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1 Zusammenfassung

Die Strategie Biodiversitat Schweiz (BAFU 2012) misst der Erhaltung der genetischen Vielfalt eine grosse Rolle bei
und erwédhnt sie in drei ihrer zehn strategischen Ziele fiir das Jahr 2020 (Ziele 1, 4, 10). Vom Erreichen diese Ziele
sind wir heute weit entfernt. In der Schweiz verfligen wir zurzeit weder Gber ein Konzept, wie genetische Vielfalt
bzw. genetische Diversitdt erfasst werden kann, noch haben wir Indikatoren, an Hand derer wir in Zukunft
Veranderungen der genetischen Vielfalt feststellen kénnen.

Die genetische Vielfalt ist eine der vier Ebenen der Biodiversitat, also der Vielfalt des Lebens, welche aus der
Vielfalt der Gene, Arten, Okosysteme und deren Wechselbeziehungen besteht. Genetische Vielfalt ist das
Rohmaterial fur die Evolution, das fiir die Weiterentwicklung und Anpassung von Arten und Populationen
notwendig ist. Somit ist sie eine Voraussetzung dafiir, dass sich Organismen an ihre belebte und unbelebte
Umwelt anpassen kénnen. Genetische Vielfalt beeinflusst auch die Okosystem-Stabilitit.

In dieser Machbarkeitsstudie zur Untersuchung des Zustands und der Verdnderung der genetischen Vielfalt
schlagen wir vor, dass fur 50 Arten aus den drei grossen Reichen — Tiere, Pflanzen und Pilze — und rund 17'000
Individuen die genetische Vielfalt schweizweit in allen sechs biogeographischen Regionen untersucht wird. Die
zu untersuchenden Arten missen einer Vielfalt von Kriterien genligen, z.B. seltene und haufige Arten, sowie
Arten welche durch anthropogene Faktoren, wie z.B. Klimawandel oder Habitat-Fragmentierung betroffen sind.
Gleichzeitig sollten sie Synergien mit anderen Biodiversitats-Monitorings ermdglichen. Der technische Fortschritt
im Bereich der DNA-Sequenzierung erlaubt es heute das Erbgut (Genom) von hunderten von Individuen zu
sequenzieren und sehr prazise Informationen zur genetischen Vielfalt von Individuen, Population und Arten zu
erheben.

Da sich die genetische Vielfalt meistens nicht kurzfristig verandert und mit dem hier vorgeschlagen Monitoring
erst eine Basis fur die Erfassung zukiinftiger Veranderungen erarbeitet wird, empfehlen wir zusatzlich ein
retrospektives Monitoring der genetischen Vielfalt durchzufiihren. Dieses erlaubt es Informationen tber den
Zustand und die Verdnderung der genetischen Vielfalt iber die Zeit zu erhalten. Dank zahlreichen und gut
dokumentierten Museum- und Herbarium-Proben ist es moglich, Informationen zur genetischen Vielfalt vor
mebhr als 100 Jahren in der Schweiz zu erhalten. Da es sich bei einem Monitoring der genetischen Vielfalt um ein
sehr grosses und komplexes Projekt handelt, empfehlen wir, vorgédngig eine 3-jahrige Pilotstudie durchfiihren
um Erfahrungen zu sammeln. Dabei wiirden fir fiinf Arten heutige Populationen schweizweit genetisch
untersucht und zwei Arten auch in einer retrospektiven Analyse behandelt.

Die Kostenberechnungen beinhalten drei moégliche Varianten und eine 3-jahrige Pilotstudie. Variante 1: Ein
vollstandiges Monitoring der genetischen Vielfalt mit Stichprobennahme, genetischen und retrospektiven
Analysen wiirde Kosten im Bereich von 9.7 Mio CHF pro 5-Jahres Zyklus generieren. Variante 2: Ein Monitoring
der genetischen Vielfalt mit Stichprobennahme und genetischen Analysen ohne retrospektives Monitoring
wirde ungefdhr 8.5 Mio CHF pro 5-Jahreszyklus kosten. Variante 3: Ein Monitoring der genetischen Vielfalt,
welches im Moment nur die Stichprobennahme umfasst und die Sequenzierarbeiten erst zu einem spateren

Zeitpunkt ausfiihren wiirde (z.B. nach einer zweiten Stichprobennahme nach 5 Jahren) wirde Kosten im Bereich



von 3.9 Mio CHF verursachen. Eine 3-jdhrige Pilotstudie fiir finf Arten (davon zwei Arten auch retrospektiv),
wiirde 1.2 Mio CHF kosten.

Der Einbezug von Stakeholdern vereinfacht eine transparente und effiziente Kommunikation und steigert die
Akzeptanz von Prozessen. Deshalb wurde im Rahmen der Machbarkeitsstudie eine Stakeholderanalyse
durchgefiihrt. Die Analyse erhob die Meinungen und Bediirfnisse von Schweizer Stakeholdern aus Verwaltung,
Wirtschaft, NGOs, Museen und Wissenschaft, welche potenziell von einem Monitoring der genetischen Vielfalt
profitieren wirden. Zudem wurde untersucht, welche Stakeholder fur die Entwicklung eines genetischen
Monitorings besonders wichtig waren und welche Stakeholder zu diesem Thema bereits miteinander in Kontakt
stehen. Experteninterviews und Online-Fragebdgen zeigten, dass die befragten Stakeholder ein grosses Interesse
an einem genetischen Monitoring haben. Sie sind sich der zurzeit fehlenden Grundlagen im Bereich genetische
Vielfalt bewusst und sehen, dass ein Monitoring der genetischen Vielfalt fiir ihre Arbeitsbereiche gewinnbringend
wire. Dabei wurde besonders hiufig die Uberpriifung von Vernetzungsmassnahmen genannt. Stakeholder
dusserten auch Bedenken gegeniiber einem genetischen Monitoring. Dabei wurden die geringen zeitlichen und
finanziellen Ressourcen der Kantone wie auch die Beflirchtung, dass die erhobenen Daten in der Praxis zu wenig
genutzt wirden, genannt. Eine offene Kommunikation der Moglichkeiten und Grenzen eines genetischen
Monitorings und ein enger Einbezug der Stakeholder sind somit fir eine erfolgreiche Implementierung eines
genetischen Monitorings in der Schweiz entscheidend.

Aufgrund der vorliegenden Machbarkeitsstudie empfehlen wir zuerst eine Pilotstudie zur Untersuchung der
genetischen Vielfalt in der Schweiz durchzufiihren, um Erfahrungen zu sammeln und Wissenslicken zu
schliessen. Die Pilotstudie kann spater von einem umfangreichen genetischen Monitoring abgeldst werden bzw.

in ein solches einbezogen werden.



2 Einleitung

2.1 Bedeutung der Biodiversitat und der genetischen Vielfalt

Biologische Vielfalt oder Biodiversitat besteht aus der Vielfalt von Arten, ihrer genetischen Vielfalt, der Vielfalt
der Lebensrdaume, sowie den Wechselwirkungen zwischen diesen Ebenen (Vereinte Nationen 1992). Die Vielfalt
von Lebensrdaumen und Arten ist einfach verstandlich und augenfillig. Der Verlust dieser Komponenten der
Biodiversitat ist in der Wissenschaft, Politik und Gesellschaft ein haufig diskutiertes Thema. Dies illustriert
Abbildung 1, welche den zeitlichen Verlauf von Google-Suchen von Schweizer*innen zum Thema Biodiversitat,
Artenvielfalt und genetische Vielfalt darstellt. Insbesondere die Suchanfragen zum Begriff Biodiversitdat haben
seit Anfang des Jahres 2019 stark zugenommen, demgegeniiber wurde die Begriffe Artenvielfalt und die

genetische Vielfalt im gleichen Zeitraum nicht haufiger gesucht.
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Abbildung 1 Zeitlicher Verlauf von Google-Suchen zum Thema Biodiversitdt

Prominent ist zur Zeit das Thema Insektensterben, welches spatestens nach der Veroffentlichung einer Studie
aus Deutschland (Sdnchez-Bayo & Wyckhuys 2019) breit in den Medien und in der Offentlichkeit wahrgenommen
wird. In der Schweiz ist momentan die Mission B! von SRF in der Offentlichkeitsarbeit zur Biodiversitit aktiv.
Diese zwei Beispiele illustrieren, dass die allermeisten Aktivitdten zum Thema Biodiversitat in der Schweiz auf die
Arten- und Lebensraumvielfalt fokussieren.

Demgegeniiber wird die genetische Vielfalt bisher in der Offentlichkeit, aber auch in der Verwaltung und
Politik oder bei NGOs kaum wahrgenommen. Allenfalls wird genetische Vielfalt indirekt behandelt, so etwa beim
Besatz mit Fischen (Vonlanthen P 2016), der Herkunft von Saat- und Pflanzgut (SKEW 2009) oder bei der
Baumartenauswahl im Wald (Rigling & Schaffer 2015; Holderegger 2016).

L https://missionb.ch/
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2.2 Was ist genetische Vielfalt?

Genetische Vielfalt (genetische Diversitat, genetic diversity) umfasst alle Unterschiede im Erbgut (DNA-Sequenz)
von Individuen und Populationen einer Art (Ellegren & Galtier 2016). Genetische Vielfalt ist vererbbar und
Voraussetzung dafiir, dass sich Organismen an ihre belebte (z.B. Krankheitserreger, Konkurrenz, Fressfeinde) und
unbelebte (z.B. Trockenheit, Temperatur, Boden-pH) Umwelt anpassen kdnnen. Deshalb ist genetische Vielfalt
Voraussetzung sowohl fiir das kurzfristige als auch das langfristige Uberleben von Populationen und Arten
(Frankham et al. 2014).

Seit 2001 lauft in der Schweiz das Biodiversitdts-Monitoring (BDM), in welchem Veranderungen der
Artenvielfalt in Landschaften (450 Probefldchen) und Lebensrdumen (1450 Plots) Gber die Zeit verfolgt werden.
Das BDM misst Anderungen der Artenvielfalt in der Normallandschaft der Schweiz. Die beiden anderen grossen
Monitorings der Schweiz, ALL-EMA (Arten und Lebensrdume Landwirtschaft) im Landwirtschaftsland und WBS
(Wirkungskontrolle Biotopschutz Schweiz) fiir die Biotope von nationaler Bedeutung, konzentrieren sich
hingegen auf Verdanderungen der Lebensraume bzw. der Landschaftselemente. Es gibt heute kein spezifisches
Monitoring der genetischen Vielfalt, weder in der Schweiz noch weltweit. Unter Forscher*innen ist die
Wichtigkeit der genetischen Vielfalt seit langem bekannt, doch fehlt es bisher an der Umsetzung eines
genetischen Monitorings.

Der Verlust der genetischen Vielfalt ist ein aktuelles Thema. In einem kiirzlich veroffentlichtem
Ubersichtsartikel (Metanalyse) wurde ein Riickgang der genetischen Vielfalt wildlebender Organismen von 6%
seit der industriellen Revolution festgestellt (Leigh et al. 2019). Zahlreiche Studien belegen, dass Populationen
mit geringer genetischer Vielfalt ein erhdhtes Aussterberisiko und eine geringere Anpassungsfahigkeit aufweisen,
wohingegen Populationen mit hoher genetischer Vielfalt eine héhere Uberlebenswahrscheinlichkeit und bessere
Anpassungsfahigkeit haben (Frankham 2005). Zur lllustration fithren wir drei Beispiele an. Als “Florida Panther”
wird eine in Florida (USA) vorkommende, raumlich isolierte Population des Amerikanischen Pumas (Puma
concolor) bezeichnet. Von 1970 bis 1990 lebten nur noch ca. 20 Florida Panther in freier Wildbahn. Diese wiesen
eine sehr tiefe genetische Vielfalt auf und zeigten klare Anzeichen von Inzucht, zum Beispiel schlechte
Spermienqualitat, tiefe Testosteronwerte, geringe Fruchtbarkeit, tiefe Uberlebensrate der Jungtiere, geknickte
Schwanzenden, Herzdefekte, abweichende Fellzeichnung und einen hohen Befall mit Parasiten und Krankheiten.
Um die genetische Vielfalt dieser Population zu erhéhen, wurden 1995 acht weibliche Pumas aus Texas in Florida
freigelassen. Flinf der acht Pumas haben sich mit den verbliebenen, mannlichen Florida-Panthern gepaart. Diese
Vergrosserung der genetischen Vielfalt fuhrte zu einer raschen Erholung der Population (Pimm et al. 2006;
Johnson et al. 2010), wie dies aus Abbildung 2 ersichtlich ist. Die Populationsgrosse des Florida Panthers stieg

danach bis 2017 auf 230 Tiere an.



100 Abbildung 2 (A) Jdhrliche Populationsgrésse von erwachsenen
Florida Panthern aus Feldnachweisen von 1986 bis 2007. (B)
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Das zweite Beispiel, welches zeigt wie wichtig die genetische Vielfalt fir die Anpassungsfahigkeit ist, sind
atlantische Killifische (Fundulus heteroclitus). Diese haben sich in vier stadtischen Flussmindungen in den USA
rasch an die dortige toxische Wasserverschmutzung angepasst. Diese Anpassung war moglich, weil Populationen
dieser Art eine der hochsten bisher bei Wirbeltieren beobachteten genetischen Vielfalt aufweisen. Diese erlaubte
es den Fischen, an verschiedenen Orten unterschiedliche Anpassungen an komplexe Schadstoffgemische zu
entwickeln (Reid et al. 2016).

Das dritte Beispiel betrifft Pflanzen. Im Sommer 2003 gab es in Europa eine aussergewdhnliche Hitzewelle,
welche unter anderem dazu flihrte, dass grosse Teile des Seegrases (Zostera marina), welches grossflachige
Seegraswiesen bildet, in der Ostsee abstarben. Seegraswiesen mit hoherer genetischer Vielfalt erholten sich
wesentlich besser von den durch erhéhte Wassertemperatur verursachten Schaden als solche mit tiefer Vielfalt.
Zusatzlich wurde beobachtet, dass die Seegraswiesen mit der héchsten genetischen Vielfalt auch eine héhere
Artenvielfalt aufwiesen. Die Biodiversitit in diesem Okosystem wird also von der genetischen Vielfalt des
Seegrases mitbestimmt (Reusch et al. 2005). Alle drei oben erlduterten Beispiele zeigen deutlich, dass genetische
Vielfalt fir das kurz- und langfristige Uberleben von Populationen und Arten, aber auch fiir deren
Anpassungsfihigkeit, sowie die Stabilitat und Biodiversitit von Okosystemen, wichtig ist.

Das Ausmass der genetischen Vielfalt ist eng mit der (effektiven) Populationsgrésse (Ne) verkniipft, weshalb
die «100/1000 Regel» erstellt wurde (Grundler et al. 2019): 100 sich fortpflanzende Individuen sind nétig fur den
kurzfristigen Erhalt der genetischen Vielfalt einer Population (z.B. Vermeidung von Inzucht). Fiir die langfristige
Erhaltung sind aber 1000 Individuen nétig, die sich untereinander verpaaren (Frankham et al. 2014). Die
genetische Vielfalt wird aber zusatzlich durch viele weitere Faktoren beeinflusst, wie zum Beispiel dem Austausch
von Individuen bei Tieren oder Sporen, Samen und Pollen bei Pflanzen, und damit auch von Genen (Genfluss

zwischen Populationen). Grosse Populationen, sowie die Vernetzung von Populationen und Lebensraumen,
8



fordern die Erhaltung genetischer Vielfalt, wahrend kleine Populationen, die Isolation von Populationen und die
Fragmentierung von Lebensrdaumen zu deren Verlust beitragen. Da Verdnderungen der Populationsgrdsse in der
Vergangenheit einen starken Einfluss auf die genetische Vielfalt haben, ist die heutige (Zensus-)
Populationsgrosse kein guter Indikator fir die vorhandene genetische Vielfalt (Palstra & Fraser 2012; Ryman et
al. 2019). Deshalb werden molekulargenetische Methoden verwendet, um die vorhandene genetische Vielfalt zu

erfassen (Fischer et al. 2017).

