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1  Naturschutz und lokale 
Anpassung 

Menschlich verursachte Prozesse wie 
der globale Klimawandel oder die in-
tensive Landnutzung wirken sich auf 
viele Arten negativ aus. In der Schweiz 
steht zum Beispiel ein Drittel der Farne 
und Blütenpflanzen auf der Roten 
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Wie gut sind Populationen, die durch Klimawandel und Habitatverluste gefährdet 
sind, an ihre heutigen und zukünftigen Umweltbedingungen angepasst? Welche 
Quellpopulationen eignen sich am ehesten für Wiederansiedlungen, damit sich gut 
angepasste Populationen im Zielhabitat entwickeln können? Bisher gaben bes-
tenfalls ökologische Kriterien Hinweise, um solche Fragen zu klären. Inzwischen 
können neue genetische Labormethoden das Erbgut zu einem grossen Teil oder 
vollständig charakterisieren. Dank dieser Methoden ist es heute möglich, die an-
passungsrelevante genetische Vielfalt abzuschätzen und zu untersuchen, welche 
Umweltfaktoren und Gene bei der lokalen Anpassung eine Rolle spielen. Da-
mit lässt sich aussagen, welche Individuen oder Populationen am Untersuchungs- 
oder Zielort potenziell am besten angepasst sind. 

Liste (Cordillot und Klaus 2011), bei 
anderen Organismengruppen ist die Si-
tuation nicht besser. Lebensraumspezi-
alisten sind besonders gefährdet, da sie 
beim Verlust ihres Lebensraums kaum 
Ausweichmöglichkeiten haben. Ein 
Beispiel dafür ist der Kleine Rohrkol-
ben (Typha minima), eine konkurrenz-
schwache Pflanzenart, die sandige bis 

schlickige Uferbereiche von Altwas-
sern in Flussauen besiedelt (Abb.  1). 
Solche Lebensräume sind heute sehr 
selten, und daher kommt auch der frü-
her verbreitete Kleine Rohrkolben nur 
noch an wenigen Orten in der Schweiz 
vor (Csencsics und Holderegger 
2014). In Deutschland sind sämtliche 
früheren Vorkommen erloschen. Ar-
ten wie der Kleine Rohrkolben, de-
ren isolierte Populationen kaum eine 
natürliche Wiederbesiedlung ermög-
lichen, werden gelegentlich künstlich 
angesiedelt – entweder da, wo sie frü-
her vorkamen, oder an neuen, geeig-
net erscheinenden Orten (Csencsics 
und Müller 2015). Dabei ist das Ziel, 
die Anzahl der Populationen und da-
mit der Individuen zu erhöhen und so 
das langfriste Überleben der Art zu si-
chern. Bei Pflanzen verwendet man für 
Wiederansiedlungen Samen oder Jung-

Abb. 1. Der Kleine Rohrkolben (Typha minima; a) benötigt zur Besiedlung sandige bis schlickige, bei Hochwasser neu geschaffene Rohbö-
den in naturnahen Flussauen (b). Die Art ist in ihrem gesamten europäischen Verbreitungsgebiet gefährdet. In der Schweiz gibt es nur noch 
wenige natürliche Vorkommen (grüne Kreise; c), während sie früher an vielen grösseren Flüssen vorkam (graue Dreiecke). In verschiede-
nen Kantonen gibt es heute Ex-situ-Kulturen (Erhaltungskulturen) oder Wiederansiedlungen (blaue Quadrate; Csencsics und Holdereg-
ger 2014). Fotos: Daniela Csencsics. 
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pflanzen von natürlichen Populationen 
oder Ex-situ-Kulturen (Erhaltungskul-
turen). Doch welche Population(en) 
soll man als Spender (Quellpopula-
tion) für Wiederansiedlungen verwen-
den?

Genetische Vielfalt ist wertvoll und 
schützenswert (z. B. Pertoldi et  al. 
2007), weil sie es Arten erlaubt, sich 
an ihre Umwelt anzupassen: Die Ar-
ten sind dann anpassungsfähig (Hol-
deregger 2017, in diesem Band). Daher 
erscheint es naheliegend, für Wieder-
ansiedlungen Populationen mit grosser 
genetischer Vielfalt auszuwählen. Ist 
diese nicht bekannt, könnte man statt 
der genetischen Vielfalt die Populati-
onsgrösse als Auswahlkriterium ver-
wenden, da grosse Populationen häufig 
eine grössere genetische Vielfalt beher-
bergen als kleine Populationen (Leimu 
et  al. 2006). Eine andere Möglichkeit 
ist, eine geographisch möglichst nahe 
gelegene Population zu verwenden, 
weil nähere Populationen sich norma-
lerweise genetisch ähnlicher sind als 
solche, die weit entfernt voneinander 
sind (Hochkirch 2016). 

