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

Herausgeber: Schweizerischer Forstverein

Band: 161 (2010)

Heft: 6

Artikel: Erfassung der adaptiven genetischen Variation der Eiche im Hinblick
auf den Klimawandel

Autor: Gailing, Oliver

DOl: https://doi.org/10.5169/seals-1097771

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: 05.04.2026

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


https://doi.org/10.5169/seals-1097771
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

Erfassung der adaptiven genetischen Variation
der Eiche im Hinblick auf den Klimawandel

Oliver Gailing

School of Forest Resources and Environmental Science, Michigan Technological University (USA)*

Assessment of adaptive genetic variation in oaks with relation to climate change

Climate change is projected to lead to a major reorganization of our forests. For example, higher annual mean
temperatures, longer growth seasons and drier summers are predicted for many parts of central and southern
Europe, and in North America. In order to understand the genetic adaptation to climate change we need a bet-
ter understanding of the genetic regulation of key traits involved in tolerance of water and temperature stress.
Oaks (Quercus spp.) are excellent model species to study the adaptation of forest trees to changing environ-
ments. They show a wide geographic distribution in Europe and in North America as dominant tree species in
many forests growing under a wide range of climatic and edaphic conditions.

With the availability of a growing amount of functional and expressional candidate genes we are now able to
test the functional importance of genes by associating nucleotide variation in these genes with phenotypic va-
riation in adaptive traits in segregating or natural populations. Studies trying to associate genetic variation with
phenotypic variation in adaptive traits can be performed in full-sib families derived from controlled crosses
(Quantitative Trait Loci [QTL] mapping) or in natural populations (association mapping). For several important
adaptive traits QTL were mapped, the underlying genes have to be tested in natural populations. A future ob-
jective is to test whether genes that underlie phenotypic variation in adaptive traits are involved in local genetic
adaptation and viability selection at the seedling stage, linked to reciprocal transplant experiments in order to

assess the performance over climatic gradients.
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oaks
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er Klimawandel wird voraussichtlich tief

greifende Auswirkungen auf die Walddko-

systeme haben. Da Waldbdaume wihrend
ihres Lebens standig wechselnden Umweltbedin-
gungen unterworfen sind, sind genetische Variation
in anpassungsrelevanten Genen und phinotypische
Plastizitat entscheidend fiir die langfristige Anpas-
sungsfahigkeit von Waldbaumpopulationen (Kru-
tovsky & Neale 2005). Die meisten Waldbdaume sind
fremdbefruchtend, und ihre Pollen und Samen zei-
gen Eigenschaften, die eine wirksame Verbreitung
uber grossere Distanzen ermdglichen. Als Folge wei-
sen Waldbdume an biparental vererbten Genen des
Kerngenoms zumeist eine hohe genetische Variation
innerhalb von Populationen, aber eine geringe Dif-
ferenzierung zwischen Populationen auf (z.B. Ham-
rick & Godt 1996). Zudem liegen bei fremdbefruch-
tenden Waldbdumen viele Genorte heterozygot
vor.

WISSEN

Die genetische Analyse adaptiver Merkmals-
unterschiede ist moglich, wenn genetisch variable,
d.h. an vielen Genorten heterozygote Baume einer
Art oder unterschiedlicher Arten gekreuzt und Nach-
kommenschaften erzeugt werden konnen, die so-
wohl an einfach untersuchbaren genetischen Mar-
kern als auch an adaptiven Merkmalen segregieren.
Liegt in Vollgeschwisterfamilien nach kontrollierter
Kreuzung ein variabler genetischer Marker auf dem
gleichen Chromosomenabschnitt wie ein Genort,
der ein wichtiges Merkmal mitbestimmt (Quantita-
tive Trait Locus, QTL), so ist die Variation dieses Mar-
kers mehr oder weniger eng mit der Variation dieses
Merkmals assoziiert (Geldermann 1975, Tanksley
1993). So kann die Lage von adaptiven und ertragsbe-
stimmenden Genorten auf den Chromosomen und
ihr jeweiliger mehr oder weniger grosser Einfluss auf
komplexe Merkmale wie beispielsweise Blattaustrieb
oder Trockenheitstoleranz erkannt werden. Aller-
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dings sind diese Chromosomenabschnitte noch sehr
gross und enthalten sehr viele Kandidatengene, die
moglicherweise an der genetischen Kontrolle des
Merkmals beteiligt sind.

