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WIE GENOMIK

DIE BUCH

EN-

WALDER RETTEN

KANN

Genetische Marker zeigen an, welche

Baume durretolerant sind

von Markus Pfenninger

U nsere Walder leiden unter Tro-
ckenheit. Langfristig wird sich
die Natur darauf einstellen, denn zur
Evolution von Arten gehort auch, dass
ein Teil einer Population mit den neuen
Rahmenbedingungen zurechtkommt.
Das gilt auch fiir Buchen. Die Arbeits-
gruppe Molekulare Okologie am Sen-
ckenberg BiK-F hat nun ein Verfahren
entwickelt, um solche trockenstressto-
leranten Buchen mithilfe von DNA-Ana-
lysen zu identifizieren.

Der Klimawandel! hat schon jetzt gravieren-
de Auswirkungen auf viele Okosysteme,
auch auf unsere Walder. Wie kénnen wir
die Folgen dieser Entwicklung abmildern
und welche Rolle kann dabei die Biodiver-
sitatsgenomik spielen? Unser Team far
Molekulare Okologie hat exemplarisch fir
einen der am weitesten verbreiteten Wald-
biume Europas, die Rotbuche (Fagus sy!-
vatica L.), gezeigt (Waldvogel et al. 2020),
wie es gehen konnte.
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Benachbarte Buchen in Kelkheim-
Eppenhain, von denen Blattproben
fiir die genomische Untersuchung ge-
nommen wurden. Links ein stark
diirregeschédigtes Exemplar, rechts
ein offenbar vollig gesundes. Die
Biume stehen kaum zehn Meter von-
einander entfernt und gleichen sich
in allen Eigenschaften, wie Dimen-
sionen, Stellung zu den Nachbarbéu-

men etc.

Bedeutende Rolle als Okosystem

und Wirtschaftsfaktor

Buchenwalder sind in weiten Teilen Europas
verbreitet. Sie sind an viele Standorte gut
angepasst und spielen forstwirtschaflich
eine immer bedeutendere Rolle —als Ruck-
grat einer naturnahen Waldwirtschaft. Auch
als Lebensraum bieten sie Uber tber 6000
Arten Quartier (Dorow et al. 2010). Die
deutsche Buchenholzwirtschaft erbrachte
2017 in Deutschland einen Umsatz von
mehr als einer Milliarde Euro — Okosystem-
leistungen des Waldes dabei unberticksich-
tigt. Allerdings litt die Buche stark unter
den Dirresommern 2018 und 2019. Berich-
te zufolge erlitten Uber 62 Prozent Dirre-
schaden, zwolf Prozent der Buchen in
Deutschland trugen sogar starke Schaden
davon oder starben ab.

Gesunde neben gestressten Baumen
Allerdings waren in den einzelnen Bestan-
den nicht alle Bdume gleichermafien ge-
schadigt. In vielen Buchenwaéldern beob-
achteten wir, dass scheinbar vollig
gesunde Baume unmittelbar neben stark
geschadigten standen (s. Abb. 0.). Dieses
Muster trat gleichermafen an stark und
schwach geschadigten Standorten auf. Wir
vermuteten daher, dass nicht die lokalen
Umweltbedingungen fiir die beobachteten
Dirreschaden entscheidend waren (die ja
fur beide gleich waren), sondern eine un-
terschiedliche genetische Ausstattung der
Baume.

SNPs geben Aufschluss

Wir nutzten dann diese naturliche ,Ver-
suchsanordnung”, um die genomischen
Grundlagen der Trockenheitsanfalligkeit bei
Fagus sylvatica zu ergrinden. Dazu unter-




suchten wir bei mehr als 200 benachbarten
Paaren aus ganz Hessen, welche Orte im
Genom sich systematisch zwischen gesun-
den und geschédigten Bdumen unterschei-
den (s. Schaubild). Wir fanden Uber 100
Orte —sogenannte SNPs (Single Nucleotide
Polymorphisms) -, die mit der Dirretoleranz
korrelierten. Kategorische Unterschiede
fanden wir jedoch nicht. Dies deutet darauf
hin, dass viele Gene daran beteiligt sind
und es reichlich Anpassungspotenzial bei
der Buche gibt.

Dirretolerante Baume

werden erkannt

In einer Kontrollgruppe reichten schon 70
dieser SNPs aus, um vorherzusagen, ob
eine Buche gesund oder geschadigt war.
Mit diesen Markern konstruierten wir einen
Test, mithilfe dessen sich schnell und kos-
tengunstig Buchen identifizieren lassen,
die besser mit haufigeren und langeren
Trockenperioden umgehen kénnen. Nun
kdnnen Forstleute zum Beispiel gezielt
trockenheitsresistente, samenbildende
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Béume auswahlen und Uber die Art der
Waldbewirtschaftung dazu beitragen, die
natUrliche Selektion zu beschleunigen, ja
sogar zu Uberwachen und damit die Bu-
chenwalder gegen den Klimawandel zu
rusten (Waldvogel et al. 2020).

Buche in Mitteleuropa erhalten

Mit unserer Studie haben wie die wissen-
schaftlichen Grundlagen fir ein aktives
Evolutionsmanagement gelegt und validiert.
In einem weiteren Schritt gilt es, diese
Erkenntnisse in praktische Programme
umzusetzen, zum Beispiel bei der Uberwa-
chung natlrlicher Walder sowie selektiven
Abholzungs- und Wiederaufforstungsmaf-
nahmen. Unsere Arbeit tragt somit dazu
bei, ein einzigartiges Okosystem zu erhal-
ten, das derzeit nicht nur durch den Klima-
wandel, sondern auch durch Versuche, die
Buche als Forstbaum durch die Einflihrung
fremder, scheinbar besser angepasster
Baumarten zu ersetzen, bedroht ist. ¥
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Prof. Dr. Markus Pfenninger leitet am

SBiK-F die Arbeitsgruppe ,Molekulare
Okologie”. Sein wissenschaftliches Inte-
resse gilt unter anderem Mechanismen
und Maglichkeiten sehr schneller evolutio-
nérer Anpassung im Zusammenhang mit
dem Klimawandel. Als habilitierter Zoologe
forscht er normalerweise an Tieren. Da

er aber urspriinglich Botanik studiert hat,
ist dieses Projekt auch eine Riickkehr zu
seinen akademischen Wurzeln.
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