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Genetik, Okologie, Forstwirtschaft:
Zusammenhange und Perspektiven

Reiner Finkeldey

Abteilung Forstgenetik und Forstpflanzenziichtung, Georg-August-Universitat Gottingen (DE)*

Genetics, ecology, forest management: connections and perspectives

Our understanding of the genetic variation of forest trees and its dynamics is rapidly increasing. The glacial eras,
postglacial migration and human transfer of reproductive material had deep impacts on genetic variation pat-
terns of European forest trees. The genetic basis of variation at adaptive traits and traits of economic importance
is currently investigated by molecular genetic approaches eventually leading to a better understanding of the
functional importance of intraspecific variation for forest ecosystems. Important applications of forest genetic
research including breeding, conservation and adaptation to changing environments are briefly described based
on current fields of research. The establishment and observation of field trials, complemented by a molecular
investigation of variation patterns in genes coding for adaptive traits, continues to be a main field of research.
The potential for the use of transgenic trees is regarded as low in central Europe. The origin of forest reproduc-
tive material is routinely tested based on genetic markers in Germany. Forest genetics contributes to the pro-
tection of natural resources by the development and implementation of methods to conserve forest genetic re-
sources. In addition, molecular genetic tools are developed to test the origin of wood and wood products and
to identify illegally traded wood; first encouraging results have been obtained. Evolutionary processes must not
be neglected within the context of adaptation to global change. The development of strategies to mitigate cli-
mate change effects on forests in central Europe should consider the genetic variation of tree species by the
promotion of adaptive potentials. The current knowledge does not allow to propose long-distance seed trans-

fer from south to north as a universal approach to promote adaptation to climate warming in Europe.
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or etwa 40 Jahren listete Rohmeder (1970) in

einem kurzen Artikel in der Schweizerischen

Zeitschrift fiir Forstwesen seine Einschit-
zung zur kiinftigen Bedeutung der Genetik fiir die
Forstwissenschaften auf. Er erwartete, dass im Jahr
2000 die Forstpflanzenziichtung so weit fortgeschrit-
ten sein wiirde, dass nahezu das gesamte forstliche
Vermehrungsgut entweder aus vegetativer Vermeh-
rung gepriifter Klone oder, zu geringeren Anteilen,
aus Samenplantagen hervorgeht. Mutationsziich-
tung einschliesslich der Herstellung polyploider
Pflanzen durch Colchizinbehandlung sollten wich-
tige Ziichtungsmethoden darstellen. Die gezielte An-
derung und Verbesserung von Genen durch «chemi-
sche Einwirkung auf die DNA» wurde als Perspektive
angedeutet. Der Artikel von Rohmeder gibt Erwar-
tungen an das Fach Forstgenetik aus dieser Zeit zu-
treffend wieder. Eine retrospektive Betrachtung der
Ergebnisse forstgenetischer Forschung zu Beginn des
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21. Jahrhunderts zeigt jedoch, dass nur sehr wenige
dieser Erwartungen eingetreten sind. Zumindest in
Mitteleuropa wird forstliches Vermehrungsgut nach
wie vor weit iberwiegend in rein phinotypisch se-
lektierten Bestdnden produziert und als ziichterisch
kaum bearbeitetes Saatgut oder als Sdmlinge in den
Handel gebracht. Ergebnisse neuerer forstgenetischer
Arbeiten scheinen auf den ersten Blick oft nur eine
marginale Bedeutung fiir andere Disziplinen der
Forstwissenschaften und die praktische Forstwirt-
schaft zu haben.

Ist Forstgenetik also eine Wissenschaft unein-
geloster Versprechen, die, weitgehend losgelost von
anderen Fachern, ein isoliertes Gebiet am Rande der
Forstwissenschaften bearbeitet? Die folgenden Aus-
fiihrungen sollen zeigen, dass gerade das Gegenteil
tatsachlich der Fall ist, wenn auch, wie hdufig in den
Wissenschaften, bedeutsame Fortschritte in Gebie-
ten erreicht wurden, die lange Zeit nicht im Zent-
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rum des Interesses standen. Unser heutiges Verstand-
nis der genetischen Diversitat von Waldbdaumen und
anderen Organismen des Waldes belegt die unver-
zichtbare Bedeutung der Bertiicksichtigung geneti-
scher Aspekte bei Diskussionen iiber die nachhaltige
Nutzung und den Schutz von Wildern. Der Spagat
zwischen grundlagenorientierter Forschung und
Arbeiten mit konkretem Anwendungsbezug, zu
dem auch andere biologisch/6kologisch orientierte
Facher der Forstwissenschaften aufgerufen sind, ist
in neueren forstgenetischen Arbeiten gegliickt. Die
Beschéftigung mit der Genetik von Bdumen und
anderen Organismen des Waldes wie Wildtieren,
Insekten, Pilzen und Mikroorgansimen ist nicht
nur ein wissenschaftlich interessantes und sich ra-
sant entwickelndes selbststandiges Forschungsge-
biet, sondern liefert, hdufig in gemeinsamen Projek-
ten mit anderen Zweigen der Forstwissenschaften
und der Biologie,! auch wichtige Grundlagen fiir pra-
xisnahe Anwendungen.

