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Vielfiltige Anwendungen genetischer
Methoden im Wald

Rolf Holderegger

Eidgendssische Forschungsanstalt fir Wald, Schnee und Landschaft (CH)*

Vielfaltige Anwendungen genetischer Methoden im Wald

Der Schweizer Wald wird naturnah bewirtschaftet und weitgehend natiirlich verjlingt. Dies bietet gute Voraus-
setzungen fir die Erhaltung der genetischen Vielfalt von Baumarten. Wozu also Genetik, wenn Baumziichtung
und -pflanzung im Schweizer Wald keine grosse Bedeutung haben? Tatsachlich sind die Anwendungen geneti-
scher Methoden im Wald vielféltig. Eingesetzt werden sie beispielsweise zur Erfassung von Vernetzung und zur
Kontrolle des Erfolgs von Vernetzungsmassnahmen, etwa zwischen Naturwaldreservaten, Altholzinseln und Ha-
bitatbaumen. Mit genetischen Methoden kann auch untersucht werden, wie sich einheimische Baumarten und
deren Genvarianten nutzen lassen, um den Wald an den Klimawandel anzupassen. Weitere Einsatzbereiche sind
die Erforschung der Biodiversitit und der Okologie, etwa des Einflusses der Waldwirtschaft auf die Bodenbio-
diversitat, oder die Bestimmung von nicht einheimischen Schadorganismen und die Suche nach biologischen
Bekdampfungsmethoden. Im Rahmen der multifunktionalen Waldbewirtschaftung kénnen genetische Metho-
den somit eine wichtige Rolle spielen und sinnvoll eingesetzt werden.
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enetik im Wald, da denkt man an Ziichtung
von wirtschaftlich wichtigen Baumarten
und an entsprechende Pflanzungen (Sehr
& Fluch 2016, dieses Heft). Wie wichtig ist aber Ziich-
tung und Pflanzung im Schweizer Wald? Der Schwei-
zer Wald wird zu 90% natiirlich verjiingt (Rigling &
Schaffner 2015). Pflanzungen nehmen weiterhin
ab und werden vor allem nach Sturmschaden, im
Schutzwald oder zur Erh6hung der Biodiversitit vor-
genommen. Die naturnahe Waldbewirtschaftung
fithrt zu einer immer natiirlicheren Baumartenzu-
sammensetzung im Schweizer Wald. Die Bestdnde
seltener Baumarten werden in Sonderwaldreserva-
ten gefordert, und in Naturwaldreservaten diirfen
natiirliche Prozesse frei ablaufen (Rigling & Schaff-
ner 2015). Dies alles bendétigt keine Ziichtung und
kaum Pflanzungen und bietet beste Voraussetzun-
gen fiir die Erhaltung der genetischen Ressourcen
einheimischer Baumarten.
Wo sind dann die Anwendungen der Genetik
im Schweizer Wald? In diesem breit geficherten und
bewusst einfach gehaltenen Einstiegsartikel wird auf
vier verschiedene Anwendungsbereiche eingegan-
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gen, zu denen die Genetik wesentliche Beitrage lie-
fert: 1) die Vernetzung von Lebensraumen, 2) die An-
passung von Baumen an den Klimawandel, 3) das
Biodiversititsmonitoring und 4) die Bestimmung
und Bekdmpfung von invasiven Schadorganismen.
Genauere Informationen finden sich in den folgen-
den Artikeln dieses Hefts bzw. in der angefiihrten
Literatur.

Eines vorweg: Dank grossen technischen Fort-
schritten haben sich in den letzten Jahren ganz neue
Moglichkeiten fiir genetische Untersuchungen in
Forschung und Praxis er6ffnet. 2003 wurde das Erb-
gut des Menschen vollstandig entschlisselt. Dies
nach fast zwei Jahrzehnten Arbeit und schatzungs-
weise drei Milliarden Dollar Gesamtkosten. Heute,
nur etwas mehr als zehn Jahre spiter, wire die voll-
standige Entschliisselung des Erbguts von 100 Béiu-
men mit Laborkosten von lediglich einigen Zehn-
tausend Franken zu bewerkstelligen, und dies
obschon Bdume meist ein grosseres Erbgut als der
Mensch besitzen. Das Stichwort hierfiir ist «Next-
Generation Sequencing». Darunter wird eine Viel-
zahl technischer Analysemdglichkeiten zusammen-
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Abb 1 Natur- und Sonderwaldreservate (Flaumeichenwald, Osterfingen SH, links) dienen dem Prozessschutz und dem Schutz
der Biodiversitdt. Speierling (Sorbus domestica, rechts) als Beispiel fiir eine in Sonderwaldreservaten vorkommende lichtbedtirftige,
seltene Baumart.

gefasst, die alle in die gleiche Richtung zielen: immer
mehr und immer genauere genetische Daten immer
billiger herzustellen.

