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Zusammenfassung: Wir haben die genetische Variabilitit der Eibe (Taxus bacca-
ta L.) untersucht. Die Eibe ist eine gefdhrdete und zumeist geschiitzte
Baumart mit weitem Verbreitungsareal. Einundvierzig natiirliche Popula-
tionen von Taxus baccata und eine von T. cuspidata und eine von T. brevifo-
lin wurden mit Hilfe von 7 Kernmikrosatelliten-Genorten analysiert. Von
bisherigen Untersuchungen sieht man, dass Taxus eine Baumart mit hoher
genetischer Variabilitat ist (genetische Vielfalt A=22-69 und genetische
Diversitat He-0,667). Alle Populationen weisen auf ein Heterozygotende-
fizit hin. Dieses Defizit kann das Ergebnis entweder von Verwandtenpaa-
rung innerhalb von Populationen oder der Prasenz von Null-Allelen sein.
Die Analysen zeigen eine deutliche genetische Differenzierung der Popu-
lationen. (Allerdings, es sind nur vorldufige Ergebnisse, weil noch nicht
alle Populationen und Loci ausgewertet sind. Das gesamte Datenset wird
nochmals analysiert.)

Summary: We investigated genetic variation of English yew (Taxus baccata L.), an endangered
species with wide distribution area. Fortyone natural populations of Taxus baccata and
one of T. cuspidata and one of T. brevifolia were analysed using seven microsatellite loci.
English yew was found to possess high levels of genetic variation, both concerning al-
lelic multiplicity (A=22-69) and gene diversity (He=0,667). In all populations, a signifi-
cant surplus of heterozygotes was observed. The high heterozygosity deficiency could
be interpreted as a result of inbreeding within English yew populations or another po-
tential explanation for the heterozygote deficit might be the presence of null alleles.
The evaluation of genetic differentiation showed that the populations are strong dif-
ferentiated. (However, these are only preliminary results. Only a part of the popula-
tions and loci are analysed so far. The whole data set will be evaluated again.)
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1. Einleitung

Das Objekt unseres Forschungsinteresses ist die gemeine Eibe Taxus bacca-
ta L. Obwohl es bei diesem Genus verschiedene taxonomische Meinungen gibt,
werden im Allgemeinen die Populationen von Taxus in Europa, Nordafrika,
Kleinasien, im Kaukasus und im nérdlichen Iran zu Taxus baccata gezahit.

Eibe ist eine der ltesten Baumarten im Europa. Noch vor einigen Jahr-
hunderten war sie haufig und heutzutage ist sie in manchen Linder eine selte-
ne, gefahrdete und zumeist geschiitzte Baumart. Es ist ein Paradoxon, dass diese
Species trotz ihrer Anspruchslosigkeit und grofer Anpassungsfdhigkeit fast
ausgestorben ist. Fiir diesen Zustand sind mehrere Griinde genannt z.B. schlech-
te Anpassung, Ubernutzung im Mittelalter, hoher Wilddruck, Konkurrenz-
schwiiche, Forstwirtschaft (Kahlschlag und Fichtenmonokulturen) usw.

Die Slowakei gehort zu den Landern, in denen Bestdnde von Taxus noch
hiufig sind, aber auch hier ist ihr Riickgang zu sehen. Grofiere Eibenvorkom-
men in der Slowakei sind meist als Naturschutzgebiete ausgewiesen. Aber trotz
der Schutz- und Gesetzmassregeln verschwindet die Eibe auch aus geschiitzten
Gebieten.

Das Areal der Eibe ist disjunkt, sie kommt haufig in kleinen, stark frag-
mentierten Bestinden vor, oft mit sehr beschriankten Moglichkeiten fiir
Genfluss. Das kann zu einer Verringerung der genetischen Variabilitat in diesen
Vorkommen fithren. Die Reduktion der Variabilitit ist ein negatives Phanomen
und kann eine Verminderung der Anpassungsfihigkeit verursachen. Solche
Populationen sind dann mehr empfindlich z.B. auch gegen klimatische Veran-
derungen. Nur grofle genetische Vielfalt ermoglicht Anpassungvorgénge, die
bei den sich gegenwirtig verdndernden Umweltbedingungen notwendig sind.

