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Genetische Grundlagen flr den botanischen Artenschutz in

Deutschland

The genetic basis for plant conservation in Germany

Angesichts des derzeitigen drastischen Verlusts pflanzlicher
Vielfalt bekommt das Fachgebiet der Naturschutzgenetik
weltweit wachsende Aufmerksamkeit. Die technischen
Fortschritte, mit denen wir durch die Entschliisselung der
Genome von Organismen Einblicke in deren Evolution
erhalten, kdnnen auch fiir den Schutz der heimischen Flora
gewinnbringend genutzt werden. Fir den Naturschutz, der
zum Ziel hat, die genetische Integritat von Arten und deren
Evolutionspotenzial in der sich verdndernden Landschaft zu
erhalten, haben molekulargenetische Daten eine
herausragende Bedeutung. Mit Hilfe solcher
naturschutzgenetischer Informationen kénnen
Populationsstiitzungen und Wiederansiedlungen
gefahrdeter Arten gezielt entwickelt werden. Genauso hildet
eine Kenntnis der innerartlichen genetischen Vielfalt die
Grundlage fur den Einsatz von Regiosaatgut. Bisher liegen
allerdings nur von wenigen mitteleuropaischen Arten
entsprechende ausfuhrliche Daten uber ihr
gesamtdeutsches Verbreitungsgebiet vor. Diese zeigen
stets artspezifische Muster, die die dynamische
Evolutionsgeschichte der Arten bis zu rezenter
Fragmentierung von Populationen widerspiegeln. Um das
Potenzial der Naturschutzgenetik in Zukunft besser und v.a.
zielgerichtet einsetzen zu kdnnen, ist eine starke
Vernetzung von Akteuren aus praktischem Naturschutz und
Wissenschaft notwendig. Wir regen an, bundesweit
geeignete Strukturen und Programme zu schaffen sowie
einen regelmagigen Austausch und den Aufbau von
Kooperationen zu férdern.

The field of conservation genetics is gaining recognition in
light of the current dramatic losses of plant diversity. Rapid
methodological and technological advances in uncovering
genomic information of organisms not only make it possible
to illuminate their evolutionary history but can also be
applied successfully to native plant conservation. Practical
conservation measures that aim at maintaining the
evolutionary potential of species in changing landscapes
can benefit enormously from molecular genetic information.
Genetic data support the design of effective species
conservation strategies. For those species that have been
investigated throughout their ranges in Germany,
species-specific patterns of genetic differentiation of their
populations as well as genetic variation within populations
are evident. Patterns of genetic diversity can be explained
by the evolutionary histories of species but can also reflect
the impacts of recent decline and isolation. Genetic data
already serve conservation management, including regional
seed sourcing and the recovery and re-introduction of
populations of endangered species. In order to fully exploit
the potential offered by conservation genetics, a much
stronger interaction between stakeholders is needed,
encompassing applied and scientific fields. This could be
achieved by establishing firm networks and programmes
integrating federal and regional to state levels, and by
promoting regular knowledge exchange and supporting
collaborative activities.
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Zusammenfassung

Angesichts des derzeitigen drastischen Verlusts pflanzlicher Vielfalt bekommt das Fachgebiet der Naturschutzgenetik weltweit wachsende Auf-
merksamkeit. Die technischen Fortschritte, mit denen wir durch die Entschliisselung der Genome von Organismen Einblicke in deren Evolution
erhalten, kdnnen auch fir den Schutz der heimischen Flora gewinnbringend genutzt werden. Fiir den Naturschutz, der zum Ziel hat, die gene-
tische Integritat von Arten und deren Evolutionspotenzial in der sich verdndernden Landschaft zu erhalten, haben molekulargenetische Daten
eine herausragende Bedeutung. Mit Hilfe solcher naturschutzgenetischer Informationen kénnen Populationsstiitzungen und Wiederansiedlungen
gefahrdeter Arten gezielt entwickelt werden. Genauso bildet eine Kenntnis der innerartlichen genetischen Vielfalt die Grundlage flir den Einsatz
von Regiosaatgut. Bisher liegen allerdings nur von wenigen mitteleuropéischen Arten entsprechende ausfihrliche Daten Uber ihr gesamt-
deutsches Verbreitungsgebiet vor. Diese zeigen stets artspezifische Muster, die die dynamische Evolutionsgeschichte der Arten bis zu rezenter
Fragmentierung von Populationen widerspiegeln. Um das Potenzial der Naturschutzgenetik in Zukunft besser und v. a. zielgerichtet einsetzen zu
konnen, ist eine starke Vernetzung von Akteuren aus praktischem Naturschutz und Wissenschaft notwendig. Wir regen an, bundesweit geeignete
Strukturen und Programme zu schaffen sowie einen regelmaBigen Austausch und den Aufbau von Kooperationen zu férdern.

Naturschutzgenetik — genetische Vielfalt — genetisches Monitoring — Vernetzung von Naturschutz und Wissenschaft — mitteleuropaische Flora -
molekulare Techniken — DNA-Sequenzierung

Abstract

The field of conservation genetics is gaining recognition in light of the current dramatic losses of plant diversity. Rapid methodological and
technological advances in uncovering genomic information of organisms not only make it possible to illuminate their evolutionary history but can
also be applied successfully to native plant conservation. Practical conservation measures that aim at maintaining the evolutionary potential of
species in changing landscapes can benefit enormously from molecular genetic information. Genetic data support the design of effective species
conservation strategies. For those species that have been investigated throughout their ranges in Germany, species-specific patterns of genetic
differentiation of their populations as well as genetic variation within populations are evident. Patterns of genetic diversity can be explained by
the evolutionary histories of species but can also reflect the impacts of recent decline and isolation. Genetic data already serve conservation
management, including regional seed sourcing and the recovery and re-introduction of populations of endangered species. In order to fully
exploit the potential offered by conservation genetics, a much stronger interaction between stakeholders is needed, encompassing applied and
scientific fields. This could be achieved by establishing firm networks and programmes integrating federal and regional to state levels, and by
promoting regular knowledge exchange and supporting collaborative activities.
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1 Einleitung Hybridisierung und Polyploidie eine wichtige Rolle (Rieseberg,
Willis 2007; Weiss-Schneeweiss etal. 2013). Bei der Allopolyploidi-
sierung entstehen aus Vorfahren unterschiedlicher Arten fertile

Nachkommen mit verdoppelten Chromosomensatzen und als

Die drei Ebenen der biologischen Vielfalt (innerartliche Vielfalt, Ar-
tenvielfalt und Habitatvielfalt) werden durch das Ubereinkommen

liber die biologische Vielfalt (Convention on Biological Diversity,
CBD) explizit anerkannt. Die Nationale Strategie zur biologischen
Vielfalt als Umsetzung der CBD in Deutschland entspricht der Be-
deutung dieser drei Ebenen mit dem ausdriicklichen Ziel, ,eine
Vielfalt von regional angepassten Populationen zu erhalten und
den natiirlichen genetischen Austausch wildlebender Arten sicher-
zustellen“ (BMU 2007: Kapitel B 1.1.4).