Statt Kreuzungsnachkommenschaften kon-
nen auch natiirliche Populationen untersucht wer-
den, deren Mitglieder sich in vielen quantitativen
Merkmalen unterscheiden. Mit dieser als Assozia-
tionskartierung bezeichneten Methode kann bei
Waldbaumpopulationen, die sich durch hohe Re-
kombinationsraten auszeichnen, eine wesentlich
hoéhere Auflésung erzielt werden als mit der QTL-
Kartierung. Ziel ist es, die genetischen Mutationen
(Einzelnukleotid-Polymorphismen; Single Nucleo-
tide Polymorphism, SNP) zu identifizieren, die mit
der Variation von phianotypischen Merkmalen asso-
ziiert sind (z.B. Neale 2007).

QTL-Kartierung komplexer Merkmale
bei Waldbdumen

Genorte, die wichtige quantitative Merkmale
beeinflussen (QTLs), wurden bei Waldbdumen be-
reits fiir eine grosse Anzahl unterschiedlicher Merk-
male charakterisiert, beispielsweise fiir Laubaustrieb,
Holzqualitat, Winterhdrte und Trockenheitstoleranz
(siehe Krutovsky & Neale 2005). Die Anzahl der QTL
und ihre individuellen Effekte sind abhédngig vom
untersuchten Merkmal, von der Grosse der segregie-
renden Nachkommenschaft, der Art der Kreuzung
(inner- oder zwischenartlich; z.B. Lexer et al 2005)
und von den Umweltbedingungen, unter denen die
Pflanzen wachsen (z.B. Gailing 2008). Genotypische
Selektion innerhalb von Voll- und Halbgeschwister-
familien ist moglich und sogar effizienter als pha-
notypische Selektion fiir Merkmale mit massiger Erb-
lichkeit (0.2 bis 0.4), wenn einzelne QTL mehr als
5 bis 10% der additiven genetische Varianz erklaren
(Plomion et al 2007, Wu 2002).

Assoziationskartierung
bei Waldbdumen

Die langen Generationszeiten der meisten
Waldbdume sind ein Haupthindernis, um die gene-
tische Basis komplexer Merkmale mithilfe der QTL-
Kartierung charakterisieren zu kénnen (Brunner et
al 2004, Ingvarsson 2005, Neale & Savolainen 2004).
Ausserdem wird das Erkennen eines QTL durch das
Ausmass der allelischen Variation der Kreuzungs-
eltern begrenzt, d.h., der QTL wird nicht gefunden,
wenn die Kreuzungseltern keine genetische Varia-
tion in dem das Merkmal kontrollierenden Gen auf-
weisen (z.B. Neale & Savolainen 2004).

Es wurden bisher erst wenige Assoziations-
kartierungen bei Waldbaumen durchgefiihrt. Alle
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diese Untersuchungen fanden relativ schwache
Assoziationen zwischen der genetischen Variation
in Kandidatengenen und potenziell adaptiven oder
okonomisch wichtigen Merkmalen (z. B. Holzeigen-
schaften). Der Anteil der erkldarten phénotypischen
Variation in allen Untersuchungen (Gonzalez-Mar-
tinez et al 2007, Neale 2007, Thumma et al 2005) lag
zumeist unter 5% (Gonzalez-Martinez et al 2007).
Auch fiir andere Merkmale, die mit der Anpassung
an Trockenstress in Verbindung stehen, waren die
individuellen Effekte der Variation innerhalb eines
Gens vergleichsweise gering (< 4%; Neale 2007). Eine
schwache Assoziation wurde fiir das fitnessrelevante
Merkmal Wassernutzungseffizienz (gemessen als
Kohlensoff-Isotop-Diskriminierung) bei Pinus taeda
fiir das Dehydrin-1-Gen gefunden. Die allelische Va-
riation in diesem Gen erkldrte weniger als 1% der
phédnotypischen Variation (Gonzalez-Martinez et al
2008). In Zukunft sind genomweite Assoziationskar-
tierungen oder zumindest die Untersuchungen von
vielen tausend gleichmadssig tiber das Genom verteil-
ten Kandidatengenen notwendig.