In der Vergangenheit war Taxus nicht so oft ein Ziel von Forschungsarbei-
ten. Heute wird der Eibe mehr Aufmerksamkeit geschenkt besonders aus Ar-
tenschutzgriinden und auch wegen des Gehaltes von Stoffen, die fiir Krebshei-
lung verwendbar sind. Es gibt nur wenig Informationen iber die genetische
Variabilitiat von Taxus baccata, die meisten sind Isoenzymanalysen (LEWANDOW-
SKI et al. 1992, THOMA 1992, LEWANDOWSKI et al. 1995, THOMA 1995, HERTEL
1996, HERTEL & KOHLSTOCK 1996, RAJEWSKI et al. 2000, ZATLOUKAL et al. 2001,
CAO et al. 2004, PAUL & TROBER 2006, LEINEMANN & HATTEMER 2006). Molekula-
re Marker bei der Analyse genetischer Variabilitat der Eibe haben PAFFETTI et al.
(1999), HILFIKER (2002), COLLINS et al. (2003), HILFIKER et al. (2004), CAO et al.
(2004), DUBREULL et al. (2008) benutzt. Alle Forschungsarbeiten, die zur Verfii-
gung stehen, haben Populationen aus einem begrenzten Gebiet analysiert. Das
Ergebnis unserer Forschung sollte eine weitgehende Analyse sein, die die gene-
tische Variabilitit von Populationen reprasentieren, die das natiirliche Verbrei-
tungsgebiet der Eibe darstellt.

Man weif sehr wenig iiber genetischer Variabilitdt von Taxuspopulatio-
nen in ihrem natiirlichen Verbreitungsgebiet. Wir wollten diese Informationen
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mit den Ergebnissen unserer Untersuchung ergénzen. Solche Informationen
sind notwendig um rechtzeitig Massnahmen aufzunehmen und konnten zur
Erarbeitung differenzierter Strategien fiir die Erhaltung des genetischen Poten-
zials und der Wiedereinbringung der Eibe unter Berticksichtigung ihrer gegen-
wirtigen Situation benutzt werden.

2. Material

Als Untersuchungsmaterial wurden getrocknete Nadeln von Taxus baccata
benutzt. Fiir diese Studie haben wir Proben aus 18 Léndern (Tab. 1). Es wurden
durchschnittlich 30 Individuen pro Population gesammelt.

Die Proben stammen von Individuen aus natiirlichen Populationen. Wir
haben auch Nadeln aus Taxus brevifolia und Taxus cuspidata benutzt. Diese sind
nur durch eine Population vertreten. Das Ziel unserer Forschung ist die geneti-
sche Analyse von Populationen, die das gesamte natiirliche Verbreitungsareal
(Abb. 1) reprdsentieren.
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Abb.1: Natiirliches Verbreitungsareal der Eibe.
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Tab 1: Geographische Koordinaten undGebiete der analysierten Populationen.

