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Einführung 

Die Evolution einer Art kann, vereinfacht dargestellt, als 
Aufspaltung einer „Urpopulation6' in viele in die verschie- 
densten Richtungen auseinanderweichende und sich weiter 
aufgliedernde Folgepopulationen aufgefaßt werden, wobei 
Stärke und Richtung dieser Prozesse durch das Wechsel- 
spiel von genetischem System und Umwelteffekten be- 
stimmt werden. Je  nach dem Vorherrschen bestimmter 
Evolutionsfaktoren wird die genetische Differenzierung 
mehr oder weniger stark ausgeprägt sein, d. h. die Popu- 
lationen sich mehr oder weniger stark voneinander ent- 
fernt haben. Intensive Selektion bei betonter Umwelthete- 
rogenität wird zusammen mit Isolation und genetischer 
Drift eine starke Divergenz zur Folge haben, während 
gleichförmige Umwelt, geringes Potential an genetischer 
Variabilität und vor allem stetiger Genaustausch eine ge- 
wisse Homogenität unter den Populatibnen bewahren kön- 
nen. 

Tiefere Einblicke in diese an sich langwährenden Evolu- 
tionsprozesse erfordern jedoch genauere Kenntnisse von 
dem genetischen Differenzierungs-Muster einer Art, d. h. 
es ist notwendig, primär die genetische Ähnlichkeit oder 
Verschiedenheit zwischen den einzelnen Populationen zu 
bestimmen. Da jede natürliche Population durch ihre ge- 
netische Struktur bzw. genetische Zusammensetzung cha- 
rakterisiert ist, basieren die genetischen Unterschiede zwi- 
schen Populationen allein auf Variationen ihrer Genotyp- 
bzw. Genhäufigkeiten. Es stellt sich also jetzt die Aufgabe, 
diese Variationen festzustellen und durch geeignete Meß- 
größen zu klassifizieren. Vergleicht man nun zwei Popu- 
lationen auf der Basis ihrer genetischen Zusammensetzun- 
gen (Kompositionen), so sind die vorhandenen Unterschie- 
de in den Allelhäufigkeiten an einem oder sehr wenigen 
Genloci noch relativ leicht überschaubar und das Ausmaß 
ihrer Ähnlichkeit bzw. Verschiedenheit kann sofort fest- 
gestellt werden. Bei zunehmender Einbeziehung weiterer 
Genloci wird jedoch eine Abschätzung der allgemeinen 
Divergenz zwischen zwei Populationen immer schwieri- 
ger, so daß es zweckmäßig erscheint, alle nachweisbaren 
Differenzen in den Allelhäufigkeiten in einem einzigen 
Wert zusammenzufassen. Eine derafige Quantifizierung 
der genetischen Divergenz zwischen Populationen ist durch 
die Anwendung der genetischen Abstands-Maße möglich, 
deren Definition und Eigenschaften im vorhergehenden 
Teil I ausführlich beschrieben wurden (GREGORIUS 1974). 

Im Rahmen unserer Untersuchungen über das genetische 
Variationsmuster der Fichte (Picea abies) in Europa wurde 
mit Hilfe eines dieser Maße der genetische Abstand zwi- 
schen verschiedenen nord- und mitteleuropäischen Her- 
künften bestimmt, wobei genetische Zusammensetzungen 

*) Zum Andenken an Herrn Professor Dr. KLAUS STERN, dem ehe- 
maligen Inhaber des Lehrstuhls f.  Forstgenetik U. Forstpflanzen- 
züchtung d. Universität Göttingen. 

in Bezug auf eine Reihe von Isoenzym-Genloci zugrunde 
lagen. Es sollte dabei festgestellt werden, inwieweit diese 
bislang fast ausschließlich an Hand von quantitativen mor- 
phologischen, anatomischen und physiologischen Merkma- 
len mit meist wirtschaftlicher Relevanz abgegrenzten 
Wuchsgebiete sich auch auf der Basis von Genhäufigkeits- 
Differenzierungen unterscheiden lassen und welcher Grad 
an genetischer Ähnlichkeit bzw. Verschiedenheit sie dann 
miteinander verbindet. Wenn auch mit diesen Daten aus 
einem kleinen Ausschnitt des Fichten-Genoms keine direk- 
ten phylogenetischen Erkenntnisse gewonnen werden kön- 
nen, so dürften sich doch Regionen mit größerer Uberein- 
stimmung in der genetischen Konstitution dieser Isoenzym- 
Loci abzeichnen, was evtl. als erster Hinweis auf eine enge- 
re Beziehung zwischen den Genpools gedeutet werden 
kann. 

In der hier vorliegenden Arbeit werden die genetischen 
Zusammensetzungen über 4 Isoenzym-Loci und die daraus 
resultierenden Abstands-Werte für 9 gezielt ausgewählte 
Fichtenherkünfte dargestellt, von denen 4 aus dem skan- 
dinavischen und 5 aus dem deutschen Verbreitungsgebiet 
stammen. Die teils enge Nachbarschaft, teils aber auch gro- 
ße geographische Distanz zwischen diesen Populationen 
sollte dazu beitragen, den Grad der Divergenz in Abhän- 
gigkeit von der geographischen Entfernung aufzuzeigen. 
Die genetischen Abstände beziehen sich dabei auf Allelhäu- 
figkeiten, die für je zwei Esterase (EST)- und Leucin- 
aminopeptidase (LAP)-Loci bestimmt wurden, deren Iso- 
enzym-Polymorphismen weitgehend geklärt sind (BERGMANN 

1973 a, 1973 b) und die schon mehrfach eine geographisch 
bedingte Variation erkennen ließen (BERGMANN 1973 b, 1973 
C). 

Material und Methodik 

Die geographische Lage der 9 skandinavischen und deut- 
schen Herkünfte ist in der folgenden Tabelle angegeben, 
die Herkunft Westerhof ist durch zwei Populationen ver- 
treten, für die jedoch keine nochmals differenzierten An- 
gaben gemacht wurden. Die beiden Bestände liegen etwa 
8 km auseinander. 

Herkunft Gebiet 
Geographische Daten 

Br. L. O Höhe 

KAbdalis 
Sörliden 
Suomussalmi 
Juva 
Westerhof I 
Westerhof I1 
Hanselehof 
Eschenmoos 
Zwiesel-Ost 

Nordschweden 66O 11' 
Nordschweden 65O 49' 
Mittelfinnland 64O 50' 
Südf innland 6l0 55' 

Harzvorland 51° 45' 

Schwarzwald 470 52' 
Schwarzwald 47O 49' 
Bayrischer Wald 49O 03' 

P P 

Da die Isoenzym-Analysen aus bereits ausführlich dar- 
gelegten Gründen (BERGMANN 1971, 1973 a) am trockenen 
Endosperm ruhender Samen durchgeführt wurden, be- 
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