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Einfihrung

Die Evolution einer Art kann, vereinfacht dargestellt, als

Aufspaltung einer ,,Urpopulation® in viele in die verschie-
densten Richtungen auseinanderweichende und sich weiter
aufgliedernde Folgepopulationen aufgefaldt werden, wobei
Starke 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 ausgeprégt sein, d. h. die Popu-
lationen sich mehr oder weniger stark voneinander ent-
fernt haben. Intensive Selektion bei betonter Umwelthete-
rogenitét wird zusammen mit Isolation und genetischer
Drift eine starke Divergenz zur Folge haben, wahrend
gleichférmige Umwelt, geringes Potential an genetischer
Variabilitét und vor allem stetiger Genaustausch eine ge-
wisse Homogenitéat unter den Populationen bewahren kon-
nen.
Tiefere Einblicke in diese an sich langwé&hrenden Evolu-
tionsprozesse erfordern jedoch genauere Kenntnisse von
dem genetischen Differenzierungs-Muster einer Art, d. h.
es ist notwendig, primér die genetische Ahnlichkeit oder
Verschiedenheit zwischen den einzelnen Populationen zu
bestimmen. Da jede natirliche 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. Genhéaufigkeiten. Es stellt sich also jetzt die Aufgabe,
diese Variationen festzustellen und durch geeignete MeG3-
grofRen zu klassifizieren. Vergleicht man nun zwel Popu-
lationen auf der Basis ihrer genetischen Zusammensetzun-
gen (Kompositionen), so sind die vorhandenen Unterschie-
de in den Allelhaufigkeiten an einem oder sehr wenigen
Genloci noch relativ leicht Uberschaubar und das Ausmafd
ihrer Ahnlichkeit bzw. Verschiedenheit kann sofort fest-
gestellt werden. Bei zunehmender Einbeziehung weiterer
Genloci wird jedoch eine Abschdtzung der allgemeinen
Divergenz zwischen zwei Populationen immer schwieri-
ger, so dal3 es zweckméafdig erscheint, alle nachweisbaren
Differenzen in den Allelhédufigkeiten in einem einzigen
Wert zusammenzufassen. Eine derartige Quantifizierung
der genetischen Divergenz zwischen Populationen ist durch
die Anwendung der genetischen Abstands-Maf3e mdglich,
deren Definition und Eigenschaften im vorhergehenden
Teil | ausfihrlich beschrieben wurden (Grecorius 1974).

Im Rahmen unserer Untersuchungen uUber das genetische
Variationsmuster der Fichte (Picea abies) in Europa wurde
mit Hilfe eines dieser MalRe der genetische Abstand zwi-
schen verschiedenen nord- und mitteleuropaischen Her-
kunften bestimmt, wobel genetische Zusammensetzungen

*) Zum Andenken an Herrn Professor Dr. Kraus Stern, dem ehe-
maligen Inhaber des Lehrstuhls f. Forstgenetik u. Forstpflanzen-
zuchtung d. Universitat Gottingen.
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in Bezug auf eine Reihe von Isoenzym-Genloci zugrunde
lagen. Es sollte dabei festgestellt werden, inwieweit diese
bislang fast ausschliefdlich an Hand von quantitativen mor-
phologischen, anatomischen und physiologischen Merkma-
len mit meist wirtschaftlicher Relevanz abgegrenzten
Wuchsgebiete sich auch auf der Basis von Genhaufigkeits-
Differenzierungen unterscheiden lassen und welcher Grad
an genetischer Ahnlichkeit 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 kon-
nen, so durften sich doch Regionen mit groRerer 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 Uber 4 Isoenzym-Loci und die daraus
resultierenden Abstands-Werte fir 9 gezielt ausgewahlte
Fichtenherktinfte dargestellt, von denen 4 aus dem skan-
dinavischen und 5 aus dem deutschen Verbreitungsgebiet
stammen. Die teils enge Nachbarschaft, teils aber auch gro-
Re geographische Distanz zwischen diesen Populationen
sollte dazu beitragen, den Grad der Divergenz in Abhéan-
gigkeit von der geographischen Entfernung aufzuzeigen.
Die genetischen Absténde beziehen sich dabei auf Allelhdu-
figkeiten, die fur je zwei Esterase (EST)- und Leucin-
aminopeptidase (LAP)-Loci bestimmt wurden, deren Iso-
enzym-Polymorphismen weitgehend geklart sind (BeremANN
19734, 1973b) und die schon mehrfach eine geographisch
bedingte Variation erkennen lie3en (Beremann 1973 b, 1973
c).

