Ausbreitung und Fortpflanzung der Arve

, Abb. 1: In den Nordalpen
finden sich isolierte Arven-
besténde als Relikte eines

~ friiher ausgedehnteren
Vorkommens.

Genetische Spurensuche
im Arvenwald

Genetische Methoden helfen, alte Fragen zur Ausbreitung der Arve zu klaren. Neu ist,

dass sich die Arven in der West- und Ostschweiz genetisch klar unterscheiden. Dies, obwohl
der Tannenhdher bei der Durchmischung von Arvenfamilien eine gréssere Rolle spielt, als bis-
her vermutet. Die neuen Erkenntnisse ermdglichen, vielfaltige Arvenbestande zu erhalten.

Von Sabine Brodbeck, Fabrizio Cioldi

und Felix Gugerli
Die Arve ist als typische und dusserst zdhe
Baumart im Alpenraum bekannt und
wird deshalb sehr geschatzt. Im Schutz-
wald, zur Holzgewinnung oder als Land-
schaftselement kommt dieser Baumart
vielseitige Bedeutung zu. Wie bei kaum
einer anderen einheimischen Baumart
widerspiegelt die heutige Verbreitung der
Arve ihre Geschichte, die lange Zeit durch
Ubernutzung gepragt war. Hinzu kommt
eine faszinierende Ausbreitungsstrategie,
bei welcher Wind (Pollen) und Tannenhé-
her (Samen) wichtige Rollen spielen. All
diese Umstande werfen interessante For-
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schungsfragen auf. Die Gruppe Okologi-
sche Genetik an der Eidgendssischen
Forschungsanstalt fur Wald, Schnee und
Landschaft (WSL) beschéaftigt sich seit
einigen Jahren mit der Genetik dieser
Baumart. Das folgende Portrat vermittelt
teils unerwartete Erkenntnisse aus viel-
schichtigen, genetischen Untersuchungen.

Ein Land vor unserer Zeit

Vor etwa 18000 Jahren, nach dem Glet-
scherhochststand  der letzten  Eiszeit,
zogen sich die Gletscherzungen zurlick
und hinterliessen eine ausgerdumte
Landschaft. Baume hatten sich wahrend
der Vergletscherung an lokal begiinstigte

Stellen ausserhalb der Alpen zurlickgezo-
gen. Das Gebiet, in dem die Arve wahr-
scheinlich die letzte Eiszeit Uberdauert
hat, wird am stddstlichen Alpenrand ver-
mutet. Mit der Erwdrmung im Holozén
dehnten sich die Areale der Baumarten
wieder aus. Die Arve erreichte ihre grosste
Verbreitung vor etwa 7000 Jahren, da-
nach wurde sie von der spater einwan-
dernden Fichte, der das warmer und
feuchter werdende Klima besser behagt,
in hdhere Lagen verdrangt. (Abb. 2)

Eine so bewegte Geschichte hinterlasst
ihre Spuren, und diese kénnen mit mo-
dernen molekular-genetischen Methoden
nachvollzogen werden (Gugerli und Spe-
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@ LFI Stammquerschnittsflache
@ LFI-Plot mit Jungwuchs
@ Stichprobe WSL-Genetik
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Abb. 2: Verbreitung und Beprobung der Arve in der Schweiz. Dunkelgriine Kreise sind
proportional zur Summe der Stammquerschnittsflachen in LFI3-Probeflachen, ergénzt
durch LFI2 bzw. LFI1, falls es kein Vorkommen mit BHD >12cm im LFI3 gibt. Die kleine
Karte zeigt das gesamte Verbreitungsgebiet der Arve in den Alpen und im Karpatenbogen
(Euforgen, http.//www.euforgen.org/distribution_maps.html). Quellenangabe: WSL, 2012:
Schweizerisches Landesforstinventar LFl. Datenbankauszug vom 2.3.2012.