Die innerartliche genetische Vielfalt wird von verschiedenen
Faktoren geprigt und zeigt artspezifische Muster, die zunéchst ein
Ergebnis von Evolutionsprozessen in Raum und Zeit sind. Neben
den weit verbreiteten Artbildungsmechanismen durch raumliche
Isolation (allopatrische Artbildung) spielen bei Blitenpflanzen
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Ergebnis neue Arten — und dies oft sogar mehrfach unabhingig
voneinander. Fiir die Evolution der mitteleuropaischen Flora spielte
dabei die klimatische Entwicklung im Quartir eine grofie Rolle, die
im Wechsel von Eis- und Warmzeiten zu Wanderungen von Pflan-
zen gefithrt hat (z.B. Taberlet etal. 1998; Harter etal. 2015; Leipold
etal. 2017), verbunden mit der Entstehung und Ausbreitung neuer
Genotypen oder auch der Reduktion von Arealen und der Akku-
mulation unterschiedlicher Genotypen in kleinen Refugialriumen
(Comes, Kadereit 1998). Diese Dynamik in Zeit und Raum hat ei-
nerseits immer wieder zu Kreuzungen und Riickkreuzungen mit
Austausch von Genen zwischen unterschiedlichen Populationen
und Arten gefiihrt (Introgressionen) und andererseits bedingt, dass
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nicht alle Genvarianten (= Allele) oder Haplotypen einer Abstam-
mungslinie auch konsistent in den Genomen einzelner Arten auf
treten (bekannt als incomplete lineage sorting, Avise 2000). Um Da-
ten zur genetischen Vielfalt von Arten richtig einordnen zu kdnnen,
miissen solche Aspekte ihrer Evolutionsgeschichte bekannt sein.
Zusitzlich wird das spezifische Evolutionsgeschehen insbesondere
von unterschiedlichen Reproduktions- und Ausbreitungssystemen
der Arten beeinflusst, die eine wesentliche Rolle beim genetischen
Austausch zwischen Individuen und Populationen spielen (Barrett
2010). All dies fihrt zu komplexen Mustern genetischer Vielfalt,
die als Ausdruck der Evolutionsgeschichte von Arten im Rahmen
der letzten Jahrtausende bis Jahrmillionen zu verstehen sind. Dazu
gehoren auch lokale Anpassungen von Genotypen an spezifische
Umweltfaktoren (Leimu, Fischer 2008), die wiederum Auswirkun-
gen auf funktionale Eigenschaften und Fitness (Montalvo, Ellstrand
2001) haben.

Mit zunehmender Gestaltung der Landschaft durch den Men-
schen wurde diese natirliche Dynamik v.a. bei zahlreichen Offen-
landarten, die sich an den neuen Standorten auf Ackern, Wiesen
und Weiden ausbreiten konnten (Poschlod 2015), verstarkt, was bis
zur Ausbildung neuer Okotypen in Anpassung an verinderte Stand-
ort- und Nutzungsbedingungen, wie etwa die regelmafSige Mahd,
fuhrte. Mit der Intensivierung der Landwirtschaft wird dieser Trend
wieder umgekehrt. Die zunehmende Fragmentierung der Areale
von Pflanzenarten verdndert die genetische Struktur von Populati-
onen (z.B.van Geert et al. 2008), wobei sich die historische Entwick-
lung der Landnutzung bis hin zur heutigen Landschaftsstruktur
auf die genetische Vielfalt von Pflanzenarten auswirke (Pagel etal.
2020). Das betrifft insbesondere einst weit verbreitete Arten der
Trockenrasen, Wiesen und Niedermoore (Wesche etal. 2012) oder
anderer nihrstoffarmer Habitate (Metzing etal. 2018). Folgen der
raumlichen Isolation sind Inzucht in kleinen Populationen und
die Tatsache, dass genetische Drift, also der stochastische Verlust
von Allelen, nicht mehr durch Genfluss ausgeglichen werden kann
(Oostermeijer etal. 2003; Aguilar etal. 2008). Solche genetischen
Erosionsprozesse fiihren dann oft zu reduzierter Fitness und ver-
mindern die Uberlebenswahrscheinlichkeit der Bestinde. Gefihr-
dete Arten konnen daher trotz einer nach Artenschutzkriterien
ausgerichteten Biotoppflege und Unterschutzstellung der verblie-
benen isolierten Populationen verschwinden (Reichel etal. 2016).

Vor dem Hintergrund der historischen Dynamik und des glo-
balen Wandels setzt sich zunehmend die Erkenntnis durch, dass
Artenschutz heute nicht Arten als simple Einheiten konservieren
kann, sondern vielmehr die Uberlebensfahigkeit von Arten in ei-
ner verdnderten und sich verindernden Landschaft im Blick ha-
ben muss. Es gilt also, das evolutive Potenzial von Arten unter sich
verindernden Umweltbedingungen (Grivet etal. 2008) zu sichern.
Die Erfassung der raumlichen Verteilung der genetischen Variabi-
litat einer Art liefert hierbei die Grundlage, um ein reprisentatives
Spektrum an Genotypen zu erhalten. Dabei kann die Erkennung
von Refugialpopulationen auch aufSerhalb der klassischen europii-
schen Refugialgebiete (z.B. Harter etal. 2015) von genauso hoher
Bedeutung sein wie die Identifikation seltener Genotypen an Areal-
randern (Lesica, Allendorf 1995), wo sich Populationen oft durch
spezifische Anpassungen auszeichnen.

Diese Muster und die Dynamik der genetischen Ebene bio-
logischer Vielfalt lassen sich heute gut detektieren, weil sich die
DNA-Sequenzierung sowie evolutionsbiologische bzw. genomische
Methoden rasant entwickeln. Damit werden genetische Daten zu-
nehmend fiir die konkrete Umsetzung regionaler und lokaler Ar-
tenschutzmafnahmen zuginglich. Molekulare Analysen konnen
kldren, ob sich eine ggf. vorhandene Fragmentierung und Isolation
auf die genetische Struktur und Fitness der verbliebenen Populatio-
nen auswirken und ob bereits genetische Erosion vorliegt. Und sie
bringen Hinweise dafiir, wie groff Populationen einer Art mindes-
tens sein mussen und welche Rolle im konkreten Fall der Genfluss
fur die Erhaltung der Fitness ihrer Populationen spielt. Daraus kann
beurteilt werden, ob Ansiedlungen zur Erméglichung von Genfluss
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oder Populationsstiitzungen mit genetischem Material anderer Po-
pulationen sinnvoll sind und, wenn ja, welche Populationen sich
als Materialquelle eignen (genetic rescue).

Molekulargenetische Untersuchungen sind auch vonnéten, um
mogliche Introgressionen zu detektieren, die von Kultursorten
oder gebietsfremden Zierpflanzen ausgehen und den Genpool
heimischer Arten verindern. So zeigten Nierbauer etal. (2014),
dass Nympbhaea alba (Weifle Seerose) in der Mehrzahl hessischer
Fundorte aus Hybriden mit Kultursorten der nordamerikanischen
Nymphaea odorata (Wohlriechende Seerose) besteht. Hybridisierung
mit Zierpflanzen ist damit ein groffes Problem fiir den Fortbestand
der gefihrdeten einheimischen WeifSen Seerose. Andererseits konn-
ten etwa Reim etal. (2017) mittels molekularer Marker klaren, wel-
che Bestande reine Populationen von Pyrus pyraster (Wildbirne)
sind, um sie in Artenschutzprogramme aufzunehmen.

Voraussetzung fiir die Analyse der genetischen Vielfalt von Arten
ist, dass Artgrenzen nach heutigen wissenschaftlichen MafSstaben
verstanden sind (Naciri, Linder 2015) und Taxonkonzepte auf phy-
logenetisch-evolutionsbiologischen Erkenntnissen beruhen. Denn
nur so ist gewiahrleistet, dass die etwa in Checklisten akzeptierten
Arten auch wirkliche biologische Einheiten darstellen und damit
Populationen, die im Rahmen von Artenschutzmaffnahmen, bei
Habitatrestaurierungen/-renaturierungen (mit Regiosaatgut) oder
bei der Nutzung genetischer Ressourcen eine Rolle spielen, im rich-
tigen Kontext bearbeitet werden. Die rasante methodische Entwick-
lung bedingt aber auch, dass wir uns in einer Umbruchphase von
der Alpha-Taxonomie hin zu evolutionsbiologisch-phylogenetisch
fundierten Taxonkonzepten befinden. Populationsgenetische und
phylogeographische Ansitze sind daher auch Teil der Analyse von
Artgrenzen. Hier erfordert moderne Forschung zur Erfassung der
Artenvielfalt internationales Zusammenwirken und dynamische
Informationssysteme, die neue wissenschaftliche Erkenntnisse
kontinuierlich und linderabergreifend einpflegen und als taxo-
nomische Referenzsysteme verfigbar machen (Borsch etal. 2020).
Angesichts der Dynamik der Entstehung der mitteleuropaischen
Flora betrifft dies Sippenkomplexe in vielen Gattungen der Bli-
tenpflanzen. So weist die Liste der Gefapflanzen Deutschlands
(Buttler etal. 2018) durch zahlreiche sog. ,,Aggregate® auf kritische
Sippenkomplexe hin.