Material und Methodik

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

Geographische Daten

Herkunft Gebiet

Br. ¢ L.¢ Hohe
Kabdalis Nordschweden 66° 11' 20° 03’ 410 m
Sorliden Nordschweden 65° 49 19° 14’ 450 m
Suomussal mi Mittelfinnland 64° 50 29° 35° 220 m
Juva Sudf innland 61 55 270 58’ 100 m
Westerhof |

0 0 t

Westerhof 1T Harzvorland 51° 45 10° 08 200 m
Hansel ehof Schwarzwald 470 527 80 18’ 1250 m
Eschenmoos Schwarzwald 470 49’ 8¢ 07 1150 m
Zwiesel-Ost Bayrischer Wald 49° B 13' 15 900 m

Da die Isoenzym-Analysen aus bereits ausfuhrlich dar-
gelegten Griunden (Beremann 1971, 1973a) am trockenen
Endosperm ruhender Samen durchgefuhrt wurden, be-
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stand das Untersuchungs-Material aus Samenproben, die
teils von Kollegen freundlicherweise zur Verfiigung gestellt
wurden, teils aus eigenen Beerntungen stammten. Jede
Fichtenherkunft wurde so durch eine Samenprobe von et-
wa 3000 Samen repriasentiert, die von vielen Baumen (mehr
als 50) geerntet sein sollen. Von jeder Herkunft wurden
200 Samen pro Enzym-System analysiert, da in Testversu-
chen festgestellt werden konnte, da3 diese Stichprobe aus-
reicht, um reprisentative Werte der Allelhdufigkeiten fiur
die jeweilige Population zu liefern. Der genetische Abstand
zwischen Stichproben ist eine stetige Funktion ihrer Gro-
Be, daher wird bei groBer Anndherung der Stichproben-
Zusammensetzungen an die ,wahren“ genetischen Zusam-
mensetzungen auch der Abstand zwischen den Stichproben
sich dem ,,wahren“ Abstand ndhern. Die hier verwendeten
Stichproben sind somit fiir eine befriedigende Schitzung
des ,wahren“ genetischen Abstands geeignet. Weitere Aus-
fiihrungen hierzu sind im Teil I (Grecorius 1974) gegeben.

Die Einzelheiten zur Endosperm-Aufbereitung und Ex-
traktion, zur gelelektrophoretischen Trennung und Iden-
tifizierung der EST- und LAP-Isoenzyme, sowie zur Allel-
hiufigkeits-Bestimmung sind an anderer Stelle ausfiihr-
lich dargestellt (BeremanN 1971, 1973 a, 1973 b).

Ergebnisse und Diskussion
A. Geographische Variation an den EST- und LAP-Loci

Entsprechend den Ergebnissen fritherer Untersuchungen
mit skandinavischen Herkiinften (Beromann 1973 b, 1973 c¢),
aus denen einige Daten fiir diese Abstands-Berechnung
verwendet wurden, zeigen sich alle 4 Isoenzym-Loci auch
in den hier analysierten Populationen polymorph, d. h. sie
besitzen zumindest in einem Fall mehr als ein Allel. Eine
Zusammenstellung der Allelhdufigkeiten an den je zwei
EST-Loci (EST A, EST B) und LAP-Loci (LAP A, LAP B)
wird in Tab. 1 gegeben. Abgesehen von dem Locus EST A,
an dem in 4 Populationen jeweils ein Allel (EST A,) fi-
xiert erscheint, zeichnen sich die ubrigen Isoenzym-Loci
durch eine sich Uber alle 9 Herkiinfte erstreckende betricht-
liche Variabilitidt aus, die im Auftreten von 3 und mehr Al-
lelen zum Ausdruck kommt.