Auswahlkriterien wie genetische 
Vielfalt, Populationsgrösse oder geo-
graphische Distanz vernachlässigen 
aber einen ganz wichtigen evolutionä-
ren Faktor: die Fitness. Die klassische 
Definition von Fitness ist die Anzahl 
fortpflanzungsfähiger Nachkommen. 
Sie kann jedoch auch durch andere 
Merkmale beschrieben werden, zum 

Beispiel bei Pflanzen durch die Kei-
mungsrate, das Überleben oder die An-
zahl gebildeter Samen. Individuen, die 
unter bestimmten Umweltbedingun-
gen eine höhere Fitness haben als an-
dere, geben mehr von ihrem Erbgut 
(=Genom) an die nächste Generation 
weiter als solche mit geringerer Fitness. 
Durch diese natürliche Auslese (=Se-
lektion) entstehen so über Generatio-
nen hinweg Populationen, die an die lo-
kalen Umweltbedingungen angepasst 
sind. Individuen in diesen Populatio-
nen haben insgesamt eine höhere Fit-
ness als Individuen, die aus einer ande-
ren Population eingeführt werden (Ka-
wecki und Ebert 2004). Für das oben 
genannte Beispiel der Wiederansied-
lung des Kleinen Rohrkolbens wäre es 
daher sinnvoll, die an den Ort der Wie-
deransiedlung am besten angepasste 
Quellpopulation zu verwenden. Aller-
dings muss man sich bewusst sein, dass 
es auch Populationen gibt, die nicht lo-
kal angepasst sind. Dieser Fall kann 
insbesondere dann auftreten, wenn ho-
her Genfluss in einer Population viele 
nicht-angepasste Genvarianten ein-
bringt (z. B. Quellen–Senken-Dynamik, 
Bolliger und Gugerli 2017, in diesem 
Band), wenn die effektive Populations-
grösse (z. B. Anzahl fortpflanzungsfä-
higer Individuen) sehr klein ist oder 
wenn der Selektionsdruck nicht sehr 
stark ist.

Doch wie findet man heraus, wel-
ches die am besten angepasste Popu-

lation ist? Eine naheliegende Möglich-
keit ist es, Populationen zu verwenden, 
die aus sehr ähnlichen Lebensräumen 
stammen. Denn wenn eine Population 
an ihre lokalen Verhältnisse angepasst 
ist, sollte dies auch für ähnliche Le-
bensräume der Fall sein. Eine andere 
Möglichkeit ist, die Fitness der Indivi-
duen von möglichen Quellpopulatio-
nen unter den Bedingungen zu messen, 
die am Zielort herrschen. Dafür sind 
Experimente geeignet, sei es im Ver-
suchsgarten oder durch Verpflanzungs-
versuche. Für viele seltene und gefähr-
dete Arten und die meisten Tierarten 
sind Experimente aber keine Option. 
Oft ist auch nicht klar, welche Merk-
male für die Fitness gemessen wer-
den sollen. Zudem sind solche Expe-
rimente äusserst aufwändig. So nimmt 
man zum Beispiel an, dass bei Bäu-
men während der Keimung und Etab-
lierung der Jungbäume die natürliche 
Auslese am stärksten ist. Viele Bäume 
tragen aber erst nach Jahrzehnten 
Früchte, und diese Früchte repräsentie-
ren am Schluss den Genpool, der an 
die nächste Generation weitergegeben 
wird. Bei so langen Generationszeiten 
sind Fitnessexperimente somit eher un-
geeignet.

Genetische Labormethoden sind eine 
interessante Alternative zu den Experi-
menten. Die genetische Zusammenset-
zung jedes Individuums ist das Resultat 
von vielfältigen, über viele Generatio-
nen wirkenden Prozessen wie Mutati-

Tab. 1. Unterschiede zwischen neutraler und anpassungsrelevanter genetischer Vielfalt, mit zugrundeliegenden Prozessen, genetischen Me-
thoden und möglichen Fragen. Für mehr Details, siehe auch Widmer und Holderegger (2016) und Holderegger (in diesem Band).

Neutrale genetische Vielfalt Anpassungsrelevante genetische Vielfalt

Definition – Kein (direkter) Einfluss auf die Fitness
– Im ganzen Erbgut zu finden

– Einfluss auf die Fitness
– Nur im Bereich funktioneller Gene zu finden

Prozesse – Mutationen
– Ausbreitung
– Zufällige Veränderung der Häufigkeit von Genvarianten 

(Drift)
– Genfluss 

– Natürliche Auslese (Selektion)
– Lokale Anpassung

Genetische 
Methoden

– Mikrosatelliten
– Bestimmung vieler Stellen der DNA (SNPs)
– Sequenzierung des ganzen Erbguts

– Bestimmung vieler Stellen der DNA (SNPs)
– Sequenzierung von Genen mit bekannten Funktionen
– Sequenzierung des ganzen Erbguts

Typische 
Fragen

– Wie gross ist die neutrale genetische Vielfalt?
– Finden sich Hinweise auf Inzucht?
– Wie sind Populationen untereinander vernetzt?
– Wie gross ist die Populationsgrösse?
– Wie hat sich die Populationsgrösse über die Zeit  

verändert?
– Wie hoch ist der Anteil von Klonen in einer Population?