Fabrizio Cioldi. Eidg. Forschungsanstalt WSL, Birmensdort.
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Abb. 3: Zugehdrigkeit der untersuchten Arvenbestdnde zu drei genetischen Gruppen.
Deutlich erkennbar sind die beiden Hauptareale Ost (gelb-dominiert) und West (blau-
dominiert). Der vermutete Einfluss aus Stiden erscheint am stdrksten im Tessin, ist aber

auch in den Ubrigen Bestdnden erkennbar.

risen 2010). Eine Untersuchung von 19 Ar-
venpopulationen in der Schweiz zeigte
eine Abnahme der genetischen Vielfalt
von Ost nach West (Gugerli et al. 2009).
Dieses Resultat unterstiitzte die Hypo-
these eines einzigen RUckzugsgebietes
im SlUdosten der Alpen: Die dort noch
vorhandene genetische Vielfalt ging auf
der Ruckwanderung in die Westalpen
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graduell verloren. Neueste Ergebnisse wei-
sen nun aber auf eine zusatzliche geneti-
sche Verwandtschaftslinie in der Std-
schweiz hin, die moglicherweise aus
einem sudlichen Rickzugsgebiet bis in
die Zentralschweiz vorgedrungen ist. Da-
durch gerat die Hypothese, dass die Arve
nur von Osten her gegen Westen gewan-
dert ist, ins Wanken.

Zweigeteilte Schweiz

Das Muster von nunmehr 57 genetisch
charakterisierten Arvenbestanden (Abb. 3)
lasst zwei genetische Gruppen im Osten
und im Westen der Schweiz erkennen.
Die Resultate stiitzen somit die Auftei-
lung der Arve in zwei Hauptregionen, wie
sie Rikli (1909) bereits anfangs des letz-
ten Jahrhunderts vorgeschlagen hat. Al-
lerdings lasst das Muster auch die An-
nahme zu, dass die Arve wahrend der
letzten Eiszeit nicht nur im Osten, son-
dern auch im Westen der Alpen Uberdau-
ert hat und von dort wieder in den Alpen-
raum eingewandert ist. Zudem gibt es
den erwdhnten Hinweis auf eine zusatzli-
che Gruppe im Stden. Um diese regiona-
len Muster verlasslich deuten zu konnen,
sind ergdnzende Proben aus den Sid-
und Westalpen notwendig.

Was hingegen klar ist: Die genetische
Struktur der Arve deutet auf natirliche
Prozesse und wenige oder hochstens
kleinrdumige menschliche Einflusse hin.
Nur einzelne Bestande zeigen ein von der
grossraumigen genetischen Struktur ab-
weichendes Muster auf, was auch als Re-
sultat seltener Fernausbreitung von
Samen gedeutet werden kann.

Natiirlich oder angepflanzt?

Martin Rikli stellte sich diese Frage schon
vor gut hundert Jahren. Er schreibt dazu:
«Da seit ungefahr dreissig bis vierzig
Jahren in den hoheren Lagen der Zentral-
und Voralpen eine grosse Zahl von Ar-
venaufforstungen mit bestem Erfolge
ausgefuhrt wurden, so durfte es einem
spateren Bearbeiter nicht immer leicht
fallen, ohne Weiteres zu entscheiden, ob
ein bestimmtes Vorkommen von Pinus
cembra als zu deren natlrlichem Areal
gehorig zu deuten oder aber auf eine
ehemalige Anpflanzung zurlckzufthren
ist.» (Rikli 1909)

Das Amt fur Wald des Kantons Bern
(KAWA) interessierte sich ebenfalls fur
diese Frage. Sind die Arvenbestdnde im
Berner Oberland natirlich oder — mit
Saatgut aus fremder Herkunft — aufge-
forstet? Und in welcher Beziehung ste-
hen sie zu den stdlich angrenzenden Ar-
venvorkommen im Wallis? Die Ergebnisse
dieser regional verdichteten Beprobung
legen nahe, dass die untersuchten Be-
stande als naturlich gelten kénnen oder
zumindest von regionaler Herkunft sind.
Die Berner Oberlander Arvenbestande
stehen in naher verwandtschaftlicher Be-
ziehung zu den Bestdnden im Wallis —
dies trotz der naturrdumlichen Trennung
durch hohe Berge und Gletscher. Dieses
Resultat bestdtigt die gemeinsame Her-
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Abb. 4: Keimlingsexperiment an der WSL
mit Samen aus isolierten Nordalpenbestan-
den und aus Vorkommen im Hauptverbrei-
tungsgebiet

kunft in Bezug auf eiszeitliche Uberle-
bensrdaume und Ruckwanderungsrouten
fur dieses Untersuchungsgebiet.