Am EST A-Locus dominiert klar das Allel A,, in einigen
Fillen erscheint A,, jedoch niemals mit einer grdfieren
Hiufigkeit als 0.24. Das Allel B, besitzt die grote Haufig-

keit am EST B-Lo¢us; allerdings ist die Haufigkeits-Dif-
ferenz zwischen den Allelen B, und B, in den skandinavi-
schen Herkinften wesentlich grofer als in den deutschen
Fichtenherkiinften. Eine &hnliche Verschiebung zwischen
diesen beiden grofleren Verbreitungsgebieten ist bei dem
LAP A-Locus zu beobachten, an dem das Hiufigkeitsver-
héltnis LAP A,/A, in den nordischen Herkiinften deutlich
groBer als 1 ist, wihrend es in den deutschen Herklinften
kleiner als 1 wird (Tab. 1). Ebenso kommt das Allel LAP
A, in Skandinavien hdufiger vor als in Deutschland. Das
sog. Nullallel LAP A, (BeroMANN 1973 b) erscheint in fast
allen Populationen, aber nur in sehr geringer Haufigkeit.
Am Locus LAP B dominiert in den meisten Herkiinften
das Allel B,, nur in den beiden nordschwedischen Popula-
tionen sind die Allele LAP B, und B, fast gleich haufig
vorhanden. Eine weitere augenfillige Differenzierung zwi-
schen der skandinavischen und deutschen Region kenn-
zeichnet das Vorkommen der Allele LAP B; und B,, von
denen B, in allen skandinavischen, aber nur in einer deut-
schen Herkunft vertreten ist, B, demgegeniiber jedoch nur
in den deutschen Herkiinften vorhanden zu sein scheint
(Tab. 1). In den bisherigen Populations-Analysen konnte
dieses Allel jedenfalls in keiner nordeuropaischen Her-
kunft nachgewiesen werden (BergMaNN 1973 b, 1973 c).

In einer ersten Zusammenfassung dieser Daten ist her-
vorzuheben, dal3 bereits die Genhiufigkeits-Verteilungen
eine stirkere Differenzierung zwischen dem skandinavi-
schen und deutschen Verbreitungsgebiet als innerhalb bei-
der Gebiete zu erkennen geben; d. h. die 4 nordischen, wie
auch die 5 deutschen Herklinfte weisen jeweils untereinan-
der eine groBlere genetische Affinitdt auf, als sie zwischen
Populationen beider Bereiche existiert. Im besonderen Ma-
BBe gilt dies flir Populationen, deren Wuchsgebiete benach-
bart sind oder die gar aus ein und demselben Wuchsgebiet
stammen, wie die beiden Westerhof-Populationen (Tab. I1).
Im folgenden soll nun gezeigt werden, wie mit Hilfe des
genetischen Abstands eine Klassifizierung der genetischen
Unterschiede zwischen Populationen ermoglicht wird.

B. Bestimmung des genetischen Abstands zwischen allen
Populationen

Vor Anwendung eines der in der einschldgigen Litera-
tur empfohlenen Abstands-MaBe (siehe dazu Teil I v. Gre-
Gorius 1974) sollte gepriift werden, welche Forderungen

Tab, 1. — Verteilung der Allelhdufigkeiten an 4 Isoenzym-Loci in 9 Fichtenherkiinften.