Auch wenn die Berticksichtigung populationsgenetischer Para-
meter bei gezielten Artenschutzmaf$nahmen langsam steigt (Mijan-
gos ctal. 2014), gehen im praktischen Naturschutz, wie etwa bei
Ansiedlungen oder Populationsstiitzungen, oft keine genetischen
Analysen voraus (Godefroid etal. 2011; Shafer etal. 2014). Trotz
der hohen Relevanz fiir den Artenschutz entzieht sich molekulare
und populationsgenetische Forschung vielfach methodisch und
technisch dem Erfahrungsbereich von Akteuren des praktischen
Naturschutzes. In Kooperation mit wissenschaftlichen Einrichtun-
gen ergibt sich jedoch eine Reihe von Moglichkeiten, Ergebnis-
se der Naturschutzgenetik stirker zu beriicksichtigen. In diesem
Beitrag geben wir anhand einiger Beispiele aus Deutschland einen
Einblick in den Stand der Forschung und skizzieren Perspektiven
und Erfordernisse fir die Zukunft.

2 Genetische Vielfalt von Arten
der einheimischen mitteleuropaischen Flora

2.1 Weitrdumige Muster
innerartlicher genetischer Vielfalt

Die genetische Vielfalt innerhalb von Populationen und die geneti-
sche Differenzierung zwischen Populationen sind erst bei wenigen
Blutenpflanzenarten reprisentativ iiber deren gesamtes Verbrei-
tungsgebiet in Deutschland untersucht. Ein Grofteil der publi-
zierten Arbeiten beschaftigt sich mit Hochgebirgsarten der Alpen,
meist mit phylogeographischen Fragestellungen (z.B. Albach etal.
2006). Phylogeographische Untersuchungen von Steppenpflanzen
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Kasten 1: Molekulare Werkzeuge in der Naturschutzgenetik.
Box 1: Molecular tools in conservation genetics.

In den letzten Jahrzehnten wurden verschiedene molekularbiologische
Techniken mit entsprechenden Typen genetischer Marker entwickelt,
die fur die Bearbeitung naturschutzgenetischer Fragestellungen
eingesetzt werden kdénnen. Hinsichtlich der verschiedenen Frage-
stellungen, die sich mit Hilfe der unterschiedlichen Markersysteme
bearbeiten lassen, sei weiterfihrend auf Holderegger, Segelbacher
(2016) verwiesen.

Sequenzen von Genomregionen: Pflanzen haben drei genomische
Kompartimente, das Kerngenom im Zellkern sowie die sehr viel
kleineren Organellengenome der Chloroplasten und Mitochondrien.
Genomregionen sind dabei strukturell und funktionell klar definierte
Abschnitte (z. B. Gene, Introns, Spacer). Vergleicht man Sequenzen
homologer (auf einen gemeinsamen Vorfahren zurtickgehender)
Genomregionen bei unterschiedlichen Individuen von Populationen
oder Arten, kann eine mehr oder weniger groBe Zahl von Mutationen
gefunden werden. Solche Unterschiede in DNA-Merkmalen erlauben
die Rekonstruktion von Stammbaumen und oft auch der groBraumigen
geographischen Differenzierung von Arten (Phylogeographie). Die
Regionen des Plastidengenoms und der ribosomalen DNA des Kern-
genoms (dazu gehdren die haufig sequenzierten internal transcribed
spacer, ITS) zeigen jedoch zu wenig innerartliche Variabilitdt und
eignen sich deshalb nicht fiir populationsgenetische Studien.

Mikrosatelliten sind Abschnitte mit Wiederholungen von einem bis
wenigen Basenpaaren in klar definierten Genomregionen (Loci). Sie
sind hochvariabel, und bei der Analyse kénnen alle vorhandenen
Allele der jeweiligen Loci identifiziert sowie homo- und heterozygote
Genotypen unterschieden werden. Dies bietet fiir populations- und
naturschutzgenetische Fragestellungen entscheidende Vorteile. Es
ist recht aufwendig, die jeweils in der Regel artspezifischen Mikro-

wie Stipa-Arten (Federgriser; Hensen etal. 2010; Durka etal. 2013),
Scorzonera purpurea (Violette Schwarzwurzel; Meindl etal. 2016)
oder Adonis vernalis (Frithlings-Adonisroschen; Kropf etal. 2020)
zeigten eine klare genetische Differenzierung der deutschen Po-
pulationen gegentiber den Populationen im groferen ostlichen
und sidostlichen Verbreitungsgebiet. Andere Autoren widmeten
sich der genetischen Variation innerhalb von Populationen in Ab-
hangigkeit von historischen und 6kologischen Faktoren. So fanden
Reisch, Rosbakh (2021) in einer Metaanalyse, dass die genetische
Differenzierung von Populationen des Tieflands hin zu héher ge-
legenen Populationen der alpinen Zone anstieg, wahrend im Ge-
gensatz dazu die genetische Vielfalt innerhalb alpiner Populationen
deutlich geringer war.

Huck etal. (2012) konnten bei der in Bergwiesen einiger Mit-
telgebirge typischen Art Meum athamanticum (Biarwurz) refugiale
Muster finden. Durka etal. (2017) haben Herkiinfte einiger weit
verbreiteter Wiesenpflanzen wie Arrhenatherum elatius (Glatthafer),
Knautia arvensis (Wiesen-Witwenblume) oder Lychnis flos-cuculi
(Kuckucks-Lichtnelke) aus verschiedenen Herkunftsregionen fiir
Regiosaatgut (Prasse etal. 2010) untersucht und dabei eine deutli-
che genetische Differenzierung festgestellt. Die genetischen Marker
ergaben je nach Art unterschiedlich starke Evidenz fiir raumliche
Isolation und adaptive Prozesse (Durka etal. 2017). Allerdings hat
das Sampling-Design solcher Untersuchungen Einfluss auf die Er-
gebnisse. So konnten Listl etal. (2017) an bayerischen Populatio-
nen von Lathyrus pratensis (Wiesen-Platterbse) feststellen, dass die
genetische Variabilitat und seltene Allele mit groferer Nahe zu den
Alpen zunehmen und die innerartlichen Muster genetischer Viel-
falt damit komplexer sind als das Raster naturraumlich definierter
Herkunftsregionen. Daten liegen auflerdem fiir einige Geholze vor,
z.B. fir Prunus spinosa (Schlehe; Eimert etal. 2016). Hier wurden
eine miflige genetische Differenzierung in zwei grofle geographi-
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satelliten-Loci im Genom zu finden. Wurde diese Markerentwicklung
einmal durchgefiihrt, hat die Methode jedoch den Vorteil, dass sie
leicht fur eine groBe Zahl von Proben eingesetzt werden kann und die
Daten sehr gut reproduzierbar sind. Datensétze, die mit den gleichen
Mikrosatelliten-Loci in verschiedenen Laboren zu verschiedenen
Zeiten generiert wurden, kdnnen beliebig erweitert werden.