2.3 Monitoring der genetischen Vielfalt

Ein Monitoring der genetischen Vielfalt als Grundlage fiir die Planung von Naturschutzmassnahmen umfasst die
Uberwachung des Ausmasses an genetischer Vielfalt innerhalb von Arten und Populationen sowie deren
Veranderung liber die Zeit (Schwartz et al. 2007; Laikre et al. 2008; Holderegger et al. 2016; Mimura et al. 2017).
In einem genetischen Monitoring werden nicht nur die Verdanderung der genetischen Vielfalt tGber die Zeit per se
untersucht, sondern auch abgeleitete Indikatoren, welche Riickschlisse auf die Ursachen, z.B. erhdéhter Genfluss
durch Vernetzung, oder die Konsequenzen von Verdnderungen der genetischen Vielfalt, z.B. Inzucht oder
Reduktion der Anpassungsfahigkeit, ermoglichen (Kapitel 5.7).

Ein Monitoring der genetischen Vielfalt muss dabei klar von anderen Monitorings abgetrennt werden, bei
denen molekulare Methoden angewendet werden, z.B. DNA Barcoding oder eDNA Analysen. Letztere erheben
die Anwesenheit oder Vielfalt von Arten (Ficetola et al. 2016; Porter & Hajibabaei 2018). Diese Methoden
basieren auf der Analyse kurzer (meist 200-400 bp) und einheitlicher (und dadurch art-spezifischer) DNA
Sequenzen und kdonnen deshalb nicht zur Untersuchung der genetischen Vielfalt von Arten und Populationen

verwendet werden.

2.4 Retrospektives Monitoring der genetischen Vielfalt

Ein retrospektives Monitoring bietet die Mdglichkeit, dass ein Monitoring der genetischen Vielfalt nicht zum
Zeitpunkt Null starten muss. Angesichts des Reichtums an Proben, die in naturwissenschaftlichen Sammlungen
und Museen der Schweiz archiviert sind, konnen vergleichende genetische Analysen historischer und rezenter
Proben die Verdnderungen der genetischen Vielfalt in Populationen und Arten wahrend der letzten 100 bis 150
Jahre aufzeigen (Fountain et al. 2016; Bi et al. 2019) und somit detaillierte Einblicke in die Veranderung der
genetischen Vielfalt Gber die Zeit zulassen.

Ausgewahlte Beispiele zeigen, welch interessante Resultate retrospektive Analysen zu Tage fordern kénnen.
Vonlanthen et al. (2012) untersuchten historische und heutige Proben von Felchen (Coregonus sp.) aus 17
voralpinen europdischen Seen in der Schweiz und rekonstruierten Veranderungen in der genetischen Vielfalt und
Artzugehorigkeit im Laufe der Zeit. Sie konnten zeigen, dass die Eutrophierung der Gewdsser in der
Vergangenheit zu einem Artenverlust fihrte und die genetische Vielfalt und Struktur der Arten sich stark
verdndert hat. In einer weiteren Studie von van der Valk et al. (2019) wurden anhand von bis zu 100-jahrigen
Museums-Proben Verdanderungen der genetischen Vielfalt des Grauer’s und des Berggorillas untersucht. Diese

Studie konnte zeigen, dass vor allem Grauer’s Gorilla deutlich an genetischer Vielfalt verloren hat (Abbildung 3).



Diese Art hat ein grosses Verbreitungsgebiet, aber ihre Populationen sind heute stark fragmentiert, wodurch der
Genfluss zwischen den Populationen reduziert wurde. Im Gegensatz dazu haben Berggorillas im gleichen
Zeitraum keinen Verlust der genetischen Vielfalt erlitten. lhre Population ist zwar klein, jedoch nur schwach

fragmentiert.
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Abbildung 3 Genetischer Diversitétsverlust bei Grauer’s Gorilla. Demgegeniiber haben Berggorillas in den letzten 100 Jahren

keine genetische Vielfalt verloren. Verdndert nach van der Valk et al. (2019)

Diese Beispiele zeigen, wie informativ ein retrospektives Monitoring der genetischen Vielfalt sein kann. Neben
der Dokumentation bereits erfolgter Verdanderungen erlaubt es auch, die Entwicklung bereits eingebrochener

Populationen und Arten zu verfolgen.
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3 Ausgangslage

Aufgrund der Anstrengungen wahrend der vergangenen Jahrzehnte verfligt die Schweiz tGber ein gutes Wissen
zur Vielfalt der Arten (u.a. Info Species) und Lebensrdume (z.B. Bundesinventare der Biotope von nationaler
Bedeutung). Veranderungen von Artvorkommen und -haufigkeiten sowie der Lebensraumqualitat und -fliche
werden in verschiedenen Monitorings (z.B. BDM, ALL-EMA, WBS, Rote Listen) untersucht und so Veranderungen
Uber die Zeit dokumentiert. Resultate des BDM (BAFU 2017b) machen deutlich, dass die Biodiversitat in der
Schweiz in einem besorgniserregenden Zustand ist. Obschon die Artenzahlen in den letzten 15 Jahren auf einem
ahnlichen Niveau geblieben sind, verloren wertvolle Lebensrdume, wie zum Beispiel Trockenwiesen oder
Hochmoore, weiterhin an Qualitdt und Flache und typischen Arten erleiden weiterhin Bestandseinbussen.
Gerade bei den gefahrdeten Arten hat sich die Situation weiter verscharft: 36 Prozent der untersuchten Pflanzen-
, Tier- und Pilzarten der Schweiz gelten als bedroht, deutlich mehr als in den meisten EU-Landern (BAFU 2017b).
Diese Resultate zeigen wie wertvoll und wichtig Biodiversitats-Monitorings sind.

Im Gegensatz dazu wissen wir nur wenig liber die genetische Vielfalt innerhalb von Arten in der Schweiz und
noch weniger Uber allfillige Verdnderungen dieser Vielfalt im Verlauf der Zeit. Ein Monitoring der Verdanderung
der genetischen Vielfalt bei wildlebenden Arten wird jedoch von internationalen Abkommen (Ubereinkommen
Uiber die biologische Vielfalt, CBD) gefordert. So verlangt zum Beispiel das AICHI Biodiversitéts-zZiel 132 fiir 2020,
dass "die genetische Vielfalt stabilisiert wird und Strategien zur Vermeidung genetischer Erosion erarbeitet sind".
Im sechsten CBD Bericht der Schweiz wird zudem vermerkt, dass "die verfligbaren Informationen Uber die
Entwicklung und den Zustand der genetischen Vielfalt bei wilden Pflanzen und Tieren in der Schweiz knapp sind".
Die Strategie Biodiversitat Schweiz (BAFU 2012) misst aber der Erhaltung der genetischen Vielfalt eine wichtige
Rolle bei. Konkret erwdhnen drei der zehn strategischen Ziele fiir 2020 (Ziele 1, 4 und 10) spezifisch die genetische
Vielfalt. Die Erhaltung der genetischen Vielfalt wird als prioritdres Ziel genannt, da sie ein grundlegendes Element
der Biodiversitat ist. Gemadss Ziel 1 soll die "Nutzung von natirlichen Ressourcen [...] bis 2020" nachhaltig
erfolgen, sodass "die Erhaltung [...] der genetischen Vielfalt sichergestellt ist". Spezifisch sollen gemass Ziel 4 die
"genetische Verarmung bis 2020 gebremst, wenn moglich gestoppt" und die "Erhaltung und die nachhaltige
Nutzung der genetischen Ressourcen, einschliesslich der Nutztiere und Kulturpflanzen" gesichert werden. Im
Weiteren soll gemiss Ziel 10 eine "Uberwachung der Verdnderung [...] der genetischen Diversitit bis 2020
sichergestellt" werden. Zuséatzlich ist die 6kologische Infrastruktur zur Foérderung der Vernetzung von
Kerngebieten ein zentrales Anliegen sowohl der Strategie Biodiversitat Schweiz (BAFU 2012) als auch des
Aktionsplans Biodiversitat (BAFU 2017a). Der Grad der funktionalen Vernetzung kann mit genetischen Methoden
erfasst werden. Ein Punkt, der auch im Forschungskonzept 2017-2020 des BAFU genannt wird (BAFU 2016). Die
Verpflichtung der Schweiz, die genetische Vielfalt und ihre Verdanderung tiber die Zeit zu dokumentieren, ist somit

ausgewiesen.

2 https://www.cbd.int/sp/targets/

11


https://www.cbd.int/sp/targets/

Von den international aber auch national gesetzten Zielen zum Monitoring der genetischen Vielfalt sind wir
— nicht nur in der Schweiz, sondern auf der ganzen Welt — weit entfernt (Laikre 2010; Laikre et al. 2010). Wir
verfiigen bisher weder Uber ein Konzept, wie genetische Vielfalt erfasst werden soll, noch haben wir
Referenzwerte, an Hand derer wir in Zukunft Veranderungen der genetischen Vielfalt feststellen konnen (BAFU
2017b). Diese Situation ist teilweise dadurch erkldrbar, dass bis vor wenigen Jahren die technischen
Moglichkeiten fur eine umfangreiche Analyse genetischer Vielfalt Gber viele Arten hinweg nicht vorhanden oder
die Kosten nicht tragbar waren. Diese Situation hat sich inzwischen grundlegend verdndert (z.B.: Garner et al.
2016; Funk et al. 2018; Meek & Larson 2019). Heute ist Schweden das erste Land, welches ein genetisches
Monitoring-Programm, allerdings nur fiir kommerziell genutzte Fischarten, plant und mit dessen Umsetzung
begonnen hat (Laikre et al. 2008; Lundmark et al. 2019). Die Mehrzahl und die grosse Vielfalt der wild-lebenden
Arten wird damit aber auch im schwedischen Ansatz nicht genetisch untersucht. Ziel der vorliegenden
Machbarkeitsstudie ist es zu klaren, wie und in welchem Rahmen kiinftig die genetische Vielfalt in natirlichen
Populationen fir viele Arten, welche die wichtigen Organismengruppen aus terrestrischen und aquatischen
Okosystemen der Schweiz abdecken, erhoben und liberwacht werden kann. Das hier vorgeschlagen Monitoring
der genetischen Vielfalt unterscheidet sich von existierenden Monitorings, welche molekulare Methoden (DNA
Barcoding, eDNA) verwenden um einzelne (meist charismatische) Arten nachzuweisen (Kapitel 2.4). Ein
Monitoring der genetischen Vielfalt kann im Weiteren untersuchen, inwiefern die Erfassung genetischer Vielfalt
Aufschluss tber die Vernetzung von Populationen und Lebensrdumen gibt und lasst Aussagen zu Inzucht und
Anpassungsfihigkeit von Arten zu — beides zentrale Komponenten der Uberlebensfihigkeit von Populationen
und Arten und damit der Naturschutzbemihungen in der Schweiz. Ein Monitoring der genetischen Vielfalt
erlaubt auch die Erfassung des Erreichungsgrads verschiedener Ziele der Strategie Biodiversitat Schweiz (BAFU
2012) und des Aktionsplans Strategie Schweiz (BAFU 2017a). Da unseres Wissens weltweit noch kein
entsprechendes und umfassendes Monitoring der genetischen Vielfalt fir Vertreter aller wichtigen
Organismengruppen aus terrestrischen und aquatischen Systemen entwickelt, geplant und implementiert

wurde, wirden das BAFU und die Schweiz hier eine Vorreiterrolle Gbernehmen.
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4 Vorgehensweise und Erarbeitung der Informationsgrundlagen

Eine Literaturrecherche zeigte, dass zum Thema Monitoring der genetischen Vielfalt iber viele Arten hinweg nur
wenig verwendbare Informationen vorhanden sind (Schwartz et al. 2007; Laikre et al. 2008; Hansen et al. 2012;
Jackson et al. 2012; Hoban et al. 2014; Holderegger et al. 2016; Flanagan et al. 2017; Mimura et al. 2017,
Wennerstrom et al. 2017; Grossen et al. 2018; Supple & Shapiro 2018; Breed et al. 2019). Damit die notigen
Informationen fiir diese Machbarkeitsstudie fiir ein Monitoring genetischer Vielfalt trotzdem effizient und
umfassend erhoben werden konnten, organisierten wir einen internationalen Workshop zum Thema und fiihrten
Umfragen zu spezifischen Aspekten (z.B. Artenauswahl) durch. Zusatzlich wurde eine umfangreiche

Stakeholderanalyse erarbeitet (Kapitel 6).

4.1 Internationaler Workshop "Genetic Diversity Monitoring in Switzerland"

Zur Erarbeitung von fundiertem Wissen dazu, wie genetische Vielfalt in einem Monitoring untersucht werden
konnte, fihrten wir am 27. und 28. Mai 2019 einen internationalen Workshop zum Thema "Genetic Diversity
Monitoring in Switzerland" durch. Dieser Anlass fand in der Villa Hatt der ETH Zirich statt.

Insgesamt haben wir 13 filhrende Wissenschaftler*innen im Bereich der Naturschutzgenetik (Conservation
Genetics) und der Naturschutzbiologie (Conservation Biology) eingeladen. Die Anfrage stiess bei allen
Angefragten auf sehr grosses Interesse, aus zeitlichen Griinden konnten jedoch nur acht der eingeladenen

Personen am Meeting teilnehmen (Tabelle 1).

Tabelle 1 Teilnehmer*innen des “Genetic Diversity Monitoring in Switzerland” Workshops 2019. *Eingeladene

Expert*innen.
Name Institution, Land Vortragstitel

. . — - — izerland-
Dr. Martin C. Fischer ETH Zirich, Schweiz i:g;ﬂ;if;viféty monitoring in Switzerland: a
Dr. Felix Gugerli WSL, Schweiz -
Prof. Rolf Holderegger WSL, Schweiz ---
MSc Rea Parli ETH Zurich, Schweiz -
Prof. Alex Widmer ETH Zurich, Schweiz -

. . . i itori lobal biodi i

*Prof. Michael Bruford Cardiff University, Wales, UK c;:?geetg23;‘;2;'Séf::aigiia?;;):é\;irs”y
*Prof. Chris W. Funk Colorado State University, USA Maximizing the benefits of genetic diversity

monitoring for nature and people
Conceptual framework and issues for
*Prof. Sean Hoban Morton Arboretum, Lisle, USA measuring and monitoring genetic
composition: work from GEOBON
Aquatic pathogen strain surveillance now and

*Prof. Jukka Jokela EAWAG, Schweiz .
in the future?