ISOENZYM -~ LOCI
EST A EST B LAP A LAP B

Fichten-Population Al A2 B1 B2 B3 Al A2 A3 Ah B1 B2 53 Bh
Kabdalis 0.24 0.76 0.69 0.29 0.02 0.45 0.39 0.13 0.03 0.43 0.49 o0.08 -
Sorliden 0.16 0.84 0.65 0.33 0.02 0.48 0.32 0.14 0.06 0.45 0.48 0.07 -
Suomussalmi - 1.00 0.75 0.25 - 0.50 0.27 0.15 0.08 0,63 0.33 0,04 -
Juva - 1.00 0.74 0,26 - 0.53 0.35 0.09 0.03 0.59 0.35 0,06 -
Westerhof I 0.06 0,94 0,53 0.40 0.07 0.47 0.53 - - 0.69 0.25 - 0,06
Westerhof II 0.08 0.92 0.53 0.43 0.04 0.44 0.56 - - 0.68 0.21 - 0.11
Hanselehof - 1.00 0.52 0.42 0,06 0.33 0.57 0©0.03 0.07 0.63 0.23 - 0,14
Eschenmoos - 1.00 0.61 0.39 =~ 0.34 0.60 0.03 0.03 0.51 0.29 =~ 0.20
Zwiesel=~Ost 0.13 0.87 0.56 O.h44 - 0o.41 0.57 - 0.02 0.65 0.26 0.06 0,03
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man an dieses Maf} stellt. Fiir unsere Untersuchungen er-
scheint es sinnvoll, primir nur die Differenzen der Allel-
hiufigkeiten zwischen 2 Populationen durch einen einzigen
Wert auszudriicken, da die Gesamtheit dieser Differenzen
die direkteste, wenn auch nicht geometrisch anschaulichste
Beschreibung (siehe Grecorius 1974) einer Divergenz zwi-
schen genetischen Zusammensetzungen darstellt. Haben
zwei Populationen an einem Genlocus keine Allele gemein-
sam, sollten sie den relativ groBten genetischen Abstand
aufweisen, besitzen sie entsprechende Allelhdufigkeiten,
muf3 der Abstand gleich 0 sein. Die zwischen diesen Ex-
tremféllen liegenden Abstands-Werte kénnen nun dadurch
bestimmt werden, daB3 man die absoluten Differenzen zwi-
schen den Allelhdufigkeiten tiber alle Allele summiert und
diese Summe auf 1 normiert. Das auf dieser relativ einfa-
chen Uberlegung basierende Maf3

1 n
dy=- X IX—Y;l|

2i=1
(X; und Y; bezeichnen hier die Hiufigkeit des i-ten Allels
in den Populationen X und Y)
besitzt einmal den groBlen Vorteil einer absoluten Lineari-
tdt Uber die ganze Skala der Allelhaufigkeits-Verteilungen,
zum anderen werden auch bei relativ vielen Allelen, wie sie
z. B. fir manche Isoenzym-Loci Uiblich sind, die selteneren
Alleltypen im Gegensatz zu einigen anderen Abstands-
MaBen nicht unterbewertet. Weitere Ausfithrungen hierzu,
sowie die mathematischen Grundlagen werden in Teil I
dieser Reihe gegeben (Grecorius 1974).

In Tab. 2 sind die auf den Allelhdufigkeiten der EST-
Loci basierenden genetischen Abstands-Werte zwischen je-
weils 2 der 9 Populationen aufgefiihrt. Beim Vergleich der
Werte flir EST A und EST B kann ein generelles Groen-
verhéltnis nicht festgestellt werden: bei einigen Popula-
tionspaaren ergeben sich fiir den EST A-Locus, bei anderen
fiir den EST B-Locus deutlich groflere Abstands-Werte. Da
am EST A-Locus verschiedentlich ein und dasselbe Allel fi-
xiert ist, erscheint in einigen Féllen auch der Abstand 0.
Die Messung des genetischen Abstands bezliglich mehrerer
Genloci kann durch Summierung der spezifisch gewichte-
ten Einzelabstinde (Abstidnde filir einzelne Loci) erfolgen.
Dieser Gesamtabstand