Aufgrund der Schwierigkeit, zwischen kausa-
len und falsch-positiven Assoziationen zwischen
SNP-Genotyp und Merkmalsausprigung zu unter-
scheiden, ist es notwendig, den Effekt auf das adap-
tive Merkmal auch in Nachkommenschaften kont-
rollierter Kreuzungen mithilfe der QTL-Kartierung
zu Uberpriifen. Bei dieser zeigt nicht nur ein einzel-
ner Marker, in der Regel ein SNP, eine Assoziation
mit dem Merkmal, sondern aufgrund von geneti-
scher Kopplung sind auch die angrenzenden Marker
assoziiert. Solche Nachkommenschaften und gene-
tische Kopplungskarten stehen allerdings nur fiir
eine begrenzte Anzahl von Waldbaumarten zur Ver-
figung. Es ist demnach notwendig, neben den ge-
nomischen Ressourcen (cDNA-Banken und genomi-
sche DNA-Banken) ebenfalls Populationen fiir die
genetische Kartierung adaptiver Merkmale zu erzeu-
gen. Da adaptive und ertragsbestimmende Merkmale
zumeist von vielen Genen kontrolliert werden und
zudem einem starken Umwelteinfluss unterliegen,
sollten solche Untersuchungen sowohl unter kont-
rollierten Bedingungen (in Klimakammern) als auch
unter natiirlichen Bedingungen in unterschiedli-
chen Umwelten durchgefiihrt werden.

Eichen als Modellbaumarten

Eichen sind Modellbaumarten, die es erlauben,
die genetische Anpassung von Waldbdaumen an sich
andernde Umweltbedingungen zu untersuchen. So
zeigen Quercus robur L. und Q. petraea (Matt.) Liebl.
eine weite geografische Verbreitung als dominieren-
de Baumarten in vielen Waldern und wachsen unter
vielfaltigen klimatischen und edaphischen Bedin-
gungen. Obwohl beide Eichenarten in gemischten
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Abb 1 Quercus-robur-subsp.-slavonica-Bestand, der Ende des 19. Jahrhunderts im
Miinsterland gepflanzt wurde.

Bestinden vorkommen und untereinander hybridi-
sieren, zeigen sie unterschiedliche 6kologische An-
passungen. So bevorzugt die Stieleiche (Quercus ro-
bur) nahrstoffreichere und feuchtere, zeitweise auch
staunasse Boden, wahrend die Traubeneiche (Q. pe-
traea) auf trockeneren Boden wiachst.

Immer mehr genomische Ressourcen stehen
fir Eichen zur Verfiigung, wie sie zum Beispiel im
Rahmen des europdischen Exzellenznetzwerks Evol-
tree! entwickelt worden sind. Somit wird es méglich,
nattirliche Variation in Genen, die beispielsweise mit
dem Laubaustrieb und der Toleranz gegeniiber Tro-
ckenstress in Zusammenhang steht, und deren As-
soziation mit diesen Merkmalen in natiirlichen Po-
pulationen und in Kreuzungsnachkommenschaften
zu tiberpriifen.

Geografischer Ursprung und Variation in

anpassungsrelevanten Merkmalen

Der Laubaustrieb ist ein sehr wichtiges adap-
tives Merkmal bei Eichen. So sind spit austreibende
Eichen weniger empfindlich gegentiber Spatfrosten,

WISSEN

und es wird eine geringere Anfélligkeit gegeniiber
Schadinsekten (z.B. Tortrix viridiana, Operophtera bru-
mata) vermutet (Wachter 2001). Allerdings ist eine
eindeutige Aussage iiber den selektiven Vor- oder
Nachteil friih oder spat austreibender Eichen schwie-
rig, da das Schadereignis sowohl vom Schliipftermin
der Schadinsekten als auch vom Austrieb abhdngig
ist. Das Austriebverhalten von slawonischen Stiel-
eichenprovenienzen (Abbildung 1), die Ende des
19. Jahrhunderts aus dem heutigen Kroatien nach
Deutschland eingefiihrt wurden, wurde tiber meh-
rere Jahre hinweg im Vergleich zu einheimischen
Stieleichenbestdnden im Miinsterland (Nordrhein-
Westfalen, DE) untersucht (Gailing et al 2003, Wach-
ter 2001). Dabei zeigten die kroatischen Provenien-
zen (Quercus robur subsp. slavonica) einen bis zu
30 Tage spateren Blattaustrieb als die einheimischen
Bestdnde. Der Zusammenhang zwischen Herkunfts-
gebiet und Austrieb legt nahe, dass es sich um eine
Anpassung an die klimatischen Bedingungen der
Ursprungsregion handelt. Die slawonischen Prove-
nienzen konnen durch ihr Austriebsverhalten, eine
unterschiedliche Wuchsform (Gerad- und Wipfel-
schéftigkeit) und anhand von Chloroplasten(cp)-
DNA-Varianten (cpDNA-Haplotypen) identifiziert
werden, die in den natiirlichen Bestinden des Miins-
terlandes nicht auftreten, sondern in nattirlichen
Bestdnden auf wenige Regionen im Balkanraum be-
schrankt sind (Gailing et al 2003, Gailing et al 2007).
Die Assoziation zwischen cpDNA-Haplotyp und Aus-
triebsverhalten gilt allerdings nicht europaweit, da
viele Haplotypen sehr weit verbreitet sind und so-
wohl friih- als auch spéttreibende Baume solche hau-
figen Typen tragen kénnen (z.B. Kremer et al 2002).