– Wie gross ist die anpassungsrelevante genetische Vielfalt?
– Welche Stellen im Erbgut sind an der lokalen Anpassung 

beteiligt?
– Welche Umweltfaktoren sind für lokale Anpassung  

wichtig?
– Welche Individuen/Populationen sind am besten  

angepasst?
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onen, zufällige Veränderung der Allel-
Häufigkeiten (Drift), Genfluss oder na-
türliche Auslese (Tab. 1). Genvarianten 
(=Allele), die unter bestimmten Um-
weltbedingungen die Fitness erhöhen, 
werden unter diesen Umweltbedingun-
gen über Generationen hinweg durch 
die natürliche Auslese häufiger als an-
dere. Ohne die Fitness zu bestimmen 
oder aufwändige Verpflanzungsexperi-
mente durchzuführen, kann man daher 
mit genetischen Labormethoden die 
Spuren finden, welche die natürliche 
Auslese im Erbgut hinterlassen hat, und 
so lokale Anpassung erfassen und mes-
sen. Diesen Spuren kann man mit ver-
schiedenen Methoden auf den Grund 
gehen (Kap. 3). Der vorliegende Arti-
kel befasst sich insbesondere mit dieser 
genetischen Basis der lokalen Anpas-
sung, wie sie in Labors untersucht wer-
den kann. 

2  Anpassungsrelevante  
genetische Vielfalt und 
Genomik

Grundsätzlich muss man zwischen so-
genannter neutraler und anpassungsre-
levanter (=adaptiver) genetischer Viel-
falt unterscheiden (Tab. 1). Die neut-
rale genetische Vielfalt wird beeinflusst 
durch Prozesse wie Ausbreitung, Gen-
fluss zwischen Populationen oder zu-
fällige Veränderung der Häufigkeit von 

Genvarianten. Sie wirkt sich auf das 
ganze Erbgut aus, beeinflusst die Fit-
ness eines Individuums aber nicht di-
rekt. Ein bekanntes Beispiel dafür sind 
Blutgruppen bei Menschen. Die Blut-
gruppe ist zwar genetisch bestimmt, 
aber unterliegt (mit Ausnahmen) nicht 
der natürlichen Auslese, da sie nor-
malerweise die Fitness des Menschen 
nicht beeinflusst. Trotzdem liefert die 
neutrale genetische Vielfalt wichtige 
Informationen, zum Beispiel für die 
Bestimmung von Verwandtschaften 
oder über den Genfluss zwischen Popu-
lationen (Holderegger 2017, in diesem 
Band). Die anpassungsrelevante gene-
tische Variation hingegen hat einen di-
rekten Einfluss auf die Fitness der In-
dividuen. Sie ist geprägt durch die na-
türliche Auslese jener Individuen, die 
gut an ihren lokalen Lebensraum ange-
passt sind. Dieser Prozess wirkt nur auf 
einen Teil des Erbguts. 

Naturschutzgenetische Studien ba-
sierten bis vor kurzem hauptsächlich 
auf neutraler genetischer Vielfalt, be-
schrieben durch eine beschränkte An-
zahl Stellen im Erbgut, z. B. wenige Mi-
krosatelliten. Dieser Ansatz hat neben 
vielen Vorteilen – er ist insbesondere 
gut etabliert und lässt sich einfach an-
wenden – auch gewichtige Nachteile: 
Einerseits lassen sich dadurch popula-
tionsgenetische Merkmale wie neut-
rale genetische Vielfalt, Genfluss oder 
Inzucht nur ungenau beschreiben (z. B. 
Fischer et  al. 2017; Väli et  al. 2008), 

da eben nicht das ganze Erbgut, son-
dern nur wenige Ausschnitte davon un-
tersucht werden. Das könnte zu fal-
schen Schlussfolgerungen und falschen 
daraus abgeleiteten Massnahmen füh-
ren (Abb. 2). Andererseits sagt diese 
neutrale genetische Vielfalt eben nichts 
über anpassungsrelevante genetische 
Vielfalt aus: Anpassung erfolgt ja an 
funktionellen Genen, die nicht neutral 
sind. Diese anpassungsrelevanten Stel-
len im Erbgut kann man nur finden, 
wenn man grosse Teile oder das ganze 
Erbgut von mehreren Individuen und 
Populationen untersucht (=Genomik). 
Der vorliegende Artikel beschreibt 
zwar nicht hauptsächlich die Rolle der 
Genomik, sondern die der lokalen An-
passung im Naturschutz. Da aber die 
Untersuchung der lokalen Anpassung 
oft durch genomische Methoden er-
folgt, sind die beiden Themen eng mit-
einander verbunden. 