*Prof. Linda Laikre Stockholm University; Schweden Abgesagt

*Prof. Patrick Meirmans University of Amsterdam, Niederlande Power and bias in analyses of population
structure

*Prof. Gernot Segelbacher Albert-Ludwigs-Universitat Freiburg, Genfetic mc.)nit.oring. in Europg - is it reflected in

Deutschland national biodiversity strategies?
*Dr. Sofia Wyler SwissBOL and GBIF, Schweiz Genetic data for Swiss Biodiversity
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Wahrend des Workshops wurde am ersten Tag aktuelles Wissen und vorhandene Erfahrungen zu genetischen
Monitorings weltweit vermittelt (Tabelle 1). Am zweiten Tag wurden offene Fragen zu einem moglichen
genetischen Monitoring in der Schweiz mit allen Teilnehmer*innen diskutiert. Sechs Themenblécke wurden
dabei systematisch behandelt:

1) Welches sind die Schliisselfragen, die in einem nationalen Monitoring der genetischen Vielfalt gestellt
werden miissen?
2) Welche Indikatoren konnen abgeleitet werden, die fiir ein Monitoring der genetischen Vielfalt
aussagekraftig sind?
a) Zeitliche Indikatoren zur Bewertung von Verdnderungen der genetischen Vielfalt natdrlicher
Populationen
b) Veranderungen in der genetischen Struktur von Populationen im Lauf der Zeit
c) Veranderungen des Inzuchtgrads
d) Anderungen in der Vernetzung (Konnektivitit) von Populationen
e) Wie kdnnen das aktuelle Niveau und die Verdnderungen der anpassungsrelevanten genetischen Vielfalt
und des evolutionaren Potenzials quantifiziert werden?
3) Wasist die optimale Stichprobengrosse und Sammelstrategie?
a) Anzahl der Individuen, Populationen und Arten
b) Typ des zu sammelnden genetischen Materials
c) Geografische Verteilung der beprobten Populationen
d) Zeitliches Untersuchungsinterval
e) Langzeitlagerung von Proben und/oder DNA
f)  Entwicklung einer passenden Datenbank fuir Proben und/oder DNA
4) Welche molekular-genetische Labormethode (Sequenzierungs-Methode) soll verwendet werden?
5) Welches sind die wichtigsten Kriterien fir die Auswahl von Arten bzw. Lebensrdumen?
6) Wie wichtig ist ein retrospektiver Ansatz, bei dem historische genetische Vielfalt und deren Verdnderung aus

der Analyse von Museum- oder Herbarium-Proben abgeleitet werden?

4.2 Expertenbefragung zur Artenauswahl

Die Auswahl der Arten, welche in einem genetischen Monitoring untersucht werden konnten, ist ein
vielschichtiges Problem (Kapitel 5.2), da es in der Schweiz eine Vielzahl von Arten aus verschiedensten
taxonomischen Reichen gibt und deren Verteilung und H&ufigkeit in den verschiedenen Lebensrdumen und
Landesteilen der Schweiz unterschiedlich ist. Deshalb haben wir insgesamt 50 Expert*innen fur die
verschiedenen Organismengruppen der Schweiz befragt. Zudem wurden fiir ein allfélliges retrospektives
Monitoring der genetischen Vielfalt 24 der grosseren wissenschaftlichen Sammlungen und Museen der Schweiz
angeschrieben. Die Riicklaufquote betrug insgesamt 60.8% (74 angefragt, 45 Antwortende). Es wurden mehr als
200 verschieden Arten fiir ein Monitoring der genetischen Vielfalt genannt. Im Weitern haben wir auch 331

Stakeholder (Kapitel 6) nach moglichen Arten fiir ein Monitoring der genetischen Vielfalt befragt und erhielten
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von 45 Stakeholdern je ca. drei Arten genannt (gesamthaft 145 Arten), welche ausser bei den Amphibien und

Fischen erstaunlich wenig Uberlappungen zeigten.
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5 Modell fir ein Monitoring der genetischen Vielfalt

5.1 Zielsetzung

Ein Monitoring der genetischen Vielfalt hat zum Ziel, die genomweite (lber das ganze Erbgut hinweg) genetische
Vielfalt einer moglichst reprasentativen Auswahl von Arten und Populationen systematisch Gber einen langeren
Zeitraum zu erfassen und Verdnderungen der genetischen Vielfalt zu dokumentieren. Auf Grund solcher
Veranderungen lassen sich Riickschliisse auf eine mogliche Gefahrdung einzelner Populationen oder Arten durch
den Verlust genetischer Vielfalt ziehen. Verdnderungen der genetischen Vielfalt ermdoglichen im Weiteren
Einblicke in demografische Prozesse, wie zum Beispiel erhéhte Inzucht in kleinen und isolierten Populationen,
die auf Grund von Beobachtungen oder Populationsgrossen in der Regel nicht erkennbar sind. Das
vorgeschlagene Monitoring genetischer Vielfalt, in einer moglichst reprasentativen Auswahl von Arten, soll die
folgenden Aspekte sowie ihre Veranderung Uber die Zeit dokumentieren:

e die genomweite genetische Vielfalt

e die genetische Populationsstruktur

e den Genfluss und die funktionale Vernetzung zwischen Populationen

e den Inzuchtgrad

e die Hybridisierung mit anderen Arten

e die anpassungsrelevante genetische Vielfalt

e die Anpassungsfdhigkeit

5.2 Sammelstrategie

Ein Monitoring der genetischen Vielfalt steht und fallt mit der Sammelstrategie (Sampling). Damit ein Monitoring

der genetischen Vielfalt in der Schweiz, welche verschiedene biogeographische Regionen aufweist,

aussagekréaftige und vergleichbare Resultate liefert, miissen nach unserer Einschatzung mindestens 50 Arten

untersucht werden. Mehr Arten zu untersuchen ware wiinschenswert. Ein Vorschlag von 50 Arten wurde auf

Grund der folgenden Kriterien erarbeitet:

e Alle sechs biogeografischen Regionen der Schweiz sind vertreten (BAFU 2001). Dies beinhaltet Arten, die
in allen sechs biogeographischen Regionen vorkommen, aber auch Arten, welche nur in einer oder wenigen

Regionen vorkommen.
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Abbildung 4 Die biogeographischen Regionen der Schweiz (BAFU 2001). Die roten Sterne markieren beispielhaft 60 zufillig
ausgewdhlte Orte, die im Rahmen eines "random stratified sampling" mit je 10 Populationen pro biogeographische Region

beprobt werden.

e Pro biogeographische Region werden 10 Populationen untersucht (Abbildung 4), welche einen
geographischen Abstand von mindestens 5 km und hochstens 50 km zwischen zwei benachbarten
Populationen aufweisen. Die Definition einer Population ist artspezifisch und entspricht den Individuen
einer Art an einem Ort (bis zu 1 km? Grdsse). Fiir die Beprobung wird ein "random stratified sampling" (Lowe
et al. 2004) verwendet, wobei die biogeographischen Regionen die Strata sind und innerhalb der Strata die
Populationen zufallig ausgewahlt werden. Durch diese zuféllige Auswahl der Populationen lasst sich die
allgemeine Vernetzung in einer Landschaft aufzeigen. Fir spezifische Erfolgskontrollen von
Vernetzungsmassnahmen, wie z.B. von Griinbriicken, misste die Sammelstrategie entsprechend angepasst
werden. Flr hdufige Arten ist es sinnvoll und moglich, diese in einigen der BDM oder ALL-EMA Probeflachen
zu sammeln. Im Weiteren ist es sinnvoll Lebensraumspezialisten zu untersuchen, welche in gefdhrdeten
Biotopen vorkommen, was Synergien mit der WBS schaffen kdnnte.

e Pro Population werden Proben von 10 Individuen gesammelt. Fiir &ltere genetische Methoden (z.B.
Mikrosatelliten) wurde empfohlen, 15-25 Individuen pro Population zu sammeln (Hale et al. 2012). Mit
modernen Methoden, welche das ganze Erbgut (Genom) untersuchen (Kapitel 5.4) und hauptsachlich DNA
Sequenzunterschiede (single nucleotide polymorphisms, SNPs) erfassen, sind weniger Individuen notig.
Nazareno et al. (2017) haben gezeigt, dass dabei eine StichprobengréoRe von 8 Individuen pro Population

und Art fir eine prazise Schatzung der genetischen Vielfalt ausreicht. Deshalb stellen 10 Individuen pro
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Population eine sinnvolle Sammelgrosse dar. Fiir sehr seltene oder schwierig zu beprobenden Arten kann
die Anzahl bei Bedarf auf 5 Individuen pro Population gesenkt werden.
Die oben dargestellte Sammelstrategie fiihrt zu den folgenden drei Kategorien von Arten (als Grundlage fur
die Kostenberechnung in Kapitel 5.13).
Weitverbreitete, haufige Arten:

e 6 Regionen * 10 Populationen * 10 Individuen = 600 Individuen pro Art

Nur in einigen Regionen vorkommende, dort jedoch relativ haufige Arten:

e 3 Regionen * 10 Populationen * 10 Individuen = 300 Individuen pro Art

Seltene Arten:

e 3 Regionen * 10 Populationen * 5 Individuen = 150 Individuen pro Art

Fir das Sammeln von Tieren, geschiitzten Arten und das allfillige Betreten von Schutzgebieten sind

Sammelbewilligungen bei den Kantonen einzuholen.

5.3 Probenaufbewahrung und -dokumentation

Ein wichtiger Punkt eines genetischen Monitorings ist die Aufbewahrung und Dokumentation der gesammelten
Proben (Jackson et al. 2012). Aufgrund der Angaben in Kapitel 5.2 ergeben sich bei 50 untersuchten Arten mehr
als 17'000 Proben pro Erhebungszyklus des genetischen Monitorings.

Im Moment rechnen wir fiir die Aufbewahrung der gesammelten Proben mit Kosten von 10 CHF pro
Individuum. Es werden dabei sowohl die Proben (Gewebe; nicht das gesamte Material wird fiir die Labor-
Analysen verbraucht), als auch die daraus gewonnene DNA (nicht die gesamte DNA wird flr die Labor-Analysen
verbraucht) aufbewahrt. Proben und DNA werden in einem spezialisierten Archiv in Tiefkihltruhen bei -20°C
gelagert. Die Infrastruktur fir diesen Probenumfang existiert heute noch nicht und muss aufgebaut und
eingerichtet werden.

Im Weiteren missen die Proben einheitlich und nachvollziehbar dokumentiert werden, was einen erheblichen
administrativen Aufwand bedeutet und ausgebildetes Administrationspersonal bendtigt. Hier ist eine enge
Zusammenarbeit mit GBIF? und SCNAT* méglich, damit der Informations- und Wissenstransfer zuverlassig und

lickenlos verlauft.

5.4 Laboranalysen

DNA Extraktionen der gesammelten Proben sollen zentralisiert und standardisiert durchgefiihrt werden. Hierfur
eignet sich die vorhandene Einrichtung an der ETH Zirich. Das Genetic Diversity Centre (GDC) der ETH Ziirich hat

einen DNA-Extraktionsroboter (KingFisher Flex System, ThermoFisher Science) und umfangreiche Expertise in

3 http://www.gbif.ch

4 https://naturwissenschaften.ch/organisations/scnat
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DNA-Extraktionen, welche die Arbeiten deutlich vereinfachen. Die extrahierte DNA wir dann zentralisiert
gelagert und dokumentiert.

Ziel der molekularen Analysen im Rahmen eines Monitorings genetischer Vielfalt ist es, robuste genetische
Daten zu erfassen, mit welchen eine Vielzahl von statistischen Analysen durchgefiihrt und verschiedene
Indikatoren berechnet werden kénnen, die zuverldssige Aussagen ermoglichen. Darliber hinaus missen die
erhobenen Daten mit Daten aus kinftigen Erhebungszyklen vergleichbar sein. Deshalb kommt nur eine
Sequenzierung des ganzen Genoms infrage (Shafer et al. 2015; Fischer et al. 2017; Fuentes-Pardo & Ruzzante
2017; Sedlazeck et al. 2018). Die in der Vergangenheit im Naturschutz verwendeten Mikrosatelliten-Marker
decken die genetische Vielfalt tiber das ganze Genom nicht ab (Fischer et al. 2017), lassen keine Aussagen zur
Anpassungsfahigkeit zu und sind ohne Referenzproben nicht vergleichbar. Dieselben Einschrankungen gelten
auch fiir die weit verbreitete RADseq-Methode und vergleichbare Ansitze (Andrews et al. 2016; Lowry et al.
2017). Im Weiteren sind RADseq Daten zwischen Arten nur bedingt vergleichbar (artspezifische, systematische
Fehler durch Filtering) (Arnold et al. 2013; O'Leary et al. 2018). Wir schlagen deshalb vor, dass die gut etablierte
lllumina short-read Technologie verwendet wird (Heather & Chain 2016). Die Kosten sind in den letzten Jahren
stark gesunken und werden in Zukunft weiter sinken. Es ist heute moglich, die Genome von vielen Individuen pro
Art zu analysieren. Die Kosten liegen im Moment bei 10 CHF/ 1 Gb (Gigabase; 10° Nukleotide). Diese Technologie
sequenziert aktuell zwei 150 bp (Basenpaare) lange DNA-Stiicke von beiden Enden jedes DNA Fragmentes. Die
modernste NovoSeq® Maschine produziert in 44 Stunden ca. 3000 Gb. Um mittels Schrotschuss-Sequenzierung
(shotgun sequencing) genomische Variation (DNA-Sequenzunterschiede) innerhalb eines Individuums
zuverlassig erfassen zu konnen, ist mindestens eine zehnfache Abdeckung (10x coverage) des Genoms notwendig
(Benjelloun et al. 2019). Ansonsten lassen sich insbesondere "Runs of Homozygosity" (ROHs) zur Abschatzung
der Inzucht nicht zuverlassig erfassen (Kapitel 5.7).

Die gewonnenen, 150 bp langen DNA-Sequenzstiicke miissen mit einem Referenzgenom abgeglichen werden
(Li & Durbin 2009; Van der Auwera et al. 2013). Die Anzahl der frei zur Verfiigung stehenden Referenzgenome
verschiedenster Arten aus vielen Organismengruppen nimmt im Moment rasch zu. So waren im Jahr 2013 nur
Referenzgenome von 180 Arten vorhanden, im Januar 2020 waren es aber bereits 10'016°. Man kann davon
ausgehen, dass fur viele der hier vorgeschlagen Arten (Kapitel 5.9) bereits Referenzgenome verfligbar sind oder
in naher Zukunft verfligbar werden. Trotzdem schatzen wir, dass flr rund 30 Arten das Referenzgenom erstellt
werden muss. Dies ist heute dank der raschen technologischen (Long-Read Sequenzierung, z.B. Pacific
Bioscience’ oder Oxford NanoPore® (zum Beispiel: Giordano et al. 2017; Jansen et al. 2017; Belser et al. 2018;
Deschamps et al. 2018; Michael et al. 2018; Ge et al. 2019; Schalamun et al. 2019); und bioinformatischen
Entwicklungen (Sedlazeck et al. 2018; Ghurye & Pop 2019) kein Hindernis mehr.

5 https://emea.illumina.com/systems/sequencing-platforms/novaseg.html

6 https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/browse/#!/overview/

7 https://www.pacb.com

8 http://nanoporetech.com
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Mochte man Vergleiche zwischen verschieden Arten auf dem Niveau von (orthologen) Genen machen und
Berechnungen zur Inzucht (Kapitel 5.7), ist eine Annotation, d.h. eine Abgleichung der funktionalen Gene der
einzelnen Referenzgenome notwendig (Holt & Yandell 2011). Dies ist bioinformatisch aufwandig und bedarf

zusatzlich pro Referenzgenom sogenannter Genexpressionsdaten (10 Gb; RNAseq; (Rawat et al. 2015)).