Vernetzung von Lebensraumen

Griine oder 6kologische Infrastruktur ist eines
der Hauptthemen der Biodiversitdtsstrategie der
Schweiz (BAFU 2012). Okologische Infrastruktur be-
steht aus Schutz- oder speziellen Férdergebieten und
aus Verbindungselementen. Mithilfe eines Netzes
von Lebensrdumen und Korridoren soll ein Lebens-
raumverbund hergestellt werden, welcher den Aus-
tausch von Tieren, Pflanzen und Pilzen und somit
auch von Genen sichert. Das gilt auch fiir den Wald.
Betrachtet man etwa die griine Infrastruktur spater
Waldentwicklungsphasen, so beinhaltet diese die
Naturwaldreservate als Eckpfeiler des Netzwerks, seit
Langem nicht mehr bewirtschaftete Wilder und Alt-
holzinseln als Trittsteine dazwischen und Habitat-
baume als Elemente, welche die allgemeine Durch-
lassigkeit des Waldes fiir Arten alter Wialder fordern.
Dabei stellen sich Fragen wie: Wie weit entfernt von-
einander diirfen Naturwaldreservate liegen, damit
sie noch miteinander vernetzt sind? Welche Dichte
miissen Altholzinseln oder Habitatbaume aufweisen,
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damit sie effektiv als Verbindungselemente fiir den
Austausch von Individuen und Genen funktionie-
ren? Ahnliche Fragen lassen sich auch fiir Sonder-
waldreservate oder lichte Wilder stellen (Abbil-
dung 1, links).

Wie kann Vernetzung tiberpriift werden? Der
herkdmmliche Ansatz erfasst die Artengemeinschaft
an verschiedenen Orten unter jeweils unterschiedli-
chen Bedingungen. Ein Beispiel wdren Naturwaldre-
servate, welche {iber Altholzinseln strukturell mit-
einander verbunden sind oder dies eben nicht sind.
Ist die Artengemeinschaft an allen Orten dhnlich, so
wird angenommen, dass die Naturwaldreservate auch
ohne Altholzinseln miteinander vernetzt sind. Der
Prozess selbst, also der Austausch von Individuen,
wird dabei gar nicht untersucht. Mehr Information
wiirde man erhalten, wenn die Besiedlung neu ge-
schaffener Lebensraume beobachtet werden konnte,
also zum Beispiel neue Vorkommen von holzbewoh-
nenden Insekten oder Pilzen in Naturwaldreserva-
ten. Leider sind Neubesiedlungen seltene Ereignisse;
sie lassen sich darum nur schwer erfassen. Grossere
Tiere kann man mit Radio- oder GPS-Sendern verse-
hen. Man verfolgt dann, wie sie verschiedene Land-
schaftselemente nutzen. Da solche Besenderungen
teuer sind, lassen sich meist nur wenige Individuen
uber kurze Zeitraume untersuchen. Bei der Vielzahl
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Abb 2 Wanderungen des Auerhuhns (Tetrao urogallus) zwi-
schen Bestdnden (rote Punkte) im Toggenburg (blau: Walensee;
schwarz: Bergketten; grau: Talboden des Toggenburgs) inner-
halb einer Generation. Rote Pfeile geben die Anzahl und die
Richtung von Individuen an, die zwischen Bestdnden gewan-
dert sind (diinne Pfeile: ein wanderndes Individuum; mittel di-
cker Pfeil: zwei; dicker Pfeil: drei wandernde Individuen). Verdn-
dert nach Kormann et al (2012).

der kleinen Tiere, bei Baumarten, anderen Pflanzen,
Pilzen und Flechten ist eine Besenderung nicht mog-
lich. Wo aber Samen, Pollen und Sporen sich ausbrei-
ten bzw. Tiere wandern, da wandern auch Gene, und
dies ldsst sich mittels Genetik nachweisen.