Durch die riesigen Fortschritte der 
genetischen Labormethoden im letzten 
Jahrzehnt sind genomische Analysen 
häufig geworden. Mit den modernen 
Methoden können Tausende bis Milli-
onen von Stellen (sogenannte SNPs – 
single-nucleotide polymorphisms) im 
Erbgut charakterisiert werden. Daher 
wurde in letzter Zeit zunehmend ge-
fordert, genomische Methoden auch in 
der Naturschutzgenetik anzuwenden, 
um sowohl neutrale wie auch anpas-
sungsrelevante genetische Vielfalt so 
genau wie möglich zu beschreiben (Al-
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Abb. 2. Unabhängig davon, ob man neutrale oder anpassungsrelevante genetische Vielfalt untersucht, verschiedene genetische Untersu-
chungsmethoden werden unterschiedliche Resultate und Schlussfolgerungen nach sich ziehen. Bei der Hallerschen Schaumkresse (Arabi-
dopsis halleri; a) entspricht die genetische Vielfalt (erwartete Heterozygotie, He), die mit 19 Mikrosatelliten geschätzt wurde, nicht jener, die 
über das ganze Erbgut hinweg mit >2 Millionen SNPs bestimmt wurde (b). Die Werte der genetischen Verschiedenheit der Populationen 
(genetische Differenzierung, FST) basierend auf Mikrosatelliten und SNPs passen hingegen gut zueinander, sind aber bei Mikrosatelliten fast 
viermal so hoch wie bei SNPs (c). Daten vereinfacht aus Fischer et al. (2017). Foto: Martin C. Fischer.

a) b) c)



34  Forum für Wissen 2017

WSL Berichte, Heft 60, 2017

sind es vorwiegend zwei Methoden, die 
in Frage kommen: Bei Ausreisser-Tests 
(«outlier tests»; zusammengefasst in 
Hohenlohe et al. 2010) wird nach Stel-
len im Erbgut gesucht, die zwischen 
Populationen extrem verschieden sind 
(hohe genetische Differenzierung, FST) 
im Vergleich zum Erbgut-weiten, neu-
tralen Durchschnitt. Die Idee dahin-
ter ist, dass Genvarianten, die unter ge-
wissen Umweltbedingungen von Vor-
teil sind, in den dortigen Populationen 
häufig sind. Die anderen Genvarian-
ten hingegen sind dort eher selten oder 
kommen gar nicht vor. Solche Stel-
len gelten als anpassungsrelevant und 
werden in einem nächsten Schritt mit 
den lokalen Umweltbedingungen und/
oder der biologischen Funktion des be-
treffenden Gens in Bezug gesetzt. Bei 
der zweiten Methode, der Analyse von 
Umweltassoziationen (zusammenge-
fasst in Rellstab et  al. 2015), sucht 
man nach Stellen im Erbgut, an denen 
die Häufigkeiten von Genvarianten 
mit Umweltfaktoren zusammenhängen 
(Abb.  3a). Auch hier wird angenom-
men, dass gewisse Genvarianten bei 
bestimmten Standortbedingungen von 
Vorteil sind und daher dort häufiger 
vorkommen. Umweltassoziationen ge-
ben zusätzlich einen direkten Hinweis 
darauf, welcher Umweltfaktor für die 
Anpassung verantwortlich sein könnte. 
Idealerweise erfolgen danach wie bei 
den Ausreisser-Tests weitere Abklärun-
gen, zum Beispiel die Überprüfung der 
funktionellen Rolle der als anpassungs-
relevant identifizierten Gene mit Hilfe 
von Referenzdatenbanken.

Für Ausreisser-Tests und Umwelt-
assoziationsanalysen gibt es mehrere 
wichtige Grundregeln. Erstens sollten 
die Untersuchungen einen so grossen 
Anteil des Erbguts wie möglich bein-
halten. Nur dann kann man davon aus-
gehen, dass die wichtigen Anpassungs-
prozesse nicht verpasst werden. Aus-
serdem werden zahlreiche Merkmale, 
so auch die Fitness, von einer Vielzahl 
von Genen gesteuert. So wurde gezeigt, 
dass die Körpergrösse von Europäerin-
nen und Europäern mit über tausend 
Stellen im Erbgut zusammenhängt 
(z. B. Turchin et  al. 2012). Zweitens 
ist es wichtig, dass man immer meh-
rere Populationen aufs Mal betrach-
tet, und es sollten sowohl die geneti-
sche Vielfalt als auch die Vielfalt an Le-
bensräumen, in denen die Art aufritt, 

lendorf et  al. 2010; McMahon et  al. 
2014). Auf der anderen Seite gibt es 
auch Kritik an der Genomik im Na-
turschutz, weil es eine Kluft zwischen 
Wissenschaft und Praxis in Bezug auf 
Wissen, Technik, Computerprogramme 
und Finanzen gäbe (Shafer et al. 2015). 
Tatsächlich sind zum Beispiel in einer 
genomischen Untersuchung durch die 
enorm grossen Mengen an Daten die 
benötigten computer-technischen Res-
sourcen hoch. Es gibt aber schon einige 
Fälle, in denen die Naturschutzgenetik 
Genomik verwendet hat (aufgelistet in 
Garner et al. 2016), zum Beispiel beim 
Nachweis von genetischer Durchmi-
schung von wilden atlantischen Lach-
sen mit Lachsen aus Fischzuchten 
(Glover et al. 2013). 

Der Schritt zur Genomik bringt der 
Naturschutzgenetik somit verbesserte 
naturschutzgenetische Analysen durch 
eine höhere Auflösung und Erfassung 
von anpassungsrelevanter genetischer 
Vielfalt. Daher ist es wichtig, zukünftig 
bei naturschutzgenetischen Untersu-
chungen vermehrt auf genomische An-
sätze zu setzen (vgl. auch Biebach und 
Keller 2017, in diesem Band). 