5.5 Bioinformatik und Rechenleistung

Mit den in Kapitel 5.4 beschriebenen Verfahren werden riesige Datenmengen produziert. Hier ein
Rechenbeispiel: Proben von 17'000 Individuen * 10x Coverage * ca. 1.5 Gbp Genomgrosse = 255 Billionen
Basenpaare. Anders ausgedriickt: Wenn man diese Datenmenge auf A4 Papier (10 Punkt Schrift, 80g/m? Papier)
drucken wiirde, ergdbe sich ein Papierstapel von ungefdahr 4’660°000 m Hohe, was 527x der Hohe des Mount
Everest entspricht. Um diese Datenmengen verarbeiten zu kdnnen, braucht es spezielle Supercomputer-Cluster.
Deshalb ist es unabdingbar, dass ein Monitoring der genetischen Vielfalt an einer Hochschule wie etwa der ETH
Zirich angegliedert ist. Durch die Affiliation mit dem Genetic Diversity Centre (GDC) ergibt sich Zugang zum high-
performance computer cluster Euler der ETH Ziirich®. Die hier vorgeschlagen Datenmengen sind jedoch so gross,
dass weitere Rechenleistung gekauft werden misste. Wir schlagen deshalb vor, dass fiir das vorgeschlagene
Monitoring drei weitere Euler Nodes (Recheneinheit) zugekauft werden, die je 128 CPUs und 512 GB RAM
besitzen. Die Kosten pro Node belaufen sich auf 10'000.- CHF (Kapitel 5.13). Um solche riesigen Datenmengen zu
analysieren braucht es spezialisierte Fachkrafte. Es wiirde mindestens eine 100% Bioinformatik-Stelle bendtigt

(Kapitel 5.11).

5.6 Datenaufbewahrung und -dokumentation

Nicht nur Gewebe- und DNA-Proben miissen dokumentiert und aufbewahrt werden, auch die grosse Menge an
Daten (Sequenzierungs-Rohdaten, BAM Files, SNP-Daten in VCF Files) und die Resultate der statistischen
Analysen zur Berechnung der Indikatoren (Kapitel 5.7) missen sicher und zuverlassig mit Back-ups gespeichert
werden. Das hier vorgeschlagene Monitoring wiirde mehr als 600 TB Daten produzieren. Aktuell sind in der
Schweiz nur Hochschulen in der Lage, die entsprechende Infrastruktur zur Verfigung zu stellen. Das Speichern
eines Terabyte (TB) Daten kostet fiir 4 Jahre 250.- CHF und dessen tagliches Backup zusatzlich 50.- CHF/TB fur

vier Jahre.

5.7 Indikatoren

Die Daten aus der DNA Sequenzierung werden in Indikatoren umgerechnet, die verstandlich sind und
standardisiert interpretiert werden konnen. Die verschiedenen Indikatoren werden in den folgenden Tabellen
aufgefiihrt. Im Weiteren geben wir eine kurze Erlauterung, wie die Indikatoren berechnet werden, welches die

Anforderungen an die Datenqualitat sind und welche Aussagen mit den jeweiligen Indikatoren moglich sind. Die

% https://scicomp.ethz.ch/wiki/Euler
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Indikatoren werden unterteilt in solche, welche den Zustand und die Veranderung tber die Zeit fir die genetische

Vielfalt als Ganzes, die genetische Populationsstruktur, die funktionale Vernetzung, die Inzucht, die

zwischenartliche Hybridisierung, die anpassungsrelevante genetische Vielfalt und die Anpassungsfahigkeit

anzeigen. Die meisten Indikatoren werden pro Population und biogeographische Region berechnet. Tabelle 2

listet genetische Schatzer auf, welche als Indikator fiir die genetische Vielfalt verwendet werden kénnen.

Tabelle 2 Genetische Schdtzer fiir den Indikator genetische Vielfalt.

Erklarung

Schatzer Ref. Interpretation
e Beobachtete und erwartete 10+ H, und He Uber die
Heterozygositat (Ho und He) Zeit

- Ho und He Uber die
Zeit X

H, schatzt die beobachtet genetische Vielfalt innerhalb
von Individuen. Es ist dies die populationsspezifische
Haufigkeit von zwei verschiedenen Auspragungen
(Allelen) an einer Stelle im Genom. H, ist die erwartet
genetische Vielfalt in einer sich zufdllig paarenden

Population (oft als genetische Vielfalt bezeichnet).

e Nukleotid-Diversitat () 11+ lber die Zeit ¥

- 1t Giber die Zeit X

1t schatzt die genetische Vielfalt in einer Population an
Hand der durchschnittlichen Anzahl von
Basenunterschieden pro Position zwischen zwei DNA-

Sequenzen.

Owatterson ist ein Mass fir die genetische Vielfalt einer
Population und ist das Verhaltnis der abweichenden
Positionen in einem Genom. Owatterson reagiert sensitiv

auf demographische Schwankungen.

e Watterson’s Theta 12 4+ 0 (ber die Zeit &/
(OWatterson) - O Uber die Zeit x

o Effektive Populationsgrésse 13 4 N, Giber die Zeit &7
(Ne) - N Uber die Zeit X

N ist ein Mass fir die effektive Populationsgrésse und
widerspiegelt die Anzahl sich zufallig fortpflanzender

Individuen.

Die genetische Struktur von Arten und Population ist kein Indikator im eigentlichen Sinn, aber sie wird

gebraucht, um andere Indikatoren richtig zu interpretieren. Sie zeigt ausserdem die Starke der Isolation von

Populationen an und weist dadurch auf die Fragmentierung von Habitaten hin (Tabelle 3).

10 (Johnson et al. 2010; Robinson et al. 2019)
11 (Lozier 2014)

12 (Fischer et al. 2017)

13 (Al-Asadi et al. 2019; Ryman et al. 2019)
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Tabelle 3 Genetische Schdtzer fiir den Indikator genetischen Struktur.

Schatzer Ref. Interpretation Erklarung
e Hauptkomponenten- 14 + erklarte Varianz Uber  Mass flr Austausch von Individuen, Pollen, Sporen und
Analyse (PCA) die Zeit X Genen zwischen Populationen. Wenn mehr Varianz erklart

- erklarte Varianz Uber

wird, ist die Populationsstruktur ausgepragter und somit

die Zeit </ der Austausch (Genfluss) zwischen Populationen kleiner.
e Genetische 15 + Fsr Giber die Zeit X Fsr ist ein MaR fir die Populationsdifferenzierung
Differenzierung - Fst Uber die Zeit &7 aufgrund der genetischen Struktur. Je hoher Fst, desto
(Fst) weniger Genfluss herrscht zwischen Populationen.
e STRUCTURE 16 + K Uber die Zeit X STRUCTURE kann die Anzahl Gruppen (K; Populationen) in

- K Uber die Zeit &/

einem Datensatz abschdtzen und weist die einzelnen
Individuen auf Grund ihrer genetischen Vielfalt den
einzelnen Gruppen zu. Individuen innerhalb einer Gruppe
sind naher miteinander verwandt als mit Individuen
anderer Gruppen. Je hoher K, umso ausgepragter ist die

Fragmentierung.

Fir die Bewertung der funktionalen Vernetzung wére e

ine direkte Schatzung der Anzahl Migranten hilfreich,

jedoch ist diese mit molekularen Methoden und der beschrdankten Anzahl Individuen pro Population nicht

moglich. Deshalb miissen andere Methoden, welche relative Werte fir den Genfluss angeben, verwendet

werden. Diese Methoden weisen Genfluss in den letzten

zwei bis sechs vergangenen Generationen nach. Die

Resultate sind zentral fiir die Erfolgskontrolle von Vernetzungsmassnahmen (z.B. Griinbriicken). Das Signal einer

Populationsfragmentierung ist bereits nach einer bis maximal 15 Generationen genetisch erkennbar. Das Signal

einer Fragmentierung verliert sich innerhalb von weniger als 15 Generationen nach erfolgter und erfolgreicher

Vernetzung (Landguth et al. 2010). Um Verdnderungen der funktionalen Vernetzung zu bestimmen, muss ein

Monitoring der genetischen Vielfalt also liber einen ldngeren Zeitraum durchgefiihrt werden. In Tabelle 4 ist eine

Liste von genetischen Schatzern fur den Indikator funktion

14 (Novembre et al. 2008; House & Hahn 2017)
15 (Hepenstrick et al. 2012; Alcala & Rosenberg 2019)
16 (Pritchard et al. 2000; Falush et al. 2003, 2007; Hubisz et al.
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Tabelle 4 Genetische Schdtzer fiir den Indikator funktionale Vernetzung.

Schatzer Ref. Interpretation

Erklarung

o BayesASS 7 + Uiber die Zeit </
- liber die Zeit X

Identifizierung von Genfluss zwischen Populationen

unter Verwendung von Multilocus-Genotypendaten.

e STRUCTURE 18 + K tiber die Zeit X
- K Uber die Zeit &/

Reduziert sich die Anzahl genetisch unterschiedlicher
Gruppen (K) lber die Zeit, weist dies darauf hin, dass
Vernetzungsmassnahmen  erfolgreich  sind. Im
Weiteren kann auch der Admixture-Wert (q)
verwendet werden, um zugewanderte Individuen

oder ihre Nachkommen zu identifizieren.

e assignPOP 19 + Zuordnungsgenauigkeit

tiber die Zeit 7

- Zuordnungsgenauigkeit

tber die Zeit X

Mit assignPOP konnen Individuen zu Population
zugewiesen werden unter Verwendung von
maschinellem Lernen. Nimmt die
Zuordnungsgenauigkeit ber die Zeit ab, ist dies ein
Indiz fur Vermischung von Populationen, also

Vernetzung.

e Kinship/Relatedness 20+ kinship coefficient © Gber

die Zeit X

- kinship coefficient 6 Gber

Mass fiir den Grad der Verwandtschaft von Individuen.
Die Wahrscheinlichkeit der genetischen Identitat
zwischen zwei Individuen kann verwendet werden,

um zugewanderte Individuen zu identifizieren.

die Zeit &/
o Estimated effective 21 4+ miber die Zeit &/
migration surface - m Uber die Zeit X

(EMS)

EMS schatzt die effektive Migrationsrate (m) zwischen
Populationen und interpoliert diese auf eine
geographische Karte. Gleichzeitig kann auch die

effektive Populationsgrosse N. geschatzt werden.

Ein weiterer wichtiger Indikator, der mit genetischen Daten Gberpriift werden kann, ist die Starke der Inzucht

innerhalb von Arten und Populationen. Inzucht kann zu Inzuchtdepression flihren (Kapitel 2.2; (Charlesworth &

Willis 2009; Norén et al. 2016) und beeinflusst die Uberlebensfihigkeit kleiner Populationen auf verschiedene

Weisen (extinction vortex; Gdmez-Sanchez et al. 2018). In Tabelle 5 sind zwei wichtige genetische Schatzer fir

den Indikator Inzucht aufgefihrt.

17 (Wilson & Rannala 2003)

18 (Pritchard et al. 2000; Falush et al. 2003, 2007; Hubisz et al. 2009)

19 (Chen et al. 2018)
20 (Goudet et al. 2018)

21 (petkova et al. 2015; Al-Asadi et al. 2019)
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Tabelle 5 Genetische Schdtzer fiir den Indikator Inzucht.

Schatzer Ref. Interpretation Erklarung
e Runs of homozygosity 2 + ROH Uber die Zeit X ROH kann kirzlich aufgetretene Inzucht in kleinen,
(ROH) - ROH iiber die Zeit &/ isolierten Populationen identifizieren. Einheitlich

homozygote Abschnitte im Erbgut eines Individuums
als Folge davon, dass beide Eltern identische DNA
Abschnitte an die Nachkommen weitergeben.
Kombiniert mit He ldsst sich der Zeitraum des

Diversitatsverlustes und der Inzucht abschatzen.

(Abbildung 5).
e Genetische Birde 23 + iber die Zeit X Genetic load ist ein Mass fur die Anhdufung von
(genetic load) - Uber die Zeit 7 schadlichen Mutationen, die sich in Population

anhaufen, wenn diese zu klein sind. Wenn genetic
load in einem definierten Set von (orthologen) Genen
analysiert wird, kdnnen Vergleiche zwischen Arten

vorgenommen werden.

Xinjian
Jlang Abbildung 5 Verteilung der genetischen Vielfalt liber alle 38

Chromosomen (Genom) von drei unterschiedlichen

Wolfpopulationen. Die Héhe der blauen Balken gibt das Ausmass

Het./kb
0 2 4 6

- ® w ~or-on~or- oosa-a ~ genetischer Vielfalt einer Population wider (Heterozygote Positionen
- 7 -7 A NANNNMM M
Chromosom

pro 1000 bp). Die Population A weist eine hohe genetische Vielfalt

9]

Tibet auf, die typisch ist fiir gesunde und grosse Populationen. Population
ibe

C weist eine deutlich reduzierte genetische Vielfalt als Folge

langanhaltender Inzucht in kleinen Populationen auf. Population E

Het./kb
0 2 4 6
E

hat zahlreiche Bereiche, in denen die genetische Vielfalt fehlt. Diese

T @ w20~ aBRABR8 5 Runs of Homozygosity (ROH) sind charakteristisch fiir kirzlich
Chromosom
aufgetretene Inzucht in kleinen, isolierten Populationen (Robinson et

m

Mexiko al. 2019).

Het./kb
0 2 4 6
[ -
1 E
1

Chromosom

Die Hybridisierung zwischen unterschiedlichen einheimischen, aber auch zwischen einheimischen und

eingefihrten oder domestizierten Arten soll Gberwacht werden. Bekannte Beispiele sind Hybriden zwischen

22 (purfield et al. 2012; Briiniche-Olsen et al. 2018; Gdmez-Sanchez et al. 2018; Grossen et al. 2018; Robinson et al. 2019)
23 (Rogers & Slatkin 2017; Diez-del-Molino et al. 2018; van der Valk et al. 2019)
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Wildkatze und Hauskatze (Nussberger et al. 2014; Oliveira et al. 2015) oder Introgression zwischen dem Wolf
und seiner domestizierten Form, dem Hund (Dufresnes et al. 2019). Hybridisierung tritt auch natirlicherweise
auf. In mehr als 40% aller Pflanzenfamilien und 16% aller Pflanzengattungen wurden Hybride zwischen Arten
nachgewiesen (Whitney et al. 2010). In Tabelle 6 ist ein Indikator dargestellt, welcher Hybriden nachweisen kann.
Die Moglichkeiten hierfiir sind limitiert, da fiir die sichere Identifikation einer Hybridisierung auch die zweite
Eltern-Art eines Hybrids sequenziert werden musste. Dies ist in einem Monitoring aber nicht (oder nur zufallig)

der Fall.

Tabelle 6 Genetischer Schdtzer fiir den Indikator zwischenartliche Hybridisierung.

Schatzer Ref. Interpretation Erklarung
e PCA 24 ++ erklarte Varianz Uber Mit einer PCA kann man Hybriden zwischen Arten
die Zeit X identifizieren, da Introgression von einer anderen Art

zur starken Erhohung der genetischen Varianz und

Diversitat fiihrt.

Ein weiterer Indikator, der in einem Monitoring untersucht werden muss, ist die adaptive genetische Vielfalt.
Anpassungsrelevante (adaptive) genetische Variation tritt in Genen auf, welche die Fitness von Individuen unter
bestimmten Umweltbedingungen positiv beeinflussen. Dies ist nicht fiir alle Gene der Fall. Das Monitoring von
anpassungsrelevanter genetischer Vielfalt ist deshalb wichtig, um lokal angepasste Populationen zu identifizieren
(Fischer et al. 2013) und um zu verstehen, welches Potenzial eine Art und deren Populationen haben, sich an
verandernde Umweltbedingungen anzupassen (Flanagan et al. 2017; Robinson et al. 2017; Cook & Sgro 2019).