Molekulargenetik und
prioritare Forschungsfelder

Wohl kein anderes Forschungsgebiet in der
Biologie ist in den vergangenen Jahren einem so ra-
santen Wandel unterlegen wie die Molekulargenetik.
Erste Berichte iiber die nahezu vollstandige Sequen-
zierung des menschlichen Genoms erfolgten im Jahr
2001 (Venter et al 2001), als vollstindig entschlis-
selt gilt es seit 2003 (Collins et al 2003). Nur kurze
Zeit spater, namlich im Jahr 2008, hat ein Konsor-
tium begonnen, die Genome von mindestens 1000
Menschen innerhalb von drei Jahren vollstandig zu
sequenzieren (Kaiser 2008). Inzwischen hat die Firma
«Complete Genomics» sogar angekiindigt, bereits in
diesem Jahr (2010) etwa 10000 menschliche Genome
vollstindig zu sequenzieren.2 Die Kosten fiir die Se-
quenzierung eines menschlichen Genoms werden
von etwa 100 Millionen Dollar im Jahr 2005 auf
ungefahr 5000 Dollar ab dem Jahr 2011 fallen. Das
Genom eines Waldbaums, namlich der Pappel Popu-

Genomgrosse Anzahl Gene

T Basenpaare Lange (cm) &
G (bp x 106)

Anzahl

- <5 0.1 4300

5 ca. 115 ca. 3 25500
19 ca. 500 ca. 16 > 41000
23 ca. 3000 ca. 100 < 25000
12 ca. 25000 ca. 800 unbekannt

Tab 1 Genomgréssen beim Bakterium Escherichia coli, bei der krautigen Modellpflanze
Arabidopsis thaliana, der nordamerikanischen Pappel Populus trichocarpa, dem Menschen
(Homo sapiens) und der Waldkiefer (Pinus spp.). Angegeben sind die Grésse des haploiden
Chromosomensatzes, die Genomgrésse in Millionen Basenpaaren (bp x 106) sowie als
hypothetischer DNS-Strang in cm und die ungefdhre Zahl der fiir Proteine kodierenden

Gene.
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lus trichocarpa, wurde ebenfalls bereits sequenziert.
Unerwartet war beispielsweise das Ergebnis, dass es
mehr Funktionsgene, deren Information in Proteine
umgeschrieben wird, enthédlt als das menschliche
Genom, obwohl es wesentlich kleiner ist (Tabelle 1;
Tuskan et al 2006). Auch fiir viele andere Baumarten
zum Beispiel der Pinaceen (Kiefern, Fichten) und Fa-
gaceen (Eichen, Kastanie) sind in den vergangenen
Jahren umfangreiche Informationen iiber ihre «ge-
nomischen Ressourcen» zusammengetragen worden,
die nun zur Charakterisierung genetischer Variati-
onsmuster auf unterschiedlichen Ebenen und mit
verschiedenen Zielen genutzt werden kénnen (z.B.
Namroud et al 2008), wie die folgenden Beispiele na-
her belegen.

Wir wissen daher heute nicht nur, dass Wald-
bdume im Vergleich zu anderen Organismen iiber
hohe genetische Variation verfiigen (Hamrick &
Godt 1996), sondern haben auch ein wesentlich bes-
seres Verstandnis der evolutiondren Vergangenheit
vieler Waldbaumpopulationen als noch vor wenigen
Jahren (Gugerli & Sperisen 2010, dieses Heft). Zudem
kénnen neue molekulargenetische Methoden ge-
nutzt werden, um die genetischen Grundlagen der
Variation an anpassungsrelevanten und ertragsbe-
stimmenden Merkmalen zu verstehen und um ein
Verstandnis der funktionalen Bedeutung von gene-
tischer Variation fiir naturnahe Okosysteme zu er-
langen.

Abstammungsrekonstruktion und

Evolutionsgeschichte

Genetische Variation innerhalb einer Baumart
findet sich nicht nur an Genen mit bekannter Funk-
tion, sondern auch in vielen Bereichen der DNA, die
keine fiir die Synthese von Enzymen und anderen
Polypeptiden wichtige Informationen enthalten und
die keine besondere Bedeutung zu haben scheinen.
Deren Variation wird daher oft als «<anpassungsneu-
tral» betrachtet. Die Beobachtung dieser «neutralen»
Variation ist methodisch vergleichsweise einfach,
erlaubt aber gleichwohl bedeutsame Riickschliisse
auf die Vergangenheit von einzelnen Baumen oder
ganzen Bestdnden. So kann etwa die Verbreitung ge-
netischer Information innerhalb von Bestinden
durch Pollen und Samen mittels Elternschaftsana-
lysen und auf der Basis verschiedener Modelle (Bur-
czyk & Koralewski 2005) untersucht werden.

Die Beobachtung der Variation der DNA von
Chloroplasten und Mitochondrien erlaubt in vielen
Fédllen interessante Riickschliisse auf die weiter zu-

1 Z.B. Projekt Klimafolgenforschung in Niedersachsen (KLIFF),
www.kliff-niedersachsen.de.vwebS5-test.gwdg.de/?page_id=26,
und die Forschungsplattform Biodiversitatsexploratorien,
www.biodiversity-exploratories.de (24.3.2010).

2 www.biotechniques.com/news/Complete-Genomics-lowers-
third-generation-sequencing-price-to-under-5000/biotech-
niques-180414.html (3.5.2010)
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riickliegende evolutiondre Vergangenheit von Popu-
lationen, da diese Bereiche der DNA nur {iber einen
Elternteil, also uniparental, weitergegeben werden
und nur selten mutieren. Die Populationsgeschichte
europdischer Waldbaumarten ist im Wesentlichen
durch die letzte Eiszeit und die nacheiszeitliche
Riickwanderungsgeschichte (Petit et al 2003) sowie,
je nach Baumart und Region sehr unterschiedlich,
durch den Menschen, der Vermehrungsgut oft weit-
raumig verfrachtet hat (z.B. Gailing et al 2007), be-
stimmt. Diese Prozesse habe Spuren in der geneti-
schen Variation von Waldbdumen hinterlassen, die
insbesondere durch die Untersuchung uniparental
vererbter Genmarker sichtbar werden. Gugerli et al
(2010, dieses Heft) beschreiben in ihrem Beitrag die
Bedeutung der Populationsgeschichte fiir die gene-
tische Variation von europdischen Baumarten.