m 1
do=.2 aj.—

2i
X —Y5)
i=1 i=1

ist bei gleicher Gewichtung (a; = IL) mit dem arithmeti-

schen Mittel der Einzelabstinde identisch, wobei X;; die
Héufigkeit des i-ten Allels am j-ten Locus in der Popu-
lation X bezeichnet. Die so ermittelten genetischen Abstan-
de fir beide EST-Loci (unterste Reihe der 3 Werte in Tab.
2) lassen erkennen, dafl geographisch benachbarte Popula-
tionen genetisch dhnlicher sind als Populationen aus ent-
fernten Wuchsgebieten. Dariiber hinaus deutet sich bereits
eine vergleichsweise stirkere genetische Affinitidt fir das
deutsche Verbreitungsgebiet an, da die Abstands-Werte
zwischen allen deutschen Herkiinften im allgemeinen klei-
ner sind als die librigen Werte zwischen nicht-benachbar-
ten Populationen.

Diese regionale Differenzierung der genetischen Ahnlich-
keit nimmt bei den Abstands-Werten der LAP-Loci (Tab. 3)
so stark zu, daf3 sich nun 3 Gruppen von Populationspaaren
unterscheiden lassen, die jeweils durch eine spezifische
GroBenordnung des genetischen Gesamtabstands (fir bei-
de LAP-Loci) charakterisiert sind. Da die Einzelabstidnde
fiir LAP A und LAP B entsprechend den EST-Loci eben-
falls kein konstantes GroBenverhidltnis bilden, ist auch
hier eine Bestimmung ihres Beitrags zum Gesamtabstand
nicht moglich. Die grofiten genetischen Abstinde existieren
zwischen den skandinavischen und deutschen Herkiinften
(eingerahmte Werte in Tab. 3), wesentlich geringere Ab-
stands-Werte finden sich innerhalb der deutschen Popula-
tionsgruppe, wie auch zwischen den nordischen Herkinf-
ten. Der Gesamtabstand nun in Bezug auf die genetischen
Zusammensetzungen aller 4 Isoenzym-Loci (Tab. 4) zeigt
noch deutlich, da die Aufgliederung in 3 Gruppen von
Populationspaaren hinsichtlich des Wertebereichs erhalten
bleibt. Wenn man annimmt, dal durch die Einbeziehung
von immer mehr Genloci die Werte des genetischen Ab-
stands den vorhandenen Grad an allgemeiner Divergenz
zwischen Populationen immer besser kennzeichnen, so soll-
ten an Hand dieser kleinen, aber nicht auf Variabilitdt hin
ausgewihlten Stichprobe von Genloci schon Aussagen iiber
die genetischen Beziehungen der 9 Fichtenherkiinfte mog-
lich sein. Deutlich kommt bei den hier verwendeten Iso-
enzym-Loci zum Ausdruck, da3 geographisch eng benach-
barte Populationen die weitaus groBte genetische Ahnlich-
keit besitzen, was an den relativ geringsten Abstands-
Werten zwischen den Herkiinften Kabdalis-Sorliden, Suo-

Tab. 2. — Genetischer Abstand fliir die EST-Loci. In der oberen Reihe sind die Werte fir
EST A, in der mittleren fiir EST B und in der unteren fir beide EST-Loci angegeben.

Kabdalis Strliden Suomuss. Juva Wes.l Wes.IX Hanseleh. Eschenm,
0.08
S¥riiden 0.04
0.06
0.24 0.16
Suomuss. 0.06 0.10
0.15 0.13
0.24 0.16 0.0
Juva 0.05 0.09 0.01
0.15 0.13 0,005
0.18 0.10 0.06 0.06
Wes., I 0.16 0.12 0.22 0.21
0.17 0.11 0.14 0.13
0.16 0.08 0.08 0,08 0.02
Wes. II 0.16 0.12 0.22 0.21 0.03
0.16 0.10 0.15 0.15 0.03
0.24 0.16 0.0 0.0 0.06 0,08
Hanseleh. 0.17 0.13 0.23 0.22 0,02 0.02
0.21 0.15 0,12 0.11 0.04 0,05
0.24 0.16 0.0 0.0 0.06 0.08 0.0
Eschenm. 0.10 0.06 0.14 0.13 0,08 0,08 0.09
0.17 0.11 0.07 0.07 0.07 0.08 0.05
0.11 0.03 0.13 0.13 0.07 0.05 0.13 0.13
Zwiesel~-0, 0.15 0.11 0.19 0,18 0.07 0,04 0.06 0.05
0.13 0,07 0.16 0.16 0.07 0.05 0.10 0.09
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Tab. 3. — Genetischer Abstand fiir die LAP-Loci.