Tabelle 7 gibt eine Ubersicht iiber Schitzer der adaptiven genetischen Vielfalt.

Tabelle 7 Genetische Schdtzer fiir den Indikator adaptive genetische Vielfalt.

Schatzer Ref Interpretation Erklarung
e FsrOutlier 2 + Variation </ Mass fiir Loci, welche potentiell adaptive Vielfalt reflektieren.
- Variation X Welche Gene sind zu einem ersten Zeitpunkt (to) unter Selektion?

Welche Gene sind zu einem spateren Zeitpunkt (t;) unter
Selektion? Wie verandern sich die Allel-Frequenzen von Genen

unter Selektion im Verlauf der Zeit (to -> t1)?

e Environmental 26 + Variation </ Mass fir die adaptive genetische Vielfalt, welche mit topo-
Association Analysis - Variation X klimatischen Umweltfaktoren assoziiert ist.
(EAA)

24 (House & Hahn 2017)
25 (Fischer et al. 2011; Fischer et al. 2013; Ahrens et al. 2018)
26 (Rellstab et al. 2015)
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Von den Stakeholdern gaben 70% der Befragten an, dass die Moglichkeit einer Abschatzung der
Anpassungsfahigkeit an zukinftige Umweltveranderungen, wie den Klimawandel, ein wichtiger Grund fiir ein
Monitoring der genetischen Vielfalt ist (Kapitel 5.15). Eine Abschatzung der Anpassungsfahigkeit basiert auf
zahlreichen Annahmen. Pragmatisch kann das Ausmass genetischer Vielfalt an sich als Mass fir die
Anpassungsfahigkeit verwendet werden, da eine hohe genetische Vielfalt vorteilhaft fir die Anpassungsfahigkeit
von Populationen und Arten ist. Ein passender Indikator dafiir ist die effektive Populationsgrdsse (Ne). Im engeren
Sinn kann auch die Veranderung der genetischen Vielfalt an anpassungsrelevanten Genen als Mass fir die
Anpassungsfahigkeit benutzt werden (Tabelle 7). Tabelle 8 zeigt zwei genetische Schatzer, welche als Indikator

fr die Anpassungsfadhigkeit von Populationen und Arten verwendet werden kénnen.

Tabelle 8 Genetische Schdtzer fiir den Indikator Anpassungsfihigkeit.

Schatzer Ref. Interpretation Erklarung
o Ne 27 + N, Uber die Zeit 7 Je grosser die effektive Populationsgrosse (Ne) ist, desto
- Ne (iber die Zeit X grosser ist die genetische Vielfalt und damit auch die

adaptive genetische Vielfalt.

* +Fst oder EAA + Outlier {iber die Zeit”  Veranderung der genetischen Vielfalt an
Outliers - Outlier Giber die Zeit X  anpassungsrelevanten  Genen als Mass fir die

Anpassungsfahigkeit.

5.8 Kriterienliste fir die Artenauswahl

Flr ein Monitoring der genetischen Vielfalt ist einerseits eine reprdsentative Artenauswahl wichtig, andererseits
muss es auch moglich sein, diese Arten mit den zur Verfliigung stehenden, zeitlichen und finanziellen Mitteln zu
untersuchen. Da Sammel- und Sequenzierkosten mit der Anzahl Arten steigen (Kapitel 5.13) erachten wir 50
Arten als eine ausreichend reprasentative und realisierbare Anzahl. Aus Tabelle 10 wir ersichtlich, dass damit
zahlreiche wichtige Organismengruppen abgedeckt werden kénnen. Die folgenden Kriterien wurden fiir die
Artenauswahl berticksichtigt:

o Die drei grossen Reichen —Tiere, Pflanzen und Pilze sind vertreten

e Alle Hauptlebensraumtypen (TypoCH) sind berlicksichtigt (BAFU 2019)

e Alle Biotope von nationaler Bedeutung sind beriicksichtigt

e Alle biogeographische Regionen der Schweiz sind vertreten (BAFU 2001)

e Eswerden seltene, mittel-hdufige und haufige Arten untersucht

e Rote Liste Arten (BAFU 2010a) und national prioritdre Arten (BAFU 2010b, 2019) sind einbezogen

e Im Naturschutz besonders oft verwendete Gruppen sind besonders berlicksichtigt (z.B. Insekten,

Amphibien, Pflanzen der Trockenwiesen)

e Wahrscheinlich vom Klimawandel betroffene Arten (Ab- oder Zunahme) sind vertreten

27 (Petkova et al. 2015; Al-Asadi et al. 2019; Ryman et al. 2019)
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e Emblematische Arten sind eingeschlossen um die Akzeptanz und das Interesse an einem Monitoring der
genetischen Vielfalt in der Offentlichkeit zu erhéhen
e Nach Moglichkeit werden Synergien mit anderen nationalen Monitorings angestrebt

e Genomgrosse und Verfiigbarkeit eines Referenz-Genoms sind bericksichtigt

Flechten, auch wenn sie wichtige Indikatoren fiir Umweltbedingungen sind, wurden ausgeschlossen, da

genomische Analysen fiir symbiontische Arten aufwandig sind.

5.9 Vorschlag Artenauswahl

Damit Sequenzier- und Sammelkosten genauer abgeschatzt werden kdnnen, muss eine provisorische
Artenauswahl getroffen werden. Die Arten wurden mit Hilfe von Experten und Stakeholdern (Kapitel 4.2) sowie
auf Grund eigener Erfahrungen ausgewadhlt. Die Artenauswahl ist zeitaufwandig und komplex, da viel Punkte
beritcksichtig werden miissen (Kapitel 5.2, 5.8) Die provisorische Liste (Tabelle 9) dient daher nur als
Diskussionsgrundlage. Sie kann und muss bei Beginn eines allfélligen genetischen Monitorings angepasst werden.

Da die Kosten eines Monitorings der genetischen Vielfalt direkt mit der Genomgrdsse der untersuchten
Organismen in Zusammenhang stehen, kdnnen (zurzeit) nur Organismen mit Genomgréssen unter 5 Gb effizient
untersucht werden. Die durchschnittliche Genomgrdsse der 50 ausgewahlten Arten, von welchen es eine
Schatzung der Genomgrésse gibt, ist 1.4 Gb. Fiir die Berechnung der Kosten eines genetischen Monitorings
wurde mit einer durchschnittlichen Genomgrésse von 1.5 Gb gerechnet (Kapitel 5.13).

Fir den Natur- oder Artenschutz in der Schweiz wichtige Organismen, deren Genome grdsser als 5 Gb sind,
koénnten in einem ersten Monitoring bereits gesammelt werden und erst zu einem spateren Zeitpunkt, wenn die
Sequenzierkosten weiter gesunken sind, im Labor analysiert werden. Zu diesen Organsimen gehéren
insbesondere Amphibien wie Bombina variegata (Gelbbauchunke; >7 Gbp), Salamandra salamandra
(Feuersalamander; >27 Gbp), Triturus cristatus (Kammmolch; 25 Gbp) oder Alytes obstetricians
(Geburtshelferkrote; 25 Gbp), sowie Nadelbdume wie Taxus baccata (Eibe; 10.8 Gbp), Abies alba (Weiss-Tanne;
17 Gpb), Picea abies (Gemeine Fichte; 19.6 Gbp) und Pinus cembra (Arve; 29 Gbp), aber auch Orchideen wie
Cypripedium calceolus (Frauenschuh; 32 Gbp).

Tabelle 9 Provisorische Liste der 50 Arten, welche in einem Monitoring der genetischen Vielfalt in der Schweiz untersucht
werden kénnten. Abkiirzungen: TWW = Trockenwiesen und Weiden; CR = vom Aussterben bedroht; EN = stark gebdrdet; VU =

verletzlich; NT = Vorwarnliste.

Art Lebensrdume Rote Liste Genom Grosse (Gb)
Arabis alpina (Gewohnliche Alpen-Gansekresse) Gebirge 0.40
Carex davalliana (Davalls Segge) Flachmoore 0.35
Dianthus carthusianorum (Gewdhnliche Kartduser-Nelke) TWW 0.60
Drosera rotundifolia (Rundblattriger Sonnentau) Hochmoore NT 0.90
Dryas octopetala (Silberwurz) Gebirge 0.60
Eriophorum vaginatum (Scheidiges Wollgras) Hochmoore NT 0.40
Gentiana pneumonanthe (Lungen-Enzian) Flachmoore VU 2.50
Gymnadenia conopsea (Langspornige Handwurz) TWW, Flachmoore, lichter Wald, Geblische 4.00
Leontopodium alpinum (Edelweiss) TWW, Gebirge 1.80
Littorella uniflora (Strandling) Seeufer EN 1.07
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Primula veris s.l. (Gewdhnliche Frihlings-Schliisselblume) TWW, lichter Wald, Geblsche 0.49

Rhododendron ferrugineum (Rostblattrige Alpenrose) Gebirge 0.74

Salvia pratensis (Wiesen-Salbei) TWW, Landwirtschaftsland 0.46

Silene exscapa (Silikat-Polsternelke) Gebirge 1.50
Utricularia minor (Kleiner Wasserschlauch) Flachmoore, stehende Gewasser VU 0.19
Baume*
Acer platanoides (Spitzahorn) Schattiger Wald 0.70

Fagus sylvatica (Rot-Buche) Schattiger Wald 0.54

Salix alba (Silberweide) Auen 0.36
Moose
Scorpidium scorpioides (Echtes Skorpionsmoos) Flachmoore VU nicht bekannt
Sphagnum magellanicum (Mittlere Torfmoos) Hochmoore NT 0.40
Pile
Auricularia auricula-judae (Judasohr) Wald, Gebuische 0.1
Cantharellus cibarius (Eierschwamm) Schattiger Wald 0.1
Fomitopsis pinicola (Rotrandiger Baumschwamm) Schattiger Wald 0.1
Insekten
Formica rufa (Rote Waldameise) Wald, Geblische NT 0.39
Lasioglossum calceatum (Furchenbiene) TWW, Landwirtschaftsland nicht bekannt
Leucorrhinia pectoralis (Grosse Moosjungfer) Flachmoore CR nicht bekannt
Nemurella pictetii (Steinfliege) Fliessgewasser nicht bekannt
Oreina speciosa (Blattkafer) Gebirge 0.99

Papilio machaon (Schwalbenschwanz) TWW, Gebirge, Landwirtschaftsland 0.30
Polyommatus damon (WeiRdolch-Blauling) TWW nicht bekannt
Stenobothrus lineatus (Heidegrashiipfer) TWW nicht bekannt

2Zygaenda filipendulae (Sechsfleck Widderchen) Flachmoore nicht bekannt

Eresus kollari (Rote Rohrenspinne) TWW 1.20

Gammarus fossarum (Bachflohkrebs) Fliessgewdsser 2.17

Zebrina detrita (Marzenschnecke) TWW VU nicht bekannt

Anguis fragilis / A. veronensis (Blindschleiche) Lichter Wald, Gebtsche, Siedlung 3.00
Vipera berus (Kreuzotter) Gebirge EN 2.00

Bufo calamita (Kreuzkrote) Amphibienlaich-, stehende Gewasser EN 4.50
Hyla arborea (Europadischer Laubfrosch) Amphibienlaich-, stehende Gewasser EN 5.00

Talpa europaea / T. caeca (Europiischer und Blind-

Maulwurf) Landwirtschaftsland LC/NT 2.5
Capreolus capreolus (Reh) Wald, Landwirtschaftsland nicht bekannt
Lepus europeaeus (Feldhase) Wald, Gebische, Landwirtschaftsland VU 3.30
Myotis myotis (Grosses Mausohr) TWW, Landwirtschaftsland VU 2.30
wegel
Milvus milvus (Rotmilan) Landwirtschaftsland 1.50
Passer domesticus (Haussperling) Siedlung 1.30
Alauda arvensis (Feldlerche) Landwirtschaftsland NT nicht bekannt
Montifringilla nivalis (Schneesperling) Gebirge nicht bekannt
Fische
Chondrostoma nasus (Nase) Fliessgewdsser CR 1.38
Salmo trutta (Forelle) Fliessgewadsser, stehende Gewdsser NT 2.30
Thymallus thymallus (Asche) Fliessgewadsser, stehende Gewdsser VU 2.10

* Baume werden separat aufgefiihrt wegen ihrer Bedeutung in der Waldwirtschaft. Biume haben wegen ihrer langen
Generationszeit den Vorteil, dass alte und junge Baume gesammelt werden kénnen und so ein retrospektiver Ansatz moglich
st.

Tabelle 10 zeigt eine Zusammenfassung der Anzahl Arten, welche pro Organismengruppe gesammelt werden
und wie viele dieser Arten «weit verbreitete», «auf gewisse Regionen beschrdankte» oder «selten» Arten sind.
Die Zuordnung basiert auf Tabelle 9. An Hand von Tabelle 10 wurden die Sequenzier- und Sammelkosten

berechnet (Kapitel 5.13).
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Tabelle 10 Anzahl der zu untersuchenden Arten pro Organismengruppen und deren geschdtzte Héufigkeit in der Schweiz. Die

Hdufigkeitszuordnung basiert auf der provisorischen Liste zur Artenauswahl (Tabelle 9).

Auf gewisse
Regionen
Weit verbreitet  beschrankt Selten
Gefasspflanzen 5 6 4
Baume 1 1
Moose 0 1 1
Pilze 1 1 1
Insekten 3 3 3
Spinnen 0 0 1
Krebse 1 0 0
Weichtiere 0 1 0
Reptilien 1 1 0
Amphibien 0 1 1
Sdugetiere 0 4 0
Vogel 1 2 1
Fische 1 1 1

5.10 Retrospektives Monitoring fiir ausgewahlte Arten

Angesichts des Reichtums an Proben, die in naturwissenschaftlichen Sammlungen und Museen der Schweiz
archiviert sind, konnen vergleichende genomische Analysen historischer und heutiger Proben die Verdnderungen
der genetischen Vielfalt in Populationen und Arten wahrend der letzten 100 bis 150 Jahre aufzeigen (Kapitel 2.4;
Kousathanas et al. 2017; Diez-del-Molino et al. 2018; Bi et al. 2019; Billerman & Walsh 2019; Ewart et al. 2019;
Tsai et al. 2019; van der Valk et al. 2019). Im Weiteren kdnnen dabei genetische Indikatoren getestet und
weiterentwickelt werden, welche im Monitoring der heutigen genetischen Vielfalt verwendet werden. Die
Sammlungsinitiative der Akademie der Naturwissenschaften (SCNAT?®) hebt die Wichtigkeit von
naturwissenschaftlichen Sammlungen hervor. Diese Sammlungen helfen, die Vergangenheit und Gegenwart
besser zu verstehen und bilden eine Grundlage fiir Zukunftsprognosen (SCNAT 2019).