Die Suche nach «wichtigen» Genen

Ein bedeutsames Anwendungspotenzial fiir
Untersuchungen zur genetischen Variation ergibt sich
insbesondere dann, wenn es gelingt, die Bedeutung
der Variation an bestimmten Genorten fiir anpas-
sungsrelevante oder ertragsbestimmende Merkmale
zu erkennen (Gonzaléz-Martinez et al 2006). Es sol-
len bei solchen Ansdtzen hdufig bestimmte Geno-
typen mit phanotypischen Merkmalsauspragungen
korreliert und in einen funktionalen Zusammenhang
gebracht werden, um die genetischen Grundlagen der
Variation 6kologisch oder 6konomisch bedeutsamer
Merkmale, also adaptiver und ertragsbestimmender
Eigenschaften, auf der Basis «populationsgenomi-
scher» Ansétze besser zu verstehen (Krutovsky 2006).

Durch die Untersuchung der Variation an ver-
mutlich selektionsneutralen genetischen Markern
und von adaptiven Merkmalen in Nachkommen-
schaften aus kontrollierten Kreuzungen ist es mog-
lich, die Bedeutung bestimmter Bereiche der DNA
fiir anpassungsrelevante Variation zu erkennen. Ent-
sprechende Untersuchungen zur Identifikation von
sogenannten «Quantitative Trait Loci» (QTL) werden
von Gailing (2010, dieses Heft) vorwiegend am Bei-
spiel von Eichen (Quercus sp.) dargestellt. Diese Un-
tersuchungen zeigen die Bedeutung einzelner Gene
fiir adaptive Merkmalsvariation und erlauben die
grobe Lokalisierung der Gene mit grossem Einfluss
auf den Chromosomen relativ zu den beobachteten
Marker-Genorten (Gailing et al 2008), ohne dass die
kontrollierenden Gene damit selbst prizise erkannt
oder funktional charakterisiert wiaren. Zum letztge-
nannten Zweck ist die Variation an «Kandidatenge-
nen», also Genen mit einer méglichen Bedeutung
fir ein bestimmtes Merkmal, mit phdnotypischer
Variation in grossen Populationen zu assoziieren
(Krutovsky & Neale 2005). Erste Ergebnisse, die sol-
che Assoziationen belegen, liegen zum Beispiel fiir
die Aspe (Populus tremula) vor, bei der Assoziations-
untersuchungen eine Kontrolle des Vegetationsab-
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schlusses durch ein bekanntes Gen nahelegen (Ing-
varsson et al 2006). Die Effekte einzelner Genorte
scheinen aber recht klein zu sein und in der Regel
nur wenige Prozent der Gesamtvariation an anpas-
sungsrelevanten Merkmalen zu erkldren; entspre-
chend schwer ist ihr Nachweis.

Funktionale Bedeutung von genetischer
Variation fiir Okosysteme und ihre Dienst-
leistungen

Untersuchungen zur Biodiversitdt auch kom-
plexer Okosysteme widmen sich iiber die reine Be-
schreibung biologischer Vielfalt hinaus seit einiger
Zeit vermehrt der Analyse von deren Bedeutung fiir
Okosystemprozesse (Loreau et al 2001) und fiir die
Dienstleistungen von Okosystemen (Steffan-Dewen-
ter et al 2007). Forschungsbedarf besteht hier insbe-
sondere hinsichtlich der diesbeziiglich bislang kaum
untersuchten 6kosystemaren Bedeutung innerartli-
cher Variation (Whitham et al 2008). In intensiv ge-
nutzten landwirtschaftlichen Produktionssystemen
leistet genetische Variation einen unverzichtbaren
Beitrag zur langfristigen Erhaltung beziehungsweise
Steigerung der Produktivitdat durch Pflanzenziich-
tung (Dekkers & Hospital 2002). Der Stand des Wis-
sens ist in komplexeren naturnahen Okosystemen
(Miiller-Starck et al 2005) und bei ziichterisch nicht
oder weniger bearbeiteten Arten noch geringer. Ge-
rade aus diesem Grund ist weitere Forschung zur Un-
tersuchung der Bedeutung genetischer Variation fiir
die nachhaltige Nutzung von Waldokosystemen be-
sonders dringlich.

Viele Problemstellungen in diesem Umfeld
sind eng mit der menschlichen Einflussnahme auf
Okosysteme verkniipft (Finkeldey & Ziehe 2004). Ge-
netische Variation kann durch Degradierung oder
Fragmentierung von Okosystemen verloren gehen
und ist somit ein bedeutsamer Teil zu schiitzender
nattirlicher Ressourcen. Andererseits stellt geneti-
sche Variation nicht nur einen wesentlichen Teil des
Problems, sondern auch einen Beitrag zur Losung
dar, da sie Voraussetzung fiir evolutiondre Anpas-
sungsprozesse an in der Regel durch den Menschen
bewirkte Umweltverdnderungen ist. Die Fahigkeit
von Waldbdumen, sich auch an extreme Umweltver-
anderungen rasch anpassen zu kénnen, ist vielfach
belegt (Abbildung 1), auch wenn die Anpassungsme-
chansimen hédufig noch unklar sind.

Anwendungen

Das Erscheinungsbild eines Baumes, sein Pha-
notyp, ergibt sich aus dem komplexen Zusammen-
spiel der in ihm gespeicherten genetischen Informa-
tion, seines Genotyps, mit den Umweltbedingungen,
denen der Baum ausgesetzt war und ist. Dieser seit
Langem bekannte, einfache Sachverhalt stellt nach
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Abb 1 Kiefern (Pinus
sylvestris) in unmittel-
barer Nédhe zum explo-
dierten Atommeiler in
Tschernobyl (im Hinter-
grund) zeigen Schad-
symptome, konnten
sich aber anpassen.

wie vor die wichtigste Grundlage fiir die Beriicksich-
tigung der Rolle genetischer Information zum Ver-
standnis der Angepasstheit und des Wachstums von
Baumen und Bestdnden dar.

