselben cpDNA-Varianten auf. Sie wurden deshalb zu-
sammen betrachtet.

Die fur die untersuchten Bestande zustandigen Forstamter
wurden in einem Rundschreiben Gber unsere Studie infor-
miert und eingeladen, Angaben Uber die Autochthonie bzw.
Allochthonie der Bestande zu machen. 67 Bestdnde wurden
dabei vom Forstdienst als autochthon bezeichnet. Diese Be-
stande dienten uns zum Erstellen eines Referenzmusters. 36
Bestande wurden als méglicherweise autochthon angegeben,
von funf Bestanden war die Herkunft unbekannt, und von 33
Bestanden lagen keine Angaben vor. Diese 74 Bestédnde wur-
den in unserer Studie zusammengefasst und als Bestande un-
bekannter Herkunft bezeichnet. Sieben Bestande wurden als
allochthon angegeben.

Pro Probeflache wurde eine Zufallsstichprobe von fiinf Ei-
chen untersucht, mit Ausnahme von 16 Probeflachen, bei wel-
chen weniger Baume analysiert wurden. Diese Stichproben-
grosse erlaubt, den dominierenden Haplotyp eines Bestan-
des zu erfassen. In einer Zufallsstichprobe der Grésse N=5 ist
namlich ein Haplotyp, welcher in einem Bestand eine relative
Haufigkeit (P) von >0,5 aufweist, mit einer Wahrscheinlichkeit
(E) von >97% mindestens einmal vertreten (E=1-(1-P)N, vgl.
CrossA, 1989). Aus vier Bestdanden wurden jeweils 50 Baume
analysiert (CH145-CH148, Abbildung 1D), um die Repréasen-
tativitat von funf Baumen fur die in diesen Bestanden vor-
kommenden Haplotypen zu Uberprifen. Eine detaillierte Zu-
sammenstellung der Angaben zu den untersuchten Bestan-
den findet sich bei MATYAs (1999).

Zusatzlich wurden 25 Baume bekannter Herkunft aus
einem Eichen-Provenienzversuch in Chavornay (Waadt) unter-
sucht (Tabelle 1). Bei diesen Proben Uberpriften wir die an-
gegebenen Herklinfte mit molekularen Methoden.

p=

Molekulargenetische Methoden

Die Extraktion von DNA aus Blatt- bzw. Knospenproben und
die Identifizierung von cpDNA-Varianten erfolgten nach
MATYAs & SPERISEN (2001). Untersucht wurden das trnL-Intron
und die DNA-Abschnitte (intergenic spacer) zwischen den
Genen trnD-trnT, trnC-trnD, psaA-trnS und trnT-trnF. Diese
cpDNA-Abschnitte wurden mittels der Polymerase-Ketten-
reaktion (PCR) vervielféltigt, anschliessend mit Restriktions-
enzymen geschnitten und zur Identifizierung von Restrik-
tionsfragment-Langenpolymorphismen (RFLP) durch Gel-
elektrophorese aufgetrennt.

Datenauswertung

Die Auswertung des durch Gelelektrophorese ermittelten
PCR-RFLP-Musters und die Bestimmung der verschiedenen Ha-
plotypen erfolgte mit Hilfe von Referenz-DNAs, deren PCR-
RFLP-Muster bekannt waren. Die Referenz-DNAs wurden von
Rémy Petit (INRA, Pierroton, Frankreich) und Ulrike Csaikl
(ARCS, Seibersdorf, Osterreich) zur Verfiigung gestellt.

Die rdaumliche Verbreitung der verschiedenen Haplotypen
sowie ihre relativen Haufigkeiten in den Probeflachen wur-
den mit Hilfe eines geographischen Informationssystems (Arc-
View Version 3.0a, Environmental Systems Research Institute)
dargestellt. FUr die Schatzung der relativen Haufigkeiten der
Haplotypen in einer Probeflache wurden jeweils untere und
obere Konfidenzgrenzen (p) gemass der bei WiLsoN (1927) be-
schriebenen Formel berechnet:

22 P(1-P) 2}
P+—kiZk e E gk
2N

N
2
z
k
1 ——
N

wobei P den beobachteten Anteil eines Haplotyps in einer
Stichprobe vom Umfang N bezeichnet und z, das Konfidenz-
niveau bestimmt (bei einem 95% Niveau ist z,=1,96). Diese
Formel erméglicht, Konfidenzgrenzen fir eine beliebig gros-
se oder kleine Stichprobe zu ermitteln (AGresTi & CouLL, 1998;
NEwcomBE, 1998).