Inzucht am Alpennordrand?

Die kleineren und isolierten Nordalpen-
bestande zeigen eine deutliche geneti-
sche Differenzierung zu den grossen Be-
standen im Hauptverbreitungsgebiet.
Einige weisen eine geringe genetische
Vielfalt auf, was auf Inzucht hinweist. Da-
durch kénnte sich beispielsweise die Fit-
ness der Nachkommen reduzieren. Ein
Keimungsexperiment mit Samen aus drei
isolierten  Nordalpenbestanden  (Neu-
enalp und Flumserberge SG, Rautialp GL)
und vier Bestanden aus dem 6stlichen
Hauptverbreitungsgebiet (Avers, Davos,
St. Moritz, Zernez GR) Uberprifte diese
Vermutung (Abb.4). Die Resultate ent-
sprachen — leider — der Hypothese (Salzer
2011): Der Samenansatz und der Kei-
mungserfolg waren bei den isolierteren
Bestanden deutlich geringer. Die isolier-
ten Nordalpenbestande, aber auch an-
dere kleine Arvenvorkommen, sind dem-
nach mit grosser Sorgfalt zu pflegen,
damit genltigend Jungwuchs aufkommt
und sie somit langfristig erhalten bleiben.

Bunt gemischte Arvenfamilien
dank Wind und Vogel

Gibt es genetische Struktur auch inner-
halb eines Arvenbestands? Sind die mehr-
stammigen Arven miteinander verwandt?
Was auf den ersten Blick als akademische
Neugier erscheinen mag, hat auch prakti-
sche Relevanz.

Umfangreiche Forschungsarbeiten von
Hermann Mattes (1990) in den 1970er-
Jahren zeigten, wie wichtig der Tannen-
haher fur die Verjingung im Arvenwald
ist. Damit endete eine jahrzehntelange
Diskussion Uber den Nutzen oder Scha-
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Molekular-genetische
Untersuchungen

Fur die beschriebenen Untersuchungen
werden ahnliche Verfahren wie in der
Kriminalistik oder bei Vaterschaftstests
beim Menschen angewendet. Fir eine
molekular-genetische Analyse benotigt
man wenig Material, im Fall von Arven
sind es ein paar Nadeln. Im Labor wird
daraus das Erbmaterial, die DNA (Deoxy-
ribonucleic acid), gewonnen. Anhand
von molekularen Markern in der DNA
kann der genetische Fingerabdruck be-
stimmt werden. Je nach Ubereinstim-
mung oder Unterschieden in den geneti-
schen Fingerabdricken kénnen die Eltern
von Nachkommen zugeordnet und Ver-
wandtschaftsbeziehungen innerhalb und
zwischen Populationen bestimmt wer-
den.

den dieser Vogelart. Die als Futtervorrat
angelegten Samenverstecke enthalten
meist mehrere Kerne, die in nachster
Néhe keimen und oft miteinander ver-
wachsen, wenn sie nicht verspeist wer-
den. Solche mehrstammigen Arven kom-
men haufig vor (Abb.5). Bestduben sie
sich wiederum gegenseitig und landen
deren Samen in einer nachsten Genera-
tion wieder zusammen im gleichen Ver-
steck?

Uber die Wirkung der Sammeltatigkeit
des Tannenhahers auf die Familienstruk-
tur der Arve kénnen molekulare Marker
Aufschluss geben. Dazu wurde eine Un-
tersuchung im Arvenbestand auf der
Glarner Rautialp durchgefiihrt (Abb.6).
Auf etwa 90 ha stehen dort tGber 1000
fortpflanzungsfahige Baume unterschied-
lichen Alters, dazwischen wachsen Jung-
baume einzeln oder in kleinen Gruppen
(Abb. 7). Alle fortpflanzungsféhigen Indi-
viduen und eine Stichprobe der jungen
Baume wurden kartiert und beprobt. lhre
genetischen Fingerabdrlcke ermdglich-
ten, die Verwandtschaftsbeziehungen zu
entschlisseln (Salzer 2011).