Zichtung, also die gezielte Auswahl von be-
stimmten Genotypen fiir den Anbau, ist eine wich-
tige Moglichkeit zur Steigerung des Ertrags von
kiinstlich verjiingten Bestdnden. Moderne Ziich-
tungsmethoden basieren nach wie vor auf Feldver-
suchen; molekulare Arbeiten kénnen Ziichtung von
Waldbdaumen jedoch effektiver machen. Genetische
Ressourcen sind eine unverzichtbare Grundlage fiir
die Erhaltung naturnaher Okosysteme und fiir eine
nachhaltige Forstwirtschaft; es werden daher auch
forstgenetische Beitrdge zum Schutz natirlicher
Lebensgrundlagen angesprochen. Vor dem Hinter-
grund sich rasch dndernder Umweltbedingungen ist
die Analyse der Chancen und Risiken genetischer
Anpassungsstrategien zum Beispiel an den Klima-
wandel ein wichtige Herausforderung an die forst-
genetische Forschung.

Konventionelle Ziichtung

Forstpflanzenziichtung basiert zu wesentli-
chen Anteilen auf der jahrzehntelangen Beobach-
tung anpassungsrelevanter und ertragsbestimmen-
der Variation in langfristig angelegten Feldversuchen
(Williams et al 2002). Die Anlage, Betreuung, inten-
sive Beobachtung und Auswertung dieser Versuche
(insbesondere Herkunftsversuche, Nachkommen-
schaftspriifungen und Klontests) mittels quantita-
tiv-genetischer Methoden ist daher auch kiinftig un-
verzichtbar. Eine Tendenz zur Abnahme der Zahl
beobachteter Versuchsflichen in Mitteleuropa gibt
daher Anlass zur Besorgnis, zumal die fiir komplexe
quantitativ-genetische Untersuchungen erforderli-
che Expertise verloren zu gehen droht.
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Ziichtungsziele dndern sich mit neuen ékono-
mischen und 6kologischen Rahmenbedingungen;
Programme sind entsprechend anzupassen. Stand
noch vor Kurzem allein eine Ertragssteigerung durch
Verbesserung von Massen- oder Wertleistung im
Zentrum von Ziichtungsvorhaben bei Waldbdumen,
so ist heute sicher auch die Variation der Umweltbe-
dingungen in Raum und Zeit zu berticksichtigen.
Zichtungsverfahren wie das von Namkoong (1984)
vorgeschlagene «multiple population breeding»,
die die Heterogenidat von Umweltbedingungen be-
riicksichtigen und die Schaffung differenzierter
Populationsstrukturen sowie die Etablierung von
Populationen mit bestimmten Eigenschaften und
unterschiedlichem Anpassungsverhalten zum Ziel
haben, sind besonders geeignet, Ziichtungs- und
Erhaltungsziele in einer kohdrenten Strategie mit-
einander zu verbinden (Eriksson et al 1993).

Ein funktionales Verstandnis der genetischen
Grundlagen adaptiver und ertragsbestimmender
Merkmale setzt neben der molekularen Charakteri-
sierung moglicherweise bedeutsamer Gene auch die
Beobachtung der phanotypischen Merkmale in den
gleichen Kollektiven voraus (Gonzaléz-Martinez et
al 2006). Nicht zuletzt aus diesem Grund ist eine
kiinftig verstarkte Zusammenarbeit molekular und
quantitativ-genetisch ausgerichteter Forschung in
der Forstpflanzenziichtung geboten.

Gentechnische Veranderung

von Waldbaumen

Waldbdaume koénnen genau wie andere Orga-
nismen mit gentechnischen Methoden verdndert
werden (Rautner 2001). Nach einer solchen Verdn-
derung ergeben sich bei vielen Pflanzen phadnoty-
pisch sichtbare Effekte, die auch ziichterisch genutzt
werden konnen (Sedjo 2006). Die Nutzung gentech-
nischer Methoden kommt bei Waldbdumen in erster
Linie im Rahmen sehr intensiver Produktionssysteme
sowie fiir spezielle Anwendungen auf kleinen, bei-
spielsweise kontaminierten Flichen (Peuke & Ren-
nenberg 2005) in Betracht. Mit den gegenwartig ver-
figbaren gentechnischen Methoden konnen nur
einzelne oder sehr wenige Gene verandert werden.
Ein Ziichter ist aber an der Optimierung von vielen
Merkmalen interessiert, von denen jedes einzelne in
der Regel von wiederum vielen Genen bestimmt
wird. Gentechnische Verdnderungen konnen daher
konventionelle Ziichtungsprogramme nicht erset-
zen, sondern diese allenfalls ergdnzen. Da fortge-
schrittene konventionelle Forstpflanzenziichtung in
Mitteleuropa mit der Ausnahme von Pappeln eine
nur untergeordnete Rolle spielt und in den vergan-
genen Jahrzehnten wenig gefordert wurde, ist die
Basis fiir die Nutzung gentechnisch verdnderter
Baume entsprechend klein. Mit Ausnahme einiger
Pappelplantagen in China gibt es auch in den ande-
ren Regionen der Welt bislang keine kommerziellen
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Plantagen mit gentechnisch modifizierten Wald-
baumen, wahrend weltweit bereits im Jahr 2004 auf
iber 80 Mio. ha landwirtschaftlicher Nutzflache
gentechnisch verdanderte Kulturpflanzen, insbeson-
dere Mais, Soyabohne und Baumwolle, angebaut
wurden (White et al 2007).