Geographische | Geographische |
Land Population Breite Linge
Algerien Tala Guilef 36,4667 4,1000
Bulgarien Vitosa 42,5333 23,2500
Bosnien und Herze-
govina Ajdonovici / Olovo 44 0667 18,5500
Konjic 43,5500 17,9833
Pljesevica 44,7500 20,3500
Deutschland Dissau und Steinberg (Thiiringen) 50,6833 10,0667
Heiligenstadt 51,3833 10,1333
Dinemark Monkebjerk Strandskov 55,6167 9,8167
Georgien Nichbisi 41,8333 44,5500
Irland Donegal 55,6550 -8,1161
Glengarra Wood 52,1800 -8,0700
Kilmacurragh 52,9292 -6,2331
Norwegen Gjuvslandslia 60,0500 6,0000
Osterreich Mond See 47,8667 13,3333
Polen Skarzynsko-Kamienna 51,0117 20,3833
Wipsowo 53,7667 20,3333
Russland Khosta 43 6666 39,6500
Ruminien Tudora 47,0500 26,6833
Slowenien Unec 458333 14,3000
Slowakei Becherovska tisina 49 4500 21,3000
Dolné Vestenice 48,7000 18,4000
Harman tisina, Maly Sturec 48,8333 19,0167
Kamienka 49,3500 20,5666
Knazova 48,9500 18,2833
Lucivnd 49,2166 19,1833
Muraf 48,7666 20,0000
Pavelcovo 48,7666 19,1000
Plavno 48,7500 19,2666
Tschechische Re-
publik Dolina Beld -
Moravsky kras 49,3500 16,7666
Sumava Predhorie 49,3500 13,5167
, 7Zelezné ruda 49,1333 13,2333
Ukraine Kniazhdvir, Kolomyja 48,5666 24,8833
Krym, Mtinch (Male Sadowe) 446167 33,8500
Krym, Czatyvdach 447667 34,3000
Ugolka 48,2333 23,7333
Grossbritannien Buster Hill 50,9667 -0.9917

264



Kingley Vale NNR, West Sussex 50,5500 -0,8333

Private woodland in Wiltshire,

Great Yews 51,0833 -1,8347

Private woodland in Wiltshire,

Little Yews 51,0305 -1,8167
B Crompton, Newlands Corner 50,2333 -0,5000

Tab. 2: Charakteristika der verwendeten Taxus baccata Mikrosatelliten.

Name von Sequenz von Primer (5°-3") Linge von PCR Reakti- |
Locus PCR Pro- on
dukt

TAX23 F: TCAGCCTTATTCGAGTTTTC FAM 147-193bp | B+C
R: TGAAGTAGCTTTGCTTGTGA

TAX26 F: TCCTCAAATGTTAACCGAGT TAMRA 200298 bp | B+C
R: GGAAGTTCATTCTTTCATGC

TAX31 F: CAAATGAGGGGTAGGACTAT FAM 207-271bp | A
R: TGCACACATCTATCTACATTTTC

TAX36 F: CAGAGTCTTTTGGGCTTCTA TAMRA 110-300bp | B
R: CCTTGGAATCTTTTCCTTTT

TAX60 F: TACATGGCCTTTTGGATTTA HEX 100-164bp | B
R: GGGTTTACACCCATAAACAA

TAX86 F: CCCTAGGGTTGGTGGAATTT FAM 152-382bp | B+C
R: TGTGGGAATCCATTTAAGCA

TAX92 F: GCCTATTTCGAAACCATAGA FAM noch nicht A
R: GTGATGGAACTGCCATATCT ausgewertet