Tatsachlich sind Arven, die nahe bei-
einander stehen, nadher verwandt als
solche, die weiter voneinander entfernt
stehen. Der Arvenwald besteht also vor-
wiegend aus Grossfamilien oder Sippen.
Bei etwa der Halfte der Jungbdume
konnten zudem die Eltern im Bestand
bestimmt werden und es liess sich be-
rechnen, wie weit der Pollen zwischen
Mutter und Vater ausgebreitet wurde.
Uber welche Strecke der Samen vom Tan-
nenhaher getragen wurde, lasst sich aus

WALD UND HOLZ

Abb. 5: Héhersaat im Keimlingsstadium.
Ob Geschwister, Halbgeschwister oder gar
nicht verwandt kann durch eine genetische
Analyse des Erbgutes ermittelt werden.

Abb. 6: Der Arvenwald auf der Rautialp
(Glarus Nord). Die Arve wéchst auf Kalk
vorwiegend an erhéhten, oberflachlich
versauerten Standorten mit Rohhumusauf-
lage.

Z el \ S 7%
Abb. 7: Unter den Schuppen der Arvenzap-
fen verbergen sich noch unreife Arvensa-
men. Das rote Zdpfchen in der Bildmitte ist
ein weiblicher Bliitenstand.

der Distanz vom Jungbaum zur Mutter
ableiten. Pollen- und Samenausbreitung
erfolgte zumeist innerhalb weniger Dut-
zend Meter, die maximalen Distanzen
lagen jedoch bei mehreren Hundert Me-
tern. Daraus ergaben sich mittlere Aus-
breitungsdistanzen von etwa 200 m so-
wohl fur Pollen als auch fur Samen.
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Dieses Ergebnis Uberrascht, da der sehr
leichte Pollen durch den Wind nicht wei-
ter ausgebreitet wird als die schweren
Samen durch den Tannenhaher.

In den dichteren Waldbereichen waren
die Bestdubungsdistanzen eher gering.
Dort war somit die Chance auf Verwand-
tenpaarung, also Inzucht, erhéht. Der Ex-
tremfall von Inzucht, namlich Selbstung,
konnte bei etwa 10% der Jungbdume
festgestellt werden, was flr eine Fohren-
verwandte ungewohnlich hoch ist und
auch mit der geringen Grésse des Be-
stands zusammenhangen durfte. Zudem
zeigte sich, dass nur in jeder flnften
Gruppe von Samlingen, die aus einem
einzelnen Samenversteck aufgekommen
waren, Halbgeschwister vorkamen, wel-
che die gleiche Mutter, aber verschiedene
Vater hatten.

Aus all diesen Resultaten lasst sich das
Sammelverhalten des Tannenhahers ab-
leiten. Der Vogel versteckt Samen von
einem oder mehreren Mutterbdumen am
selben Ort. Dies fihrt zur stellenweisen
Anhdufung verwandter Individuen, die
Uber Generationen hinweg erhalten
bleibt. Mehrstdmmige Arven kdénnen
somit aus verschiedenen, aber genetisch
ahnlichen Individuen bestehen. Trotz die-
ser eher gerichteten, kleinrdumigen Aus-
breitung gibt es gelegentlich Pollen- und
Samentransport Uber die ganze Rautialp.
Zudem konnte auch Pollen- und Samen-
eintrag von ausserhalb des Bestands fest-
gestellt werden. Demnach erscheint das
Werk des «gefiederten Forsters» im Zu-
sammenspiel mit dem Wind, der Pollen
verfrachtet, fur die Arve auch in einem
isolierten Bestand nachhaltig, da die Aus-
breitung zu einer gewissen genetischen
Durchmischung fuhrt.