Die Nutzung gentechnisch verdnderter Baume
wird weltweit von weiten Teilen der Offentlichkeit
kritisch betrachtet (Sedjo 2006). Viele der von Kriti-
kern vorgebrachten Argumente sind wenig stichhal-
tig und tiberschitzen Risiken ebenso, wie der poten-
zielle Nutzen vernachldssigt wird (Strauss et al 2009).
Eine ausgewogene Diskussion bedarf jedoch eines
Blicks auf das gesamte Produktionssystem, fiir das
gentechnisch verdnderte Baume eine Option dar-
stellen. Daraus ergeben sich bei einer globalen Sicht
geradezu zwingend sehr unterschiedliche Bewertun-
gen. In Mitteleuropa stellt die Maximierung der
Produktion zulasten anderer Waldfunktionen einen
seltenen Ausnahmefall zum Beispiel in Kurzum-
triebsplantagen dar. Konzepte fiir die Einbringung
gentechnisch verdnderter Waldbdaume in einen
Waldbau auf 6kologischer Grundlage liegen nicht
vor und diirften schwer zu entwickeln sein.

Trotz dem bestenfalls geringen Potenzial der
Nutzung dieser Baume in Mitteleuropa und entspre-
chend wenig intensiver Forschung auf diesem Ge-
biet wird Forstgenetik in der Offentlichkeit nicht sel-
ten mit der Produktion gentechnisch modifizierter
Baume gleichgesetzt und entsprechend kritisch ge-
sehen. Weitere Forschung zur Uberpriifung von Ri-
siken beim Anbau gentechnisch verdnderter Wald-
baume wird als dringlich erachtet (Hoenicka &
Fladung 2006). Beachtet werden sollte auch, dass in
vielen Féllen weniger die gentechnische Verdnde-
rung selbst als vielmehr ein Ubergang von sexueller
auf klonale Vermehrung der Ziichtungsprodukte
eine mogliche Gefahrdung fiir die biologische Viel-
falt darstellt. Der Anbau gentechnisch modifizierter
Baume ist zumindest mittelfristig in Mitteleuropa
nicht nur gesellschaftspolitisch inakzeptabel, son-
dern basiert fiir einen Grossteil der hiesigen Wald-
flache auf unklaren Zielen und widerspricht den
Prinzipien multifunktionaler und naturnaher Forst-
wirtschaft.

Markergestiitzte Selektion

Gelingt die Identifizierung von Genen mit
direkter Bedeutung fiir ertragsbestimmende Merk-
male, so ist es moglich, auf der Basis der Beobach-
tung der Variation an diesen Genen zu selektieren
und gezielt solche allelische Varianten in Ziichtungs-
produkten zu kombinieren, die zu erwiinschten
Merkmalsauspragungen fiithren. Ein solcher Ansatz
scheitert noch an der mangelhaften Charakterisie-
rung ertragsbestimmender Gene, stellt aber fiir ei-
nige Gattungen (zum Beispiel Populus und Pinus) mit-
telfristig eine wichtige Option dar (Burdon & Wilcox
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2007). Da eine solche Selektion und Ziichtung allein
auf der Basis vorhandener, natiirlicher Variation ba-
siert, gibt sie keinen Anlass zu gesellschaftspolitischer
Kritik. Allerdings kann die Nutzung genomischer
Informationen fiir die Ztichtung von Forstpflanzen
ebenfalls konventionelle Ziichtungsprogramme nicht
ersetzen, wohl aber deren Effektivitat vermutlich er-
heblich steigern. Populationsgenomische Untersu-
chungen koénnen also einen wichtigen Beitrag zur
Forstpflanzenziichtung leisten, wenn sie Teil einer
Ziuchtungsstrategie sind, die auch andere Aspekte wie
beispielsweise Feldversuche und Vermehrungspopu-
lationen (z.B. Samenplantagen) umfasst. Ersetzen
konnen diese modernen Ansdtze eine in sich konsis-
tente Ziichtungsstrategie nicht.

Herkunftssicherheit

Das Ziel, durch Untersuchung der Variation
an anpassungsrelevanten und ertragsbestimmenden
Genorten die Qualitdit von Vermehrungsgut bezie-
hungsweise dessen Eignung fiir den Anbau in einer
Region zumindest teilweise erkennen zu konnen, ist
noch nicht erreicht. Dennoch kann die Untersuchung
genetischer Marker mit bereits verfiigbaren Metho-
den dazu beitragen, Aussagen zur Eignung von Ver-
mehrungsgut zu machen. Anhand der Unterschiede
in den Haufigkeitsverteilungen genetischer Typen
zwischen Populationen, also anhand ihrer geneti-
schen Strukturen, ist es ndmlich moglich, Aussagen
zum angegebenen Ursprung von Vermehrungsgut,
zum Beispiel zum Erntebestand von Saatgut oder
Samlingen, zu tberpriifen. In Deutschland nutzen
zwei Verfahren genetische Marker zur Uberpriifung
der Herkunft von forstlichem Vermehrungsgut: der
Zertifizierungsring fiir iiberpriifbare Forstliche Her-
kunft Stiddeutschland e.V. (ZiiF)3 und der Verein Fo-
rum forstliches Vermehrungsgut e.V.4 Beide Vereine
verlangen die Einsendung von Riickstellproben wah-
rend verschiedener Stadien der Produktion von Ver-
mehrungsgut. Neben anderen Methoden werden
auch je Baumart unterschiedliche genetische Mar-
ker genutzt, um Aussagen tiber die Herkunft von Ver-
mehrungsgut zu tberpriifen. Zertifiziert wird mit
beiden Methoden nicht unmittelbar die genetische
Qualitdt, sondern die Richtigkeit der Angaben zum
Ursprung des Vermehrungsgutes, die natiirlich die
Einhaltung der relevanten Regelungen nach dem
Forstvermehrungsgutgesetz (FoVG; Bundesgesetz-
blatt Jahrgang 2002, Teil I, Nr. 32; 1658 ff.) ein-
schliesst. Die Verfahren stellen damit einen be-
deutsamen Durchbruch bei der Herstellung von
Herkunftssicherheit forstlichen Vermehrungsgutes
dar und stirken das Vertrauen der Abnehmer von
Vermehrungsgut, also der Forstbetriebe, in dessen
Produzenten, vorwiegend Baumschulen. Die Uber-

