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Die WeiRtanne war eine der ersten Baumarten,
deren genetische Variation und Differenzierung im
gesamten Verbreitungsgebiet intensiv untersucht
wurde (z. B. ScHROEDER 1989; BERGMANN et al. 1990;
BREITENBACH-DORFER et al. 1992; KOoNNERT 1992; LoN-
GAUER 1992; KONNERT und BERGMANN 1995; HUSSENDOR-
FER 1997).Im Vergleich zu den anderen Baumarten
weist sie einige ,,genetische Besonderheiten* auf.
Einzelne Genvarianten sind nur in bestimmten Re-
gionen zu finden (arealspezifische Genvarianten).
Es gibt geographische Kline in den Haufigkeiten der
Erbanlagen an mehreren Genorten, d.h. die Haufig-
keiten bestimmter Genvarianten nehmen mit der
geographischen Lange und/oder Breite zu. Als Fol-
ge ist eine klinale Variation in der genetischen Diver-
sitét zu beobachten. So nimmt z. B. innerhalb Sud-
deutschlands die genetische Diversitat von West
nach Ost und von Sid nach Nord ab. Auch in
Bayern wurden bereits mehr als 50 Tannenpopula-
tionen auf ihre genetische Variation hin untersucht
(z. B. KOoNNERT 1993, 1996, 2003). Zu diesen gehoren
Bestande aus den Hauptverbreitungsgebieten der
Tanne - Alpen und Ostbayerische Mittelgebirge -
aber auch Vorkommen aus Regionen, in denen die
Tanne nur vergleichsweise selten zu finden ist, wie
Mittelfranken oder das Tertidre Higelland. Standen
bei ersteren vor allem das Ausmalf3 der genetischen
Variation und die Autochthoniefrage im Vorder-
grund, so ging es bei letzteren auch um die Frage,
ob eine Erhdhung des Tannenanteils ausgehend
von den wenigen, durchaus vitalen und verjin-
gungsfreudigen Restvorkommen vom genetischen
Standpunkt aus sinnvoll ist.

Genetische Variation innerhalb und
zwischen Tannenpopulationen aus
Bayern

Die Tannenpopulationen auf dem Gebiet Bay-
erns unterscheiden sich nur wenig in der geneti-
schen Vielfalt mit im Mittel 1,73 Genvarianten pro
untersuchtem Genort. Bei der genetischen Diver-
sitdt und Heterozygotie (Grad der Gemischterbig-
keit) sind die Unterschiede viel grofl3er. Die mit
Abstand geringsten Werten finden wir im Franken-
wald und Fichtelgebirge, die grof3te Variationsbreite
in Mittelfranken (siehe Abb.1 und Tab.1).

Die mittleren genetischen Absténde zwischen

den 50 untersuchten bayerischen Tannenpopula-
tionen liegen zwischen ca. 2 und 17 %. An einzel-
nen Genorten wurden aber auch Werte von bis zu
40 % ermittelt. Die Gesamtdifferenzierung in  Bay-
ern betragt ca. 6 %, ein vergleichsweise hoher Wert,
der die genetische Heterogenitat der Populationen
bestatigt. In den Hauptverbreitungsgebieten der
Tanne - Alpen und Ostbayerische Mittelgebirge - ist
die Differenzierung deutlich geringer als in den
Gebieten mit stark fragmentierten und in ihrem
Umfang stark reduzierten Vorkommen wie Mittel-
franken und Tertiares Hugelland.
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Abb. 1: Genetische Diversitét in Weilstannenpopula-
tionen aus verschiedenen Regionen Bayerns (mittlere
regionale Werte als Balken, Extremwerte sind durch
Linien verbunden)