Zwischenartliche Differenzierung und

adaptive Genmarker

Es wird angenommen, dass sympatrische Ar-
ten, zwischen denen ein betrdchtliches Mass an
zwischenartlichem Genfluss beobachtet wird, eine
geringe genetische Differenzierung an selektions-
neutralen Genorten, aber eine sehr hohe Differen-
zierung an Genen aufweisen, die fiir adaptive Art-
unterschiede (z.B. Trockentoleranz, Blattaustrieb)
verantwortlich sind («outlier»-Genorte oder «speci-
ation genes»; Wu & Ting 2004). Solche seltenen
«outlier»-Genorte mit starker zwischenartlicher Dif-
ferenzierung wurden unter AFLP (Amplified Frag-
ment Length Polymorphism)-Markern (Coart et
al 2002, Mariette et al 2002), Isoenzymen (Finkel-
dey 2001, Gomory 2000, Hertel & Degen 1998) und
Kernmikrosatelliten (Curtu et al 2007, Muir & Schlot-
terer 20035, Scotti-Saintagne et al 2004b) bei der
Eiche gefunden. Diese erh6hte genetische Differen-

1 Evolution of trees as drivers of terrestrial biodiversity
(www.evoltree.org; 30.3.2010)
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zierung an einigen «undurchlédssigen» Regionen des
Genoms wird als das Resultat natiirlicher Selektion
gedeutet. Dagegen werden anscheinend grosse Teile
des Genoms durch den zwischenartlichen Genfluss
«homogenisiert» (Petit et al 2003, Scotti-Saintagne
et al 2004b). Bei den «outlier»-Genorten konnte es
sich also um die Gene handeln, die fiir adaptive
zwischenartliche Unterschiede verantwortlich sind
(Scotti-Saintagne et al 2004b). QTL-Marker fiir art-
unterscheidende Merkmale kénnten in gemischten
Eichenbestanden untersucht werden, in denen Gen-
fluss zwischen nah verwandten Eichenarten mit un-
terschiedlicher 6kologischer Amplitude nachgewie-
sen wurde (Curtu 2006). Ausserdem bieten neue
Methoden der Hochdurchsatzgenomsequenzierung
(z.B. Pyrosequenzierung) die Moglichkeit, eine sehr
grosse Anzahl von Genen vergleichsweise kosten-
gunstig beziiglich ihrer Differenzierung zwischen
hybridisierenden Arten mit unterschiedlichen 6ko-
logischen Anspriichen zu untersuchen. Auf diese
Weise konnte allelische Variation in Genen gefun-
den werden, die eine Rolle bei der unterschiedlichen
Anpassungsfahigkeit der Arten spielt. Die Assozia-
tion der genetischen Variation in diesen Genen mit
der Variation in adaptiven artunterscheidenden
Merkmalen konnte mittels der QTL- und Assoziati-
onskartierung tiberpriift werden.

Genetische Kartierung

Genetische Karten wurden in F;-Nachkom-
menschaften innerartlicher Kreuzungen von Quercus
robur (Gailing 2008, Barrenche et al 1998, Saintagne
et al 2004), unter anderem in einer Kreuzung zwi-
schen Q. robur und Q. robur subsp. slavonica (Gailing
2008), und in zwischenartlichen Quercus-robur x Q.-
petraea-Nachkommenschaften erstellt (Bodenes et
al, unvero6ffentlicht).