3 www.zuef-forstpflanzen.de (24.3.2010)
4 www.isogen.de (24.3.2010)
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nahme dieser Methoden oder die Einfithrung éhn-
licher Verfahren in benachbarten Landern mit ver-
gleichbaren Problemen bei der Feststellung von
Herkunftssicherheit ist sehr zu empfehlen.

Erhaltung forstgenetischer Ressourcen

Genetische Ressourcen sind ein wichtiger As-
pekt biologischer Vielfalt; demzufolge miissen Be-
mithungen zum Schutz von Biodiversitdt in Wéldern
die Erhaltung forstgenetischer Ressourcen beriick-
sichtigen. Die direkte Einflussnahme des Menschen
durch Anderung der Landnutzungsform stellt nach
wie vor die global grosste Bedrohung fiir die Bio-
diversitdt dar (Foley et al 2005). Da die Landnutzung
in Mitteleuropa vergleichsweise stabil ist und die
Waldflache sogar geringfiigig wachst, ist die Dring-
lichkeit von Konservierungsmassnahmen geringer
als in Regionen mit hoherer Biodiversitat und schwin-
denden Wildern, wie insbesondere in den Tropen
(Finkeldey & Ziehe 2004). Dennoch kénnen insbe-
sondere fiir seltene Arten die Auswahl genetischer
Ressourcen und deren gezielte Erhaltung auch in
Mitteleuropa dringlich sein (z.B. Rotach 2000). Be-
standesbildende Arten werden hédufig in situ, also im
Wald, erhalten und gegebenenfalls nattirlich ver-
jingt. Auf die Grenzen der In-situ-Erhaltung gerade
bei seltenen Baumarten weist zum Beispiel Klein-
schmit (2000) hin. Der Wildapfel ist in vielen Regi-
onen Mitteleuropas so selten, dass er keine funktions-
fahigen Reproduktionseinheiten mehr bildet. Falls
isolierte Biume tiberhaupt fruktifizieren, werden sie
oft mit dem Pollen von Kultursorten bestdubt. In
dieser Situation sind die Konservierung ex situ und
die Anlage klonaler Erhaltungssamenplantagen drin-
gend geboten.

Forensische Fragen: Identifikation mittels

des genetischen Fingerabdrucks

Die Entwicklung (Finkeldey & Hattemer 2007)
und Umsetzung® von Strategien zur Erhaltung gene-
tischer Ressourcen stellt ein Kerngebiet forstgeneti-

scher Aufgaben dar. In den vergangenen Jahren wer-
den zudem verstarkt genetische Methoden genutzt,
um Verstosse gegen internationale Schutzabkommen
oder nationale gesetzliche Regelungen auf der Basis
genetischer Untersuchungen zu erkennen. Fiir ent-
sprechende Anwendungen ist oft die Isolierung von
DNA aus «schwierigem» Gewebe wie Rohholz oder
bearbeitetem Holz die Voraussetzung (Abbildung 2).
Hier wurden jlingst ermutigende Fortschritte er-
reicht (z.B. Deguilloux et al 2003; Rachmayanti et
al 2009). Die Uberpriifung der Herkunft von Holz
mit molekulargenetischen Methoden hat insbeson-
dere fiir Tropenholz ein hohes Potenzial. Falsch-
angaben zu Holzarten oder zum Einschlagsgebiet
konnen auf der Basis genetischer Marker erkannt
werden (Finkeldey et al 2007a). Zollbehérden, Zer-
tifizierungsorganisationen, dem Holzhandel, den
Prinzipien einer nachhaltigen Forstwirtschaft ver-
pflichteten Forstbetrieben und den Endnutzern wird
damit ein kaum manipulierbares Instrument zur
Uberpriifung von Holz zweifelhafter Herkunft gege-
ben. Vielversprechende Ergebnisse liegen fiir die
wichtige stidostasiatische Baumfamilie der Diptero-
carpaceen (Holzname: z.B. Meranti) bereits vor (Fin-
keldey et al 2010).

Neben den skizzierten Anwendungen im Be-
reich des Schutzes natiirlicher Ressourcen insbe-
sondere durch die Erkennung illegal geschlagenen
Holzes kénnen dhnliche Methoden auch fiir andere
forensische Anwendungen genutzt werden. Sie erlan-
gen zunehmende Bedeutung in privat- und straf-
rechtlichen Angelegenheiten (Finkeldey et al 2007b).

Strategien zur Anpassung an den

Klimawandel

Anderungen von Umweltbedingungen auf lo-
kaler, regionaler und globaler Ebene stellen nicht
nur eine Bedrohung forstgenetischer Ressourcen dar,
sondern sind zugleich der wesentliche Grund fiir die
Bedeutung der Erhaltung genetischer Variation bei
Waldbdumen: Genetisch variable Waldbaumpopu-
lationen kénnen sich durch Anderung ihrer geneti-
schen Strukturen an sich wandelnde Umweltbedin-
gungen anpassen (Whitham et al 2008).