3  Wie kann man die lokale 
Anpassung genetisch  
untersuchen?

Um die anpassungsrelevante geneti-
sche Variation zu untersuchen, müs-
sen zuerst die Stellen im Erbgut ge-
funden werden, die bei der Anpassung 
eine Rolle spielen. Dazu untersucht 
man nach Möglichkeit 20 oder mehr 
Individuen von mehreren Populatio-
nen. Nach relativ umfassenden geno-
mischen Labor- und Computeranaly-
sen erhält man eine Liste von Tausen-
den bis Millionen von Stellen (SNPs) 
im Erbgut, die Unterschiede in der 
DNA-Sequenz zwischen Individuen 
aufweisen. Der überwiegende Teil die-
ser SNPs ist neutral, aber einige spie-
len für die lokale Anpassung eine Rolle 
(Fischer et al. 2013). Diese müssen nun 
mit statistischen Verfahren identifiziert 
werden. 

Es gibt verschiedene statistische An-
sätze, um anpassungsrelevante Stellen 
im Erbgut zu finden (zusammengefasst 
in Rellstab et  al. 2016a; Widmer und 
Holderegger 2016). Im Naturschutz 

einigermassen abgedeckt sein. Drei bis 
fünf Populationen sind dabei das Mini-
mum. Verpasst man es etwa, Populati-
onen an sehr kalten oder sehr warmen 
Standorten in die Analyse miteinzube-
ziehen, wird man kaum die Stellen im 
Erbgut finden, die bei der Anpassung 
an die Temperatur eine wichtige Rolle 
spielen. Die Probenahme muss also mit 
grosser Sorgfalt geplant werden. 

4  Wie kann man die  
Untersuchung der lokalen 
Anpassung in die Natur­
schutzgenetik integrieren?

Wenn anpassungsrelevante Stellen 
im Erbgut einmal bestimmt sind, lässt 
sich die anpassungsrelevante geneti-
sche Vielfalt von Populationen berech-
nen. So kann man zwischen Populatio-
nen vergleichen oder die Genvarianten 
identifizieren, die unter bestimmten 
Umweltbedingungen vorteilhaft sind. 
Für eine Wiederansiedlung – denken 
wir dabei wieder an den anfangs er-
wähnten Kleinen Rohrkolben – gibt es 
grundsätzlich zwei Möglichkeiten, wie 
man die Quellpopulation auswählen 
kann: Entweder man verwendet eine 
Population, die eine möglichst grosse 
anpassungsrelevante genetische Viel-
falt (=Anpassungsfähigkeit, Holder-
egger in diesem Band) hat oder eine 
Population, die einen möglichst hohen 
Anteil der im Zielhabitat vorteilhaften 
Genvarianten aufweist (Rellstab et al. 
2016b). Bei der ersten Variante ermög-
licht man der neuen Population, mög-
lichst breit abgestützt mit den heutigen 
und zukünftigen Umweltbedingungen 
zurechtzukommen. Möglicherweise 
bringt man aber unangepasste Gen-
varianten in die Population ein. Beim 
zweiten Ansatz geht man viel gezielter 
vor. Da aber die Fitnessrelevanz von 
Genvarianten oft noch nicht bewiesen 
ist, nimmt man ein gewisses Risiko in 
Kauf, dass man sich auf falsche Stellen 
im Erbgut stützt. Daher ist auch eine 
Kombination der oben genannten An-
sätze attraktiv, also sowohl vielfältige 
wie auch angepasste Populationen aus-
zuwählen. Zusätzlich könnten natür-
lich auch nicht-genetische Aspekte wie 
ähnliche ökologische Bedingungen und 
ähnliche äussere Merkmale berück-
sichtigt werden, um die Auswahl der 
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St. Clair und Howe 2007). Hier wird 
es für den Naturschutz interessant. 
Wenn wir eine oder mehrere Popula-
tionen für eine Wiederansiedlung aus-
wählen müssen, können wir mit die-
sem Konzept abschätzen, welche Po-
pulation am zu besiedelnden Standort 
das kleinste Risiko von Fehlanpassung 
hat (Abb. 3c). Das Konzept des Risikos 
der Fehlanpassung wird also hier nicht 
im zeitlichen, sondern im räumlichen 
Sinne angewandt.