Single nucleotide polymorphisms (SNP) sind Stellen im Genom,
an denen sich zwei Individuen durch ein unterschiedliches Basen-
paar voneinander unterscheiden. Ahnlich wie Mikrosatelliten sind
sie gut reproduzierbar, missen aber durch eine vorausgehende
Analyse des Genoms charakterisiert werden. Interessant ist, dass
mit ihnen anpassungsrelevante Teile des Genoms und damit funk-
tionelle genetische Vielfalt (adaptive genetische Vielfalt) erfasst
werden kann. Dies ist durch High-throughput-Sequenziermethoden
mdglich, bei denen sehr groBe Mengen kurzer Sequenzen generiert
werden. Die Variabilitdt potenzieller SNP-Positionen ist sehr ver-
schieden, daher miissen SNP den Fragestellungen entsprechend
angepasst werden.

Amplified fragment length polymorphism (AFLP): Mit Hilfe von
Enzymen wird die Gesamt-DNA an definierten Basenfolgen ge-
schnitten und in Folgeschritten ein Teil dieser unterschiedlich langen
DNA-Strange mittels einer Polymerase-Kettenreaktion amplifiziert.
Nach der Elektrophorese erhalt man Bandenmuster, die jeweils flr
Individuen, Populationen bzw. Cluster verschiedener Populationen
charakteristisch sind. Ein genetisches Fingerprinting ist vergleichsweise
einfach mit AFLP durchzufiihren. Die Methode hat aber den Nachteil,
dass die Reproduzierbarkeit eingeschrankt ist und Datensatze kaum
erweiterbar sind. Daher werden AFLP zunehmend von Mikrosatelliten
und SNP abgel6st.

sche Cluster sowie Griindereffekte ausgehend von unterschiedli-
chen Erstbesiedlungsereignissen festgestellt. Der tberwiegende Teil
der vorliegenden Studien beruht auf amplified fragment length
polymorphisms (AFLP; Kasten 1) als Markersystem. Dazu kamen
Sequenzen aus Regionen des Plastidengenoms und der ribosoma-
len DNA des Kerngenoms (internal transcribed spacers, ITS) bei
phylogeographischen Analysen.

In den letzten Jahren wurden fiir deutschlandweit verbreitete
gefiahrdete Arten mit Hilfe von Hochdurchsatzsequenziermethoden
Kernmikrosatellitenmarker entwickelt, so fur Arnica montana (Arnika;
Duwe etal. 2015), Crepis mollis (Weicher Pippau; Duwe etal. 2016)
und Scabiosa canescens (Graue Skabiose; Ismail etal. 2015). Diese
Forschungen gehoren zu einem Programm am Botanischen Garten
und Botanischen Museum Berlin (BGBM), in dem Populationen
gefiahrdeter Blitenpflanzen aus ganz Deutschland vergleichend
populationsgenetisch untersucht werden, um sowohl evolutions-
geschichtlich bedingte Muster innerartlicher Differenzierung
aufzukliren als auch die Vielfalt eines reprisentativen Spektrums
von Populationen besser zu verstehen. Die drei zuerst ausgewahlten
Arten stehen stellvertretend fiir Pflanzen extensiv bewirtschafteter
Grinlandhabitate, deren Populationen durch Landnutzungswandel,
Fragmentierung und teils drastische Verkleinerung bis hin zum
Erléschen besonders betroffen sind. Die Arbeiten wurden im Um-
weltforschungsplan (Bundesamt fiir Naturschutz, BfN) gefordert.
Fir Arnica montana sind in Abb. 1 die Ergebnisse aus dem gesamten
deutschen Verbreitungsgebiet basierend auf Duwe etal. (2017) mit
Bezug zur Bestandsentwicklung anhand der floristischen Kartierung
dargestellt. Die Populationen zeigen dabei neben einem breiten
Spektrum der genetischen Vielfalt innerhalb der untersuchten
Populationen eine auflerordentlich starke geographische Differen-
zierung (Fixierungsindex FST=0,27) zwischen den Populationen
mit zahlreichen jeweils einzigartigen (sog. ,privaten®) Allelen.
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Abb.1: Visualisierung der genetischen Differenzierung von Arnica montana (Arnika, Berg-Wohlverleih) basierend auf einer Bayes-
Clusteranalyse (STRUCTURE-Analyse, K=24) und Daten von Kernmikrosatelliten der untersuchten deutschen Populationen
(nach Duwe etal. 2017, verandert). Die unterschiedlichen Farben (rechts) beziehen sich auf die verschiedenen gefundenen
Gruppen von Genotypen: Jede Farbe reprasentiert einen Cluster von Genotypen. Die untersuchten Populationen (griin umrandet)
sind dabei im Kontext der floristischen Daten in FloraWeb (Bundesamt fiir Naturschutz, https://www.floraweb.de/) dargestelit.
Schwarze Symbole stehen fiir einen Nachweis nach 1980 (Kartengrundlage: NetPhyD/BfN 2013).

Fig.1:  Visualisation of the genetic differentiation of Arnica montana (arnica) based on a Bayesian Clustering analysis (STRUCTURE analysis, K =24)
and data of nuclear microsatellites from the German populations investigated (based on Duwe etal. 2017, modified). The different colours
(to the right) correspond to the encountered different groups of genotypes: each colour represents a cluster of genotypes. The populations
investigated (with green circles) are depicted in relation to floristic data in FloraWeb (Federal Agency for Nature Conservation, https://www.
floraweb.de/). Black symbols indicate the presence of the species after 1980 (map basis: NetPhyD/BfN 2013).
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Um die geographischen Muster noch besser zu verstehen, ist es
wichtig, weitere Populationen zu beproben. Dazu haben sich
Forscher auf bestimmte Mikrosatelliten-Loci geeinigt, so dass
Datensitze verschiedener Untersuchungen integrierbar werden.
Eine solche Zusammenarbeit findet z. B. bei den fir Arnica ent-
wickelten Mikrosatelliten-Loci schon statt (Titze et al. 2020; S. Lie-
pelt, personliche Kommunikation). Auch bei Scabiosa canescens,
einer konkurrenzschwachen Art basenreicher Halbtrocken- und
Sandtrockenrasen in vorwiegend wirmeren Regionen Deutschlands,
konnten Ismail et al. (2018) anhand von 22 Populationen zeigen,
dass sich die Genotypen dieser Art in verschiedenen Naturriumen
Deutschlands deutlich voneinander unterscheiden und hier v. a.
die Populationen im Rheintal stark abweichen. Demgegeniiber
zeigte Crepis mollis im deutschen Teilareal von den Mittelgebirgen
bis in die Alpen eine nur maflige genetische Differenzierung,
aber drei genetische Cluster (1. Harz, Erzgebirge und Tharin-
ger Wald; 2. Vogelsberg und Sauerland; 3. Alpenvorland und
Alpen).

Die bisherigen Ergebnisse zur genetischen Vielfalt von Bliten-
pflanzen in Deutschland legen nahe, dass Arten trotz dhnlicher
Verbreitungsgebiete und vergleichbarer Habitate kaum korrespon-
dierende raumliche Muster zeigen. Dies betrifft insbesondere die
geographische Differenzierung der Populationen. Dafiir sind of-
fensichtlich die artspezifischen Evolutionshistorien zu verschieden.
Auch die Unterschiede in den Reproduktionssystemen der Arten
sind zu grof, wie auch aus den Niederlanden bekannt ist (Ooster-
meijer etal.2003). Grundsatzlich ist aber festzuhalten, dass auch bei
Arten seminatirlicher Lebensriume wie Griinlandgesellschaften
eine deutliche geographische Differenzierung der innerartlichen
genetischen Vielfalt vorliegt, was auf autochthone, regional unter-
schiedliche Genpools hinweist.