Fiir Baumarten verfiigen wir tiber viele entspre-
chende genetische Untersuchungen aus der ganzen
Welt (Bacles & Jump 2011) und speziell auch aus der
Schweiz. Dies gilt fiir seltene Baumarten wie Wild-
birne (Pyrus pyraster), Elsbeere (Sorbus torminalis) oder
Speierling (Sorbus domestica), aber auch fiir hdufige
Arten wie Buche (Fagus sylvatica) oder Eichen (Quer-
cus sp.). Beim Speierling (Abbildung 1, rechts) konnte
mit einer Vaterschaftsanalyse nachgewiesen werden,
dass Pollen (durch Insekten) bis zu 16 km und Samen
(durch Wildtiere) bis zu 12 km weit verbreitet wer-
den (Kamm et al 2012). Mit anderen Worten: Selbst
bei einer so seltenen und zerstreut wachsenden
Baumart wie dem Speierling sind die einzelnen In-
dividuen oder Teilvorkommen in einer Landschaft
miteinander vernetzt. Betrachtet man lediglich die
Vorkommen des Speierlings in der Landschaft, wiirde
man das nie vermuten. Das Problem vieler seltener
Baumarten ist damit kaum die Vernetzung, sondern
die Fruchtbildung und die Naturverjiingung, die oft
tehlen. Ganz dhnliche Ergebnisse hat man an vielen
Orten weltweit gefunden (Kramer et al 2008): Baum-
bestdande scheinen in aller Regel tiber mehrere Kilo-
meter hinweg durch Pollen- und Samenaustausch
vernetzt zu sein. Eine erfreuliche Botschaft, die zeigt,
dass grosse und kleine Bestdande von Baumarten oft
in einen Lebensraumverbund eingebunden sind.

Entsprechende genetische Untersuchungen
liessen sich fiir viele Tiere, Pflanzen und Pilze des
Waldes durchfiihren. Beispielsweise konnten spezi-
elle Insektenarten im Hinblick auf die Vernetzung
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von Naturwaldreservaten, Altholzinseln und Habi-
tatbaumen oder seltene Gefdsspflanzen fiir eine
solche von lichten Wildern untersucht werden -
Themen, fiir die sich kantonale Wald- und Natur-
schutzamter interessieren, um die Wirksamkeit von
Biodiversitatsfordermassnahmen zu tiberpriifen oder
kiinftige Managementstrategien abzuleiten. Entspre-
chende Untersuchungen wurden bislang aber nur
fiir wenige Arten, darunter grossere Wildtiere, Vo-
gel und baumbewohnende Moose und Flechten,
durchgefiihrt. Zum Beispiel zeigten Kormann et al
(2012), dass beim Auerhuhn (Tetrao urogallus) reger
Austausch von Individuen zwischen den kleinen Au-
erhuhnbestinden im Toggenburg (Kanton St. Gal-
len) herrscht und dass dabei auch der mehr oder we-
niger waldfreie und recht stark besiedelte Talboden
tiberwunden wird (Abbildung 2).

Anpassung an den Klimawandel

Die Reaktion des Waldes auf den Klimawandel
ist ein aktuelles Thema: Wie entwickelt sich der
Schweizer Wald unter steigenden Temperaturen und
zunehmender Trockenheit (Rigling & Schaffner 2015;
Rellstab et al 2016, dieses Heft)? Haufig werden der-
zeit Modellierungen verwendet, welche aufgrund der
heutigen Umweltanspriiche von Baumarten zeigen,
wie sich deren Verbreitung in der Schweiz unter dem
Klimawandel dndern kénnte (Pluess et al 2016a). Er-
ortert wird dabei in erster Linie der mogliche Ausfall
der trockenheitsempfindlichen Fichte (Picea abies) als
wirtschaftlicher Hauptbaumart im Schweizer Mittel-
land. Darum wird der Anbau der nicht einheimi-
schen Douglasie (Pseudotsuga menziesii) diskutiert,
was aber Befiirchtungen von negativen Effekten auf
Lebensraume und Biodiversitdt auslost (Tschopp et
al 2015). Will man deswegen mit einheimischen
Baumarten arbeiten, so wird vorgeschlagen, Saat-
oder Pflanzgut von Bestdnden aus wéarmeren und/
oder trockeneren Regionen der Schweiz, welche viel-
leicht an hohere Temperaturen oder regional an gros-
sere Trockenheit angepasst sind, in der Nordschweiz
auszubringen (Abbildung 3). Durch diese Art von
kiinstlichem Genfluss (sogenannte Translokation
oder «Assisted Migration»; Thomas 2011) kénnten
die Wilder des Mittellandes schneller an den Klima-
wandel angepasst werden.