Die Amplifizierungen wurden im Gesamtvolumen von 10 pL durch-
gefithrt; enthaltend 20 ng DNA, 1xPCR Puffer (Promega), 0.2 uL von jedem
Primer, 0.2 mM von jedem dNTP, 1.5 mM (A) oder 2.5 mM MgCl (B), 0.4%BSA
(C) und 0.75 U Taq Polymerase (GoTag, Promega). Fiir die Amplifizierungen
der DNA wurde Perkin-Elmer GeneAmp 9700 Zykler und folgende Bedin-
gungen benutzt: 5 min 94° C danach erfolgten 10 ,touchdown” Zyklen von 30s
bei 94° C, 40 s bei 60° C (1° C niedriger per Zyklus) und 40 s bei 72° C und 25
Zyklen von 30 s bei 94° C, 30 s bei 50° C, 40 s bei 72° C mit dem Endextension-
Schritt von 7 min bei 72° C. Fiir die Separation von PCR-Produkten wurde der
MegaBACE 1000 Segeunzer (GE Healthcare) verwendet. Die Grosse von Allelen
war mittels Grossenstandard MegaBACE ET400-R und MegaBACE Fragment
Profiler Version 1.2 Software (GE Healthcare) bestimmt. Die Datenanalyse wur-
de mit den Programmen PHYLIP v.3.61 (FELSENSTEIN 2003), GENETIX 4.05
(BELKHIR et al. 1996), STRUCTURE 2.2 (PRITCHARD et al. 2000), CONVERT
(GLAUBITZ 2004), GENEPOP (ROUSSET 2007) durchgefithrt. Fiir alle Analysen
waren 41 Taxus baccata-Populationen und sechs Loci benutzt. Die erwartete He-
terozygotie He und die beobachtete Heterozygotie H,, paarweise Fsr und der
Genfluss (Nm) wurden mit GENETIX berechnet. Der Genfluss zwischen den 41
Populationen wurde nach der Formel Nm = (1-Fst)/4*Fst berechnet, wobei N
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fir die effektive Populationsgrofie und m fiir die Migrationsrate steht. Paarwei-
se genetische Differenzierung zwischen Populationen wurde mit Hilfe des Fsr-
Wertes geschétzt (WEIR & COCKERHAM 1984). Um die Signifikanz der Populati-
onsdifferenzierung zu testen, wurde GENEPOP benutzt (100 000 ,iterations”
und 1000 ,dememorisation steps”). Der UPGMA-Stammbaum wurde mittels
des Programmes PHYLIP gebildet. Um die geografisch-genetische Struktur zu
untersuchen, wurde auch eine im Programm STRUCTURE implementierte
Clusteranalyse durchgefiihrt. Bei der Analyse wurden als Grundeinstellungen
das ,population admixturemodel without sampling information” und das ,,cor-
related allele frequencies model” gewihit.

4. Ergebnisse

Die Ergebnisse sind nur vorldufig, weil noch nicht alle Populationen und
Locusen ausgewertet sind. Alle untersuchten Genorte weisen Polymorphismen
in Taxus baccata aus. Es waren zusammen 244 verschiedene Allele bei ca. 1200
Individuen identifiziert. Zwischen 19 und 59 Allele pro Locus wurden gefunden
(Tab. 3). Der Locus TAX36 ist am starksten polymorph.

Tab. 3: Charakteristiken von Mikrosatelliten und Anzahl der Allelen.

Name von Locus Anzahl von Allelen Lénge von PCR Produkt
TAX23 19 _ 147-193 bp
TAX26 49 200-298 bp
TAX31 33 207-271 bp
TAX36 59 110-300 bp
TAX60 32 100-164 bp
TAX86 52 152-382 bp

In Abb. 2 sieht man die Anzahl an privaten Allelen, also Allelen, die man
nur in einer Population finden kann. Slowakische Population Dolné Vestenice,
ukrainische Population Krym-Czatyvdach und Population Olovo aus Bosnien
haben den grofiten Anteil von privaten Allelen. Grofsen Anteil von privaten
Allelen haben Populationen nur wenn Genfluss sehr niedrig ist. Und das war
bei allen diesen Populationen bestitigt.
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Abb. 2: Anzahl von privaten Allelen.

In Tab. 4 sind die Anzahl der analysierten Baume insgesamt (N), die An-
zahl der Allele insgesamt (A), die durchschnittliche Anzahl der Allele pro Ge-
nort A/L, die erwartete Heterozygotie He und die beobachtete Heterozygotie H,

tiber alle Genloci und Wright Fixation Index-Fis aufgelistet.