Ergebnisse

In den 67 autochthonen Bestdnden kamen drei Haplotypen
vor: Haplotyp 1, 7 und 10. Haplotyp 10, der in Spanien und
Westfrankreich verbreitet ist (DuMoLIN-LAPEGUE et al., 1997),
wurde in der Schweiz in einem einzigen Baum nachgewiesen
(CH147, BUren a.A.; Abbildung 1A). In einer Mehrzahl der Be-
stande kam ausschliesslich Haplotyp 1 (22 Bestande) oder aus-
schliesslich Haplotyp 7 (38 Bestande) vor. Beide Haplotypen
zeigten ein raumlich strukturiertes Vorkommen (Abbil-
dung 1A). Haplotyp 7 kommt in der Westschweiz und 6stlich
der Saane in der Zentral- und Ostschweiz vor. Haplotyp 1 ist auf
der Alpenstdseite und im Wallis (6stlich von Sion) verbreitet
sowie auf der Alpennordseite in einem Gebiet, welches die
Freiburger Alpen, das Gebiet der Saane, das Seeland und den
ostlichen Jura umfasst. Vereinzelt wurde Haplotyp 1 auch in
drei Bestdanden in den Zentralalpen und ausschliesslich in
einem Bestand am Walensee (CH40) gefunden (Abbildung 1A).

In den 74 Bestanden unbekannter Herkunft identifizierten
wir neben Haplotyp 1, 7 und 10 drei weitere Haplotypen: je
eine Variante von Haplotyp 1 (1a) und 7 (7a) sowie Haplotyp
5, welcher in Stidosteuropa verbreitet ist (DUMOLIN-LAPEGUE et
al., 1997). Die Haplotypen 1a, 5, 7a und 10 wurden jeweils in
einem einzigen Baum nachgewiesen (Abbildung 1B): 1a in

Schweiz. Z. Forstwes. 753 (2002) 3: 91-96
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Tabelle 1: Haplotypen der Eichen des Provenienzversuches in Chavornay
(Waadot). Pro Provenienz wurden fiinf Bdume analysiert. Die Angaben zu den
Provenienzen wurden von Andreas Zingg (Eidg. Forschungsanstalt WSL,

Birmensdorf) zur Verfligung gestellt.

Table 1: Haplotypes of the oaks in the provenance trial of Chavornay (Waadt).
Five trees from each provenance were analysed. Details of the provenances
were provided by Andreas Zingg (Eidg. Forschungsanstalt WSL, Birmensdorf).

ihres Ursprungsortes Uberein. Die jugoslawische
Provenienz zeigte in vier Eichen den stidosteuropa-
ischen Haplotyp 5 und in einer Eiche Haplotyp 7 (Ta-
belle 1). Da Haplotyp 7 auch in den autochthonen
Bestédnden von Sidosteuropa vorkommt (DumoLIn-
LAPEGUE et al,, 1997), kann eine jugoslawische Her-
kunft dieser Proben angenommen werden.