Ein Nachteil von Modellierungen der zukiinf-
tigen Verbreitung von Baumarten ist, dass sie die An-
passungsfahigkeit bzw. die Ausbreitung und den
Genfluss kaum berticksichtigen. Wenn sich Baumar-
ten an hohere Temperaturen und an vermehrte Tro-
ckenheit genetisch anpassen koénnen, wie sieht dann
ihre kiinftige Verbreitung aus? Oft wird angemerkt,
dass Baumarten eine viel zu lange Generationszeit
hétten, als dass sie sich rechtzeitig an den Klima-
wandel anpassen kdonnten. Das ist nicht ganz rich-
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Abb 3 Mdglichkeiten der Anpassung von Baumarten an den Klimawandel, dargestellt am
Fallbeispiel der heutigen Populationen (blaue Schraffur) im Schweizer Mittelland. 1) An-
passung aufgrund vorhandener genetischer Vielfalt: In den heutigen Bestdnden findet
man einige Bdume, die gut an Trockenheit angepasst sind (rote Punkte). Von diesen aus
kénnen sich die entsprechenden Genvarianten durch Samen- und Pollenausbreitung (rote
Pfeile) in die anderen Bestdnde ausbreiten. Diese passen sich durch Gen-Einwanderung
ebenfalls an (rote Schraffur). 2) Einwanderung von an Trockenheit angepassten Genvari-
anten: Bestdnde aus wdrmeren und/oder trockeneren Regionen der Schweiz besitzen be-
reits an Trockenheit angepasste Genvarianten (rote Schraffur). Durch Samen- und Pollen-
ausbreitung erreichen diese auch das Mittelland. Einige Einwanderungswege werden
durch die Alpen blockiert (grauer Balken). 3) Translokation oder «Assisted Migration»:
Hier wird an Trockenheit angepasstes Saat- oder Pflanzgut aus wdrmeren und/oder tro-
ckeneren Regionen der Schweiz im Mittelland ausgebracht (grtine Pfeile). Aus den ge-
pflanzten Bestdnden (rote Punkte) konnen sich dann die neuen Genvarianten in andere

Bestdnde ausbreiten.

tig. An hohere Temperaturen angepasste Genva-
rianten konnen schon heute in einem Bestand
vorkommen (Abbildung 3). Sie konnen sich aber
auch aufgrund der oben beschriebenen weitreichen-
den Pollen- und Samenausbreitung schnell iiber die
Landschaft ausbreiten und noch nicht angepasste
Bestdande bald erreichen. Ist das eine oder andere der
Fall, dann kann schon der Jungwuchs des ndchsten
Jahres besser angepasst sein (Abbildung 3). Dieser
Vorgang kann sich jedes Jahr wiederholen.

Zu fragen ist also, ob es bereits heute Baumbe-
stande oder Individuen gibt, die besser an hohere
Temperaturen und vermehrte Trockenheit angepasst
sind (Koskelka et al 2007). Oder genetisch ausge-
driickt: Besitzen gewisse Bestande Genvarianten, die
andere nicht haben? Und wie gross ist die Vielfalt
bei Genen, die fiir die Anpassung an hohere Tempe-
raturen und vermehrte Trockenheit wichtig sind? Je
hoher die genetische Vielfalt bei solchen Genen in
einem Bestand ist, desto eher finden sich Genvari-
anten, die auch an zukiinftige Umweltbedingungen
anpasst sind. Wir sind also sowohl an der Angepasst-
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heit selbst, der eigentlichen Genvariante, als auch
an der Anpassungsfahigkeit, der Vielfalt dieser Gen-
varianten, interessiert.

Seit Langem werden zur Untersuchung von An-
passung, etwa bei Fichte, Tanne (Abies alba), Larche
(Larix decidua), Buche oder Eiche, Provenienztests
durchgefiihrt: Keimlinge oder Jungpflanzen verschie-
dener Herkiinfte werden an Orten mit verschiedenen
Umweltbedingungen gepflanzt. Wie gut sie mit die-
sen neuen Umweltbedingungen zurechtkommen, die
sich von jenen am Herkunftsort unterscheiden, wird
mittels einfach zu messender Merkmale wie etwa des
jahrlichen Hohenzuwachses erfasst. Statistisch ldsst
sich dann bestimmen, welcher Anteil der Vielfalt der
gemessenen Merkmale genetisch bedingt ist und wel-
cher Anteil durch die Umwelt bestimmt wird. Prove-
nienztests sind langwierig und teuer, da sehr viele In-
dividuen an verschiedenen Orten untersucht werden
miissen, damit man statistisch gesicherte Resultate
erhdlt. Man kann mit Provenienztests aber erfassen,
welche Herkiinfte unter erhohten Temperaturen bes-
sere Wuchsleistungen erreichen oder bei starker Tro-
ckenheit weniger Schédden erleiden. Provenienztests
konnen jedoch die fiir die Anpassung verantwortli-
chen Gene selbst nicht bestimmen.