Tab. 4: Ausmafs der genetischen Variation in analysierten Populationen

Population N A A/L H, H, Fis

ALG-Tala Guilef 30 34 5.7 0,498 0,515 0,034
AT-Mond See 32 39 6,5 0,489 0,492 0,005
BG-VitoSa 29 35 58 0,606 0,639 0,052
BH-Konjic 24 41 6,8 0,442 0,731 0,395
BH-Olovo 24 50 83 0,527 0,741 0,289
BH-Pljesevica 24 43 72 0,540 0,761 0,291
CZ-Dolina Beld 28 44 7,3 0,564 0,740 0,238
CZ-Moravsky Kras 30 60 10 0,621 0,722 0,139
CZ-Sumava predhorie | 36 48 8 0,514 0,670 0,234
CZ-Zelezna ruda 26 56 9,3 0,445 0,774 0,425
DE-Heiligenstadt 24 45 7,5 0,554 0,750 0,261
DE-Dissau, Thiiringen | 24 47 78 0,514 0,626 0,180
DK-Strandskov 30 22 3,7 0,533 0,562 0,051
GE-Nichbisi 30 38 6,3 0,648 0,658 0,015
IRL-Donegal 20 28 4.7 0,494 0,608 0,188
IRL-Glengarra Wood 20 32 53 0,483 0,677 0,287
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IRL-Kilmacurragh 20 29 4.8 0,557 0,619 0,100
NO-Gjuvslandslia 24 39 6,5 0,507 0,584 0,132
PL-Skarzynsko ka- 73

miena 29 44 0,648 0,716 0,095
PL-Wipsowo 38 35 5.8 0,424 0,559 0,242
RU-Khosta 29 55 92 0,560 0,663 0,155
RO-Tudora 15 25 42 0,563 0,594 0,052
SI-Unec 21 38 6,3 0,585 0,725 0,193
SK-Becherovsk4 tisina | 15 31 5.2 0,432 0,638 0,323
SK-Dolné Vestenice 37 69 11,5 0413 0,790 0477
SK-Harmaneckd tisina | 32 52 8,7 0,348 0,723 0,519
SK-Kamienka 30 36 6 0,410 0,554 0,260
SK-Kiazové 18 57 9,5 0,506 0,803 0,370
SK-Lugivnd 32 62 10,3 0,499 0,749 0,334
SK-Murdii 19 33 5,5 0,344 0,734 0,531
SK-Pavelcovo 26 60 10 0,404 0,813 0,503
SK-Plavno 31 43 7.2 0,441 0,607 0,273
UA-Kniazhdvir 30 46 7.7 0,490 0,690 0,290
UA-Czantyvdach, 8.8

Krym 29 53 0,379 0,763 0,503
UA-Mtinch, Krym 33 29 4.8 0,436 0,552 0,210
UA-Ugolka 9 22 3,7 0,500 0,588 0,150
UK-Buster Hill 30 49 8,2 0,492 0,774 0,364
UK-Crompton 30 48 8 0,467 0,735 0,365
UK-Great yews 39 39 6,5 0,340 0,620 0,452
UK-Kingley Vale 40 38 6,3 0,432 0,562 0,231
UK-Little yews 33 36 6 0,384 0,534 0,281
Taxus brevifolia 16 20 33 0,309 0,167 -0,850
Taxus cuspidata 12 6 | 0,394 0,088 -34717

Es wurden 41 Taxus baccata-Populationen und eine von Taxus cuspidata
und eine von Taxus brevifolia analysiert. Slowakische Populationen Dolné Veste-
nice, Lagivna, Pavelcovo und tschechische Population Moravky kras besitzen
die hochste genetische Vielfalt gemessen an der Anzahl der unterschiedlichen
Allele iber alle beobachtete Genorte hinweg. Es sind Populationen mit grofser
Individuenanzahl. Die Population Strandskov (Dénemark) trotz vieler analy-
sierter Individuen und die ukrainische Population Ugolka (wenig analysierte
Individuen) haben wenig Allele pro Genort. Den hochsten Wert von H, zeigen
die Populationen Nichbisi (Georgia) und polnische Skarzynsko kamiena. Den
niedrigsten Wert von Ho hat die Population ,Great yews” aus England. Der
héschste Wert von He besitzt die slowakische Population Pavelcovo und den
niedrigsten Wert von He hat die osterreichische Population Mond See. Durch-
schnittlich {iber alle Genloci sind die Werte der beobachteten Heterozygotie
niedriger als die Werte der erwarteten Heterozygotie in allen untersuchten Po-
pulationen von Taxus baccata. Durchschnittliche Werte von Wright’s Fixation
Index sind positiv, was bedeutet, dass die Mehrheit von Genorten nicht im Har-