2.2 Naturschutzgenetische Erkenntnisse
zu Populationen gefahrdeter Arten

Von besonderer Bedeutung sind seltene und gefihrdete Arten, die
ihren Verbreitungsschwerpunkt ausschlieflich in Mitteleuropa
haben und fir deren Schutz Deutschland eine hohe Verantwor-
tung tragt (Welk 2002; Ludwig etal. 2007). Der grofite Teil die-
ser Pflanzen gehort zu den sog. Verantwortungsarten (Gruttke
etal. 2004), fir deren Schutz eigens ein Schwerpunkt im Bundes-
programm Biologische Vielfalt (BPBV) eingerichtet wurde. Da sie
im besonderen Fokus des Artenschutzes stehen, sollten sie auch
besondere Aufmerksamkeit in der naturschutzgenetischen For-
schung erfahren.

Spezifische naturschutzgenetische Fragestellungen wurden
bisher fiir einige kleinriumig verbreitete Arten bearbeitet: So hat
Becker (2003) dargelegt, dass kleine Populationen von Astragalus
exscapus (Stangelloser Tragant) in Deutschland durch Drift und In-
zucht ihre genetische Variabilitdt verloren und Fitness eingebifSt
haben, aber dennoch seltene Allele aufweisen. Die Erweiterung
kleinrdumiger Nischen zur besseren Etablierung von Jungpflanzen
in Nachbarschaft der Mutterpflanzen sowie die gezielte Zufiihrung
genetischen Materials Giber Samen aus gut bekannten Populatio-
nen derselben Teilareale wurden empfohlen. Im Gegensatz dazu
wurde bei der natirlich auf isolierten Kalkfelsen vorkommenden
Pfingst-Nelke (Dianthus gratianopolitanus) bei stairkerem Isolations-
grad der Populationen keine genetische Erosion gefunden (Putz
etal. 2015). Die genetische Variabilitdit nahm bei groferer Popula-
tionsdichte sogar ab.

Mit Blick auf den Status der Populationen der deutschlandweit
verbreiteten Arnica montana fanden Duwe etal. (2017) v.a. bei den
Restvorkommen im norddeutschen Tiefland genetische Erosion.
Die Art ist auflerhalb der Alpen und in Teilen der Mittelgebirge
in den letzten Jahrzehnten stark zuriickgegangen (Abb.1, S.453).
Da die Tieflandpopulationen sich genetisch deutlich von den Po-
pulationen der Mittelgebirge und der Alpen unterscheiden, sind
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die Tieflandgenotypen und damit ein bestimmter Teil der gene-
tischen Vielfalt der Art besonders gefahrdet. Bei Scabiosa canescens
weisen die Daten von Ismail etal. (2018) darauf hin, dass frither
vorhandener Genfluss innerhalb von Naturrdumen heute nicht
mehr existiert. Bei beiden Arten ist es wahrscheinlich, dass manche
Populationen selbst bei angepasster Habitatpflege bzw. Wiederher-
stellung geeigneter Standortbedingungen auf Grund ihrer geneti-
schen Verarmung nicht mehr dauerhaft iiberlebensfihig sind. Hier
sind gezielte Maffnahmen der Bestandsstiitzung und genetischen
Auffrischung sinnvoll.

Malus sylvestris, der einheimische Wildapfel, gehort zwar nicht zu
den Verantwortungsarten, ist aber ein seltenes Geholz mit einem
Vorwarnstatus in der Roten Liste (Metzing etal.2018). Ein bundes-
weites Screening basierend auf Mikrosatelliten im Rahmen forst-
genetischer Programme zur Erhaltung genetischer Ressourcen
ergab eine riumliche genetische Differenzierung in fanf Grofs-
gruppen von Genotypen, wobei aber einige Populationen eine
Hybridisierung mit genetisch deutlich verschiedenen Kulturipfeln
zentralasiatischen Ursprungs zeigten (Holtken etal. 2017). Die au-
tochthonen Genotypen von Malus sylvestris und die genetische In-
tegritdt der Art sind daher besonders gefahrdet.

3 Konsequenzen
fur den botanischen Artenschutz

Auf Grund der aktuellen Bestandssituation vieler Arten in der in-
tensiv genutzten Landschaft Mitteleuropas ist ein zwischen Praxis
und Wissenschaft eng abgestimmtes Handeln dringend geboten.
Molekulargenetische Untersuchungen verdeutlichen, dass fiir einen
wirksamen Artenschutz sowohl die genetische Integritat als auch
die innerartliche genetische Vielfalt der Arten beachtet werden
muss. Fiir die Férderung eines solchen wissenschaftlich fundierten
Artenschutzes gibt es nach unserer Ansicht eine Reihe von Mog-
lichkeiten und Priorititen, die wir hier skizzieren.

3.1 Relevanz genetischer Erkenntnisse fir die Praxis

Die Anwendung wissenschaftlicher Ergebnisse in der Praxis lasst
sich an verschiedenen Themenbereichen konkreter illustrieren. Die
wichtigsten Handlungsfelder sind:

1. Priorititensetzung bei direkten Schutzmafnahmen in situ.
Artspezifische genetische Daten erlauben dabei Aussagen,
welche Populationen bzw. Arealteile besonders wichtig sind,
um die innerartliche Vielfalt reprisentativ zu erhalten. Ebenso
lasst sich ableiten, wo Refugien mit vielen Genotypen oder
Populationen mit seltenen Allelen liegen. Dieselben Daten
kénnen genauso die Planung von Ex-situ-MafSnahmen fiir die
jeweiligen Zielarten unterstiitzen.

2. Analysen der genetischen Vielfalt und Struktur konkreter Po-
pulationen lassen erkennen, wo genetische Erosion vorliegt und
spezifische MafSnahmen ergriffen werden sollten (assistierter
Genfluss) und wo nicht. Kleine Populationen sind nicht per se
genetisch verarmt. Mit populationsgenetischen und -biologischen
Untersuchungen kann abgeschitzt werden, welche MindestgrofSe
eine tberlebensfahige Population haben sollte, ab der keine
Gefahr einer genetischen Drift und Inzucht besteht.

3. Genetische Daten sind insbesondere fiir die Planung, Begleitung
und Evaluierung von Wiederansiedlungsmaffnahmen und Popu-
lationsstiitzungen wiinschenswert (Betz et al. 2013; van Rossum
etal.2020) und in manchen Fillen auch erforderlich (Engelhardt
etal.2014), um fiir die Mafnahmen geeignetes Ursprungsmate-
rial zuverléssig zu identifizieren. Da eine zu geringe genetische
Vielfalt die Uberlebensfahigkeit von Populationen und Arten
negativ beeinflussen kann, ist es in der Regel sinnvoll, das in
einer Region vorhandene Material zur Erh6hung der Vielfalt
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zu mischen (z.B. Godefroid etal. 2011). Andererseits kann es
durch Vermischen und anschliefenden Genfluss zwischen zu
distanten und unterschiedlich angepassten Genotypen selten
auch zum Zusammenbruch koadaptierter Genkomplexe und
zu reduzierter Fitness kommen (Auszuchtdepression; Keller
etal. 2000).

4. Bei Arten, die mit gebietsfremden exotischen Arten oder Kul-
tursorten hybridisieren, kann der Genpool tberflutet werden
und in der Folge die Art aussterben (Holderegger, Segelbacher
2016); genetische Daten sind hier grundsatzlich erforderlich,
um geeignetes Material fir In-situ- und Ex-situ-Maffnahmen
zu identifizieren.