St. Clair und Howe (2007) berech-
neten das Risiko der Fehlanpassung des 
Nadelbaums Douglasie (Pseudotsuga 
menziesii) an zukünftige klimatische 
Bedingungen anhand von verschiede-
nen äusseren, fitnessrelevanten Merk-
malen – also nicht anhand von Stellen 
im Erbgut. Gewisse Populationen wie-
sen ein sehr grosses Risiko der Fehlan-
passung unter dem Klimawandel auf 
und sollten daher mit Genotypen aus 
südlicheren und tieferen Lagen er-
gänzt werden. In ähnlicher Weise zeig-
ten Frank et al. (2017), dass die Fichte 
(Picea abies) und die Buche (Fagus syl-
vatica) in der Schweiz eher schlecht an 
die zukünftigen Bedingungen ange-
passt sind. Im Gegensatz dazu dürfte 
die Weisstanne (Abies alba) weniger 
Probleme haben. Mit genomischen Da-
ten untersuchten Rellstab et al. (2016 b) 
das Risiko der Fehlanpassung der drei 
häufigsten Eichenarten der Schweiz 
im Hinblick auf den Klimawandel. Die 
Stieleiche (Quercus robur) war zwar 
im Vergleich zur Trauben- (Q. petraea) 
und Flaumeiche (Q. pubescens) poten-

kann also die Genvarianten, die am zu-
künftigen Standort einen Vorteil brin-
gen, mittels Umweltassoziationen iden-
tifizieren (siehe oben) und dann Samen 
von Populationen verwenden, die diese 
Genvarianten enthalten.

Mit genomischer Information (aber 
auch mit fitnessrelevanten äusseren 
Merkmalen, siehe unten) lässt sich 
auch das Risiko der Fehlanpassung ei-
ner Population an ihre zukünftigen 
Umweltbedingungen unter Klimawan-
del berechnen (Rellstab et al. 2016b). 
Dabei misst man das Vorkommen und 
die Häufigkeit von anpassungsrelevan-
ten Genvarianten in Populationen ent-
lang eines Umweltgradienten und er-
stellt ein statistisches Modell, das deren 
Beziehung beschreibt. Anschliessend 
berechnet man, wie weit entfernt sich 
die Population vom zukünftigen Opti-
mum befindet (Abb. 3b). Die geneti-
sche Distanz von der heutigen zur zu-
künftigen Situation stellt dann das Ri-
siko der Fehlanpassung dar. Je kleiner 
die Distanz, desto kleiner die Fehlan-
passung und desto grösser die bereits 
bestehende Anpassung an zukünf-
tige Umweltbedingungen. Dieses Kon-
zept beschreibt also das Risiko der 
Fehlanpassung am heutigen Stand-
ort in Bezug auf die zukünftig erwar-
teten Umweltbedingungen. Mit die-
sem Konzept lässt sich nicht nur das 
Risiko der Fehlanpassung einer Popu-
lation an ihren zukünftigen Lebens-
raum abschätzen, sondern auch das Ri-
siko der Fehlanpassung an einen ande-
ren Lebensraum (Gugerli et  al. 2016; 

Quellpopulationen auf möglichst viele 
Pfeiler abzustützen.

Ein interessanter Ansatz, wie man 
Populationen für Wiederansiedlungen 
auswählen kann, kommt nicht von un-
gefähr aus dem Waldbereich. Die Kom-
bination von langer Generationszeit 
und schnell voranschreitendem Klima-
wandel kann bei Waldbäumen zu ei-
nem hohen Grad von Fehlanpassung 
führen (Aitken et al. 2008). Daher be-
schäftigt sich die Waldwirtschaft schon 
seit längerem mit der Idee, bei Pflan-
zungen standortfremdes, aber als an-
gepasst eingeschätztes Saatgut zu ver-
wenden. Die Auswahl solcher Quell-
bestände für Pflanzungen ist daher mit 
der Wahl einer Quellpopulation für 
die Wiederansiedlung einer gefährde-
ten Art zu vergleichen. Dieses Konzept 
der künstlichen Wanderung von Ge-
nen einer Art wird unter dem Begriff 
«assisted gene flow» zusammengefasst 
(Aitken und Bemmels 2016). Für sol-
che Pflanzungen wird Saatgut aus Re-
gionen verwendet, die heute das Klima 
haben, das zukünftig für den Ziel-
standort unter Klimawandel voraus-
gesagt wird. So könnte man z. B. Saat-
gut aus dem Tessin in der Nordschweiz 
ausbringen, damit die Jungpflanzen 
für die zukünftig höheren Temperatu-
ren gewappnet sind. Hat man nun ge-
nomische Information zur Hand, trifft 
man die Auswahl solcher Quellpopu-
lationen nicht nur basierend auf den 
Umweltbedingungen, sondern bezieht 
auch Kenntnisse über die anpassungs-
relevante genetische Vielfalt ein. Man 
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Abb. 3. a) Bei Umweltassoziationen werden Stellen im Erbgut gesucht, deren Genvarianten(Allel)-Häufigkeiten (hier die relative Häufig-
keit der Genvariante A) in verschiedenen Populationen mit einem Umweltfaktor (hier Temperatur) zusammenhängen. b) Berechnung des 
Risikos der Fehlanpassung an zukünftige Umweltbedingungen nach Rellstab et al. (2016b). Dargestellt ist die relative Häufigkeit einer 
Genvariante (Allel A) in verschiedenen Populationen (schwarze Punkte) entlang eines Temperaturgradienten. Verändern sich in Zukunft 
die Temperaturverhältnisse in einer Population (roter Pfeil und Punkt), stellt die Länge des blauen Pfeils (Distanz zum berechneten Modell, 
gestrichelte Linie) die genetische Fehlanpassung dar. c) Dieses Konzept kann auch im räumlichen Sinn für eine Wiederansiedlung im Na-
turschutz verwendet werden. Der rote Bereich zeigt die Umweltbedingung am Zielort an, die schwarzen Punkte die möglichen Quellpopu-
lationen, die in Betracht gezogen werden. Die Population (blau), die nach der Verschiebung entlang der X-Achse (Wiederansiedlung, rote 
Punkte) am nächsten bei der gestrichelten Linie liegt, hat das kleinste Risiko der Fehlanpassung am Zielort.
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Naturschutz relevanten Masse wie In-
zucht, Populationsgrösse oder Anzahl 
Klone genauer zu bestimmen als mit 
den bisher verwendeten Methoden. 