QTL-Kartierungen wurden fiir zwischen den
Arten differenzierende Blattmerkmale (Gailing 2008,
Saintagne et al 2004) und fiir potenziell adaptive
Merkmale sowie Stomatadichte (Gailing et al 2008),
Laubaustrieb (Gailing et al 2005, Scotti-Saintagne
et al 2004a, Abbildung 2), Toleranz gegen Staunidsse
(Parelle et al 2007) und Wassernutzungseffizienz
durchgefiihrt (Brendel et al 2008). Die Anzahl und
die individuellen Effekte der QTL waren sehr unter-
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Abb 2 Variation im Austriebsstadium bei fiinf Vollgeschwistern der Quercus-robur x Q.-robur-subsp.-slavonica-Nachkommenschaft.

schiedlich, abhdngig von der Nachkommenschaft
und dem untersuchten Merkmal (z.B. Kremer et al
2007). Fiir alle Merkmale zeigte sich eine polygene
Vererbung. Faktoren, die sich negativ auf die Erken-
nung von QTL auswirken, sind zum Beispiel geringe
Probenanzahlen (Beavis 1998) und eine geringe Erb-
lichkeit des Merkmals. Obwohl weniger als 200 Voll-
geschwister fiir die QTL-Kartierung verwendet
wurden, war die Auspragung von QTL fiir den Laub-
austrieb stabil in unterschiedlichen Umwelten und
Nachkommenschaften (Gailing et al 2005, Scotti-
Saintagne et al 2004a). Es konnten insgesamt zwolf
QTL gefunden werden, von denen jeder nur einen
geringen Anteil der gesamten phdnotypischen Va-
riation erkldrte (Scotti-Saintagne et al 2004a). Die
hohe Anzahl der QTL fiir dieses Merkmal deutet auf
einen hohen Grad an Polymorphismus fiir die den
Laubaustrieb kontrollierenden Genorte innerhalb
der Arten hin, der mdglicherweise durch balancie-
rende Selektion aufrechterhalten wird (Casasoli et
al 2006, Kremer et al 2007). Ausserdem wurde eine
betrachtliche innerartliche genetische Variation fiir
blattmorphologische Merkmale (Gailing 2008, Sain-
tagne et al 2004) und fiir die Stomatadichte als wich-
tiges adaptives Merkmal, um sich an wechselnde
Konzentrationen von CO; in der Atmosphdre und
an unterschiedliche Wasserverfiigbarkeit anzupas-
sen, gefunden (Gailing et al 2008).

Waihrend fiir die meisten Merkmale (z.B.
Laubaustrieb, Blattmorphologie, Stomatadichte) eine
polygene Vererbung, d.h. viele QTL mit individuell
geringem Effekt auf den Phdnotyp, nachgewiesen
wurde (z.B. Gailing 2008, Saintagne et al 2004,
Scotti-Saintagne et al 2004a), wurde ein Haupt-
QTL fiir das Merkmal Wassernutzungseffizienz auf
Kopplungsgruppe 11in einer Quercus robur x Q. robur-
Nachkommenschaft (Barrenche et al 1998, Sainta-
gne et al 2004) in drei aufeinanderfolgenden Jahren
kartiert, der jeweils mehr als 20% der phdnotypi-
schen Variation erkldrte (Brendel et al 2008). Das
Merkmal Wassernutzungseffizienz wird im Wesent-
lichen durch die Stomatadichte und durch die Licht-
sensitivitat der Stomata bestimmt und ist ein wich-
tiger adaptiver Artunterschied zwischen den Arten
Quercus robur («geringe» Wassernutzungseffizienz)
und Q. petraea («<hohe» Wassernutzungseffizienz).
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Abb 3 Quercus-robur x Q.-robur-subsp.-slavonica-Vollgeschwisterfamilie (ca. 350 F;-
Nachkommen) nahe der Abteilung fiir Forstgenetik und Forstpflanzenziichtung der
Universitét Géttingen. Die kontrollierten Kreuzungen wurden im Friihjahr 2003 durch-
gefiihrt (Gailing 2008).