Die Ubertragung der Ergebnisse konkreter genetischer Studien
in die Naturschutzpraxis ist bisher noch selten (Mijangos etal.
2014), nimmt aber zu. Ein Beispiel ist die Planung der Popula-
tionsstiitzung und Wiederansiedlung des Endemiten Cochlea-
ria bavarica (Bayerisches Loffelkraut), fir die alle verbliebenen
32 Populationen genetisch untersucht wurden (Kaulfuf3, Reisch
2017). Die Ergebnisse von Ismail etal. (2018) werden fiir An-
siedlungen und Populationsstiitzungen von Scabiosa canescens in
Berlin und Brandenburg im Rahmen des Projekts ,Wildpflanzen-
schutz Deutschland® (WIPs-De; Lauterbach etal. 2019) genutzt.
Vermehrt werden genetische Daten bereits fiir die Erkennung
gebietseigener und artreiner genetischer Ressourcen von Gehol-
zen eingesetzt, deren Genpools potenziell von Hybridisierung
mit exotischen Arten oder Kultursorten betroffen sind, so bei
Malus sylvestris (Holtken etal. 2017) oder Populus nigra (Schwarz-
pappel; Jeli¢ etal. 2015). Durch die Forstgenetik ist der Einsatz
genetischer Daten bei Waldbiumen traditionell stirker etabliert.
Dabei geht es z. B. um die Frage, welche Auswirkungen Saatgut-
erntestrategien auf die genetische Vielfalt der neu begrindeten
Bestande haben (Gefahr von Flaschenhalseffekten und letztlich
menschengemachter Gendrift) oder wie sich Umweltverdnde-
rungen auf die genetische Vielfalt auswirken (z.B. Schmiedel
etal. 2017).

Einen pragmatischen Ansatz zur Berticksichtigung innerartli-
cher genetischer Differenzierung verfolgt das Regiosaatgutkon-
zept, das mit Blick auf die Saatgutproduktion fiir Begrinungs-
mafSnahmen Ursprungsgebiete auf geographisch-naturraumlicher
Ebene definiert (z.B. Prasse etal. 2010). Die schon jetzt vorliegen-
den Ergebnisse (s. auch Abschnitt 2, S.451 ff.) zeigen bei allen
Arten der deutschen Flora mehr oder weniger starke geographi-
sche Muster der genetischen Vielfalt und sprechen daher klar fir
ein Regiosaatgutkonzept bei Begriinungs- und Renaturierungs-
mafinahmen im Sinne der CBD (dritte Ebene der biologischen
Vielfalt) und auch des § 40 Bundesnaturschutzgesetz (BNatSchG).
Auch wenn sich die teils sehr groffziigig bemessenen Ursprungsge-
biete nicht immer mit den Mustern genetischer Differenzierung
der verwendeten haufigen Pflanzenarten decken (z.B. Listl etal.
2017), reduziert dieses Vorgehen ein unkontrolliertes Einbringen
vollig neuer Genotypen in Landschaften und Habitate mit be-
stechenden Populationen. Fir diese pragmatische Herangehens-
weise ist es wichtig, das Spektrum der Regiosaatgutarten auf weit
verbreitete und haufige Arten zu fokussieren. Dieser Grundsatz
wird in den Kriterien fiir die Auswahl von Regiosaatgutarten auch
vertreten (Prasse etal. 2010). Arten mit bekannter Aufspaltung in
unterschiedliche Sippen — hierzu zihlen insbesondere Taxa, die
in der Liste der Gefilpflanzen Deutschlands (Buttler etal. 2018)
»Aggregaten“ zugeordnet werden bzw. die sehr starke genetische
Differenzierung aufweisen — kdnnen somit nur dann als Regio-
saatgut vermehrt und eingesetzt werden, wenn die innerartliche
genetische Differenzierung gut bekannt ist und mit den geogra-
phisch definierten Ursprungsgebieten tGbereinstimmt. Dabei ist
zu bedenken, dass der derzeitige taxonomische Kenntnisstand fiir
die meisten dieser ,Aggregate® noch auf morphologischen Verglei-
chen (alpha-taxonomischen Bearbeitungen) und nicht auf Analy-
sen von Artgrenzen mittels evolutionsbiologischer einschlieflich
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molekularer Ansitze beruht. Es ist daher schwer zu sagen, ob die
in einem groffen Naturraum vertretenen Populationen alle zu
derselben biologischen Einheit gehoren.

Fir die gebotene Stiitzung und Etablierung neuer Populatio-
nen seltener Arten sowie von Arten, die ein hohes Hybridisie-
rungsrisiko aufweisen, muss hingegen aus o.g. Griinden sicher-
gestellt werden, dass dies kontrolliert in behordlich abgestimm-
ten Projektkontexten und nicht wahllos Giber groSe Regionen
geschieht. Fur Arten der Roten Liste, deren Gefahrdungssituation
zu verringern Ziel der Nationalen Strategie zur biologischen Viel-
falt ist (BMU 2007), und hier v.a. fir die gefihrdeten unter den
JVerantwortungsarten® bietet sich die Ausarbeitung artspezifischer
geographischer Managementeinheiten an (vgl. z.B. Duwe ctal.
2018; Ismail etal. 2018). Dies kann durch eine enge Koopera-
tion wissenschaftlicher und behoérdlicher Akteure mit der Natur-
schutzpraxis erreicht werden.

3.2 Notwendigkeit eines genetischen Monitorings

Der starke Rickgang der Artenvielfalt von Blutenpflanzen in
Deutschland ist klar dokumentiert (Wesche etal. 2012; Eichen-
berg etal. 2020). Die Auswertung der jingsten Roten Listen
zeigt ebenso eine Zunahme der Gefihrdung, insbesondere bei
Arten néhrstoffarmer Standorte und des Griinlands (Metzing
etal. 2018). Diese Ergebnisse basieren auf floristischen Daten.
Verinderungen in der genetischen Vielfalt innerhalb von Po-
pulationen sind demgegentber deutlich weniger untersucht,
obwohl gerade genetische Daten Einblicke in die Qualitit der
heute vorhandenen Populationen gefihrdeter Arten erlauben
(Holderegger, Segelbacher 2016). Da bis auf wenige Ausnahmen
auch nicht bekannt ist, wie die Populationen innerhalb von Ar-
ten genetisch differenziert sind, sind bisher kaum Aussagen dazu
moglich, ob Artenschutzstrategien die genetische Vielfalt repri-
sentativ berticksichtigen und das evolutive Potenzial von Arten
im Blick haben. Weltweit liegen solche Daten bestenfalls fiir
Kulturpflanzen oder wirtschaftlich wichtige Arten vor (Laikre
etal. 2010). Das gilt auch fiir Deutschland und insbesondere
fir Pflanzen. Fir Buche und Fichte wurde ein genetisches Mo-
nitoring eingerichtet, um die Anpassungsfahigkeit gegentber
kinftigen Umweltverinderungen zu beurteilen. Dazu werden
in deutschlandweit verteilten Dauerbeobachtungsflichen neben
anderen biologischen Parametern Baumindividuen mit Kernmi-
krosatelliten untersucht (Schmiedel etal. 2017).