Um die Gene zu bestimmen, die fiir die An-
passung an gewisse Umweltfaktoren relevant sind,
werden molekulargenetische Methoden verwendet.
Dabei werden einzelne Gene oder Genvarianten mit
verschiedenen Umweltfaktoren statistisch in Verbin-
dung gebracht (Rellstab et al 2016, dieses Heft). Ent-
sprechende genetische Untersuchungen zur Anpas-
sung liessen sich nicht nur bei Baumen, sondern bei
(fast) allen Tieren, Pflanzen und Pilzen des Waldes
durchfiihren.

Braucht es gezielte Pflanzungen, um den
Schweizer Wald im Sinne von Assisted Migration an
den Klimawandel anzupassen (Abbildung 3)? Nach
allem, was wir zurzeit aus Provenienztests und mo-
lekulargenetischen Untersuchungen wissen, besit-
zen Baumarten auch innerhalb von Bestdnden eine
hohe genetische Vielfalt, die fiir Anpassung, zum
Beispiel an sich @ndernde Temperaturen, wichtig ist.
Die entsprechenden Genvarianten sind im Schwei-
zer Wald verbreitet, wenn auch oft in (noch) gerin-
gen Haufigkeiten, da sie unter den heutigen Umwelt-
bedingungen noch nicht vorteilhaft sind (Pluess et
al 2016b; Rellstab et al 2016, dieses Heft). Da Pollen
und Samen weit wandern, kann man davon ausge-
hen, dass sich der Schweizer Wald genetisch an den
Klimawandel anpassen kann (Abbildung 3) und dass
deshalb aus 6kologischen Griinden keine speziellen
Pflanzungen nétig sind (vielleicht aber aus Griinden
der Okonomie, des Schutzes vor Naturgefahren oder
wegen anderer Waldfunktionen; Bradshaw 2004,
Pluess et al 2016a).

Bei Pflanzungen muss man zudem bedenken,
dass das Pflanzgut meist aus Baumschulen bezogen
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wird, wo es unter giinstigen Bedingungen angezo-
gen wird (und dass zumeist nur wenige Herkiinfte
und eine beschrinkte Anzahl Mutterbdume beern-
tet werden). Gerade die fiir die erfolgreiche Anpas-
sung in der Natur wichtige Auswahl wahrend des Ju-
gendstadiums fehlt also in Pflanzgarten (St Clair &
Howe 2007). In den Worten der Genetik ausge-
driickt: Das Pflanzgut ist einem falschen und gerin-
gen Selektionsdruck ausgesetzt. So ist es moglich,
dass bei kiinstlicher Verjiingung mit in Pflanzgédrten
herkdmmlich produziertem, «angepasstem» Pflanz-
gut die genetische Anpassung an den Klimawandel
nicht funktioniert.

Die Schweiz tut einiges fiir den Schutz der ge-
netischen Vielfalt und der genetischen Ressourcen
im Wald: Primat der Naturverjiingung; wenn Pflan-
zung, dann mdoglichst mit regionalem Saatgut zur
Erhaltung der genetischen Ressourcen; verschiedene
Typen von Reservaten etc. (Rigling & Schaffner
2015). Diese einheimischen genetischen Ressourcen
sollten genutzt werden, bevor man an das Pflanzen
nicht einheimischer Baumarten denkt.