Wir schlagen vor, dass 10 der 50 vorgeschlagenen Arten (Tabelle 9) auch retrospektiv untersucht werden. Je
nach Verfligbarkeit von Proben in Sammlungen und Museen werden jeweils 100 Individuen aus zwei
unterschiedlichen Zeithorizonten untersucht, zum Beispiel Proben, die vor 50 und 100 Jahre gesammelt wurden.
Damit wiirde eine retrospektive Analyse Information von 10 Arten und insgesamt ca. 2'000 Individuen liefern.
Um die Moglichkeit eines solchen retrospektiven Monitorings abzuschatzen, haben wir Expert*innen angefragt,
von welchen Arten sie eine grossere Anzahl Proben in Ihren Sammlungen haben und ob sie diese fiir genetische

Analysen zur Verfligung stellen wiirden (Kapitel 4.2). Die Herbarien und Sammlungen waren generell sehr

28 https://naturalsciences.ch/organisations/scnat/publications/swiss_academies reports/109849-national-

significance-of-natural-history-collections-in-switzerland
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interessiert an einer Zusammenarbeit und wirden ihre Proben zur Verfligung stellen. Die Kosten fiir ein
retrospektives Monitoring sind in Fehler! Verweisquelle konnte nicht gefunden werden. ersichtlich.
Mogliche Arten, die sowohl fiir ein Monitoring der genetischen Vielfalt (Tabelle 9), als auch fiir ein

retrospektives genetischen Monitoring infrage kommen, sind in Tabelle 11 aufgelistet.

Tabelle 11 Arten, welche fiir ein retrospektives Monitoring der genetischen Vielfalt infrage kommen.

Art Lebensraume Rote Liste Genomgrosse (Gb) Probenumfang

Dianthus carthusianorum (Gewohnliche Kartauser-Nelke) TWW 0.60 >1'200
Eriophorum vaginatum (Scheidiges Wollgras) Hochmoore NT 0.40 >700
Rhododendron ferrugineum (Rostblattrige Alpenrose) Gebirge 0.74 >1'100

Fagus sylvatica (Rot-Buche) Schattiger Wald 0.54 >800

Cantharellus cibarius (Eierschwamm) Schattiger Wald 0.1 ??

Formica rufa (Rote Waldameise) Lichter Wald, NT 0.39 ca. 3'000
Gebiische
Lasioglossum calceatum (Furchenbiene) .TWW’ nicht bekannt ca. 230
Landwirtschaftsland
2Zygaenda filipendulae (Sechsfleck Widderchen) Flachmoore nicht bekannt ca. 700

Vipera berus (Kreuzotter) Gebirge EN 2.00 >500

Montifringilla nivalis (Schneesperling) Gebirge nicht bekannt ca. 200

Chondrostoma nasus (Nase) Fliessgewasser CR 1.38 ??

5.11 Pilotstudie

Ein Monitoring der genetischen Vielfalt wurde bisher weltweit im hier vorgeschlagenen Umfang noch nie
durchgefiihrt. Die Ausarbeitung des hier vorgestellten Vorschlags basiert darum auf eigener Erfahrung und auf
Abschatzungen von Expert*Innen. Um testen zu kénnen, ob die berechneten Kosten und der Zeitaufwand
realistisch sind, ist eine Pilotstudie mit einer kleineren Anzahl von Arten sinnvoll. Basierend auf einer solchen
Pilotstudie kdnnte das umfangreiche genetische Monitoring besser geplant und die vorgeschlagenen Indikatoren
getestet oder weiterentwickelt werden. Auch kdnnte die Zusammenarbeit mit Umwelt- und Planungsbiiros
ausprobiert werden, um die Kostenschatzung fir das schweizweite Sammeln zu tberprifen. Um moglichst viel
aus einer Pilotstudie zu lernen, sollte die genetische Vielfalt von Arten unterschiedlicher Organismengruppen
untersucht werden sowie flir wenige Arten auch eine retrospektive Analyse erfolgen.

Flr die Pilotstudie wére es weiter hilfreich solche Arten auszuwéhlen, die generell im Artenschutz auf grosses
Interesse stossen und die durch menschenverursachte Effekte wie Klimaerwdarmung, Pestizideintrag,
Habitatfragmentierung oder sonstige Umweltveranderungen beeintrachtigt sind. Wir schlagen deshalb folgende
funf Organismengruppen vor und geben eine Auswahl an moglichen Arten an. Die genaue Artenauswahl misste

zu Beginn einer Pilotstudie konkretisiert werden:
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o Gefasspflanzen: Eriophorum vaginatum (Scheidiges Wollgras) oder Drosera rotundifolia
(Rundblattriger Sonnentau), beides sind Hochmoorarten, welche auf der Roten Liste als NT (near
threatened) aufgelistet sind. Genomgrésse ca. 0.5 oder 1.2 Gb.

o Insekten: Zygaena filipendulae (Sechsfleck Widderchen), Melitaea parthenoides (Westlicher
Scheckenfalter) oder Baetis alpinus (Eintagsfliege, BDM). Die vorgeschlagenen Arten sind an
Feuchtgebiet oder Gewasser gebunden und somit reprdsentative fiir viele Arten. Die Genomgréssen
sind unbekannt, werden aber voraussichtlich zwischen 0.3-1 Gb liegen.

e Weichtiere: Zebrina detrita (Marzenschnecke) ist eine Art, welche in Trockenwiesen und -weiden
vorkommt und auf der Roten Liste als VU (vulnerable) klassiert ist. Die Genomgrdsse ist unbekannt.

e Amphibien: Bufu calamita (Kreuzkréte) oder Hyla arborea (Laubfrosch), sind beides Arten welche auf
der Roten Liste als EN (endangered) aufgelistet sind und im Artenschutz und der WBS eine zentrale
Rolle spielen. Der Lebensraum von Amphibien widerspiegelt Amphibienlaichgewé&sser und stehende
Gewadsser. Das Genom ist mit 5 Gb aber sehr gross.

e Vogel: Die Auswahl der Vogelart soll in enger Zusammenarbeit mit der Vogelwarte Sempach?
durchgefiihrt werden. Mogliche Arten sind: Montifringilla nivalis (Schneesperling), Milvus milvus
(Rotmilan) oder Passer domesticus (Haussperling). Die Arten werden weniger aufgrund spezifischer
Habitatstypen ausgesucht, sondern in Bezug auf positive oder negative Trends der Populationsgrossen.

Die Genomgrodssen liegen zwischen 1-1.5 Gb.

Fir alle hier vorgeschlagen Arten gibt es im Moment keine Referenzgenome, weshalb diese im Zug des
Pilotprojekts erstellt werden mussten (was im Budget beriicksichtig ist; Kapitel 5.13). Amphibien haben alle
grosse Genome (>5 Gb), sind aber fiir den Artenschutz von zentraler Bedeutung, weshalb in der Pilotstudie ein
Amphibium einbezogen werden sollte. In einem retrospektiven Monitoring wirden Eriophorum vaginatum
(Scheidiges Wollgras) und eine der vorgeschlagenen Insektenarten untersucht.

Die anfallenden Kosten fiir eine dreijahrige Pilotstudie wirde sich auf rund 1.2 Mio CHF belaufen (Kapitel 5.13;

Abbildung 9).

5.12 Erhebungszyklus

Wir schlagen fiir ein Monitoring der genetischen Vielfalt einen Finfjahres-Erhebungszyklus vor, so wie er bei
anderen Monitorings des Bundes (z.B. BDM; BAFU 2012) verwendet wird. Dies wiirde bedeuten, dass in jedem
Zyklusjahr 10 Arten genetisch untersucht wiirden und nach finf Jahren der erste Zyklus abgeschlossen ware und
der nachste Zyklus starten wiirde.

Finf Jahre sind eine kurze Zeit, um Veranderung der genetischen Vielfalt feststellen zu kénnen, dies
insbesondere fiir Arten mit langen Generationszeiten. Ein langerer Erhebungszyklus ist aber aus Sicht des
Naturschutzes ein zu langer Zeitraum um allfédllige Massnahmen rechtzeitig ergreifen zu kénnen. Aktuell sind

keinerlei vergleichbare Daten zum Umfang und zur Verdanderung der genetischen Vielfalt in der Schweiz oder

2 https://www.vogelwarte.ch
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weltweit vorhanden. Entsprechend ist es prioritar, entsprechende Daten moglichst schnell erstmals zu erheben.
Sind die ersten zwei bis drei Erhebungszyklen erfolgreich umgesetzt und sind genetische Veranderungen von
Arten und Populationen nur in geringem Umfang erfasst worden, kann der Erhebungszyklus allenfalls auf 10

Jahre erh6ht werden.

5.13 Kostenberechnung

Die Kostenberechnung bezieht sich auf einen Erhebungszyklus von fiunf Jahren und beinhaltet drei
unterschiedliche Varianten sowie eine allfillige dreijahrige Pilotstudie. Die detaillierte Kostenaufstellung wurde
aus komplexitatsgriinden in diesem Bericht weggelassen und wir prasentieren in einer vereinfachten Ubersicht

die Kostenschatzung fur die drei Varianten und die Pilotstudie.

Die folgenden Abbildungen geben einen vereinfachten Uberblick tiber die Kosten der drei Varianten:
1) Variante 1: Ein vollstandiges Monitoring der genetischen Vielfalt von 50 Arten mit Probenahmen,
genetischen Analysen und retrospektiven Analysen wiirde Kosten im Bereich von rund 9.7 Mio CHF fiir einen

Erhebungszyklus generieren. In Abbildung 6 ist eine grobe Aufteilung der Kosten dargestellt.

Meetings:

Retrospektive: 0.9%

11.6%

X
Monitoring der
genetischen Vielfalt: Aufbewahrung:
43.6% 3.39%
Leitung &
Administration:

13.0%

Abbildung 6 Kostenvariante 1: Vollstdndiges Monitoring der genetischen Vielfalt mit retrospektiver Analyse.
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2) Variante 2: Ein Monitoring der genetischen Vielfalt von 50 Arten ohne retrospektive Analysen wiirde Kosten

in der Hohe von rund 8.5 Mio CHF verursachen (Abbildung 7).

Retrospektive: __Meetings:
0%, 1.1%

Monitoring der

genetischen Vielfalt:
49.9%

Aufbewahrung:
3.4%

Abbildung 7 Kostenvariante 2: Vollsténdiges Monitoring der genetischen Vielfalt ohne retrospektive Analyse.

3) Variante 3: Ein Monitoring der genetischen Vielfalt, in welchem zuerst nur Proben von 50 Arten sammeln

wirden und die Sequenzierarbeiten erst zu einem spateren Zeitpunkt, z.B. nach einem zweiten
Erhebungszyklus nach 5 Jahren, ausfiihren wiirden, generiert Kosten im Bereich von rund 3.9 Mio CHF.

Abbildung 8 zeigt eine Ubersicht iiber die Verteilung der Kosten.

Monitoring der Retro;;e@y_ I\gese‘;ngs:
genetischen Vielfalt: - '

v =R

Aufbewahru '
4.4%

Abbildung 8 Kostenvariante 3: umfasst keine Kosten fiir die genetische Analyse der Proben.
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Eine dreijdhrige Pilotstudie ware ideal, um Erfahrungen mit einem genetischen Monitoring zu sammeln
(Kapitel 5.11). Eine solche Pilotstudie mit finf Arten, sowie retrospektiver Analyse von zwei Arten, wiirde rund

1.2 Mio CHF kosten (Abbildung 9).

Meetings &

spez. Auswertunge
4.8%

Aufbewahrung:
1.7%

Monitoring der
genetischen

Vielfalt:
26.5%

Abbildung 9 Kosten fiir eine dreijéihrige Pilotstudie mit 5 Arten, davon zwei auch mit retrospektiven Analysen.

5.14 Projektaufbau, Begleitgruppe und Expertentreffen
Ein moglicher Projektaufbau ist in Abbildung 10 dargestellt. Die vorgestellte Variante basiert auf der Annahme,
dass die ETH Zirich dieses Projekt leitet. Die Begleitgruppe, welche sich einmal jahrlich trifft, wird aus
Teilnehmer*innen des Workshops “Genetic Diversity Monitoring in Switzerland” und fiihrenden Expert*innen
der Schweiz zusammengestellt und sollte die folgenden Kriterien erfillen:

e 2-3 wissenschaftliche Vertreter*innen aus der Schweiz oder dem nahen Ausland

e \Vertreter*innen BAFU

e Vertreter*innen SCNAT oder Forum Biodiversitat

e Vertreter Info Species

e Vertreter*innen von Kantonen (Konferenz der Beauftragten fir Natur- und Landschaftsschutz)

e Vertreter*innen von Museen und wissenschaftlichen Sammlungen

e Vertreter*innen von nationalen Monitorings

e Vertreter*innen des Monitorings genetischer Vielfalt (Leitung und Oberleitung)

Begriissenswert ware auch die wiederholte Organisation eines internationalen Workshops, welcher das Ziel
hat, das Design und die Ergebnisse eines solchen genetischen Monitorings kritisch zu beleuchten und zu
diskutieren. Solche Workshops ergaben auch wichtige Inputs von internationalen Experten*innen und wiirden

die Zusammenarbeit mit dhnlichen Aktivitaten im Ausland sicherstellen.
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Abbildung 10 Mégliches Organigramm eines Monitorings der genetischen Vielfalt (unter der Annahme, dass die ETH Ziirich

das Projekt durchfiihrt).

5.15 Limitationen eines Monitorings der genetischen Vielfalt

Die heutigen genetischen (genomischen) Methoden ermdglichen eine detaillierte Untersuchung der genetischen
Vielfalt von Populationen und Arten. Ein solches Monitoring hat aber Grenzen.

(1) Ein Monitoring wird erst informativ, sobald Messwerte von mehreren Zeitpunkten vorliegen. Erst dann
lassen sich Veranderungen feststellen. Startet man heute ein Monitoring und wiederholt es in finf Jahren, hat
man erst zwei Zeitpunkte, die man miteinander vergleichen kann. Selbst dann sind noch kaum Aussagen zu
langerfristigen Trends moglich.

(2) Im Weiteren sind Verdnderungen der genetischen Vielfalt Gber einen Zeitraum von funf Jahren nur dann
zu erfassen, wenn z.B. demografische Anderungen in den untersuchten Arten stark sind (Hoban et al. 2014). Dies
gilt vor allem fir Arten mit einer ldngeren Generationszeit. Diese Einschrénkung kann teilweise durch ein
retrospektives Monitoring mit historischen Proben aufgehoben werden. Damit liegen schon bei der Ersterhebung

von heutigen Proben Resultate zu Verdanderungen der genetischen Vielfalt vor.
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(3) Ein haufig genannter Grund (der auch in der Stakeholderanalyse genannt wurde; Kapitel 6), weshalb ein
Monitoring der genetischen Vielfalt notig ist, ist eine Erfolgskontrolle von Vernetzungsmassnahmen. Wenn sich
Populationen allerdings genetisch nur wenig voneinander unterscheiden, ist eine solche Erfolgskontrolle, die
zeigt, dass es zur genetischen Mischung der geographisch getrennten Population kommt, schwierig. Ob
Erfolgskontrollen durchgefiihrt werden kénnen, kann bereits anhand der Resultate des ersten Erhebungszyklus
abgeschatzt werden.

(4) Allgemeingultige Schwellenwerte fir die aufgefiihrten Indikatoren existieren nicht. Vielmehr sind diese
Werte artspezifisch und als Einzelwert betrachtet wenig informativ. Wichtige Informationen werden aus dem
Vergleich von Populationen in verschiedenen Situationen gewonnen, z.B. rdumlich vernetzte mit rdumlich nicht-
vernetzte Populationen, kleine mit grossen Populationen. Erst Veranderungen der Indikatoren {iber die Zeit nach
fruhestens zwei Erhebungszyklen liefern dann klare Aussagen zu negativen und positiven Entwicklungen.