Empfehlungen fiir den Waldbau

Naturverjingung kombiniert mit geziel-
ten Pflegeeingriffen wird von der Praxis
allgemein als die sinnvollste waldbauliche
Strategie erachtet. Wenn Arvenpflanzun-
gen vorgesehen sind, sollte die raumlich-
genetische Struktur beriicksichtigt und
die lokal vorhandene genetische Vielfalt
moglichst erhalten bleiben. Letzteres ist
insbesondere bei kleinen, isolierten Be-
stdnden am Rand des Verbreitungsge-
biets wichtig. Somit lassen sich aus gene-
tischer Sicht folgende Empfehlungen
ableiten:
¢ Saatgut oder Jungwuchs aus dem west-
lichen Gebiet sollten nicht im &stlichen
Arven-Hauptareal verwendet werden —
oder umgekehrt. Die genetische Grup-
pierung in ein West- und ein Ostareal ist
zu respektieren.
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Frassschadling oder «gefiederter Forster»?

Die Ausbreitung der flugunfa-
higen, aber nahrstoffreichen
Arvensamen wird durch den
Tannenhaher (Nucifraga caryo-
catactes) besorgt. Ohne Haher
wirden die Samen nur um
den Mutterbaum herum oder
hangabwarts ausgebreitet wer-
den. Ein Haher hingegen legt
jeden Herbst gegen 10000 Vor-
ratsverstecke mit bis zu zehn
Samen an. Davon nutzt er im
Verlaufe des Jahres ca. 80%
fur sich und die Aufzucht sei-
ner Jungen. Aus den nicht
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wiedergefundenen Verstecken kénnen in den Folgejahren Arven auskeimen. Fur den
Haher gut zugangliche Samenverstecke bieten auch optimale Bedingungen fur die jun-
gen Baumchen: im Rohhumus und oft an Stellen, die auch im Winter gut besonnt und
schneearm sind. Die konkurrenzschwache Arve erhalt so eine effektive Ausbreitung und
Verjingung bis Uber die heutige Waldgrenze hinaus, wahrend der Haher von den ener-

giereichen Samen profitiert.

e Um die standértliche Eignung zu nut-
zen, sollte lokales Saatgut fur Pflan-
zungen gesammelt und angezogen
werden.

e Esist sinnvoll, innerhalb eines Bestands
so viele Mutterbdume wie maoglich zu
beernten, damit im Saatgut die lokal
vorhandene genetische Vielfalt enthal-
ten ist.

¢ Wegen der moglichen Verwandtschaft
von nahe stehenden Baumen sollte
zwischen Samenerntebdumen ein Ab-
stand von >50 m eingehalten werden.

e Das Freistellen fortpflanzungsfahiger
Arven macht diese leicht zuganglich
fur Pollen aus unterschiedlichen Rich-
tungen und Distanzen. Dadurch wird
das Saatgut genetisch vielfaltig.

In den hundert Jahren nach Veroffent-
lichung der Monografie von Rikli hat sich
einiges fur die Arve zum Guten gewen-
det. Die wichtigste Erkenntnis ist sicher
die, dass der Tannenhaher eifrig fur die
Verjingung der Arve besorgt ist und sein
Tun bei Forstern und Waldbesitzern keine
falschen Beflrchtungen mehr auslost.
Das heute vorhandene Arvenareal weist
trotz starker Fragmentierung eine noch
vielfaltige und zumeist durch nattrliche
Prozesse geformte genetische Struktur
auf. Dank ihrer grossen Anpassungs- und
ihrer effektiven Ausbreitungsfahigkeit
kdnnte es der Arve gelingen, der fort-
schreitenden Erwarmung zu trotzen und
ihr Areal den sich verandernden Umwelt-
bedingungen anzupassen.

Sabine Brodbeck und Felix Gugerli

Forschungseinheit Biodiversitat und Naturschutz-
biologie, WSL, 8903 Birmensdorf

Fabrizio Cioldi

Forschungseinheit Waldressourcen & Wald-
management, WSL, 8903 Birmensdorf

Weitere Informationen:

http://www.wsl.ch/fe/biodiversitaet/projekte/
arve_genfluss/index_DE
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