Nukleotiddiversitat in Eichenpopulationen

Um Mutationen mit adaptiver Bedeutung in
Kandidatengenen zu identifizieren, wurde die Nuk-
leotiddiversitat in finf nattirlichen Eichenpopulati-
onen entlang eines Hohengradienten in den franzo-
sischen Pyrenden untersucht (Vornam et al 2007).
Der Grossteil der genetischen Variation wurde in-
nerhalb der Populationen entlang des Hohengradi-
enten gefunden, wahrend die mittlere Differenzie-
rung zwischen den Populationen sehr gering war.
Jedoch war die Differenzierung fiir einige Kandi-
datengene und SNPs grosser als fiir selektionsneut-
rale Kernmikrosatelliten (Vornam et al, eingereicht).
Diese Genorte konnten daher fiir die unterschiedli-
che Anpassung der Eichenpopulationen eine Rolle
spielen. In den meisten der 20 untersuchten Gen-
fragmente wurde ausreichend genetische Variation
gefunden, um eine Assoziationskartierung durch-
fiihren zu kdnnen. Zugleich sollen die polymorphen
Marker in einer Q.-robur x Q.-robur-subsp.-slavonica-
Nachkommenschaft kartiert (Gailing et al 2008, Ab-
bildung 3) werden, um eine Assoziation mit potenzi-
ell adaptiven Merkmalen wie dem Laubaustrieb oder
mit der Wassernutzungseffizienz zu tiberpriifen.

Ausblick

Immer mehr genomische Ressourcen stehen
fir Eichen zur Verfiigung. So werden umfangreiche
Sequenzierungen von Genen durchgefiihrt, die zu
einem bestimmten Zeitpunkt, aus einem spezifi-
schen Gewebe oder nach Umweltstress exprimiert
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wurden. Solche EST (Expressed Sequence Tag)-Da-
tenbanken wurden bei europdischen und nordame-
rikanischen Eichenarten und bei verwandten Gat-
tungen der Fagaceen (Castanea und Fagus) erstellt
und sequenziert.2 Die vergleichende genetische Kar-
tierung bei unterschiedlichen Arten erlaubt die Iden-
tifizierung stabiler genomischer Regionen (QTL), die
in unterschiedlichen Umwelten und genetischen
Hintergriinden mit dem adaptiven Merkmal assozi-
iert sind. Durch die Verfiigbarkeit entsprechender
genetischer Marker ist sogar die vergleichende Kar-
tierung zwischen entfernt verwandten Arten wie
zwischen der vollstindig sequenzierten Pappelart
Populus trichocarpa und der Eiche moglich. Gene, die
eine wichtige Rolle bei der lokalen genetischen An-
passung spielen, kdnnen auch bei sympatrisch vor-
kommenden und untereinander hybridisierenden
Eichenarten identifiziert werden. Solche Genorte
zeigen eine wesentlich hohere Differenzierung zwi-
schen den Arten als selektionsneutrale DNA-Marker
und konnten mit adaptiven Artunterschieden asso-
ziiert sein, da diese Arten in demselben Bestand, aber
auf unterschiedlichen Kleinstandorten wachsen
(Curtu 2006). Tatsdachlich scheint Selektion eine
wichtige Rolle bei der Erhaltung der Artidentitdt in
einem Bestand mit vier sympatrisch vorkommenden
Eichenarten der Untergattung Lepidobalanus zu spie-
len, da die Anzahl von intermedidren Typen (intro-
gressive Hybriden) in der Generation der Altbdume
wesentlich geringer ist als bei den Nachkommen
(Curtu 2006). Feldversuche in kontrastierenden Um-
welten kdonnten helfen, die genetische Kontrolle von
wichtigen adaptiven Merkmalen und deren Rolle bei
der Entwicklungs- respektive Uberlebensfihigkeit
im Samlingsstadium zu untersuchen. [ |
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Erfassung der adaptiven genetischen
Variation der Eiche im Hinblick auf den
Klimawandel

Der vorhergesagte Klimawandel wird voraussichtlich erheb-
lichen Einfluss auf unsere Wélder haben. Zum Beispiel wer-
den hohere Jahresdurchschnittstemperaturen und langere
Trockenphasen fiir unsere Breiten vorausgesagt. Um besser
zu verstehen, wie sich Waldbaume an den Klimawandel an-
passen, brauchen wir ein besseres Verstandnis der geneti-
schen Regulation der Schlisselmerkmale, die mit der Tole-
ranz gegeniiber Trockenstress und erhéhten Temperaturen
verkniipft sind.