268



dy-Weinberg-Gleichgewicht sind. Das weist auf ein Heterozygotendefizit hin.
Die Griinde fiir diesen Zustand kénnen verschiedene sein z.B. Verwandtenpaa-
rung als Ergebnis niedriger Populationsgrosse und/oder fragmentierte Distri-
bution oder Priasenz von Null-Allelen.

In Tab. 5 sieht man den Vergleich der genetischen Variabilitdt zwischen
verschiedenen Taxusarten. Die Analysen zeigen, dass die gemeine Eibe eine
genetisch sehr variable Art ist. Die grau hinterlegten Arten wurden mit Isoen-
zymen analysiert.

Tab. 5: Charakteristika der genetischen Variation in einigen Koniferarten

Species N A/L Ho He
T.baccata this study 9-40 3,7-11,5 | 0,340-0,648 | 0,492-0,813
T.baccata (LEWANDOWSKI ef al. 1995) | - - 0,073-0,780 | 0,070-0,626
T.baccata (PAUL & TROBER 2006) 38-103 2,4-2,6 0,198-0,398 | 0,213-0,393
T.baccata (CAO et al. 2003) 9-58 2.2-3 0,185-0464 | 0,197-0414
T.baccata (DUBREUIL et al. 2008) 10-26 - 0,264-0495 | 0,533-0,929
T .cuspidata this study 12 1 0,394 0,088
T .cuspidata (LEE et al. 2000) 19-36 1,6-2,1 0,137-0,226 | 0,132-0,201
T.cuspidata (KwON & KM 2002) 21-36 6-10 - 0,298-0,327
T.wallichiana (GAO et al. 2007) 3-33 - - 0-0,770
T.canadensis (SENNEVILLE et al. 2000) | 25-35 1,27- 0,071-0,132 | 0,064-0,122
1,36
T brevifolia this study 16 33 0,309 0,167

T .brevifolia (El-Kassaby &Yanchuk 10-42 1,5-19 0,067-0,119 | 0,131-0,186
1994) ,
T .brevifolia (WHEELER et al. 1995) 20-54 1,35- 0,091-0,157 | 0,092-0,159
1,59

Fiir die Auswertung der genetischen Differenzierung wurde der Fsr-Wert
(nach WEIR & COCKERHAM 1984) benutzt. Durch die Fsr-Wert (Tab. 6) wird deut-
lich, dass das gesamte Untersuchungsmaterial untergliedert ist und die Popula-
tionen stark differenziert sind. Durchschnittliche Wert von Fsr zeigt, dass ca 19%
der gesamten Variation mit den Unterschieden zwischen Populationen verur-
sacht ist und der grofite Anteil (ca 91%) der genetischen Variabilitdt wurde in-
nerhalb von Populationen gefunden.
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Tab. 6: Single- und Multilocus Fsr-Werte.