Ein genetisches Monitoring zielt darauf ab, Verinderungen in
der genetischen Vielfalt von Arten und die fir deren Aufrecht-
erhaltung relevanten Prozesse zu erkennen. Dabei kann es Ver-
inderungen von Allelfrequenzen innerhalb von Populationen
genauso geben wie bei der weitrdumigeren genetischen Diffe-
renzierung, moglicherweise auch durch schnellere Ausbreitung
besser angepasster Genotypen im Rahmen des Klimawandels (An-
derson, Wadgymar 2020). Eine Herausforderung ist die Erhebung
geeigneter Referenzdaten, die v.a. methodisch anschlussfahig sind
und auch ein Verstindnis der Entstehung bisher vorliegender Di-
versitaitsmuster erlauben. Dies ist durch Kernmikrosatelliten gege-
ben und wird sich durch weitere Fortschritte in der Entwicklung
sequenzbasierter Marker (z.B. single nucleotide polymorphisms,
SNP) weiter verbessern (Kasten 1, S.452). Auf Grund des Ein-
wanderns von Neophyten durch den globalen Warenaustausch
und des intensiven Einbringens exotischer Arten in die girtneri-
sche Kultur in Mitteleuropa mit Pollen- und Samenausbreitung
in die freie Landschaft wird die Notwendigkeit zur Erkennung
artreiner gebietsheimischer Pflanzen in Zukunft eher zunehmen
(Bleeker etal.2007). Hier stellt sich auch die Frage, wie ein Hybri-
disierungspotenzial rechtzeitig erkannt werden kann. Genetische
Uberflutung ist eine relevante Gefihrdungsursache (Englmaier
2009; Holderegger, Segelbacher 2016) und kann mit molekular-
genetischen Methoden zuverlassig detektiert werden.
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4 Wie kdnnte die genetische Forschung fur den
botanischen Artenschutz organisiert werden?

Naturschutzgenetische Forschung, integrative Taxonomie und
DNA-basierte Identifizierung sollten zusammen gedacht werden,
denn die Methoden und molekularen Marker haben genauso wie
die physischen Objekte und Proben fiir die Analyse von Artgren-
zen und der innerartlichen Vielfalt einen groen Uberlappungsbe-
reich. In den meisten Fillen beziehen sich molekulare Daten auf
bestimmte Individuen, die in Form von Herbarbelegen nicht nur
eine Dokumentation iiber die Artzuordnung ermoglichen, sondern
auch Informationen zu morphologischen Merkmalen und Eigen-
schaften liefern. Auch wenn bei der Analyse der genetischen Struk-
tur innerhalb einer Population nicht alle beprobten Individuen als
Belege konserviert werden konnen, so lasst sich doch eine Popula-
tion sicher phylogeographisch einordnen bzw. bei neuen Erkennt-
nissen Uber Artgrenzen den aktuell akzeptierten Taxa zuordnen
(Kilian etal. 2015). Die Einlagerung entsprechender Gewebe- oder
DNA-Proben erméglicht es zu jedem Zeitpunkt, von denselben
Individuen weitere genetische Daten zu generieren, diese mit den
bisherigen Daten zu verkniipfen und dadurch weitere Zusammen-
hange aufzuzeigen bzw. Aussagen zu treffen. Dies ist angesichts sich
stark entwickelnder genetischer Analyse- und Sequenziermethoden
von Bedeutung.

In Deutschland wurden im Rahmen des German-Barcode-
of-Life(GBOL)-Projekts (Geiger etal. 2016; gefordert durch das
Bundesministerium fiir Bildung und Forschung, BMBF) Referenz-
sequenzen fir die molekulare Identifikation von Pflanzen gene-
riert, darunter viele Verantwortungsarten. Im Rahmen der Analyse
der genetischen Vielfalt gefihrdeter Arten (z.B. Ismail etal. 2018,
Duwe etal. 2018; gefordert durch das BfN im Rahmen des Um-
weltforschungsplans) entstanden Synergien bei der Nutzung von
Proben und Daten. So lsst sich bei Einsatz der gleichen Genom-
abschnitte als Barcodes fir die Identifizierung von Arten und bei
der Analyse innerartlicher Vielfalt sowohl die Artbestimmung als
auch die Genauigkeit der Referenzdaten durch Abbildung der in-
nerartlichen Variabilitit verifizieren. Sammlungen sind integraler
Bestandteil einer solchen Vernetzung in der Forschung, entspre-
chend wird z.B.am BGBM in Verbindung mit dem Global Genome
Biodiversity Network (Droege etal. 2016) ein DNA-Archiv fir die
deutsche Flora aufgebaut (Abb.2), das in Silikagel konservierte
Gewebeproben und DNA-Isolate umfasst und damit hohen Qua-
litatsanforderungen gerecht wird. Auch Herbarien werden durch
verbesserte Labormoglichkeiten als Archive zuginglich, in denen
Veranderungen der genetischen Vielfalt von Arten erforscht werden
konnen (Rocchetti etal. 2021).

Fir naturschutzgenetische Fragestellungen gibt es eine Reihe
von Methoden (s. Zusammenfassung in Holderegger, Segelbacher
2016). Die tberwiegende Zahl der bisher publizierten Studien zur
genetischen Vielfalt von Pflanzen in Deutschland basiert auf AFLP
(siche Kasten 1,S.452). Durch die Etablierung gut reproduzierbarer
Marker, etwa von Kernmikrosatelliten-Loci und SNP, die dann in er-
gianzenden Beprobungen und Zeitreihen weiterverwendet werden
konnen (Hodel etal. 2016), kann die Anschlussfahigkeit von Daten-
satzen verbessert werden. Hier kommt es darauf an, dass sich die
Wissenschaft fiir die jeweiligen Arten auf bestimmte Marker einigt.

5 Wie kann der Austausch zwischen
Wissenschaft und Praxis verbessert werden?

Die mangelnde Verkntpfung wissenschaftlicher Forschung mit
dem Naturschutz ist weltweit ein Problem (Wilson etal. 2016).
Populationsgenetische bzw. -genomische Forschung ist ein Parade-
beispiel hierfir (Taylor etal. 2017). Mit einer stirkeren Vernetzung
von Grundlagenforschung, bedarfs- und anwendungsorientierter
Forschung sowie wissenschaftlicher Begleitung von Naturschutz-
mafinahmen kann eine gemeinsame Herangehensweise geférdert
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Abb.2: Reprasentation der Bliitenpflanzen aus der deutschen Flora
durch Gewebeproben und DNA-Isolate in der DNA-Bank
am Botanischen Garten Berlin. Die Karte basiert auf etwa
9000 Proben von Einzelindividuen oder Populationen, alle
durch Herbarbelege dokumentiert (Bild- und Metadaten
sind zugéanglich liber das Virtuelle Herbarium unter http://
ww2.bgbm.org/herbarium/default.cfm und das Portal des
Global Genome Biodiversity Network unter https://www.
ggbn.org/ggbn_portal/). Die griinen Punkte symbolisieren
Verantwortungsarten.

Representation of flowering plants of the German flora in the
form of tissue samples and DNA isolates in the DNA Bank of the
Berlin Botanical Garden. The map includes some 9,000 samples
of individuals or populations, all of which are documented with
herbarium specimens (images and metadata available through
the virtual herbarium at http://ww2.bgbm.org/herbarium/default.
cfm and the Global Genome Biodiversity Network websites at
https://www.ggbn.org/ggbn_portal/). Green dots represent
the “Verantwortungsarten” (= species for whose conservation
Germany has a special national responsibility).

