1. EINLEITUNG

1.1 Allgemeines zur Rotbuche zur Erhaltung von deren genetischen
Ressourcen
Mit der Zunahme der stark bzw. sehr stark geschddigten Buchenwélder in Deutschland wéchst
die Notwendigkeit, effektivere Konzepte zur Erhaltung von deren genetischen Ressourcen zu
entwickeln. Die am meisten bedrohten oder bereits absterbenden Populationen sind nach
wirtschaftlichen, dkologischen, waldbaulichen und genetischen Gesichtspunkten zwar haufig
erhaltungsbediirftig; das systematische Vorgehen muss sich aber dennoch an solchen
Konzepten orientieren, die moglichst langfristige Ziele zu erreichen versprechen (Turok
1995). Angesichts der unvorhersehbaren und raschen, anthropogenen Umweltveranderungen
ist eine besondere Vorgehensweise geboten (Hattemer 1988, Ziehe et al. 1989, Hattemer
1990, Gregorius 1991). Der langfristige Schutz einer Genressource in ihrem Habitat 1dsst eine
ununterbrochene  Entwicklung adaptiver Prozesse zu. Fir lange dynamische
Erhaltungsstrategien werden deshalb allgemein in situ Verfahren bevorzugt (Gregorius et al.
1979, Ziehe et al. 1989). Die kontinuierliche natiirliche Verjiingung in situ diirfte dabei die
Erhaltung adaptiver Potenziale iiber ldngere Zeitrdume hinweg besonders effektiv

gewihrleisten (Gregorius 1994).

Die sogenannte natlirliche Verjiingung im Waldokosystem ist heute eine nachhaltige
Alternative fiir den Weiterbestand der Walder. Um dieses Ziel zu erreichen, ist nicht nur das
Ausmall der Verjiingung relevant, sondern auch ihre genetische Ausstattung. Fehlende
genetische Variation (durch genetische Erosion oder Inzucht) kann die Verjiingungserfolge

erheblich einschranken.

Wihrend der Reproduktion liegt eine Phase vor, in der die genetische Struktur und das
Ausmal} der Verjiingung festgelegt werden. Diese Phase und damit das Reproduktionssystem
der Waldbdume umfasst drei Bereiche: Die Fertilitdt der Eltern, das Paarungssystem und die
Viabilitdt der Nachkommen (Ziehe 1982). Die genetische Struktur der Samen kann sich im
Vergleich zu den Altbdumen durch die Reproduktion und widhrend der
Jungwuchsentwicklung  besonders  drastisch  dndern. Wéhrend der eigentlichen
Reproduktionsphase ist ein wichtiger Faktor die Verteilung der potenziell reproduzierenden
Altbdume; sie konnte durch waldbauliche Mallnahmen modifiziert werden oder verdndert
worden sein. Diese Verteilung hat ebenfalls Einfluss auf die Art und Weise der Kombination

von Gameten zu Zygoten. Im Vergleich zum Altbestand fiihren zudem Fertilitdtsselektion,



Inkompatibilitdten, Drift- oder Inzuchteffekte in der Regel zu anderen genetischen Strukturen
unter den Samen. Negative Auswirkungen etwa in Form von Inzuchtdepression oder
genetischer Erosion konnen die Folge sein. Das Material hat in der Phase zwischen
Samenstadium und Jungwuchs wiederum die Moglichkeit zur Verdnderung in den
Hiufigkeiten der genetischen Ausstattung. Diese Anderung ist insbesondere von

standortlichen Bedingungen, aber auch anthropogenen Effekten abhingig.

Die europdische Rotbuche (Fagus sylvatica L.) ist eine anemophile, allogame Baumart mit
einem relativ geringen Anteil an Selbstbefruchtung (Krabel und Ziehe unveréftentlich), der in
genetischer Sicht ein leichtes Defizit an Heterozygoten im Vergleich zu Hardy-Weinberg-
Strukturen (wie sie bei Zufallskombination von Gameten und gleichen Allelstrukturen unter

weiblichen und méinnlichen Gameten entstiinden) erwarten 1a6t.