Biodiversitatsmonitoring

Molekulargenetische Methoden kommen
auch im Rahmen von Biodiversitatsmonitorings zur
Anwendung (Schwartz et al 2007), ndmlich bei der
Identifizierung dusserlich nur schwer bestimmbarer
Arten. Hierfiir werden einzelne Gensequenzen, also
eine kurze Abfolge von Bausteinen des Erbguts, un-
tersucht, die innerhalb einer Art einheitlich, zwi-
schen den Arten aber verschieden sind. Bekannt ist
diese Methode als genetisches Barcoding (Holdereg-
ger & Segelbacher 2016). Dafiir miissen heutzutage
die untersuchten Organismen nicht einmal mehr
aufgefunden oder gefangen werden, sondern man
kann sogenannte Umwelt-DNA (eDNA; Holderegger
& Segelbacher 2016) verwenden: Kotproben, Federn,
Larvenhdute etc. In der Offentlichkeit bekannt ist
der genetische Nachweis von Wolf oder Luchs an-
hand von Speichelresten an gerissenen Nutztieren.

Die Artbestimmung anhand dusserer Merk-
male ist bei Geholzen in der Regel kein Problem.
Doch selbst bei Biumen kommt genetisches Bar-
coding zum Einsatz. So lassen sich einheimische
Schwarzpappeln (Populus nigra; Abbildung 4) nur
durch geschulte Fachleute von nicht einheimischen
Hybridpappeln oder von Riickkreuzungen zwischen
Schwarz- und Hybridpappeln unterscheiden. Mit ge-
netischem Barcoding ist das aber kein Problem. So
lasst sich auch bestimmen, ob sich bei Flussrevitali-
sierungen auf den neu geschaffenen Offenboden
echte Schwarzpappeln oder unerwiinschte Hybrid-
pappeln ansiedeln. Gliicklicherweise scheint Erste-
res in der Schweiz der Fall zu sein (Csencsics & Hol-
deregger 2016).
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Abb 4 Einheimische Schwarzpappeln (Populus nigra) lassen
sich ohne genetische Methoden kaum von nicht einheimischen
Hybridpappeln oder Riickkreuzungen mit der Schwarzpappel
unterscheiden. Die oft, aber nicht immer vorhandenen Maser-
knollen sind eines der besten dusserlichen Merkmale zur Erken-
nung echter Schwarzpappeln. Foto: Daniela Csencsics

Genetisches Barcoding erlaubt auch die Be-
schreibung jener Biodiversitdt, die bislang der Erfor-
schung verschlossen war. Ein eindriickliches Beispiel
hierfiir ist die Untersuchung der Biodiversitdt im Bo-
den. Dabei wird das gesamte Erbgut aller in einer
Bodenprobe vorhandenen Arten mittels Next-Gene-
ration Sequencing und Barcoding analysiert. So kon-
nen Hunderte bis Tausende von Pilzen, Bakterien
oder Kleinstlebewesen wie Fadenwtirmer (Abbil-
dung 5) in einer Bodenprobe bestimmt werden. Frey
& Hartmann (2013) und Hartmann et al (2014) ha-

Abb 5 Bodenorganismen wie Fadenwiirmer (Nematoden) las-
sen sich mittels genetischen Barcodings auf Artniveau bestim-
men. Foto: Beat Frey

Schweiz Z Forstwes 167 (2016) 6: 308-315



Abb 6 Die Organismenvielfalt im Boden ldsst sich mit geneti-
schem Barcoding bestimmen. Das Beispiel zeigt, wie verschie-
dene Gruppen der Bodenpilze auf Verdichtung des Bodens
durch das Befahren mit Holzerntemaschinen reagieren. Die ein-
zelnen Pilzgruppen sind mit farbigen Wolken, ihre verwandt-
schaftlichen Beziehungen mit Verbindungslinien dargestellt.
Blautdne: Bodenpilze, die vor allem in ungestérten Béden
héufig sind; Rottone: Bodenpilze, die vor allem in verdichteten
Béden hdufig sind; grau: Bodenpilze, die nicht auf Verdichtung
reagieren. Bei Bodenverdichtung verschiebt sich die Zusam-
mensetzung der Bodenpilze: blau eingefdrbte Pilzgruppen
werden seltener, rot eingeférbte hdufiger. Vereinfacht nach
Hartmann et al (2014).

ben festgestellt, dass Pilze in Waldboden deutlich
weniger resistent sind gegentiber Bodenverdichtung
durch das Befahren mit Holzerntemaschinen als Bo-
denbakterien und dass in stark verdichteten Boden

noch vier Jahre nach einer Befahrung keine Erho-
lung der Bodenbiodiversitat stattgefunden hat. My-
korrhizapilze sind besonders stark betroffen. Ande-
rungen in der Bodenbiodiversitdt (Abbildung 6)
fithren auch zu deutlichen Anderungen von Boden-
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prozessen, zum Beispiel zu ethohten Methan- und
Lachgasemissionen aus verdichteten Boden. Solche
Erkenntnisse konnten ohne molekulargenetische
Methoden nicht gewonnen werden.