Fig. 2:

und erreicht werden. Dies sollte nicht nur auf Ebene einzelner
Verbundprojekte stattfinden, wie von Riecken etal. (2020) vorge-
schlagen, sondern grundsitzlicher. Bisher werden praktische Ar-
tenschutzmaffnahmen im Rahmen von Programmen gefordert,
die Forschungskomponenten nicht oder nur in geringem Umfang
enthalten diirfen; ein Beispiel ist die Forderung des WIPs-De-Pro-
jekts durch das Bundesprogramm Biologische Vielfalt. Selbst die
Planung von Umsetzungsprojekten findet haufig ohne Beteiligung
der entsprechenden Stakeholder aus der Wissenschaft statt. Umge-
kehrt zielt die Planung von Grundlagenforschung, die iblicherwei-
se nicht von Mittelgebern aus dem Naturschutzbereich gefordert
wird, hiufig auf die Weiterentwicklung von Methoden und das
Testen moglichst allgemeingultiger Hypothesen ab, ohne jedoch
konkrete Datenbedarfe fiir Umsetzungsprojekte zu erfiillen. Dabei
konnten sich die Grundlagenforschung mit ihren Zielsetzungen
und Forderinstrumenten, deren Leistungen nicht am Umsetzungs-

NATUR UND LANDSCHAFT — 96. Jahrgang (2021) — Heft 9/10

© 2021 W. Kohlhammer, Stuttgart


http://ww2.bgbm.org/herbarium/default.cfm
http://ww2.bgbm.org/herbarium/default.cfm
https://www.ggbn.org/ggbn_portal/
https://www.ggbn.org/ggbn_portal/
http://ww2.bgbm.org/herbarium/default.cfm
http://ww2.bgbm.org/herbarium/default.cfm
https://www.ggbn.org/ggbn_portal/

Genetische Grundlagen fiir den botanischen Artenschutz in Deutschland

erfolg von Artenschutzmaffnahmen gemessen werden, und die
anwendungsorientierte Forschung, die konkret im Artenschutz
benétigte Daten und Wissen generiert, inhaltlich aufeinander ab-
stimmen. Dies wiirde eine breitere Einbeziehung von Stakeholdern
im Sinne des Artenschutzes als gesamtgesellschaftliche Aufgabe for-
dern und sollte auch die Aufbereitung von Forschungsergebnissen
fur ein breites Publikum einschliefen.

Dabei sollten die Rollen und Moglichkeiten von Institutionen mit
naturkundlichen Sammlungen sowie Datenrepositorien (GFBio,
NEDI4BioDiversity) mitgedacht werden. Hier ist ein intensiverer
Austausch zwischen den unterschiedlichen Akteuren vonnoten, bei
dem Erhebung, Strukturierung, Archivierung und Dokumentation
sowie Verfiigbarmachung von Daten als integraler Bestandteil der
Forschungsplanung und -férderung gesehen werden (Holderegger
etal. 2019). Dies tragt auch zur Umsetzung der FAIR-Prinzipien
(findability, accessibility, interoperability, reuse; https://www.go-fair.
org/fair-principles) in Forschung und Forschungsdatenmanage-
ment bei. Mit der Etablierung eines deutschlandweiten Netzwerks,
in dem sich Akteure regelmafSig austauschen, und der Schaffung
geeigneter Forderinstrumente kann und sollte das gelingen. Auch
mit Blick darauf, dass gefihrdete Arten keine Landergrenzen ken-
nen, ist ein bundesweit abgestimmtes Vorgehen im Artenschutz
unabdingbar.

6 Schlussfolgerungen

Angesichts der dramatischen Krise der biologischen Vielfalt auch
in Mitteleuropa ist der Dialog zwischen den Akteuren aus na-
turschutzgenetischer Forschung und Praxis von herausragender
Bedeutung. Ein Assessment der genetischen Vielfalt einer Art zeigt
phylogeographische Zusammenhinge oder genetische Prozesse
wie genetische Drift und genetische Verarmung auf und hilft
uns, die Evolutionsgeschichte der betrachteten Art in Raum und
Zeit zu verstehen. Genetische Daten konnen das Management
gefahrdeter und seltener Arten wirkungsvoll dort unterstiitzen,
wo es um gezielte Eingriffe wie die Schaffung von Biotopverbiin-
den, Populationsstiitzungen, Wiederansiedlungen oder angesichts
des Klimawandels um assisted migration geht (Oostermeijer et al.
2003; Fiser etal. 2021), wo fiir einen langfristigen und damit nach-
haltigen Artenschutz Priorititen gesetzt werden oder verschiede-
ne In-situ- und Ex-situ-Schutzmafnahmen gegeneinander abge-
wogen werden miissen.

Grundsatzlich schaffen die Globalisierung, der nahezu welt-
weite Zugang und die damit einhergehende Neuverteilung bio-
logischen Materials eine vollig neue Situation im Vergleich zur
traditionellen Landnutzung in regionalen Kontexten mit haupt-
sachlich regionalem Austausch genetischen Materials. Konkret be-
deutet das, dass in einem nie zuvor dagewesenen Ausmaf Saatgut
und Pflanzenmaterial unterschiedlichster Genotypen und Arten
produziert sowie vermarktet und damit fir breite gesellschaftli-
che Gruppen fast ortsungebunden verfigbar werden. Globale und
nationale Strategien zur biologischen Vielfalt haben entsprechend
diese Problematik aufgegriffen, z. B. indem sie die Bedeutung der
innerartlichen genetischen Vielfalt thematisieren. Auch in der
aktuellen wissenschaftlichen Diskussion zur Ausgestaltung und
Umsetzung der globalen Ziele biologischer Vielfalt (Post-2020
Global Biodiversity Framework der CBD) wird eine stirkere Be-
ricksichtigung der genetischen Vielfalt fiir alle Arten gefordert
(Hoban etal. 2020).

In Deutschland gibt es hierzu eine fortschrittliche Gesetzgebung.
So fordert § 40 BNatSchG, dass bei der Ausbringung gebietsfrem-
der Arten und damit auch gebietsfremder Genotypen heimischer
Arten negative Konsequenzen ausgeschlossen werden missen. In
diesem Zusammenhang ist der Regiosaatgutansatz von grofSer Be-
deutung fir die praktische Umsetzung. Allerdings sind die 22 Her-
kunftsgebiete (Prasse etal. 2010) nicht automatisch anwendbar, da
sie nicht bei allen Arten den weitraumigen Mustern der innerart-
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lichen genetischen Differenzierung entsprechen und Aspekte der
genetischen Vielfalt innerhalb von Populationen, die fir die Si-
cherung vieler seltener und gefahrdeter Arten entscheidend sind,
gar nicht beriicksichtigen konnen. Seltene und gefihrdete Arten
(hier geben die Roten Listen pragmatisch verwendbare Informa-
tionen) sollten daher aus der Vermehrung und Vermarktung als
Regiosaatgut herausgenommen werden. Fir diese Arten bietet sich
eine Umsetzung von Erhaltungsstrategien in Naturschutzprojekten
und Programmen an (z.B. WIPs-De; Zippel etal. 2016),im Rahmen
derer nicht nur die Beachtung wissenschaftlicher Standards gewéhr-
leistet werden kann, sondern auch eine breite gesellschaftliche Ein-
beziehung von Akteuren des Naturschutzes. Es bedarf auflerdem
einer konsequenten Anwendung des Artenfilterprinzips (https://
regionalisierte-pflanzenproduktion.de/artenfilter). Hierzu ist es er-
forderlich, komplexe Artengruppen mit oft unklaren Artgrenzen
spezifischer zu untersuchen (mittels integrativer Taxonomie unter
Einbeziehung evolutionsbiologischer und molekulargenetischer
Methoden), um zuverlassige Daten fiir die Anwendung eines Arten-
filters zu erlangen.

Von entscheidender Bedeutung ist ein wissensbasiertes Manage-
ment der Artenvielfalt. Arten miissen dabei als biologische Einhei-
ten (nicht Morphospezies) verstanden werden. Dazu gehort das Ver-
stindnis reproduktiver Mechanismen, da die Genpools von Pflan-
zenarten Uber den Austausch von Pollen und Diasporen beeinflusst
werden. Es gilt, lebendige Strukturen fir die Interaktion zwischen
Forschungseinrichtungen mit entsprechenden Laborkapazititen
und methodischer Expertise sowie den Akteuren des Naturschutzes
in Behorden und Verbinden zu schaffen. Nur so konnen Frage-
stellungen aus der Praxis zeitnah Eingang in wissenschaftliche
Untersuchungen finden und unter enger Zusammenarbeit zwi-
schen praktischen Maffnahmen zur Sicherung gefihrdeter Arten
und genetischer Forschung in konkrete Handlungsempfehlungen
miinden.
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