Bezeichnun Provenienz Haplot: B . : :

g 2 PR REDESIN Die 95% Konfidenzintervalle der beobachteten
Chavornay 104 Herblingen (Schaffhausen, CH) 7 7 F 1 1 ; i : :
Chavornay 107 Tusaslanier 7 5 5 5 5 relativen Haufigkeiten (Tabelle 2) zeigen, dass bei
Chavornay 108 Murten (Freiburg, CH) 11 1 1 1 einem Stichprobenumfang von funf Baumen nur
chavornay 204 Bliren a.A. (Bern, CH) 7 7 7 7 7 die relativen Héuﬁgkeitswerte von 0 und 1 statis-

CH10 (Wiedlisbach), 5 in CH17 (Winterthur), 7a in CH42 (La
Tour-de-Tréme) und 10 in CH8 (Bern). Die raumliche Vertei-
lung der Haplotypen 1 und 7 entsprach weitgehend dem Re-
ferenzmuster autochthoner Besténde. Eine Ausnahme bildete
ein Bestand am Bodensee (CH56, Thal). Hier fanden wir Ha-
plotyp 1 in einem Gebiet mit Haplotyp 7 (Abbildung 1B).

Die sieben allochthonen Bestande zeigten einzig Haplo-
typ 1 und 7 (Abbildung 1C). Alle Besténde entsprachen dem
Referenzmuster autochthoner Besténde (Abbildung 1A).

In den schweizerischen HerkUnften des Provenienzversuchs
in Chavornay wurden ebenfalls ausschliesslich Haplotyp 1 und
7 gefunden (Tabelle 1). Inr Vorkommen stimmt mit demjenigen

tisch signifikant verschieden sind (P=0,05). Andere
relative Haufigkeiten informieren hier einzig tiber
das Vorhandensein der jeweiligen Haplotypen. Bei einem
Stichprobenumfang von 50 sind hingegen die beobachteten
Anteile der Haplotypen vorwiegend signifikant (Tabelle 2).

Diskussion

Die Resultate unserer Studie zeigen, dass die in der Schweiz am
haufigsten gefundenen Haplotypen 1 und 7 geographisch
strukturiert vorkommen. Eine raumliche Vermischung der bei-
den Haplotypen war mit der Ausnahme eines Bestandes (CH56)
auf Gebiete beschrénkt, in welchen sich reine Vorkommen der
beiden Haplotypen treffen (Abbildung 1). Die Ausdehnung

Abbildung 1: Rdumliche Verteilung von cpDNA Haplotypen bei den Eichen in der Schweiz: Autochthone Eichenbesténde (A); Bestande
unbekannter Herkunft (B); allochthone Bestande (C); Gesamtheit der untersuchten Besténde (D). Die Grosse und Schattierung der Kreisdia-
gramme ist proportional zur Anzahl untersuchter Bédume bzw. zur Haufigkeit der Haplotypen (rot = Haplotyp 1; rosarot = Haplotyp 1a;
dunkelblau = Haplotyp 5; blau = Haplotyp 7; hellblau = Haplotyp 7a; gelb = Haplotyp 10). Kartengrundlagen: BFS GEOSTAT, Bundesamt fiir

Landestopographie.

Figure 1: Spatial distribution of coDNA haplotypes of oaks in Switzerland: Autochthonous stands (A); stands of unknown origin (B);
allochthonous stands (C); all stands analysed (D). Symbol size and shading is proportional to sample size and frequency of haplotypes,
respectively (red = haplotype 1; pink = haplotype 1a; dark blue = haplotype 5; blue = haplotype 7; light blue = haplotype 7a; yellow =

haplotype 10). Map: BFS GEOSTAT, Bundesamt fiir Landestopographie.

Schweiz, Z. Forstwes. 153 (2002) 3: 91-96
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Tabelle 2: Relative Haufigkeiten eines beobachteten Haplotyps in
den untersuchten Stichproben unterschiedlicher Grosse. Die Konfi-
denzgrenzen der Haufigkeitswerte sind nach WiLson (1927) berech-
net und in Klammern angegeben.

Table 2: Relative frequencies of an observed haplotype in the

investigated sample sizes. Confidence limits of the relative frequen-
cies (in brackets) are calculated according to WiLson (1927).