Neben den obigen Beispielen kénnen mit ge-
netischem Barcoding auch Wirkungskontrollen hin-
sichtlich Biodiversitatsférdermassnahmen durchge-
fihrt, die Vielfalt von Pilzen in Totholzstiicken aus
Naturwaldreservaten mit solchen aus bewirtschaf-
teten Wildern verglichen oder die Raumnutzung sel-
tener und scheuer Tierarten wie des Haselhuhns an-
hand der Losung untersucht werden.

Invasive Schadorganismen

Globaler Handel und Klimawandel fiithren
dazu, dass invasive Schadorganismen wie Insekten
oder Pilze eine immer wichtigere Rolle spielen, mit
moglicherweise katastrophalen Folgen fiir den Wald.
Neben altbekannten Krankheiten wie dem Kastani-
enrindenkrebs (Cryphonectria parasitica) treten jedes
Jahr neue Krankheiten und Schadlinge auf — etwa
die Kastaniengallwespe (Dryocosmus kuriphilus) oder
der Asiatische Laubholzbockkéfer (Anoplophora gla-
bripennis; Abbildung 7, links). Auch hier finden ge-
netische Methoden Verwendung (Hamlin RC 2006,
Chown et al 2014). Bei der Bestimmung von Schad-
organismen kommt oft genetisches Barcoding zum
Einsatz, um die Artbestimmung sicherzustellen. So
auch beim Asiatischen Laubholzbockkafer, dessen
Larven sich optisch nur schwer von den Larven an-
derer (nicht) einheimischer, oft seltener Bockkafer
unterscheiden lassen (Wermelinger et al 2015).

Mit genetischen Methoden kénnen auch die
Herkunft und damit die Einfithrungswege von in-
vasiven Schadorganismen nachvollzogen (Dutech et
al 2012) und es kann nach biologischen Bekamp-
fungsmethoden gesucht werden. Ein aktuelles Bei-
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Abb 7 Der Asiatische Laubholzbockkdfer (Anoplophora glabripennis; links) befdllt bislang vor allem Stadtbdume in der Schweiz.

Seine Larven wurden mit genetischem Barcoding eindeutig identifiziert. Das Eschentriebsterben (rechts), verursacht durch den Pilz
Hymenoscyphus fraxineus, mit typischen abgestorbenen Spitzentrieben und verlichteter Krone. Fotos: Waldschutz Schweiz
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spiel hierfiir ist das Eschentriebsterben (Abbildung 7,
rechts). Seit 2008 hat sich dieses in der Schweiz
schnell ausgebreitet und erfasst nun (fast) die ganze
Schweiz. Zuerst wurde als Erreger des Eschentrieb-
sterbens die Pilzart Weisses Stengelbecherchen (Hy-
menoscyphus albidus) bestimmt. Doch wie war es
moglich, dass eine in der Schweiz schon lange be-
kannte Pilzart plotzlich grosse Schaden verursacht?
Queloz et al (2011) konnten mit molekulargeneti-
schen Methoden zeigen, dass es sich beim Erreger
des Eschentriebsterbens tatsdchlich um eine neue,
fast gleich aussehende Art, H. fraxineus, handelt. Ver-
gleiche verschiedener Herkiinfte des Erregers mittels
genetischer Methoden zeigten zudem, dass H. fraxi-
neus aus dem asiatischen Raum nach Europa ver-
schleppt wurde.

