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Universitadt Regensburg GenetISChe Variatlon - |St WiChtlg, aber Warum?

e Genetische Variation ist neben der Lebensraum- und Artenvielfalt essentieller Bestandteil der
biologischen Vielfalt (CBD, 1992).

e Sie hat einen starken Einfluss auf die langfristige Uberlebensfihigkeit von Arten und ihren
Populationen.

e Der Verlust von genetischer Variation ist in der Regel mit einer Abnahme der Fitness verbunden, was
die Aussterbewahrscheinlichkeit erhoht.

e Dartber hinaus ist die genetische Variation die Grundlage aller evolutionsbiologischen Prozesse.

e Eine zuklinftige Anpassung der Arten an sich andernde Umweltbedingungen ist also nur moéglich, wenn
ein ausreichendes MaB an genetischer Variation existiert.

[ Klare Botschaft: nur die Erhaltung der Vielfalt in Arten ermdglich die Erhaltung der Vielfalt von Arten! ]
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Genetische Variation — ist wichtig, aber warum?

Universitadt Regensburg

e Zur Bestimmung der genetischen Variation wird ein ,,genetischer Fingerabdruck™ mit Hilfe molekularer
Marker erzeugt.

e Es gibt einer Vielzahl von Markermethoden, die zur Bestimmung der genetischen Variation benutzt
werden kénnen (AFLPs, Mikrosatelliten, SNPs, etc.) und meist auf der Polymerasekettenreaktion (PCR)
beruhen.

e Resultat der PCR sind meist DNA-Fragmente unterschiedlicher GroBe. Unterschiede zwischen den
Fragmenten (Polymorphismen) zeigen das AusmalB genetischer Variation an.

e Genetische Variation umfasst dabei die Unterschiede zwischen Individuen in Populationen (Diversitat) und
die Unterschiede zwischen Populationen (Differenzierung).

e Genetische Variation steht oft im direkten Zusammenhang mit der PopulationsgroBBe (Individuenzahl)
und der Populationsstruktur (Verteilung der Populationen in Landschaft).



Universitat Regensburg Genetische Variation — ist wichtig, aber warum?
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Molekulare Methoden — AFLPs und MigSeq

Universitat Regensburg

e Analyse der genetischen Variation mittels Amplified Fragment Length Polymorphisms (AFLPs):

(a) AFLP template preparation Msel adaptor

TT AT T ULE
Whole genomic DNA G
CAT
U BN 5 S T
Restriction enzymes EcoR! adaptor
+ ( and EcoRl) + TrTIT T EaT
and AATTG
DNA ligase c 111
FEEERES
EcoRl cut
25 L | T L B T L B P L
G AATTC
CTTAA G
3,_|1|11/1111111|1|1111|11\ o)
Msel adaptor EcoRl adaptor
G AATTG
CAT C
PR LY
e e o s e Rec v 5 TN (O P P R T S ) M R 1 B T PR B S @ AN X N S 7 e B |
G GAATTG
CAT CTTAAC
I e T 0% IO TRY DN I Vo oS L O L S N W e T G Nl Al DN TR S AT 5 AT
(c) Selective amplification (one of many primer combinations shown)
Msel primer 1
I I T L L
c GTA
AR ERE Ly Idl gLl L L ELETL S LY Gk Ak LR
G CAT C GAGAATTG
C AT GTA GCTCTTAAC
< LT O R SO T T T T Y T O A O T T ) T o

CECAGAATTE
| S N L1 1

EcoRl primer 1

Muller & Wolfenbarger 1999



G 6 &
G 6 &

G
G

AAAAAGGG G G 6 6
G 6 6 G G 6 &

A

c

Locs4
Loczs.