Eichen (Quercus spp.) sind vorherrschend in vielen Walddko-
systemen in Europa und in Nordamerika und zeigen eine
breite 6kologische Amplitude in klimatischer und edaphischer
Hinsicht. Sie sind daher Modellbaumarten, an denen sich
diese genetischen Prozesse der Anpassung von Waldbaumen
an sich andernde Umweltbedingungen untersuchen lassen.
Daimmer mehr genomische Ressourcen fiir die Eiche zur Ver-
figung stehen (z.B. cDNA-Bibliotheken, genetische Karten,
genomische Bibliotheken), kdnnen potenzielle Gene fiir an-
passungsrelevante Merkmale identifiziert und die funktionale
Bedeutung von Mutationen in diesen Genen charakterisiert
werden. Grundlage dieser Untersuchungen ist die Assoziie-
rung genetischer Variation in Kandidatengenen mit der Vari-
ation adaptiver Merkmale wie zum Beispiel phanologischer
Merkmale oder Toleranz gegeniiber Trockenstress. Solche
Studien kénnen in Vollgeschwisterfamilien nach kontrollier-
ter Kreuzung als «Quantitative Trait Locus» (QTL)-Kartierung
oder in natiirlichen Populationen als Assoziationskartierung
durchgefiihrt werden. Mithilfe der QTL-Kartierung wurde
bereits eine Reihe von genomischen Regionen fiir wichtige
adaptive Merkmale charakterisiert. Die Assoziationen mit die-
sen Merkmalen missen allerdings noch in natirlichen Popu-
lationen Uiberpriift werden. Zukiinftige Untersuchungen wer-
den zeigen, welche Rolle die genetische Variation in diesen
Genen fiir die Anpassung von Waldbdumen an sich @ndernde
Umweltbedingungen spielt. Mit Feldversuchen kénnte insbe-
sondere untersucht werden, ob unterschiedliche Allele dieser
Gene mit der Entwicklungs- respektive Uberlebensfahigkeit
im Keimlingsstadium und mit anderen fitnessrelevanten
Merkmalen assoziiert sind.
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Description de la variation génétique
adaptative du chéne en considération du
changement climatique

Les changements climatiques annoncés auront selon toutes
prévisions une influence considérable sur nos foréts. En effet,
des températures annuelles moyennes plus élevées et des pé-
riodes de sécheresse plus étendues sont annoncées pour nos
latitudes. Afin de mieux appréhender comment les arbres
forestiers s'adaptent aux changements climatiques, nous de-
vons mieux comprendre la régulation génétique des caracté-
ristiques liées a la tolérance a la sécheresse et aux tempéra-
tures plus élevées.

Les chénes (Quercus spp.) sont prédominants dans nombre
d’écosystemes forestiers européens et nord-américains. ls ré-
velent une large amplitude écologique au niveau climatique
et édaphique. Pour ces raisons, ils constituent une essence
modele pour examiner les processus d’adaptation génétique
des essences aux changements de leur environnement. Etant
donné que de plus en plus de ressources génomiques concer-
nant les chénes sont a disposition (par exemple: collections
d’ADN complémentaire, cartes génétiques, collections géno-
miques), les genes influencant potentiellement les caractéris-
tiques d’adaptation peuvent étre identifiés, et la signification
fonctionnelle des mutations de ces géenes peut étre décrite.
Ll'association de la variation génétique dans les génes pres-
sentis avec la variation adaptative de certaines caractéristi-
ques telles que les propriétés phénologiques ou la résistance
a la sécheresse en forme la base. Ces études peuvent étre
conduites sous forme de cartographie QTL (Quantitative Trait
Locus) dans des familles issues de croisements controlés ou
de cartographie des associations dans des populations natu-
relles. Une série de régions génomiques pour d’importantes
caractéristiques adaptatives ont déja été identifiées a l'aide
de cartes QTL. Les associations avec ces caractéristiques doi-
vent toutefois encore étre vérifiées dans des populations na-
turelles. Des recherches a venir devront démontrer le role de
la variation génétique de ces génes dans I'adaptation des es-
sences forestieres aux changements de leur environnement.
Des essais dans des pépiniéres pourraient notamment établir
si différents alléles de ces génes sont associés, au stade de la
plantule, a la capacité de développement ou de survie, ou a
d’autres caractéristiques recherchées.
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