In der oberen Reihe sind die Werte fir

LAP A, in der mittleren fir LAP B und in der unteren fir beide LAP-Loci angegeben.

Kabdalis S8érliden Suomuss. Juva Wes, I Ves . II Hanseleh. Eschenm,
0.07
S8rliden 0,02
0.05
0.12 0.05
Suomuss. 0.20 0,18
0.16 0.12
0.08 0.08 0.11
Juva 0.16 0.14 0,04
0.12 0.11 0,08
0.16 0.21 0.26 0.18
Wes.I 0.32 0.30 0,12 0.16
0.24 0.26 0.19 0,17
0.17 0,24 0.29 0.21 0.03
Wes,II 0.36 0.34 0.16 0.20 0,05
0.27 0.29 0.23 0,21 0.04
0.22 0.26 0.30 0.26 0.14 0.11
Hanseleh, 0.34 0.32 O.14 0.18 0.08 0.05
0.28 0.29 0,22 0.22 0.11 0.08
0.21 0.28 0.33 0.25 0.13 0.10 0.04
Eachenm, 0.28 0,26 0,20 0.20 0.18 0.17 0.12
0.25 0.27 0.27 0.23 0,16 0.14 0.08
0.18 0.25 0.30 0.22 0,06 0.03 0.08 0.07
Zwiesel-0. 0.25 0.23 0,07 0,09 0,07 0.11 0.11 0.20
0.22 0,24 0.19 0.16 0.07 0.07 0.10 0.14

Tab. 4. — Werte des genetischen Gesamtabstands in Bezug auf alle 4 Isoenzym-Loci.

Kabdalis Sérliden Suomuss. Juva Wes.I Wes.II Hanseleh. Eschenm.
S8rliden 0.05
Suomuss. 0.16 0.12
Juva 0.13 0.12 0.04
Wes., I 0.21 0.18 0.17 0.15
Wes, II 0.21 0.20 0.19 0.18 0.03
Hanseleh. 0.24 0,22 0.17 0,17 0.08 0,07
Eschenm. 0,21 0.19 0,17 0.15 0.11 0.11 0.06
Zwiesel-0. 0.17 0.16 0.17 0.16 0.07 0.06 0.10 0.11

mussalmi-Juva, Westerhof I—II usw. zu erkennen ist.
Auch innerhalb der Gruppen aus skandinavischen und
deutschen Populationspaaren ist der genetische Abstand
noch gering, doch scheint die Divergenz zwischen den
schwedischen und finnischen Herkiinften etwas ausgepriag-
ter zu sein (Mittelwert der Abstdnde ohne Nachbarpopula-
tions-Werte: 0.13 + 0.019) als zwischen den deutschen Po-
pulationen (Mittelwert ohne Nachbarpopulations-Werte:
0.09 + 0.021). Die allgemein grofiten Abstands-Werte (Mit-
telwert der Abstinde: 0.18 * 0.024) erscheinen innerhalb der
Gruppe deutsch-skandinavischer Populationspaare (ein-
gerahmte Werte in Tab. 4), doch fillt dabei auf, dal die
geographische Entfernung speziell zwischen den deutschen
Herkiinften keinen EinfluB auf den genetischen Abstand
zu haben scheint, da die betreffenden Werte keine zur Di-
stanz parallele GroBenverschiebung (in Spaltenrichtung)
zeigen. Ein demgegeniiber deutlicher Gradient der Werte
in Reihenrichtung 148t darauf schlielen, dal der genetische
Abstand jedoch von der jeweiligen Lage der skandinavi-
schen Herkunft abhéngig ist.