Regionale genetische Unterschiede
und deren Ursachen

Tannenpopulationen im Alpen-
bereich und den ostbayerischen
Mittelgebirgen

In den Hauptverbreitungsgebieten der Tanne in
Bayern wurden an mehreren Genorten klinale Ver-
anderungen der Haufigkeiten bestimmter Genvari-
anten mit der geographischen Lange und/oder Brei-
te festgestellt. So nimmt die Haufigkeit der Genvari-
ante IDH-B3 von West nach Ost und von Sud nach
Nord ab,und zwar von etwa 50 % im Allgau auf etwa
11 % im Frankenwald und Fichtelgebirge. Ahnli-
ches gilt fir die Genvariante AP-A3, die zwischen
ca. 36 % in Sudwestbayern und 5 % in Nordost-
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Region Heterozygotie (%) | Genpool-Abstand (%) | Differenzierung
von bis von bis %
Alpen 233 26,1 2,0 5,0 3.0
Mittelschwib. Hiigelland [ 18,2 244 1,9 39 3.5
Tertidires Hiigelland 15,6 20,7 3.0 12,0 5,2
Bayerischer Wald 16,0 19,0 1.9 5,0 2,7 Tab. 1: Heterozygotie
[ - und genetische
Nordostbayern 13,8 16,0 ;7 4,0 2:5 Differenzierung der
Mittelfranken 12,8 272 2,7 16,5 5.6 Tannenpopulationen
aus Bayern

bayern schwankt, sowie fur die Genvariante GOT-C3,
die zwischen 25 % (Stdwestbayern) und 9 % (Nord-
ostbayern) liegt. Auch bei der Diversitat ist eine
leichte klinale Abnahme von West nach Ost und
eine deutlich stérkere Abnahme von Sud nach Nord
zu beobachten. So ist z. B. die genetische Diversitat
in Tannenpopulationen aus dem Allgau bis zu zwei-
mal hoher als die von Bestdanden im Chiemgau und
bis zu funfmal héher als die von Bestdnden im
Frankenwald und Fichtelgebirge.

Tannenbestéande aus Sudbayern kénnen ihrer-
seits auf Grund der genetischen Strukturen in zwei
Gruppen zusammengefasst werden: stidwestliche
Bestdnde und sudostliche Bestéande inklusive Be-
stande des Bayerischen Waldes. Die genetischen
Unterschiede zwischen beiden Gruppen sind statis-
tisch signifikant. Die Trennlinie liegt etwa im Be-
reich der Forstamter Schliersee und Rosenheim.

Bei den groRtenteils autochthonen Tannenpo-
pulationen Sud- und Ostbayerns bestimmt die aus
den eiszeitlichen Riickzugsgebieten mitgebrachte
und wahrend der Rickwanderung verénderte
genetische Information auch heute noch wesent-
lich die genetischen Strukturen. Nach Bayern wan-
derte die Tanne aus inselartigen Refugien im Apen-
nin Uber den relativ kurzen , Allgduweg”“ (Rheingra-
ben) in das Allgau, das Alpen- und Voralpengebiet
bis etwa in den Bereich des Inns zuriick. Uber den
deutlich langeren ,Ostalpenweg” (Studrand der
Alpen, Waldviertel) gelangte sie in die ostbayeri-
schen Mittelgebirge, die Berchtesgadener Alpen
und den Chiemgau. Wé&hrend der sehr viel l&angeren
Wanderung nach Ost- und Nordostbayern war der
Selektionsdruck vor allem wegen der starken Kon-
kurrenz der Buche (MAYer 1984) groRer. Ein Verlust
an genetischer Information als Folge selektiver Vor-
bzw. Nachteile bestimmter Genotypen fuhrte wahr-
scheinlich zu den deutlich geringeren Diversitats-
werten vor allem im Frankenwald und Fichtelgebir-
ge. Die kleinrdumige lokale Anpassung (z.B.Hussen-
DORFER 1997) hat in den Hauptverbreitungsgebieten
der Tanne in Bayern das rickwanderungsbedingte

grolRrdumige genetische Variationsmuster bis heute
nicht vollkommen tberlagert.

Tannenvorkommen in Mittelfranken

Die Tannenvorkommen aus Mittelfranken sind
genetisch sehr heterogen (siehe auch Tab.1 und
Abb. 1). Die sudlicher gelegenen Vorkommen (z. B.
Dinkelsbuhl, Gunzenhausen) sind den Tannenpo-
pulationen aus Sudostbayern éhnlich, die dstliche-
ren Vorkommen (z. B. Nirnberg) denen aus Nord-
ostbayern. Ein klarer Zusammenhang zwischen
geographischer Nahe und genetischer Ahnlichkeit
ist in dieser Region nicht zu erkennen.