Der prognostizierte Klimawandel stellt fiir
Mitteleuropa die wohl gravierendste Umweltveran-
derung dar. Arealverschiebungen bei Waldbdumen
erscheinen unausweichlich und finden, wenn auch
noch weitgehend kryptisch, wohl bereits statt (Jump
et al 2009). Szenarien zur kiinftigen Entwicklung der
Waldvegetation Mitteleuropas (Kolling & Zimmer-
mann 2007), die das physiologische und evolutionare
Potenzial von Baumarten zur Anpassung an den Kli-
mawandel unberticksichtigt lassen, tibersehen zen-
trale Aspekte und stellen keine geeignete Basis fiir
konkrete Handlungsempfehlungen dar. Es kann aber

Abb 2 DNA kann auch aus Holz (hier: tropisches Meranti) isoliert und fiir forensische
Zwecke oder zur Identifikation von Arten oder Herkunftsregionen analysiert werden.

S http://blag.fgr.genres.de/index.htm (24.3.2010).
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Abb 3 Die Erhaltung und der Schutz forstgenetischer Ressourcen im Stiden Europas wird
in Anbetracht des prognostizierten Klimawandels auch fiir die zentraleuropdische Forst-
wirtschaft bedeutsam. Abgebildet ist ein artenreicher, naturnaher Mischwald im Norden
Griechenlands.

erwartet werden, dass die Nutzung und der Schutz
forstgenetischer Ressourcen in warmeren Klima-
regionen im siidlichen Europa fiir zentraleuropai-
sche Gebiete bedeutsam werden (Abbildung 3), auch
wenn zum gegenwadrtigen Zeitpunkt ein weitrdu-
miger Transfer von Vermehrungsgut fiir Wiederauf-
forstungen noch nicht empfohlen werden kann.
Miiller-Starck & Felber (2010, dieses Heft) belegen
das verglichen mit anderen Baumarten geringe Po-
tenzial fiir evolutiondre Anpassungsprozesse bei der
Larche im Alpenraum und stellen vor diesem Hin-
tergrund die Moglichkeiten der Anpassung an den
Klimawandel fiir diese Art infrage.

Viele Untersuchungen zur Klarung der gene-
tischen Basis anpassungsrelevanter Variation bei
Waldbdumen (siehe auch Gailing 2010, dieses Heft)
betrachten Eigenschaften wie Trockenheitsresistenz,
das Austriebsverhalten und andere Merkmale, die in
direktem Zusammenhang mit der Anpassung an den
Klimawandel stehen (Vornam et al 2007). Unser
noch sehr liickenhaftes Verstindnis der molekula-
ren Grundlagen evolutiondrer Anpassungsvorgange
als Reaktion auf eine globale Erwdarmung wird daher
in den kommenden Jahren sicher verbessert werden
(Gonzaléz-Martinez et al 2006, Gailing et al 2009).

Genetische Aspekte im Waldbau

Konkrete Handlungsempfehlungen ergeben
sich aus forstgenetischen Arbeiten insbesondere
durch die Ubertragung von Forschungsergebnissen
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auf waldbauliche Strategien und Massnahmen (Hat-
temer 1978, Finkeldey & Ziehe 2004, Konnert et al
2007). Diese grundsitzliche Erwdgung gilt auch fir
die Entwicklung von Empfehlungen zu den Konse-
quenzen des Klimawandels. Miiller-Stark & Felber
(2010, dieses Heft) bezweifeln beispielsweise auf-
grund der von ihnen beobachteten geringen Varia-
tion der Larche im Alpenraum die Moglichkeiten der
Anpassung der Naturverjiingung dieser Baumart an
den Klimawandel und regen an, sich verstarkt auch
mit der Pflanzung der Larche in den Alpen zu befas-
sen. Die genetischen Prozesse wahrend der kiinstli-
chen und der natiirlichen Verjiingung von Bestdn-
den stehen héaufig im Zentrum der Entwicklung von
waldbaulichen Empfehlungen, da in dieser Phase des
Bestandeslebens das Potenzial fiir Anderungen ge-
netischer Strukturen am hochsten ist (Finkeldey &
Ziehe 2004).

Schlussfolgerungen und Ausblick

Technologische Durchbriiche, die zunédchst in
der Humangenetik und dann auch bei Modellorga-
nismen sowie landwirtschaftlichen Nutztieren und
Nutzpflanzen Verwendung finden, eroffnen auch
fiir Waldbaume mittelfristig die Perspektive, geneti-
sche Variation direkt mit anpassungsrelevanten und
ertragsbestimmenden Merkmalen zu verbinden. Die
sich aus diesen Ansidtzen ergebenden Moglichkeiten
zur Charakterisierung lokaler Anpassungsprozesse
sind unbedingt zu nutzen. Der Aufwand fiir Unter-
suchungen in diesem Gebiet ist jedoch erheblich,
sodass die Gefahr einer Schwerpunktsetzung an-
hand gegenwartig verfiigbarer Methoden besteht,
die nicht selten schon nach kurzer Zeit durch noch
effektivere Techniken ersetzt werden. Auch kiinftig
sollte daher aus einem sich stindig erweiternden
Spektrum verfiigbarer Methoden zur Charakterisie-
rung genetischer Variation die fiir eine konkrete Pro-
blemstellung effektivste gewédhlt werden.

Der mit der Nutzung moderner molekularge-
netischer Methoden verbundene Aufwand macht
Kooperationen auf nationaler und internationaler
Ebene unumgdnglich (Collins et al 2003). Dieser ist
jedoch keinesfalls der einzige Grund fiir eine kiinf-
tig weiter verstarkte internationale Zusammenarbeit,
wie sie auf europdischer Ebene vom Exzellenznetz-
werk «Evoltree»® betrieben wird. Papageorgiou &
Drouzas (2010, dieses Heft) weisen beispielsweise auf
die internationale Dimension von Arbeiten zur Nut-
zung und zum Schutz forstgenetischer Ressourcen
hin.