(5) Die Genomgrossen einheimischer Organismen unterscheiden sich stark. Das Genom umfasst das gesamte
Erbgut eines Individuums. So ist das Genom der Acker-Schmalwand (Arabidopsis thaliana), einer einjdhrigen
Pflanze, nur 0.12 Milliarden Basenpaare (0.12 Gb) gross (Kaul et al. 2000), wahrend der Feuersalamander
(Salamandra salamandra) eine Genomgrdsse von mehr als 27 Gb aufweist (Rodriguez et al. 2017). Aus diesem
Grund konnen in einem Monitoring zurzeit realistischerweise nur Arten untersucht werden, welche eine
Genomgrosse bis zu 5 Gp haben (Kapitel 5).

(6) Damit man DNA-Proben nehmen kann, missen Organismen gesammelt oder gefangen werden. Es braucht
moglichst frisches und fir die DNA-Analyse gut geeignetes Gewebe. Eine direkte Gewebeentnahme bei Tieren
ist aus Tierschutzgriinden in vielen Fallen nicht angebracht bzw. erlaubt. Es missen deshalb auch nicht-invasive
Sammelmethoden verwendet und getestet werden. Bei diesen minimal oder nicht invasiven Methoden werden
Tiere nicht oder kaum beeintrachtigt (Carroll et al. 2018). Manche dieser Methoden sind bekannt und erprobt
(Jackson et al. 2012; Carroll et al. 2018). So werden beispielsweise bei Reptilien und Amphibien sogenannte
Swabs fiir Abstriche der Mundschleimhaut verwendet (Miiller et al. 2013; Nussberger et al. 2014; Dufresnes et
al. 2019). Dieselbe Methode kann auch bei Fischen, Sdugetieren oder Végeln angewendet werden. Andere nicht-
invasive oder minimal invasive Methoden (zum Beispiele Blut) miissten zuerst getestet werden, da es zurzeit

noch unklar ist, ob diese gentigend DNA fiir die angestrebten Analysen ergeben.

36



6 Stakeholderanalyse

6.1 Einleitung

Im Rahmen der Machbarkeitsstudie fir ein Monitoring der genetischen Vielfalt in der Schweiz wurde auch eine
Stakeholderanalyse durchgefiihrt. Der Einbezug von Stakeholdern, welche von Entscheidungs- und
Entwicklungsprozessen betroffen sind, erhoht die Legitimitat, ermdglicht eine transparentere und effizientere
Kommunikation und kann deshalb die Akzeptanz eines zukiinftigen Monitorings der genetischen Vielfalt erhéhen
(Lindgren & Persson 2010). Demzufolge wurde das Interesse fiir und die Anspriiche an ein Monitoring der
genetischen Vielfalt von relevanten und interessierten Stakeholdern aus Verwaltung, Zivilgesellschaft, Wirtschaft
und Wissenschaft erfasst. Andererseits wurde die Vernetzung der involvierten Stakeholder eruiert. Dadurch
sollte aufgezeigt werden, welche Stakeholder fiir die Ausarbeitung eines genetischen Monitorings als besonders
wichtig wahrgenommen werden und zwischen welchen Stakeholdern bereits Austausch zu diesem Thema
besteht.

Die Erarbeitung der Stakeholderanalyse bestand aus vier aufeinander aufbauenden Arbeitsschritten, welche

in Abbildung 11 dargestellt sind.

4) Auswertung der Daten
Triangulation

/\ Bediirfnisse/Interesse der
of Akteure
1) Identifizierung der _ 2) Experteninterviews — 3) Online Fragebogen
wichtigen Akteure (N =331) e (N=7) (N =144)
M Vernetzung/Relevanz der
Akteure
v

Konsultation innerhalb
Team ETH/WSL

Abbildung 11 Ablauf und Vorgehen der Stakeholderanalyse

Der erste Schritt bestand aus der Identifizierung der Stakeholder, welche an einem Monitoring der
genetischen Vielfalt interessiert sein kénnten. Dabei geht es um Stakeholder aus Politik, Zivilgesellschaft,
Wirtschaft und Forschung, fiir welche ein solches Monitoring eventuell von Relevanz ist. Die Identifizierung
geschah anhand von verschiedenen Dokumenten, wie zum Beispiel der Adressatenliste der Strategie
Biodiversitat Schweiz, sowie verschiedenen Verzeichnissen von Betrieben, welche im Natur- und Umweltschutz
tatig sind. In einem zweiten Schritt wurden mit sieben Experten aus verschiedenen Bereichen (kantonale
Verwaltungen, Umwelt- und Planungsbiiros, Forschung, Bund) Interviews durchgefiihrt. Diese dienten
hauptsachlich der Vorbereitung des Fragebogens fir die Stakeholderanalyse. Es wurden aber auch qualitative
Informationen zu den Bediirfnissen und Interessen der Stakeholder gesammelt, sowie die Liste an relevanten
Stakeholdern fiir die Umfrage tberprift. Abschliessend wurde im dritten Schritt ein Fragebogen entworfen, um
die Bediirfnisse und Interessen von moglichst vielen Stakeholdern systematisch abzufragen. Zusatzlich diente der
Fragebogen dazu herauszufinden, welche Stakeholder fiir die Erarbeitung eines Monitorings als besonders
wichtig empfunden werden und welche Stakeholder zu diesem Thema bereits miteinander in Kontakt stehen
bzw. Informationen austauschen. Der Fragebogen wurde per E-Mail an jeweils eine Person eines Betriebs,

Instituts oder einer Behorde geschickt, mit der Bitte die Umfrage weiterzuleiten, falls andere Mitarbeiter besser
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Uber das Thema Bescheid wissen. Nach 14 Tagen wurde ein Erinnerungsmail an diejenigen Betriebe etc.
geschickt, welche die Umfrage noch nicht ausgefiillt hatten. Die Datenerhebung wurde nach 24 Tagen
abgeschlossen.

Im vierten Schritt wurden die gesammelten Daten zusammen mit den Resultaten aus den Experteninterviews
ausgewertet und analysiert. Die Auswertungen sind in zwei Teile gegliedert. Im ersten Teil, welcher die
Bedirfnisse und das Interesse der Stakeholder abdeckt (Kapitel 6.3 — 6.7), werden zuerst deren Einschatzungen
zur Bedeutung der genetischen Vielfalt und zur Wichtigkeit eines Monitorings zusammengefasst. Danach folgt
die Auswertung der Antworten zu moglichen praktischen Anwendungsbereiche fir ein Monitoring und
Wichtigkeit verschiedener Indikatoren. Abschliessend werden die Vorstellungen der Stakeholder zum Aufbau
eines genetischen Monitorings aufgezeigt und diskutiert. Der zweite Teil (Kapitel 6.8) prasentiert die Vernetzung
der verschiedenen Stakeholder und die Stakeholder, die fiir die Erarbeitung eines genetischen Monitorings als

besonders wichtig angesehen werden.

6.2 Datenauswertung und Analyse

Um die Daten auszuwerten wurde eine Einteilung der Stakeholder nach Gesellschaftssystem vorgenommen
(Abb. 12; Ingold et al. 2016). Innerhalb dieses Systems geht es zum einen um die Vertreter aus Politik und
Verwaltung, welche eine gewisse Politik (Policy) veranlassen bzw. ausarbeiten und sich im politisch-
administrativen System befinden. Zum anderen gibt es eine Vielzahl von Stakeholdern, die im
Interessensvermittlungssystem aktiv werden. Nebst den Kantonen, die mit dem Bund interagieren, kdnnen auch
die Forschung sowie Stakeholder aus dem Wirtschafts- und Zivilgesellschaftssystem in der
Interessensvermittlung aktiv sein. Abbildung 12 zeigt die verschiedenen Stakeholdertypen im jeweiligen System.
Im Anhang findet sich die gesamte Liste der identifizierten Stakeholder, inklusive dem zugeordneten

Gesellschaftssystemen (Kapitel 10; Tabelle 14).

Politisches System

Interessensvermittlungssystem Politisch — administratives System
- Forschung (Unis, Fachhochschulen)
- Kantonale und Stadtische Verwaltungen Bund (BAFU, BLW)

(Natur & Landschaft, Wald, Jagd & Fischerei)

Wirtschaftssystem Zivilgesellschaft
- Umwelt — und Planungshiiros < Vereine/NGOs
Sammlung/Beratung/Vermittlung

Abbildung 12 Einteilung der Stakeholder nach Gesellschaftssystemen (nach Kriesi, 1980)
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Tabelle 12 Riicklauf Fragebogen nach Stakeholdertyp

Akteurstyp
identifiziert | Antworten pro Typ in %
Bund 8 3 38%
Forschung 33 22 67%
Umwelt - und Planungsbiros 72 23 32%
NGOs/Vereine 74 24 32%
Sammlung/Beratung/Vermittlung 47 27 57%
Verwaltung (Kt & Stadt) 97 39 0%
Gesamt 331 138 42%

Tabelle 21 zeigt die Anzahl an Stakeholdern, die pro Typ identifiziert wurden, sowie die Anzahl eingegangener
Antworten. Insgesamt haben 42% der angefragten Stakeholder den Fragebogen ausgefiillt, was im Vergleich zu
dhnlichen Studien ein hoher Wert ist (Braunisch et al. 2012).

Da der Fragebogen hauptsachlich auf die Endnutzer eines Monitorings ausgerichtet war und der Bund die
Rolle der Ausarbeitung Gbernehmen wirde, wird der Stakeholdertyp Bund bei den folgenden Analysen (meist)

ausgeschlossen.

6.3 Wichtigkeit der Biodiversitat und der genetischen Vielfalt

6.3.1 Dringlichkeit von Umweltproblemen
Von den Umfrageteilnehmern empfanden fast 90% den Verlust der Biodiversitat als ein sehr dringendes Thema

(Abbildung 13). Auch der Klimawandel wurde von beinahe 70% der Teilnehmenden als sehr dringend

% der Befragten

0 20 40 60 80 100
| | | | | |

Biodiversitat

Klimawandel

Gewadsserverschmutzung

Bodendegradierung

Luftverschmutzung

0 20 40 60 80 100
Dgar nicht dringend .eher dringend
[CJeher nicht dringend [l sehr dringend
Dwenig dringend

Abbildung 13 Bewertung der Dringlichkeit von Umweltproblemen
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wahrgenommen, wahrend Gewasserverschmutzung, Bodendegradierung und Luftverschmutzung als deutlich
weniger dringend eingestuft wurden.

Die hohe Dringlichkeit des Themas Biodiversitat |dsst sich damit erkldren, dass die identifizierten Stakeholder
in einem verwandten Themenbereich tatig und bezlglich Biodiversitat sensibilisiert sind. Die von Braunisch et al.
(2012) durchgefiihrte Befragung zum Thema wichtiger Forschungsfragen im Gebiet der Biodiversitat hatte ein
sehr ahnliches Zielpublikum. Dabei wies die Problematik des Klimawandels noch einen sehr geringen Stellenwert
auf: Von 44 Forschungsfragen, welche von den Teilnehmenden nach Wichtigkeit sortiert worden waren, wurden

die zwei Fragestellungen zum Thema Klimawandel einmal auf Rang 32 und einmal auf Rang 43 genannt.

6.3.2  Wichtigkeit der genetischen Vielfalt

In einer weiteren Frage wurde konkret die Bedeutung der genetischen Vielfalt im Vergleich zu den anderen
Ebenen der Biodiversitat (Vielfalt der Arten, Lebensrdume und Wechselwirkungen) abgefragt. Die
Umfrageteilnehmer wurden aufgefordert, eine Rangfolge der vier Ebenen der Biodiversitit betreffend ihre
Wichtigkeit zu erstellen (Rang 1 = am wichtigsten; Rang 4 = am wenigsten wichtig). Tabelle 13 zeigt den
Mittelwert und den Modus der verteilten Range fiir die vier Ebenen. Am haufigsten wurde fiir die genetische
Vielfalt Rang 3 vergeben und der Mittelwert ist im Vergleich zu den anderen Ebenen mit einem mittleren Rang

von 3.2 tief.

Tabelle 13 Modus und Mittelwert der Ebenen der Biodiversitdt

Vielfalt der Vielfalt der Genetische Vielfalt Vielfalt der
Arten Lebensrdaume Wechselwirkungen
Mittelwert 2.3 1.6 3.2 3.0
Modus 2 1 3 4

Die Reihenfolge der Modus-Werte entspricht der gleichen Reihenfolge (1. Vielfalt der Lebensraume 2. Vielfalt
der Arten, 3. Genetische Vielfalt, 4. Vielfalt der Wechselwirkungen). Diese wurde von 22% der Teilnehmenden

so angegeben.
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Abbildung 14 Rangverteilung der genetischen Vielfalt nach Stakeholdertyp

Abbildung 14 zeigt auf, welchen Rang die verschiedenen Stakeholdertypen jeweils fir die genetische Vielfalt
vergeben haben. Gesamthaft sind es knapp 20% der Stakeholder, die der genetischen Vielfalt Rang 1 oder 2
verliehen. Bei den Gruppen Forschung und Sammlung/Bildung/Vermittlung haben Giberdurchschnittlich viele der
Befragten der genetischen Vielfalt diese Range verteilt.

Die Moglichkeit, die gewahlte Reihenfolge zu kommentieren, wurde von vielen Teilnehmenden der Umfrage
genutzt. Dabei empfanden viele Teilnehmenden die Aufgabe, ein Ranking zu den verschiedenen Ebenen der
Biodiversitat zu erstellen, als schwierig oder nicht sinnvoll, weil sich die Ebenen gegenseitig beeinflussten. Andere
erklarten die tiefere Bewertung der genetischen Vielfalt damit, dass Investitionen in die Vielfalt von
Lebensraumen oder Arten sich auch positiv auf die genetische Vielfalt auswirken oder dass bei stabilen
Populationsgréssen die genetische Vielfalt nicht gefahrdet sei.

Auch die Interviewpartner empfanden die Aufgabe der Rangvergabe als schwierig. Sie waren sich jedoch einig,
dass der genetischen Vielfalt im Vergleich zur Vielfalt der Arten oder der Vielfalt der Lebensraume bisher weniger
Beachtung und Ressourcen gewidmet wurde. Viele der Interviewpartner zeigten sich zudem besorgt Uber die
fehlende Evidenzgrundlage und erkldrten, dass Handlungsempfehlungen fiir die Férderung der genetischen
Vielfalt momentan haufig auf Einschatzungen beruhten und man meist erst Gber die genetische Verarmung einer

Art Bescheid wisse, wenn es zu spat sei.