Die Rotbuche gehort zu den Okologisch und Okonomisch relevanten Baumarten. Die
genetische Variation wurde bereits sehr intensiv untersucht (z. B. Thiébaut et al. 1982,
Miiller-Starck und Starke 1993, Leonardi und Menozzi 1995, Paule et al. 1995, Hattemer und
Ziehe 1996, Konnert et al. 2000). Mit Hilfe von Isoenzymen wurde bei der Buche ein
dhnliches Niveau der genetischen Variation wie bei vielen anderen Baumarten gefunden
(Hamrick et al. 1992); unter den Fagaceen scheint die Eiche aber mehr Varianten und
Variation (Miiller-Starck und Ziehe 1991) zu besitzen. Normalerweise beobachtet man
innerhalb von Populationen beachtliche, zwischen Populationen aber vergleichsweise kleine
genetische Variation (z. B. Miiller-Starck und Ziehe 1991, Larsen 1995, Turok 1995,
Leonardi und Menozzi 1995, Paule et al. 1995, Starke et al. 1995, Hattemer und Ziehe 1996,
Ziehe et al. 1998, Konnert et al. 2000).

Das Ausmal} beobachteter signifikanter Autokorrelationen in den rdumlichen Strukturen von
Altbuchen ist an Enzymgenloci bisher eher klein (Merzeau et al. 1994, Leonardi und Menozzi
1996, Dotinavi 2000) eingeschitzt worden. Im Vergleich der genetischen Strukturen zweier
aufeinander folgender Generationen, d. h. unter Altbdumen und ihren Eckern, wurden zum
Teil aber erhebliche Anderungen festgestellt (Miiller-Starck und Ziehe 1991, Fromm 1992,
Starke und Miiller-Starck 1992, Hattemer et al. 1993, Miiller-Starck 1996, Ziehe et al. 1998).

1.2. Zielsetzungen der Arbeit

Zielsetzungen der vorliegenden Untersuchung sind Beschreibung und Analyse von
Parametern und Strukturen, die eine Rolle fiir den Verjiingungserfolg spielen. Hierzu wurde u.

a. eine Vaterschaftsanalyse bei Eckern und Jungwuchs durchgefiihrt. Das einbezogene



Material stammt sowohl aus einem kleinen isolierten Reinbestand (Abt.3100c, FoA Dassel im
Solling) mit variabler Bestandesdichte, als auch von einer Versuchsfliche in einem
Mischbestand (Abt. 1083, FoA Eschershausen im Solling), in der die Versuchsparzellen
(Verjiingungsinseln) unterschiedliche Grade der Isolation bzw. Abschirmung durch Fichten
aufweisen. Zum Vergleich wurde fiir eine isolierte Buche (Abt. 62, FOA Seesen im Westharz)

deren Nachkommenschaft und das Ausmal} an Genfluss charakterisiert.

1.3. Genetische Marker

1.3.1. Allgemeine Bemerkungen

In der zweiten Hélfte des letzten Jahrhunderts wurden verschiedene Techniken entwickelt, um
die genetische Variation verschiedener biologischer Kollektive, wie z. B. die von natiirlichen
Populationen, zu bestimmen. Mit der Verdffentlichung von Mendel (1866) wurden die ersten
genetischen Marker fiir die moderne Genetik festgelegt und spiter deren Vererbungsanalyse

etabliert.

So konnen fiir die Identifizierung von Polymorphismen, d.h. von genetischer Variation,
morphologische Merkmale oder auch die Analyse sekundérer Inhaltsstoffe eingesetzt werden.
Bei beiden Methoden kann jedoch der betrachtete Genomabschnitt nicht klar eingegrenzt
werden, da es sich hierbei um komplexe Merkmale handelt, die das Zusammenspiel vieler

Genorte voraussetzen.

Im Folgenden werden biochemische und molekulargenetische Methoden zur Identifizierung
genetischer Variation vorgestellt, die sich im Gegensatz zu den zuvor beschriebenen

Methoden auf einzelneGenomabschnitten bezichen.

1.3.2. Isoenzyme

Isoenzyme sind die wichtigsten biochemischen Genmarker zur Untersuchung des genetischen
Systems von Pflanzen (Finkeldey 1999). Die verschiedenen Molekiilformen eines Enzyms mit
gleicher oder sehr &hnlicher katalytischer Funktion nennt man Isoenzyme. Bei der
Isoenzymanalyse wird die katalytische Funktion von Proteinen und deren unterschiedliche
Wanderungsgeschwindigkeit im elektrischen Feld ausgenutzt. Werden Isoenzyme durch

verschiedene Allele eines bestimmten Genlocus kodiert, spricht man von Alloenzymen.

Nach Bergmann und Hattemer (1998) zeichnen sich Isoenzyme durch folgende Eigenschaften

aus:



1. Umweltunabhingigkeit, d.h. das Verhalten der Isoenzyme ist unabhingig von der das
Individuum umgebenden Umwelt. Aufgrund dieser Eigenschaft konnen Isoenzyme als

genetische Marker betrachtet werden.