Ein Bereich, wo anpassungsrele-
vante genetische Vielfalt und damit 
genomische Daten besonders wich-
tig wären, ist das genetische Monito-
ring. Dort wird verfolgt, wie genetische 
Vielfalt von Arten und Populationen 
sich in der Zeit verändert (Holdereg-
ger 2017, in diesem Band). Ein wichti-
ger Schritt hierzu wäre es, die anpas-
sungsrelevante genetische Vielfalt von 
ausgewählten, für den Naturschutz be-
deutsamen Arten zu integrieren. Da-
mit könnten auch die Forderungen der 
Biodiversitätsstrategie der Schweiz be-
treffend dem Monitoring der geneti-
schen Vielfalt als der grundlegenden 
Komponente der Biodiversität erfüllt 
werden (Schweizerische Eidgenossen-
schaft 2012).
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ziell am besten an die steigenden Tem-
peraturen angepasst, aber am schlech-
testen an die abnehmende Wasserver-
fügbarkeit. Dieses Resultat deckt sich 
mit den ökologischen Bedürfnissen 
der drei Eichenarten: Die Stieleiche ist 
vor allem in warmen (da tief gelege-
nen) und feuchten Lagen im Mittelland 
zu finden und potenziell am besten 
an die steigenden Temperaturen und 
am schlechtesten an die zunehmende 
Bodentrockenheit angepasst. Trau-
ben- und Flaumeiche findet man hin-
gegen in trockeneren Lebensräumen 
und scheinen am besten für die zuneh-
mende Trockenheit gewappnet zu sein.

5  Monitoring der  
anpassungsrelevanten  
genetischen Vielfalt

Die lokale Anpassung als einer der 
wichtigsten Prozesse der Evolution 
spielt also bei Umweltveränderungen 
– ob vom Menschen verursacht oder 
nicht – eine grosse Rolle. Naturschutz-
relevante Arten wie der Kleine Rohr-
kolben bestehen oft aus kleinen und 
isolierten Populationen. Gerade bei ih-
nen ist es wichtig abzuschätzen, ob sich 
eine Art oder eine Population anpassen 
kann oder ob Eingriffe durch das Na-
turschutzmanagement nötig sind. Trotz-
dem hat die Naturschutzgenetik diesen 
wichtigen Aspekt bislang vernachlässigt 
und sich mehrheitlich auf Untersuchun-
gen der neutralen genetischen Vielfalt 
konzentriert (Garner et al. 2016; Sha-
fer et al. 2015). Dank neuen Laborme-
thoden, gekoppelt mit sinkenden Kos-
ten, verändert sich aber diese Situation. 
Genomische Analysen sind heute für 
viele Arten machbar. Es ist an der Zeit, 
dass diese Möglichkeiten auch in der 
Naturschutzpraxis genutzt werden.

Obwohl wir in diesem Artikel eine 
Wiederansiedlung als Beispiel genom-
men haben, lässt sich die Information 
über anpassungsrelevante genetische 
Vielfalt auch für andere Ansätze im 
Naturschutz verwenden. So kann man 
damit zum Beispiel die anpassungsre-
levante Vielfalt von Populationen und 
Arten generell einschätzen oder zu 
schützende Populationen priorisieren 
oder bestimmen («conservation units»). 
Genomische Daten können ausserdem 
– wie oben gezeigt – helfen, die für den 



Forum für Wissen 2017  37

WSL Berichte, Heft 60, 2017

colo, J.; Popovic, D.; Primmer, C.R.; Reed, 
F.A.; Roumet, M.; Salmona, J.; Schene-
kar, T.; Schwartz, M.K.; Segelbacher, 
G.; Senn, H.; Thaulow, J.; Valtonen, M.; 
Veale, A.; Vergeer, P.; Vijay , N.; Vilà, C.; 
Weissensteiner, M.; Wennerström, L.; 
Wheat, C.W.; Zielinski, P., 2015: Geno-
mics and the challenging translation into 
conservation practice. Trends Ecol. Evol. 
30, 2: 78–87.

St. Clair, J.B.; Howe, G.T., 2007: Gene-
tic maladaptation of coastal Douglas-fir 
seedlings to future climates. Glob. Chang. 
Biol. 13, 7: 1441–1454.

Turchin, M.C.; Chiang, C.W.K.; Pal-
mer, C.D.; Sankararaman, S.; Reich, 
D.; Hirschhorn, J.N.; ANthropometric, 
G.I., 2012: Evidence of widespread selec-
tion on standing variation in Europe at 
height-associated SNPs. Nat. Genet. 44, 9: 
1015–1019.