Loczs

o S ] N . < | [ | N < NN < < ||| . (..l
| . . <. . AR #.BR. REERE <A . HAAAR. .
LL g. L<o oF . . vu<o . .o CrRN . vo
A 5. <o oF . Jou<o . .ok . 0o . o vo
g. <o . . N 0o . ok
_ R P PP P P PP P P 3 S W Y Y O S B B R
CARARRRARNR" RANANRRRRN PR P AR DHNRPRRER KR PRRR BERR
“ - = M. U vuco O - U e [SR¢]
() —~~ R <8 o .| (5 . . e v . orrr oo
d s 2. <o U= vu <o o= oo Uk vo
o g. -~ HR  HAER <o . lor . Jou<oorur<s. .. 0o . .Jorrr. .00
... or. or o< Jor ] od<ooror<<c L 00 Lorer . 0e00
e CREEN. AR BN ARRN® BE AR P. . PONEEEEN. RN BN. .. HED
e— s M. O - - CRC) Lo VULV URURIT v o RN CRCNRT]
g, o .o | e <o . . or. . vu<voror<< orrE . BOOG
— g. iR MR o AN AN P R PPR Ole) .| (SN | |10
© - ol LT T B RS
Iu g. ok .o oH<< 0o . o
g. - or . Jou<o . Jor<<. <<l foree
7 FAARRARARARAN  BARNAN . BN PCHN - PLAAAANRS AN - AARARARAR
(] EARNNRARNEREN - REREARN. .. BH. P BN PPRRRRRNCPRN.  AERERARRERD
Io E = = CoLE . vL<O . Uk ©o . o
>~ g, o= oo Al -
M [ g. s vour vu<o oL << o
o g. = = Lour . . LU<o.  UF<<. Co . L urr
CANNRRAANNER HEBRRR @ PR P BR PPEPRREN FR  PRRANERRR
P el LLLLLLLLL L . BN N
280 Ur<OrE . . 0UUVL. . Ur..0U<OULUFr<<OO , . <0, or
S e o coocllle -Hl. Poo. - PPocE o
()] ED AN AN AN NN PLRE PP RN NRRN
d 2<o L <o CU<O . L Ur . UUCKBULrOFr<<OO . .00 JOl |
ENAAEREAN BR BR EF AR BR P  PPEPRR BNPPR NEPRRRNEERER
g8
— ERRARERER P HEH PR BR P  PPEPRRNAREER NEPRRRNEERR
L EplE PO RN -ER. BN B PUCCREECREEN.
o E - P-- - AR - AR AN B . PR BA--
<o vr<orr . L uo or . . vDu<vurUr<<bO . .00
—_—
(@) 2oy vozorogozozoroyfdoioToToePEOEOeOeOYTOEANANTLINLELTTYYOGDOGY
a4&8 & & & 8 8 8 8§ 8§ 8§ § 8§ 8 3 8 8 8§ 8 &8 &8 8 8 8 8 8 8 8 8 8 8 8 =8
—
-
g 2 “
E H S
n m E e ~ =
E % IS 5
G, & k-] - ﬂm
2 SN gU=
2 51 m
& £ <E
2] 3 g
—% 2 =] B .
— (7] s wm 3
0} e iz
g
3 21 PR .
< 2 =
3 o 8 : 5
£ g )
» — o o .nlw
=
— o
= = 5 =
g g S g g
£ £ = g )
(=3 = aQ L -
o © St
c mm § z
2 5 o N s ¢E .
" — X 5 ~ o s 51
d b/ o £ - 3 % £
m $ = ™ [:4 e w.
© : g : t f:
| . E a 8 m € T
& « -5 E 3 2
° 1 B2 a 3 3
o i34 @ °
B 8 3 8 o £
& ] 3 s
uw = 3 i)
8 f ]
(e H - ol °
= B2/ 2 £
td 3 R g
() g g® &
S 3
2 §
K
(@) = 2
] 8 \m__J !
< 3
" — 3 2 g B
- =] g 5 =
@ = 153 5]
] : w 1 '
2 a =3 H 8 =
S Fe 3 . = o
C = 3 ¥ : g g
g g w . - 5] 3 H
S 32 2 s = ]
g 3 £ 38
2 < ° 2 S o wm
o ; ||y a8 &t
1] M. w. 'Wm Wm
[ o %c 2
= g g
5 k]
2 s & 8
m ms 2 m 51
© £ T e o|E
as 3
o & EoE 58
el WM» g8 9o
] 7] o ER]
o e 5 0 &
5 %3 £5 8 g8
s 582 ° S k-]
5 Qas € )
3 £2 585 5§
o B3=E ETC 83
[7] © -=3 o N - © [3) oo
o —_—
-
Ho]
]
g c
2
@
=
o
>

Suyama & Matsuki 2015



Universitat Regensburg Genetisches Monitoring — was ist das und wie funktioniert es?

o Klassisches Monitoring macht Veranderungen in der Verbreitung und/oder Haufigkeit von Arten auf
Messtischblatt- oder Populationsebene im Zeitverlauf sichtbar.

e Voraussetzung: Daten zum Vorkommen der Arten.

e Genetisches Monitoring macht die Veranderung der genetischen Variation im zeitlichen Verlauf
sichtbar.

e Voraussetzung: DNA-Archiv, eingefrorene DNA-LOsungen koénnen sehr lange aufbewahrt und im
zeitlichen Verlauf analysiert werden.



Universitit Regensburg Genetisches Monitoring — was ist das und wie funktioniert es?