2. Hohe ontogenische Stabilitdt. Die Isoenzyme besitzen ihre katalytische Funktion in vielen
verschiedenen Stadien der Pflanzenentwicklung und ihre Elektrophoresemuster sind

konstant.

3. Fiir die Analyse der Isoenzyme wird nur sehr wenig Pflanzenmaterial bendtigt. Bereits ein

kleiner Samen ist fiir eine elektrophoretische Trennung ausreichend.
4. Zahlreiche Enzymsysteme und Proben konnen gleichzeitig untersucht werden.

5. Kodominanz-Auspragung, d.h. heterozygote Individuen kénnen von den Homozygoten

unterschieden werden. Allerdings kénnen rezessive ,,Null-Allele* auftreten.

6. Zahlreiche Isoenzyme konnen in einer einzigen experimentellen Untersuchung

ausgewertet werden.

7. Der Vererbungsmodus vieler Isoenzymsysteme ist bereits bekannt oder kann leicht

iiberpriift werden.

8. Im Vergleich zu anderen Methoden ist nur eine vergleichweise einfache Ausstattung des

Labors erforderlich.

1.3.2.1. Besondere Bedeutung bestimmter Allelvarianten

Einige Allelvarianten und Genotypen haben bei der Naturverjiingungserfolg der Buche einen
besonderen Einfluss. So wird die genetische Anpassungsfdhigkeit der Populationen an neue
Umweltbedingungen in Abhéngigkeit von der Pridzenz seltener Allele mit ,,prdadaptiver
Funktion betrachtet, welche adaptive Kapazititen darstellen (Hattemer et al. 1982, Bergmann

et al. 1990, Finkeldey 1993, Turok et al. 1998).

Die folgenden allelischen Varianten erscheinen wegen ihrer Anpassungsrelevanz

betrachtenswert:
e LAP-A,

Die Allelvariante LAP-A4; wurde in vielen Untersuchungen als bedeutsam fiir die
Uberlebensfihigkeit von Jungwuchs unter Stressbelastungen charakterisiert (Miiller-Starck

und Ziehe 1991, Miiller-Starck 1993, Hattemer et al. 1993 und Ziehe et al. 1999). Deswegen



wurde in dieser Untersuchung die Héufigkeit dieser Allelvariante mit besonderem Interesse

betrachtet.
e PGM-A,

Diese Allelvariante scheint unter Umweltbelastungen zumindest im heterozygoten Zustand
tolerante Eigenschaften zu entwickeln. Konnert et al. (2000) berichteten in einer
bundesweiten Auswertung {iber eine betrichtliche Haufigkeit von PGM-A, in belasteten

Mittelgebirgsregionen.
e IDH-A;

Die Individuen mit dem Genotyp IDH-A,A, =zeigten zwar unter verschiedenen
Standortsbedingungen einen Nachteil in ihrer Viabilitdt (Starke et al. 1996). Die Allelvariante
A, hat aber weitere Bedeutung im Zusammenhang mit dem Befall durch Crytococcus
fagisuga Lind. (Gora et al. 1994), welches eine Eintrittspforte fiir nachfolgende Pilze

bedeuten kann.
e MDH-B

Die Varianten des Isoenzymsystems MDH-B wurden in Meliorationsversuchen als potenzielle
Indikatoren fiir den Verjiingungserfolg gewertet. Der Genotyp MDH-B3B4 erwies sich unter
zwei verschiedenen Standortsbedingungen als besonders iiberlebensfahig (Starke et al. 1996).
Die Allelvariante MDH-B; wurde allerdings insgesamt mit einer geringen Hiufigkeit

beobachtet (Starke et al. 1996).
e 6PGDH-A

Fiir den Enzymgenlocus 6PGDH-A beobachteten Konnert und Spiecker (1996) eine groBBere
Haufigkeit des heterozygoten Genotyps A,A; unter jenen Buchen, die bereits einen
Zieldurchmesser erreicht hatten. Bei Az handelt es sich um die deutlich seltenere der beiden in
der Regel beobachteten Varianten an 6PGDH-A. Obwohl dieser Befund in anderen
Untersuchungen nicht immer bestdtigt wurde, konnte sich hier eine von lokalen

Umweltbedingungen abhédngige Foérderung des Wachstums durch Az gezeigt haben.