Die Diversitat und der Grad der Gemischterbig-
keit ist bei vielen Populationen aus Mittelfranken
zufriedenstellend, unterscheidet sich aber stark von
Bestand zu Bestand. Auch bei Naturverjingungs-
kollektiven wurde in den meisten Féllen eine in Art
und Ausmal3 den Altbestdnden vergleichbare gene-
tische Variation festgestellt. Allerdings existieren
hier auch Restvorkommen mit nur noch wenigen
Alttannen, die sich zum Teil naturlich verjungen.
Hier zeigen aber Allelverteilungen, Diversitats- und
Heterozygotiewerte eine deutliche genetische Ein-
engung (,,Verarmung®“) bei den Alttannen an, die
sich auch auf die nachste Generation auswirkt.

Die in Mittelfranken nachgewiesenen Genvari-
anten sind typisch fur die aus dem Apennin rickge-
wanderte Tanne. Die grof3e genetische Heteroge-
nitat der Tannenpopulationen aus diesem Gebiet
und die relativ hohe genetische Diversitat der in
ihrer Grol3e zum Teil drastisch reduzierten Tannen-
vorkommen sprechen dafur, dass sich in diesem
Gebiet, ahnlich wie im angrenzenden Schwabisch-
FrankischenWald,die Auslaufer westlicher (,,Schwei-
zer-Jura-Weg*) und 6stlicher (,,Ostalpen-Weg*) Riick-
wanderungswege trafen, jedoch ohne klare geogra-
phische ,Begegnungslinie“. Bei den in ihrem
Umfang extrem stark reduzierten Restvorkommen
sind vor allem Drifteffekte (Zufallsverluste) fur die
heutige genetische Struktur verantwortlich.
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Tannenvorkommen im Tertidren
Hlgelland

Die Tannenpopulationen im Bereich des Tertié-
ren Hugellandes unterscheiden sich stark in ihrer
genetischen Zusammensetzung und im Ausmalfd
ihrer genetischen Variation (Diversitat, Gemischter-
bigkeit). Eine vergleichsweise geringe genetische
Variation wurde aber nur bei wenigen Bestanden
festgestellt.Eine klinale Variation der Allelhaufigkei-
ten oder der genetischen Diversitat 1&sst sich im Ter-
tidrhigelland nicht erkennen. Die Populationen
kénnen auch auf Grund ihrer genetischen Struktu-
ren nur in Ausnahmeféllen einer bestimmten regio-
nalen Gruppe autochthoner Tannenpopulationen
aus Bayern zugeordnet werden. Bei einigen Bestan-
de ist wegen der Anwesenheit bestimmter ,areal-
spezifischer* Genvarianten in nennenswerten Hau-
figkeiten Autochthonie auszuschlieRen.

Die Ursachen fur die grof3en genetischen Unter-
schiede ohne klar erkennbares Variationsmuster in
diesem Gebiet liegen in der unterschiedlichen Be-
grindung (Kunst- oder Naturverjingung) und
Bewirtschaftung (z. B.unterschiedliche Verjlingungs-
zeitraume) der Vorkommen, in Zufallsverlusten
(Drifteffekte) auf Grund des sehr starken Rlickgangs
des Tannenanteils in dem Gebiet und damit des
Umfangs der Populationen, in der unterschiedlichen
Ruckwanderungsgeschichte bei autochthonen Popu-
lationen sowie in dem fehlenden Genflul? zwischen
denVorkommen (Fragmentierung der urspriinglich
viel grolReren Population).

Warum brauchen wir genetische
Untersuchungen an der Weil3tanne
in Bayern ?

Die Ergebnisse zur genetischen Variation der
Weif3tanne in Bayern komplettieren das genetische
Variationsmuster dieser Baumart in ihrem gesamten
natlrlichen Verbreitungsgebiet. Neben der Klarung
phylogenetischer Fragestellungen kdnnen sie der
forstlichen Praxis als wichtige Entscheidungshilfen
dienen, z. B. bei der Abgrenzung von Herkunftsge-
bieten, der Ausarbeitung von Herkunftsempfehlun-
gen, der Ausweisung und Uberpriifung von Ernte-
bestanden, bei Herkunftstiberprifungen, bei MaR-
nahmen der Generhaltung sowie bei Strategien zur
Verjungung und Wiedereinbringung dieser Baum-
art.
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