( @ ;’ ) | 200 Arten | ® 3.000 Populationen » 45.000 Individuen
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Erica carnea
— a | l Eriophorum angustifolium
Eriophorum angustifolium

Eryngium campestre
Eryngium campestre

R n r Festuca pratensis

\ / Ficaria verna
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Fumaria procumbens
Galium album
Galium mollugo
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Galium verum
Genista tinctoria
Genista tinctoria
Gentiana cruciata
Gentiana cruciata
Gentiana pneumonanthe
Gentiana pneumonanthe
Gentiana verna
Gentiana verna
Gentianella campestris
Germanica sp.
Geranium sylvaticum

e In die DNA-Bank Regensburg werden seit 2001 regelmaBig Proben eingelagert, die altesten sind also
mittlerweile 25 Jahre alt.



Universitit Regensburg Fallbeispiel Sherardia arvensis — Merkmale und Verbreitung

e Sherardia arvensis ist einjahrig, insekten- bzw. selbstbestaubt 2 B2, ‘ = I

e in ganz Europa auf vorwiegend karbonat-haltigen Bdden \‘../.
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Quelle: Geobotanik Uni Halle

e in Mitteleuropa tberwiegend in und an Ackern, in Siideuropa
auch in naturnahen Trockenrasen und an Felsstandorten




Universitadt Regensburg

Fallbeispiel Sherardia arvensis —Genetische Variation in Raum und Zeit

» Genetische Diversitat und Differenzierung unterschieden sich 2007 nur wenig:
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Universitat Regensburg Fallbeispiel Sherardia arvensis — Genetische Variation in Raum und Zeit

e Raumliche genetische Struktur unterschied sich 2007 klar :

Listl et al. 2007
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e Muster zeigt ,isolation by distance" in Frankreich (aufgrund Haufigkeit, Zoochorie), aber nicht in
Deutschland (aufgrund Seltenheit, Anthropochorie).
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Fallbeispiel Sherardia arvensis —Genetische Variation in Raum und Zeit

» Wiederholungskartierung 2025: nur 75% der Populationen in Deutschland wurden wiedergefunden,
genetische Diversitat und genetische Differenzierung waren jedoch kaum verandert:
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Universitat Regensburg Fallbeispiel Sherardia arvensis — Genetische Variation in Raum und Zeit

e Wiederholungskartierung 2025: nur 75% der Populationen in Deutschland wurden wiedergefunden,
genetische Diversitat und genetische Differenzierung waren jedoch kaum verandert:
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Universitat Regensburg Fallbeispiel Sherardia arvensis — Genetische Variation in Raum und Zeit

o Bayesische Cluster-Analyse zeigt nur geringe Veranderungen in der intraspezifischen Variation
zwischen 2007 und 2020:
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Gradl et al. 2026

e Fazit: Die genetische Struktur von Sherardia arvensis ist trotz starker Landnutzungs- und
Klimaveranderung weitgehend unverandert.

e Die aktuelle Gefahrdung der Art ist eher auf standortliche und demographische Ursachen
zurtickzufihren.
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Universitit Regensburg Wiederansiedlung gefahrdeter Arten — Genetisches Monitoring zur Erfolgskontrolle

e Genetisches Monitoring zur Erfolgskontrolle bei der Wiederansiedlung von 52 gefahrdeten
Pflanzenarten in Bayern (von ,single species" zu ,,multi species"):

e Ursprungs und Ansiedlungspopulationen werden hinsichtlich ihrer genetischen Variation miteinander
verglichen.

e Es soll geklart werden, ob es bei der Ansiedlung Flaschenhalseffekte und genetische Drift gab.

o Genetische Diversitat von Ansiedlungspopulationen sollte ahnlich hoch sein, genetische
Differenzierung sollte vermieden werden.



Universitit Regensburg Wiederansiedlung gefahrdeter Arten — Genetisches Monitoring zur Erfolgskontrolle

e Genetisches Monitoring zur Erfolgskontrolle bei der Wiederansiedlung von 52 gefahrdeten
Pflanzenarten in Bayern:

e Angesiedelte Populationen sind, Uber alle Arten hinweg betrachtet, etwas kleiner, aber
vergleichbar variabel und fit.

o Aktuell werden Ursachen fiir artspezifische Unterschiede analysiert.
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Universitat Regensburg Genetisches Monitoring — Schlussfolgerungen und Ausblick

Genetisches Monitoring...

e ...ist ein bislang wenig genutztes Instrument zur Validierung und Optimierung von Naturschutz-
strategien und -maBnahmen.

e ...gewahrleistet die Aufsammlung und Einlagerung von genetisch reprasentativem Samenmaterial
in Saatgutbanken.

e ...ermOglicht die Erfolgskontrolle bei der Vermehrung von Individuen flir Ansiedlungsma-
nahmen und Erhaltungskulturen.

e ...leistet einen wichtigen Beitrag zu einem wissen(schaft)sbasierten Naturschutzansatz.

..... und sollte daher haufiger eingesetzt werden!



Christoph Reisch — Universitat Regensburg
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