Bislang reagiert die Waldwirtschaft mit passi-
ven Methoden auf das Eschentriebsterben. Stark
befallene, bereits abgestorbene Baume werden dort
gefdllt, wo sie fiir Verkehrsinfrastruktur oder Wald-
besucher eine Gefahr darstellen, und Nothiebe wer-
den durchgefiihrt, um das Holz frisch befallener
Baume zu ernten, bevor dieses wertlos wird. Dabei
kann allerdings die Biodiversitdt im Wald beein-
trachtigt werden: In gewissen Waldgesellschaften ist
die Esche charakteristisch und bestandesbildend,
und es gibt eine Vielzahl von Moosen und Flechten,
die auf die Borke von Eschen angewiesen sind (Rig-
ling et al 2016). Zur Eindammung des Eschentrieb-
sterbens wird daher auch nach aktiven Methoden
gesucht. So kdnnte man resistentes Pflanzgut ziich-
ten, denn es scheint, dass nicht alle Eschen gleicher-
massen anfdllig sind. Im Ausland ist die Forschung
zur Zichtung resistenter Eschen bereits im Gange,
wobei genetische Methoden naturgemadss eine wich-
tige Rolle spielen (McKinney et al 2011). In der
Schweiz, wo die Waldwirtschaft vor allem auf Na-
turverjlingung setzt, ist die Ziichtung resistenter
Eschen die letzte Option. Da die Resistenz gewisser
Eschen gegeniiber dem Eschentriebsterben mindes-
tens teilweise genetisch bedingt ist, diirfte in befal-
lenen Gebieten — wo ein natiirlicher Selektionsdruck
herrscht — ein Teil der nachfolgenden Eschengene-
ration bereits natiirlicherweise resistent sein (McKin-
ney et al 2014). So kénnte sich der Eschenbestand
mittel- bis langfristig wieder von selbst — also ohne
spezielle Massnahmen - erholen. In der Schweiz wird
auch daran geforscht, ob natiirlich vorkommende
Viren zur biologischen Bekdmpfung des Eschen-
triebstrebens verwendet werden kénnen (Rigling &
Schoebel 2013) - also dhnlich wie beim Kastanien-
rindenkrebs, wo seit Jahren ein Virus des Erreger-
pilzes (Hypovirus von C. parasitica) erfolgreich ein-
gesetzt wird. Auch hier kommen modernste
molekulargenetische Methoden zum Einsatz. Dabei
werden H. fraxineus-Pilze aus aktuell befallenen
Eschenbestinden in der Schweiz mit solchen aus
Litauen verglichen, wo die Befallswelle des Eschen-
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triebsterbens bereits voriiber ist. Tatsdachlich konn-
ten Viren in H. fraxineus festgestellt werden (Schoe-
bel et al 2014). Noch offen ist, ob sich diese fiir die
biologische Bekdmpfung eignen.

Ausblick

Im Rahmen der multifunktionalen Waldwirt-
schaft sind die Anwendungen genetischer Methoden
vielfdltig, nicht nur bei Baumarten, sondern auch
bei vielen weiteren Organismengruppen. Genetik im
Waldbereich hat in der Schweiz aber oft einen ande-
ren Anwendungszweck als im Ausland, da eigentli-
che Ziichtung und (wirtschaftlich relevante) Bereit-
stellung von Pflanzgut zurzeit keine grosse Rolle
spielen. Dies wird sich auch unter dem Klimawan-
del kaum dndern. Da die Kosten genetischer Metho-
den sich heute in einem dhnlichen Bereich bewegen
wie jene traditioneller Untersuchungen, gilt es, die
vielen Anwendungen von Genetik im Wald vermehrt
und zielgerichtet zu nutzen, zum Beispiel bei Biu-
men zur Suche nach den relevanten Genen zur An-
passung an den Klimawandel, zur Untersuchung der
Vernetzung von Natur- und Sonderwaldreservaten —
ein Prozess, zu dem kaum Wissen vorhanden ist —,
zur Bekdmpfung von invasiven Arten und ganz all-
gemein fiir das Biodiversitaitsmonitoring im Wald,
betreffe das Baume, andere Pflanzen, Tiere, Pilze,
Flechten oder Schadorganismen. Genetik kann die
Tiire zu einer mehr funktionalen Erforschung von
okologischen Prozessen im Wald 6ffnen.
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Diverse applications of genetic methods in
forest ecosystems

Swiss forests are managed in a close-to-nature way, and they
mainly get naturally rejuvenated. This leads to a forest situa-
tion most beneficial for the conservation of the genetic di-
versity of forest trees. If tree breeding and artificial planting
are not main targets in Switzerland, why then using genetics
in Swiss forests? In fact, the applications of genetic methods
in forests are manifold. They can be used for the identifica-
tion of connectivity and the evaluation of the success of con-
nectivity measures, e.g., among total reserves, old-growth
stands and habitat trees. With genetic methods, one may also
study how native tree species and their genetic varieties can
best be used for adaptation to climate change. Other appli-
cations comprise the investigation of biodiversity and ecol-
ogy, e.g., the influence of forest management on soil biodi-
versity, or the diagnosis of invasive pests and pathogens and
the search for agents of biological control. In the framework
of multifunctional forest management, genetic applications
can play an important role, if used in a sensible way.
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