Locus name Fsr
Tax23 0,163
Tax26 0,185
Tax31 0,204
Tax36 0,194
Tax60 0,177
Tax86 0,205
Total 0,188
St.Dev. +0,016

Dann waren noch paarweise genetische Differenzierung (paarweise Fsr-
Werte) und Genfluss (Nm-Werte) berechnet. Fast alle Fst-Werte (808 der insge-
samt 820 paarweisen genetischen Distanzen) waren statistisch signifikant und
die Fsr-Werte lagen im Bereich von 0,06 bis 0,45. Die meisten Fsr-Werte sind
einander dhnlich und auch dhnlich zu gesamten Fsr-Werten. Am meisten unter-
schiedlich ist die Population aus Algerien mit einem durchschnittlichen Fsy Wert
von 0,31. Auf Basis der paarweisen Fsr-Werte wurde der Genfluss Nm als die
Anzahl der Migranten zwischen Populationen pro Generation berechnet. Die
Nm-Werte waren unterschiedlich zwischen Paaren von Populationen und im
Bereich von 0,37 bis 22,6. Der hochste Nm-Wert wurde mit 22,60 zwischen den
slowakischen Populationen Licivna und Harmaneck tisina ermittelt.

Der niedrigste Wert betrug 0,37 zwischen der dsterreichischer Population
Mond See und der algerischen Population - Tala Guilef. Intensiver Genfluss war
zwischen benachbarten Populationen z.B. die slowakischen Populationen haben
hohe Werte von Nm. Im Gegenteil niedrige Werte von Genfluss haben z.B. die
Populationen mit hohem Anteil von privaten Allelen.

Fir die Auswertung der Ergebnisse wurden noch das Programm
STRUCTURE 2.2 benutzt. STRUCTURE identifiziert 17 Cluster (Abb. 3). Grofie
Nummer von Clustern bestitigt die relativ grossen genetischen Unterschiede in
den gesamten Daten. Bulgarische Population Vitosa hat den Hauptbestandteil
im ersten Cluster dhnlich wie Taxus cuspidata. Ukrainische Population Mtinch
hat den Hauptkomponent im privaten Cluster, welches nur wenig mit anderen
Populationen vertreten ist. Ahnlich ist das mit der dsterreichischer Population —
Mond See und mit der Population Kingley Vale aus England. Tschechische und
deutsche Populationen teilen den gleichen Cluster. Ukrainische Populationen
Ugolka und Kniazhdvir und Taxus brevifolia haben den Hauptbestandteil in glei-
chem Cluster. Englische Populationen teilen den gleichen Cluster. Die Populati-
onen Nichbisi aus Georgien und ruminische Tudora und Population Khosta aus
Russland haben den Hauptbestandteil in gleichem Cluster. Ebenso ist das mit
den Populationen aus Bosnien zusammen mit tschechischer Population Dolina
Beld. Slowakische Populationen Pavelcovo und Dolné Vestenice zusammen mit
slowenischer Population Unec haben den Hauptbestandteil in gleichem Cluster.
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Polnische Populationen teilen den gleichen Cluster mit englischer Population
,Great yews” Dinische Population — Monkebjerk und algerische Tala Guilef
haben den Hauptbestandteil in gleichem Cluster.

Abb. 3: ,,Clustering” von Populationen - STRUCTURE 2.2
(1 000 000 iterations of data collection after a burn-in of 10 000 iterations)
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Abb. 4: UPGMA Stammbaum gegrindet auf Nei’s genetischen
(PHYLIP 3.61).
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In Abb. 4 sieht man die visuelle Darstellung von Distanzrelationen zwi-
schen Populationen. Die Differenzierung von Populationen schaut dhnlich wie
vorherige Abbildung. Die Population Czantyvdach ist ganz unterschiedlich von
anderen Populationen; wir vermuten, weil es eine sehr alte Population ist.

5. Schlussfolgerung

Mit diesem Beitrag wollten wir Thnen ein kurzer Uberblick tiber unsere
Forschung bieten. Alle angegebenen Ergebnisse sind nur vorldufig, weil noch
nicht alle Populationen und Locusen ausgewertet sind. Es sollen noch Populati-
onen aus anderen Landern (Iran, Belgien, Albanien, Schweiz, Spanien, Estland,
Frankreich, Kroatien, Ungarn, Lettland, Holland, Schweden, Tiirkei) ausgewer-
tet werden und danach werden die Ergebnisse nochmal berechnet als ein Daten-
set.
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