Beobachteter Haplotyp
Anzahl Relative Haufigkeit

1 0 0,00 (0,00-0,79)
1 1,00 (0,21-1,00)

0,00 (0,00-0,66)
1,00 (0,34-1,00)

0,00 (0,00-0,56)
1,00 (0,44-1,00)

0,00 (0,00-0,49)
1,00 (0,51-1,00)

Stichprobengrdsse

0,00 (0,00-0,43)
0,20 (0,03-0,62)
0,40 (0,12-0,77)
0,60 (0,23-0,88)
0,80 (0,38-0,96)
1,00 (0,57-1,00)

0,00 (0,00-0,07)
0,02 (0,01-0,11)
0,10 (0,04-0,21)
0,38 (0,26-0,52)
0,62 (0,48-0,74)
0,88 (0,76-0,94)
1,00 (0,93-1,00)

50
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dieser Kontaktzonen war relativ gering, mit einer besonders
schmalen Zone im Wallis. Das Verteilungsmuster der Haploty-
pen 1und 7 von allochthonen Bestanden (Abbildung 1C) sowie
von Bestdnden unbekannter Herkunft (Abbildung 1B) waren
weitgehend deckungsgleich mit demjenigen autochthoner Be-
stande (Abbildung 1A). Daraus schliessen wir, dass die mensch-
liche Verfrachtung von Saatgut in der Schweiz gering war. Bei
einer umfangreichen Verfrachtung kann davon ausgegangen
werden, dass natlrlich entstandene Strukturen aufgelost wer-
den. In verschiedenen Regionen Europas, in welchen nach-
weislich Saatgut verfrachtet wurde, konnten tatsachlich un-
strukturierte Verteilungsmuster von Haplotypen identifiziert
werden (FERRIS et al., 1997; PETIT et al.,, 2002).

Die Entstehung des beobachteten Musters durch menschli-
che Aktivitaten erscheint unwahrscheinlich (MATYAs & SPERI-
sEN, 2001). Die Besiedelung der Eichen in der Schweiz war be-
reits vor rund 8000 Jahren abgeschlossen, lange bevor der
Mensch die Eichenwalder nachweislich zu beeinflussen be-
gann (BURGA & PERRET, 1998). Die Menschen waren somit nicht
darauf angewiesen, Eichen aus weiten Entfernungen zu ihren
Siedlungen zu transportieren. Zudem konnten wir keinen
plausiblen Zusammenhang zwischen dem Verbreitungsmu-
ster der Haplotypen und Aktivitdten der Menschen seit der
Rémerzeit erkennen.

Auf Grund der identifizierten Haplotypen fanden wir jedoch
Hinweise auf Saatguttransport tiber grossere Distanzen. Im Be-
stand CH17 (Winterthur) wurde Haplotyp 5 und in den Bestan-
den CH8 (Bern) und CH147 (Buren a.A.) Haplotyp 10 nachge-
wiesen (Abbildung 1A, 1B). Diese Haplotypen sind in Stdost-
europa (Haplotyp 5) bzw. Westeuropa (Haplotyp 10) verbreitet
(DumoLIN-LAPEGUE et al,, 1997). Nach Angabe des Forstdienstes
wurden in den Bestdnden CH8 (Bern) und CH17 (Winterthur)
tatséchlich Pflanzungen mit Eichen unbekannter Herkunft
durchgefthrt. Im Falle des Bestandes CH147 (Blren a.A.) wurde
Haplotyp 10 bei einer am Waldrand stehenden Eiche gefunden.

Eine Pflanzung mit Saatgut allochthoner Herkunft muss also in
geringem Ausmass auch fur diesen als autochthon geltenden
Bestand angenommen werden. Eine direkte natirliche Ver-
frachtung von Eichensaat durch Végel kann bei allen drei Be-
standen (CH8, CH17 und CH147) wegen der grossen Distanzen
(>50 km) zu den Ursprungsgebieten der Haplotypen 5 und 10
in Stidost- und Westeuropa ausgeschlossen werden (vgl. STiMM
& BOSWALD, 1994; KOLLMANN & ScHiLL, 1996). Moglich wére aber
ein naturlicher Transport von einem gepflanzten Bestand in der
Néhe dieser Besténde.