Väli, U.; Einarsson, A.; Waits, L.; Elleg-
ren, H., 2008: To what extent do microsa-
tellite markers reflect genome-wide gene-
tic diversity in natural populations? Mol. 
Ecol. 17, 17: 3808–3817.

Widmer, A.; Holderegger, R., 2016: Anpas-
sung und Anpassungsfähigkeit. In: Hol-
deregger, R.; Segelbacher, G. (Red.) 
Naturschutzgenetik: Ein Handbuch für 
die Praxis. Bern, Haupt. 43–58.

changing environment: present problems, 
paradoxes and future challenges. Biodi-
vers. Conserv. 16, 14: 4147–4163.

Rellstab, C.; Gugerli, F.; Eckert, A.; Han-
cock, A.; Holderegger, R., 2015: A 
practical guide to environmental associa-
tion analysis in landscape genomics. Mol. 
Ecol., 24, 17: 4348–4370.

Rellstab, C.; Pluess, A.R.; Gugerli, F., 
2016a: Lokale Anpassung bei Waldbau-
marten: genetische Prozesse und Bedeu-
tung im Klimawandel. Schweiz. Z. Forst-
wes. 167, 6: 333–340.

Rellstab, C.; Zoller, S.; Walthert, L.; Bo-
dénès, C.; Lesur, I.; Pluess, A.; Sperisen, 
C.; Kremer, A.; Gugerli, F., 2016b: Signa-
tures of local adaptation in candidate ge-
nes of oaks (Quercus spp.) with respect 
to present and future climatic conditions. 
Mol. Ecol. 25, 23: 5907–5924.

Schweizerische Eidgenossenschaft, 2012: 
Strategie Biodiversität Schweiz. BAFU, 
Bern.

Shafer, A.B.A.; Wolf, J.B.W.; Alves, P.C.; 
Bergström, L.; Bruford, M.W.; Bränn-
ström, I.; Colling, G.; Dalén, L.; De 
Meester, L.; Ekblom, R.; Fawcett, K.D.; 
Fior, S.; Hajibabaei, M.; Hill, J.A.; Hoe-
zel, A.R.; Höglund, J.; Jensen, E.L.; 
Krause, J.; Kristensen, T.N.; Krützen, 
M.; McKay , J.K.; Norman, A.J.; Ogden, 
R.; Österling, E.M.; Ouborg, N.J.; Pic-

Klimawandels. In: Pluess, A.R.; Augus-
tin, S.; Brang P. (Red.) Wald im Klima-
wandel. Grundlagen für Adaptationsstra-
tegien. Bundesamt für Umwelt BAFU, 
Bern; Eidg. Forschungsanstalt WSL, Bir-
mensdorf; Bern, Haupt. 93–113.

Hochkirch, A., 2016: Geografische Struktu-
ren. In: Holderegger, R.; Segelbacher, 
G. (Red.) Naturschutzgenetik: Ein Hand-
buch für die Praxis. Bern, Haupt. 89–106.

Hohenlohe, P.A.; Phillips, P.C.; Cresko, 
W.A., 2010: Using population genomics 
to detect selection in natural populations: 
key concepts and methodological conside-
rations. Int. J. Plant Sci. 171, 9: 1059–1071.

Holderegger, R., 2017: Genetik im Na-
turschutz: Eine Überischt. WSL Ber. 60: 
7–13.

Kawecki, T.J.; Ebert, D., 2004: Conceptual 
issues in local adaptation. Ecol. Lett. 7, 12: 
1225–1241.

Leimu, R.; Mutikainen, P.; Koricheva, J.; Fi-
scher, M., 2006: How general are posi-
tive relationships between plant popula-
tion size, fitness and genetic variation? J. 
Ecol. 94, 5: 942–952.

McMahon, B.J.; Teeling, E.C.; Höglund, J., 
2014: How and why should we implement 
genomics into conservation? Evol. Appl. 
7, 9: 999–1007.

Pertoldi, C.; Bijlsma, R.; Loeschcke, V., 
2007: Conservation genetics in a globally 

Abstract
The relevance of local adaptation for conservation genetics
Natural selection results in populations that are adapted to their local environment. 
The field of conservation genetics has so far mainly looked at neutral genetic 
variation that is not directly linked to local adaptation. However, it would 
be reasonable to know which populations are best adapted when it comes to 
conservation measures like re-introductions or translocations. Modern genetic 
methods that can describe a large part of or even the whole genome (genomics) 
enable the estimation of adaptive genetic variation and the identification of 
environmental factors and genes that play a major role in local adaptation. As a 
result, one can determine which individuals and populations are potentially best 
adapted to the environment at the investigated locations. Here, we present possible 
applications for integrating genomic approaches in conservation strategies that 
should help mitigating potentially detrimental effects of management practice on 
small, vulnerable populations of rare species.

Keywords: adaptive genetic variation, conservation genomics, landscape genomics, 
local adaptation, natural selection, neutral genetic variation, next-generation 
sequencing, translocation.