In den vergangenen Jahren hat sich ein breit
gefachertes Anwendungsgebiet fiir innovative forst-
genetische Ansitze ergeben. Die oben angesproche-

6 www.evoltree.org (24.3.2010)
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nen Verfahren zur Verbesserung der Herkunftssicher-
heitvon forstlichem Vermehrungsgutin Deutschland
sowie forensische Untersuchungen sind hier nur als
Beispiele zu verstehen. Auch wenn sich die Progno-
sen von Rohmeder (1970) nur zu einem kleinen Teil
bewahrheitet haben, bleibt doch festzuhalten, dass
die Beschaftigung mit der genetischen Variation von
Waldbdumen nicht nur eines der interessantesten
Gebiete der Forstwissenschaften darstellt, sondern
auch ein erhebliches, wenn auch nicht immer voll
genutztes Anwendungspotenzial aufweist.

Eingereicht: 5. November 2009, akzeptiert (mit Review): 4. Mdrz 2010
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Genetik, Okologie, Forstwirtschaft:
Zusammenhidnge und Perspektiven

Unser Wissen lber die genetische Variation von Waldbaumen
wachst schneller als je zuvor. Die Eiszeiten und die nacheis-
zeitliche Riickwanderung haben die genetischen Variations-
muster europaischer Baumarten ebenso gepragt wie der
menschliche Einfluss. Moderne molekulargenetische Metho-
den erlauben die Untersuchung der genetischen Basis der Va-
riation an anpassungsrelevanten und ertragsbestimmenden
Merkmalen. Diese Arbeiten bilden die Basis fiir ein besseres
Verstandnis der funktionalen Bedeutung innerartlicher Vari-
ation fiir Waldékosysteme. Auf der Grundlage dieser aktuel-
len Forschungsfelder werden wichtige Anwendungen forst-
genetischer Arbeiten skizziert. Die Anlage und Beobachtung
von Feldversuchen, komplettiert durch eine molekulare Cha-
rakterisierung genetischer Variation an Genen mit ertragsbe-
stimmender Bedeutung, ist auch kiinftig von grosser Bedeu-
tung. Das Potenzial fiir die Nutzung transgener Baume wird
dagegen als in Mitteleuropa gering eingeschatzt. Bereits
heute lasst sich durch Untersuchung genetischer Marker die
Herkunftssicherheit von forstlichem Vermehrungsgut verbes-
sern; entsprechende Methoden werden in Deutschland rou-
tinemassig genutzt. Forstgenetik tragt zum Schutz natirlicher
Ressourcen nicht nur durch die Entwicklung und Umsetzung
von Massnahmen zur Erhaltung genetischer Ressourcen von
Waldbdumen bei, sondern auch durch die Bereitstellung von
Techniken, die Aussagen lber die Herkunft von Holz und an-
deren Holzprodukten und damit letztlich die Erkennung ille-
gal gehandelten Holzes erlauben. Ein besseres Verstandnis
von Vorgdngen zur Anpassung an den globalen Wandel setzt
die Berlicksichtigung evolutiondrer Prozesse voraus. Hand-
lungsempfehlungen zur Anpassung von Waldern an den Kli-
mawandel Mitteleuropas missen daher die genetische Vari-
ation der Baumarten beriicksichtigen. Eine weitradumige
Verfrachtung von forstlichem Vermehrungsgut von Siid nach
Nord kann auf Basis des derzeitigen Wissenstands nicht als
generell giiltiger Ansatz empfohlen werden, um Anpassung
an die Klimaerwarmung zu férdern.
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Génétique, écologie, foresterie:
interrelations et perspectives

Nos connaissances relatives a la variation génétique des ar-
bres forestiers s’accroissent plus rapidement que jamais. L'ére
glaciaire et la recolonisation postglaciaire ont influencé la va-
riation génétique des arbres européens tout autant que les
influences anthropogénes. Les méthodes modernes de géné-
tique moléculaire permettent I'examen du fondement géné-
tique de la variation de caractéristiques déterminantes dans
I'adaptation d’une essence et de sa productivité. Ces travaux
fondamentaux permettent une meilleure compréhension de
la signification fonctionnelle de la variation intraespéce pour
les écosystemes forestiers. D'importantes applications en gé-
nétique forestiére sont esquissées sur la base des travaux de
recherche en cours. L'aménagement et le suivi d’essais, com-
plétés par une détermination moléculaire de la variation gé-
nétique de genes déterminant l'accroissement, resteront im-
portants a l'avenir. Par contre, le potentiel d’utilisation d'arbres
transgéniques en Europe centrale est jugé faible. La détermi-
nation de la provenance de semences forestiéres pourrait étre
améliorée dés a présent a I'aide de marqueur génétique. Ces
méthodes sont régulierement utilisées en Allemagne. La gé-
nétique forestiére contribue a la protection des ressources na-
turelles, non seulement par le développement et la mise en
place de mesures de conservation des ressources génétiques
des essences forestieres, mais aussi par la mise a disposition
de techniques permettant de déterminer la provenance de
bois ou de produits dérivés du bois et ainsi de confondre le
bois issu de commerces illégaux. La prise en compte des pro-
cessus évolutionnaires est une condition préalable a une
meilleure connaissance des processus d’adaptation aux chan-
gements globaux. Les recommandations sylvicoles en prévi-
sion des changements climatiques doivent pour cette raison
prendre en compte la variation génétique des essences fores-
tiéres. Sur la base des connaissances actuelles, un transfert a
large échelle de semences du sud au nord pour promouvoir
I'adaptation des essences aux changements climatiques ne
peut pas étre considéré comme une solution universelle.
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