Wir fanden auch Hinweise auf Saatguttransport auf Grund
des Verteilungsmusters der Haplotypen 1 und 7. So kann die
Autochthonie des Bestandes CH40 am Walensee in Frage ge-
stellt werden, da wir in diesem Bestand einzig Haplotyp 1 fan-
den, in allen umliegenden Bestanden aber Haplotyp 7 (Abbil-
dung 1A). Allenfalls muss jedoch in Betracht gezogen werden,
dass die Eichen mit Haplotyp 1 friiher, beispielsweise wahrend
des Atlantikums vor etwa 5000 bis 7500 Jahren, weiter nach
Norden verbreitet waren (BURGA & PERRET, 1998). Somit kann
auch bei einem Baum des Bestandes CH56 (Thal) am Bodensee
die Autochthonie nicht ausgeschlossen werden, auch wenn
auf Grund der raumlichen Verteilung der Haplotypen 1 und 7
ein Saatguttransport in neuerer Zeit aus dem Gebiet des Ha-
plotyps 1 wahrscheinlicher erscheint (Abbildung 1B).

Die Tatsache, dass die Autochthonie der Bestande CH40
und CH147 (Abbildung 1) in Frage gestellt werden kann, durf-
te daran liegen, dass den Forstamtern Informationen tber die
Bewirtschaftung von Bestéanden vermutlich nur fur die letzten
100 bis 200 Jahre zur Verfigung standen. Samentransport
durch den Menschen dirfte hingegen viel friher erfolgt sein,
auch wenn in einem geringen Ausmass (vgl. MEYER, 1931).

Unsere Resultate erlaubten, den maoglichen Ursprung nicht-
autochthoner Eichen zu bestimmen. Da alle als allochthon
bezeichneten Bestande (Abbildung 1C) dem Referenzmuster
autochthoner Bestande (Abbildung 1A) entsprachen, kann ver-
mutet werden, dass das Saatgut aus der Region des jeweiligen
Bestandes stammt. Hinweise auf die Herkunft des Saatguts
konnten wir auch fur den Eichen-Altbestand des Galm-Waldes
(CH145, Abbildung 1D) finden. Dieser Bestand wird als autoch-
thon betrachtet (BonFiLs, 1995). Aus geschichtlichen Quellen
ist bekannt, dass 1713 im Galm auf zwei Parzellen von 70 bzw.
100 ha Eichen gesat oder gepflanzt worden sind (MEeYER, 1931;
JAQUET, 1986). Ungefdhr 15 ha des heutigen Eichenwaldes
stammen aus jener Zeit und bilden heute einen wichtigen Teil
des 1993 eingerichteten Eichen-Genreservates (BonFiLs, 1995).
Die Untersuchung von 50 Alteichen ergab nun fur alle Baume
den Haplotyp 1, welcher auf Grund der Haplotypenverbrei-
tung typisch fur diese Region ist. Die Eicheln zur Begriindung
des 170 ha grossen Eichenbestandes missen damit 1713 in un-
mittelbarer Umgebung des heutigen Standortes gesammelt
worden sein. Ware das Saatgut weiter westlich oder nérdlich
gesammelt worden, so mUssten im Altbestand auch Eichen mit
Haplotyp 7 gefunden werden (vgl. Abbildung 1D).

In unserer Studie analysierten wir vorwiegend funf Bdume
pro Bestand. Mit dieser Stichprobengrésse konnten wir nur
die jeweils dominierenden Haplotypen nachweisen. Es ist des-
halb nicht auszuschliessen, dass weitere nicht erfasste Haplo-
typen in einzelnen Bestanden mit einer maximalen relativen
Haufigkeit von bis zu 43% vorkommen (vgl. 95% Konfidenz-
grenzen in Tabelle 2 sowie HANLEY & LippmMAN-HAND, 1983).
Allerdings wurde bei der Analyse von jeweils 50 Baumen nur
in einem einzigen (CH147) der vier intensiv untersuchten Be-
stande ein zusatzlicher Haplotyp identifiziert (Haplotyp 10;
Abbildung 1D). Die intensive Analyse von Bestanden lasst
zudem vermuten, dass ein ganzer Eichenbestand denselben
Haplotyp aufweisen kann (vgl. CH145 und CH146 in Abbil-
dung 1D). Zusétzlich zeigt die intensive Analyse, dass mit der
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verwendeten Stichprobengrdsse der in den Bestdénden domi-
nierende cpDNA-Typ, zumindest in den vier intensiv unter-
suchten Bestdnden, nachgewiesen werden konnte.