Aus den hier gefundenen Daten resultieren zwar keine
unerwarteten Erkenntnisse, doch werden mit Hilfe des
Vergleichs von Genhaufigkeits-Verteilungen einige Be-
ziehungen verdeutlicht, die moéglicherweise auch liber die-
se mehr theoretischen Untersuchungen hinaus Bedeutung
erlangen kénnen. Schon bei quantitativen Merkmalskom-
plexen wurde ersichtlich, dafl die in hiesigen Waldbaum-
Arten auftretenden Unterschiede durch eine mehr konti-
nuierliche Variation zustande kommen, was eine relativ

groBe genetische Ahnlichkeit zwischen benachbarten und
eine zunehmende Divergenz zwischen weiter entfernten
Populationen bedingt. Die zwischen verschiedenen nord-
und mitteleuropédischen Fichtenherkiinften analysierten ge-
netischen Abstidnde bezogen auf 4 Isocenzym-Loci bestd-
tigen diese Vorstellungen mit dem Nachweis sehr niedri-
ger Werte innerhalb eng begrenzter Verbreitungsgebiete
und relativ hoher Werte zwischen weit entfernten Regio-
nen. Im einzelnen zeigt sich aber, daf3 die genetische Diver-
genz zwischen Populationen aus Westerhof, Schwarzwald
und Bayerischem Wald nicht das Ausmal erreicht, welches
man aufgrund der geographischen Entfernung erwarten
konnte, und das im Gegensatz hierzu zwischen den nord-
schwedischen und finnischen Herkiinften beobachtet wer-
den kann. Unter der Voraussetzung einer natiirlichen Ent-
wicklung dieser Populationen in ihrem Wuchsgebiet, die
durch die vorgenommene Auswahl weitgehend gegeben
sein sollte, wird nun deutlich, dal zwischen dem skandi-
navischen und deutschen, in gewissem Maf3e aber auch zwi-
schen dem schwedischen und finnischen Verbreitungsgebiet
Isolierungsbarrieren existieren, welche die verschiedenen
Genpools voneinander getrennt halten. Wenn auch die Ent-
stehung dieser unterschiedlichen Genpools noch unklar
ist — sie mogen durch die spezifischen Umweltverhéiltnisse
(Klima) der eiszeitlichen Refugien, wie auch der spidteren
Verbreitungsgebiete gepridgt sein —, so 148t sich fiir die
hier ausgewihlten deutschen Fichten-Wuchsgebiete doch
eine gewisse Ubereinstimmung in den genetischen Zusam-
mensetzungen zumindest dieser 4 Genloci feststellen.
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Anmerkung

Der Deutschen Forschungsgemeinschaft sei an dieser Stelle fiir
eine Sachbeihilfe, den Herren Dr. P. Krurzscu, Schweden und
Prof. Max Hacman, Finnland fiir die freundliche Bereitstellung
des Samenmaterials gedankt.

Zusammenfassung

Mit Hilfe eines der in Teil I vorgeschlagenen Abstands-
MaBe (d,) wurde auf der Basis von Genhiufigkeits-Ver-
teilungen an 4 Isoenzym-Loci der genetische Abstand zwi-
schen 9 nord- und mitteleuropiischen Fichtenherkiinften
bestimmt. Die resultierenden Werte lassen erkennen, daf,
wie erwartet, zwischen geographisch benachbarten Popu-
lationen eine griéBere genetische Ahnlichkeit existiert als
zwischen weit entfernten Herkiinften. Allerdings zeigt sich,
dafl zumindest fiir diese Isoenzym-Gene die genetische Di-
vergenz zwischen den deutschen Herkiinften ein geringeres
Ausmaf erreicht als beispielsweise die Divergenz zwischen
schwedischen und finnischen Herkilinften. Filir diese regio-
nal bedingten Unterschiede konnten mehr oder weniger
stark ausgeprigte Isolierungsbarrieren zwischen den Ver-
breitungsgebieten verantwortlich sein.