Die Resultate unserer Studie erméglichten, die Autochtho-
nie einzelner Baume bzw. Bestdnde zu tberprifen und Anga-
ben Uber die Herkunft gepflanzter Eichen zu machen. Die Ver-
teilung von Haplotypen in der Schweiz und in Europa liess
zudem die Herkunft der im Provenienzversuch von Chavornay
untersuchten Eichen bestétigen. In unserer Studie identifi-
zierten wir insgesamt sechs Haplotypen (1, 1a, 5, 7, 7a, 10),
wovon zwei (5 und 10) ihr Verbreitungsgebiet zweifelsfrei
ausserhalb der Schweiz haben. Zwei Haplotypen (1a und 7a)
konnten dagegen bislang ausschliesslich in der Schweiz bei
jeweils einem Probebaum in den Bestdnden CH10 (Wiedlis-
bach) und CH42 (La Tour-de-Tréme) gefunden werden. Das
Vorhandensein dieser seltenen Haplotypen erlaubt es, lokalen
Saatguttransport im Gebiet der Probeflachen CH10 und CH42
zu identifizieren. Sollte es das Ziel sein, kleinrdumigen Sa-
mentransport innerhalb der Schweiz nachzuweisen, so sind
zusatzliche cpDNA-Varianten notwendig.

In unserer Studie haben wir nur einen kleinen Teil des Chlo-
roplastengenoms untersucht und somit nur einen Teil der
mutmasslich vorhandenen Variation erfasst. Mit der Analyse
weiterer cpDNA-Fragmente koénnten zusatzliche Varianten
identifiziert werden. Da bei Eichen auch die DNA aus Mito-
chondrien (Zellorganelle zur Bereitstellung von Energie in Zel-
len) maternal vererbt wird (DumoLIN et al., 1995), kbnnten
Marker von diesem Genom verwendet werden. Je detaillierter
das rdumliche Variationsmuster der Chloroplasten- bzw. Mito-
chondrien-DNA bekannt ist, desto effizienter kdnnte klein-
rdumiger Samentransport nachgewiesen werden.

Mit dem hier présentierten Forschungsansatz leiteten wir
Information Gber Autochthonie bzw. Allochthonie auf Grund
von Haplotypen-Verbreitungsmustern heutiger Eichen ab. Di-
rektere Information kénnte durch den Vergleich des Varia-
tionsmuster von DNA aus fossilem-Material mit DNA heutiger
Eichen gewonnen werden. Molekulargenetische Untersu-
chungen von datierten Makrofossilien von Eichen (vgl. Dumo-
LIN-LAPEGUE et al., 1999) sollen dies in Zukunft ermdglichen.

Zusammenfassung

In dieser Arbeit untersuchten wir, ob und in welchem Ausmass
der Mensch Saatgut von Stiel-, Trauben- und Flaumeiche tber
gréssere Distanzen in die Schweiz und innerhalb der Schweiz
transportiert hatte. Information Uber Saatguttransport leite-
ten wir vom geographischen Verteilungsmuster der Variation
von Chloroplasten-DNA (cpDNA) ab. Das Untersuchungsmate-
rial umfasste 875 Eichen aus 148 Probeflachen in der Schweiz.
CpDNA-Variation wurde durch Restriktionsenzym-Verdauung
von mittels Polymerase-Ketten-Reaktion (PCR) amplifizierten
cpDNA-Fragmenten nachgewiesen. Die Analyse der Restrik-
tionsfragment-Langenpolymorphismen (RFLP) liess sechs ver-
_ schiedene c¢pDNA-Typen (Haplotypen) erkennen. Zwei davon
~ (Haplotyp 1 und 7) waren sehr haufig und kamen geogra-
_ phisch strukturiert vor. Die restlichen vier Haplotypen waren
~ sehr selten (1 Baum pro Haplotyp). Das rdumlich strukturierte