Schlagworte: Genetischer Abstand, Genhiufigkeitsverteilung, Fich-
tenherkiinfte, Differenzierungsmuster.

Summary

The genetic distance between 9 spruce provenances
(Picea abies) from the north and central European area
was determined by the aid of a special measure (d,)

proposed in part I of this investigation. The values obtain-
ed from this distance measure were related to the genetic
composition of populations based on gene frequencies of
4 isozyme loci. The resulting data indicated that a far
higher genetic similarity exists between closely located
populations than between geographically widely separated
provenances. While the greatest genetic distance was found
between Scandinavian and German provenances different
other distance values showed a marked genetic divergence
between the Finnish and Swedish provenances, but only
a smaller divergence between the selected German popula-
tions. It was discussed whether these regionally distributed
differences in genetic affinity may depend on the effec-
tivity of isolating barriers.
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Das frithe Blithen von aus Kalluskulturen herangezogenen Pflinzchen
bei der Birke (Betula pendula Roth.)

Von Osst HuatiNeN und Zekr YAHYAOGLU

Lehrstuhl fiir Forstgenetik und Forstpflanzenziichtung der Forstlichen Fakultdt der Universitdt Gottingen

(Eingegangen im Dezember 1973)

Die vegetative Vermehrung mit Hilfe der Gewebekultur-
technik ist bei vielen Pflanzen mit gutem Erfolg auch fiir
praktische Zwecke anwendbar. Die Fahigkeit zur Regene-
rierung von Organen und ganzer Pflanzen aus somatischen
Geweben in vitro ist jedoch bei den meisten Forstpflanzen
wesentlich geringer als bei manchen krautigen Pflanzen.
Sie gelang in den letzten Jahren auch nur bei einigen sel-
tenen Laubbiumen (JacqQuior 1964, MaTues 1964, WOLTER
1968 und WintoN 1970). Diese wenigen Beispiele weisen je-
doch eindeutig darauf hin, daB die somatischen Gewebe
auch bei Bdumen totipotent sind, wie es bei vielen ande-
ren Dicotyledonen und Monocotyledonen nachgewiesen
worden ist (Stewarp 1970 und Vasi. and Vasin 1972). Ob-
gleich die vegetative Vermehrung durch Einzelzell- und
Gewebekulturen heutzutage nur bei einigen Pflanzen zu
praktizieren ist, kann man doch anhand bisheriger Arbei-
ten sehen, welche groBen Moglichkeiten diese Methode fiir
die klonale Vermehrung besonders wertvoller Individuen
bietet, zumal es mit Hilfe dieser Technik moglich ist, unbe-
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grenzte Mengen Nachkommen von einem Individuum in
kurzer Zeit zu bekommen.

Wihrend unserer Arbeit haben wir versucht, optimale
duBere Bedingungen zu finden, unter denen die vegetative
Vermehrung bei der Birke mit der Gewebekulturtechnik
moglich und auch praktisch anwendbar wire. Kambiale
Gewebe der Birke wurden als diinne Querschnitte von
Zweigen auf einem Murashige-Skoog-Medium kultiviert,
wo sie recht gutes Kalluswachstum zeigten. Die Kalli, wel-
che auf diese Weise von jungen Pflanzen isoliert worden
waren, zeigten auBler raschem Wachstum auch ein gutes
Vermogen zur Differenzierung von Wurzeln und Sprossen,
wenn die IES-Kinetin-Relation im Ndhrboden relativ hoch
war (Abb. 1). Zur Induzierung der Kalluskulturen benétigt
man bei der Birke nicht unbedingt sogenannte vegetativ
kraftige oder juvenile Pflanzen, sondern es ist moglich,
Kulturen auch mit Erfolg aus dlteren und fast rein genera-
tiv reproduktiven Individuen heranzuziehen. Auch das phy-
siologische Stadium der Pflanzen, von denen Kalluskultu-

Silvae Genetica 23, 1-3 (1974)