Verteilungsmuster der zwei haufigsten Haplotypen, die mit

unterschiedlichen nacheiszeitlichen Ruckwanderungswegen

assoziiert sind, weist darauf hin, dass der anthropogene Sa-
~ mentransport in der Schweiz gering gewesen ist. Bei einigen
~ wenigen Probeflachen fanden wir Hinweise dafiir, dass Ei-
_ chensaatgut (iber gréssere Distanzen in die Schweiz transpor-
_tiert wurde. Wir zeigen hier die Nitzlichkeit molekularer Me-
_ thoden zur Uberpriifung der Autochthonie einzelner Baumin-
dividuen bzw. Bestdnde und diskutieren die statistische Signi-
fikanz der Untersuchungsergebnisse.
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Summary

Autochthon or allochthon? A molecular
genetic method of determination using oak
(Quercus spp.) in Switzerland as an example

~ In this study we examined whether and to what extent seeds
of pedunculate, sessile, and pubescent oaks have been translo-
cated by humans over long distances into and within Switzer-
_land. Information on seed transfer was inferred from the geo-
~ graphic pattern of chloroplast DNA (cpDNA) variation. We
_analysed a total of 875 oaks from 148 collection sites in
_ Switzerland. The variation of cpDNA was characterised by
_amplification of cpDNA fragments using polymerase chain
reaction (PCR) followed by digestion with restriction enzymes.
The analysis of restriction fragment length polymorphisms
_ (RFLPs) allowed the identification of six different cpDNA types
_ (haplotypes). Two of them (haplotype 1 and 7) were very fre-
quent and occurred geographically structured. The remaining
_ four haplotypes were very rare (one tree per haplotype). The
_ spatially structured distribution of the two most frequent hap-
~ lotypes, which are associated with different postglacial
recolonisation pathways, reveals that seed transfer by humans
_ has been low in Switzerland. In some few collection sites, we
~ found evidence that acorns were transported over longer dis-
~ tances into Switzerland. We show here the usefulness of
~ molecular methods for the verification of the autochthony of
_ single trees or whole forests and discuss the statistical signifi-
~ cance of the results presented.

- Résumé

.~ Autochtone ou allochtone? Une étude de la
~ génétique moléculaire a I'exemple des chénes
~ (Quercus spp.) en Suisse

_ Pour trois chénes indigénes (pédonculé, sessile et pubescent),
nous avons étudié |'importance des transports de semences par
I'homme jusqu’en Suisse ainsi qu’a l'intérieur du pays. Nos ré-
sultats sont déduits de la distribution géographique de la va-
. riation de I’ADN des chloroplastes (ADNcp) identifiés dans 875
~ chénes provenant de 148 placettes. La variation de I’ADNcp a
été détectée par amplification de fragments d’ADNcp en chai-
ne par polymérase (PCR) et leur digestion par des enzymes de
_restriction. L'analyse de polymorphisme des fragments de res-
_triction (RFLP) a permis d'identifier six variantes de I’ADNcp
(haplotypes). Deux d'entre eux (haplotypes 1 et 7) étaient trés
~ fréquents et présentaient une distribution géographique
structurée. Les quatre autres étaient rares (1 a 5 arbres par ha-
plotype). La distribution spatiale des haplotypes 1 et 7, qui sont
associés a deux voies de recolonisation postglaciaire distinctes,
indique que le transport de semences par I'homme n’était pas
trés important en Suisse. Dans quelques placettes, nous avons
constaté les traces d'une importation dans notre pays de se-
mences qui avaient été transportées sur de longues distances.
Nous démontrons ainsi ['utilité des techniques moléculaires
pour la vérification de I'autochthonie d'arbres ou de peuple-
ments forestiers et discutons de la signification statistique des
résultats de la recherche.

Traduction: MoNIQUE DoussEe
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