6.3.3  Wichtigkeit der genetischen Vielfalt im Arbeitsalltag

In einem weiteren Schritt wurden die Teilnehmenden der Umfrage gefragt, inwiefern die Verwendung von
genetischen Daten in ihrem Arbeitsalltag eine Rolle spielt. Zuerst sollten sie angeben, in wie vielen Projekten
genetische Daten theoretisch relevant sind und anschliessend, in wie vielen Projekten solche Daten zurzeit in der
Praxis genutzt werden. Abbildung 15 und Abbildung 16 zeigen die Resultate zu diesen zwei Fragen, unterteilt

nach Stakeholdertyp.
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Der Vergleich der zwei Abbildungen verdeutlicht, dass der theoretische Bedarf an genetischen Daten um
einiges hoher ist als der heutige tatsachliche Gebrauch in der Praxis. Die Mehrheit der Teilnehmenden hat
angegeben, dass in bis zu 30% ihrer Projekte und Aufgaben genetische Daten theoretisch relevant waren und
41% haben angegeben, dass solche Daten in 50% bis 90% ihrer Projekte relevant waren. Verglichen dazu haben
aber mehr als 60% der Teilnehmenden angegeben, genetische Daten in weniger als 10% der Projekte und
Aufgaben tatsachlich zu nutzen. Der Anteil derjenigen, die zwischen 50%-90% angegeben haben, reduziert sich
bei dieser Frage auf 21%. Es zeigt sich also eine deutliche Diskrepanz zwischen der gewiinschten
Datenverfligbarkeit, der tatsachlichen Verfligbarkeit und dem Gebrauch von genetischen Daten. Diese
Diskrepanz ist jedoch nicht fiir alle Stakeholdertypen gleich gross. Am grossten ist sie flir Verwaltungen sowie

Umwelt- und Planungsbiiros, wahrend sie in der Forschung vergleichsweise klein ist.
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6.4 Grinde fur ein Monitoring der genetischen Vielfalt

In einem nachsten Schritt wurde genauer untersucht, weshalb die Stakeholder und Interviewpartner ein
Monitoring der genetischen Vielfalt als wichtig empfinden. Abbildung 17 zeigt die Resultate. Da sich keine
deutlichen Unterschiede zwischen den Stakeholdertypen zeigten, werden letztere in dieser Abbildung nicht

unterschieden.

100

% der Befragten

Abbildung 17 Hdufigkeit der genannten Griinde fiir ein Monitoring der genetischen Vielfalt.

Mehr als 50% der Befragten gaben an, dass die Anpassungsfahigkeit fir die Zukunft, die Vernetzung von
Populationen, das Langzeit-Uberleben einer Art und die Anpassungsfihigkeit an Klimaverinderungen wichtige
Griinde firr ein Monitoring der genetischen Vielfalt sind. Die Teilnehmenden hatten auch die Moglichkeit, andere
Griinde zu nennen. Dabei wurden unter anderem das Langzeit-Uberleben von Populationen oder das Aufdecken
von kryptischen Arten angefiihrt. Im Gegensatz zur Online-Umfrage wurde die Relevanz der genetischen Vielfalt
im Zusammenhang mit der Anpassung an Klimaveranderungen nur von einem Interviewpartner von sich aus
erwdhnt. Auf Nachfrage jedoch antwortete der Grossteil, dass der Zusammenhang zwischen der genetischen
Vielfalt und der Anpassungsfahigkeit an Klimaveranderungen eine sehr spannende Forschungsfrage ist, in der
Praxis aber noch nicht relevant sei, da die Kenntnisse Uber die Zusammenhdnge fehlen. Ein langjahriger
Naturschutzexperte erklarte zum Beispiel, dass das Wissen, dass sich eine Art nicht an héhere Temperaturen
anpassen kann, im Naturschutz nicht direkt eine Handlung ausldse. Dies flihre auch zu weiteren Fragen, zum
Beispiel wie viel Intervention im natirlichen System toleriert werden solle. Hier unterschieden sich Antworten in
Bezug auf bewirtschaftete und natiirliche Flachen. In der Landwirtschaft und Fischerei oder im Wald kénne das

Wissen Uber die Anpassungsfahigkeit fiir Besatz, Anpflanzung oder Zucht gebraucht werden. Grundsatzlich
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waren sich alle Interviewpartner einig, dass zuerst mehr Forschung notig sei, um die Zusammenhange besser zu

verstehen. Erst dann sei es moglich, konkrete Handlungsempfehlungen flr die Praxis abzuleiten.

6.5 Anwendungsbereiche Monitoring und wichtige Indikatoren

In einem nachsten Schritt wurde abgefragt, fir welche praktischen Anwendungsbereiche die Stakeholder ein
solches Monitoring nutzen wirden. Abbildung 18 zeigt die Resultate. Wie durch die Aufteilung nach
Stakeholdertyp ersichtlich wird, sind die Praferenzen relativ dhnlich. Eine Ausnahme bilden die Verwaltungen,
welche Anpflanzung tiberdurchschnittlich haufig angewahlt haben. Eine mogliche Erklarung dafir sind aktuelle
Debatten; beispielsweise die zurzeit auf kantonaler Ebene aktiv diskutierte Herkunft von Saatgut (Bosshard et al.
2015).
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Abbildung 18 Hdufigkeit der genannten Anwendungsbereiche genetischer Information

Die Uberpriifung von Vernetzungsmassnahmen wurde von {iber 70% der Teilnehmenden als gewiinschter
Anwendungsbereich angewahlt und sticht damit deutlich hervor. Hingegen wurde die Bestimmung der
Auswirkungen der Zersiedlung nur von rund 30% der Stakeholder ausgewahlt. In einem Interview mit einem
Vertreter eines Kantons wurde genau dieses Beispiel diskutiert. Der Interviewpartner erkldrte anhand der
Vernetzung die Wichtigkeit von Erfolgskontrollen fiir die Schaffung von positiven Beispielen (z.B.
Wildtierkorridore ermoglichen Austausch) im Gegensatz zum Problemnachweis (z.B. Strasse reduziert
Austausch). Ein weiterer in der Umfrage haufig genannter Anwendungsbereich ist die Umsetzung der Strategie
Biodiversitat Schweiz (BAFU 2012), welche von mehr als 50% der Befragten angewahlt wurde.

Die Befragten hatten auch die Moglichkeit, zusatzliche Anwendungsbereiche zu nennen. Beispiele fir weitere

genannte Anwendungsbereiche sind die Identifikation von Hybridisierung (z.B. Wildkatze vs. Hauskatze), die
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Feststellung ob eine Art einheimisch oder invasiv ist, die ex-situ Vermehrung und die Wiederansiedlung von
seltenen Pflanzenarten. Dass viele Befragte weitere Bereiche genannt haben, zeigt, dass konkrete Vorstellungen

dariber bestehen, was ein Monitoring der genetischen Vielfalt abdecken sollte.

Abbildung 19 zeigt die am meisten

gewahlten Indikatoren, die ein 1007
genetisches  Monitoring  erbringen ;90 807
sollte. Da keine deutlichen § 607
Unterschiede zwischen den 'E: 4077
Stakeholdertypen zu erkennen waren, T 20

o

werden letztere in dieser Abbildung
nicht unterschieden. Auch bei der Frage
nach den Indikatoren sticht die

Vernetzung zwischen Populationen

hervor. Grundsatzlich wurden aber alle

Abbildung 19 Hdufigkeit der genannten Indikatoren
vier vorgeschlagenen Indikatoren von
mindestens 50% der Befragten als wichtig bezeichnet. Die vier vorgeschlagenen Indikatoren wurden jeweils auch
in den Interviews genannt. Zusatzliche Indikatoren, welche in der Umfrage erwahnt wurden, sind zum Beispiel
Grenzwerte fiir die Uberlebensfihigkeit von Arten oder Populationen in einem Kanton.

Sowohl bei der Frage nach den Anwendungsbereichen als auch bei der Frage nach Indikatoren konnte
beobachtet werden, dass die Unterscheidung zwischen genetischem Nachweis von Arten (Barcoding) und einem
Monitoring der genetischen Vielfalt fir die Teilnehmenden der Umfrage nicht eindeutig war. Einige der zusatzlich
genannten Anwendungsbereiche und Indikatoren bedingen einen genetischen Artnachweis und sind nicht
Bestandteil eines Monitorings der genetischen Vielfalt Gber die Zeit. Diese Beobachtung verdeutlicht, wie wichtig

eine transparente Kommunikation Gber die moglichen Anwendungsbereiche eines genetischen Monitorings sind,

damit im Ausarbeitungsprozess keine nicht erfiillbaren Erwartungen entstehen.

6.6 Relevanz eines genetischen Monitorings

Wahrend in der Umfrage einzelne Elemente der Relevanz eines genetischen Monitorings (Wichtigkeit der
genetischen Vielfalt, Griinde flr ein Monitoring etc.) abgefragt wurden, wurde in den Interviews gemeinsam mit
den Interviewpartnern ein Fazit gezogen. Dabei wurden folgende Griinde fiir oder gegen ein Monitoring genannt:
Griinde fiir ein Monitoring

e Momentan fehlende Evidenzgrundlage

e Genetische Vielfalt ist Hauptliicke im bestehenden Monitoringsystem

e Relevanz fiir Durchfilhrung von Erfolgskontrollen (z.B. Uberpriifung der Effekte von

Vernetzungsmassnahmen)
e  Ermoglicht verbesserte Allokation von finanziellen Ressourcen, z.B. ermdglichen Informationen dazu,

welche Arten iberlebensfahig sind, eine effizientere Verteilung von Geldern im Artenschutz
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e  Ermoglicht, genetische Verarmung zu erkennen und zu reagieren, bevor eine Art kurz vor dem

Aussterben steht (Friihwarnsystem)
Griinde gegen ein Monitoring

e Ausarbeitung ist mit hohen Kosten verbunden

e Kantone haben nicht genug zeitliche und finanzielle Ressourcen, um in die Entwicklung eines
Monitorings einbezogen zu werden

e Barrieren im Vollzug (bei den Kantonen) sind zurzeit zu gross und missen erst abgebaut werden

e Gefahr, dass in einem Monitoring viele Daten generiert werden, welche von der Praxis nicht genutzt

werden

6.7 Aufbau Monitoring

Dieses Kapitel behandelt die Meinungen der Stakeholder zum Aufbau eines moglichen Monitorings. Dabei geht
es zum einen darum, zu beantworten, welche Arten die Stakeholder als relevant erachten und zum anderen, wie
sie sich ein Monitoring der genetischen Vielfalt generell vorstellen. Ausserdem wird diskutiert, ob sich die
Stakeholder eine Mitarbeit bei der Ausarbeitung eines Monitorings vorstellen kénnten und wenn ja, in welcher

Form.

6.7.1 Auswahl von Arten
Welche Artengruppe von wie vielen Stakeholdern als relevant fiir ein Monitoring der genetischen Vielfalt

empfunden werden, zeigt Abbildung 20.
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Abbildung 20 Anzahl Nennungen pro Artengruppe
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Amphibien und Insekten sind klar die beiden am haufigsten genannten Gruppen (> 70%), gefolgt von
Samenpflanzen, Fischen und Sdugetieren (jeweils noch von mindestens 50% der Teilnehmenden genannt). Viele
der anderen Organismengruppen (von Krebstieren bis Plattwiirmer) wurden nur von 20% oder weniger der
Befragten genannt.

Bei diesem Resultat wird vermutet, dass das aktuelle Zeitgeschehen die Auswahl beeinflusste. Das
Insektensterben wird zurzeit in Medien, Wissenschaft und Praxis ausfihrlich behandelt und diskutiert. Die
Teilnehmenden erhielten im zweiten Teil der Frage die Moglichkeit, jeweils drei Arten anzugeben, welche sie fiir
ein Monitoring als wichtig empfinden. Wahrend Amphibien haufig genannt wurden (16x), obwohl es nur wenige
Amphibienarten in der Schweiz gibt, war die Anzahl an genannten Insektenarten deutlich kleiner (7x). Am
haufigsten wurden Pflanzen (36x) oder Sadugetiere (17x) genannt. Die am haufigsten genannte Art war der
Laubfrosch (Hyla arborea; 4x).

Grundsatzlich sind die Prédferenzen der verschiedenen Stakeholdertypen &hnlich. Nur die Gruppe
Sammlung/Bildung/Vermittlung ist bei jenen Artengruppen, die von unter 20% der Befragten ausgewahlt
wurden, deutlich Gibervertreten. Diese Gruppe von Befragten scheint ein breiteres und spezifischeres Interesse
an verschiedenen Organismengruppen zu haben oder breitere Artenkenntnisse aufzuweisen, welche auch

unbekanntere Artengruppen umfassen.

6.7.2  Aufbau Monitoring
Im Weiteren wurden die Teilnehmenden der Umfrage sowie die Interviewpartner gefragt, welche weiteren
Faktoren fiir die Entwicklung und Umsetzung eines Monitorings der genetischen Vielfalt berticksichtigt werden

sollten. Abbildung 21 zeigt die Faktoren, welche von den Stakeholdern haufig genannt wurden.

Probensammeln
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Kinftige Bedeutung von Arten e

(Klimawandel) beriicksichtigen

Fragestellung basierend

Abbildung 21 Relevante Faktoren fiir den Aufbau eines genetischen Monitorings gemdss Stakeholdern

Die griinen Pfeile stellen Dimensionen dar, welche laut den Stakeholdern maglichst breit abgedeckt werden
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sollten. Zum Beispiel sollten sowohl seltene als auch haufige Arten, sowie Arten mit hoher oder geringer Mobilitat
in ein Monitoring der genetischen Vielfalt einbezogen werden. Viele Stakeholder fanden es ausserdem wichtig,
dass Synergien mit anderen Monitorings moglichst ausgenutzt werden. Ausserdem solle die Auswahl der Arten
reprasentativ fiir gewisse Lebensrdume oder Okosysteme sein. Viele der Befragten gaben an, dass die Auswahl
der Arten und das Design des Monitorings auf die Beantwortung von aktuellen Fragestellungen ausgerichtet sein
missen. Gleichzeitig wurde angegeben, dass das Monitoring Grenzwerte fiir die Gefahrdung von Populationen
liefern sollte. Ein Frihwarnsystem, wie es Grenzwerte fir gefdhrdete Populationen liefern wiirden, bedarf
allerdings einer viel breiteren Datensammlung als ein genetisches Monitoring liefern kann. Bei der Erfillung der
verschiedenen Anspriiche an ein Monitoring sind somit Zielkonflikte zu erwarten. Abbildung 21 wurde in dieser
Form an einem Workshop im Rahmen der Machbarkeitsstudie diversen Genetik-Experten vorgelegt und als
Grundlage fiir die Diskussion genutzt (Kapitel 4.1). Die Experten empfanden die Faktoren, welche bei der
Entwicklung eines Monitorings beriicksichtigt werden sollten, als relativ vollstandig und entsprechend wurden
nur wenige Ergdnzungen gemacht. Daraus kann geschlossen werden, dass die befragten Stakeholder gut
informiert sind und eine angemessene Vorstellung davon haben, wie ein Monitoring der genetischen Vielfalt
aussehen kénnte.

Die Motivation der Stakeholder an der Ausarbeitung eines Monitorings mitzuarbeiten war hoch. 67% der
Teilnehmer der Umfrage konnen sich vorstellen, bei der Ausarbeitung mitzuarbeiten. Es gibt jedoch Unterschiede
zwischen den Stakeholdertypen (Abbildung 22). Sowohl kantonale und stadtische Verwaltungen als auch NGOs

und Vereine wiesen im Vergleich zu den anderen eine unterdurchschnittliche Bereitschaft zur Mitarbeit auf.

Forschung

Verwaltung (Kt & Stadt)

Beratung/Bildung/Vermittlung

NGOs/Vereine

Umwelt - und Planungsbiiros

% der Befragten

[l Nicht an Mitarbeit interessiert
. An Mitarbeit interessiert

Abbildung 22 Bereitschaft zur Mitarbeit bei einem genetischen Monitoring. Die Zahlen weisen die entsprechenden

Prozentwerte aus. Die schwarze Line ist der Mittelwert (iber alle Gruppen

Diejenigen Befragten, die sich eine Mitarbeit vorstellen kdnnen, sahen ihren Einsatz hauptsachlich beim
Sammeln von Proben, der Auswahl von Zielarten und der Bereitstellung von Daten zur Verbreitung von Arten
(Abbildung 23). Auffallig ist, dass Verwaltungen hauptsachlich angegeben haben, das Einholen von Bewilligungen

zu unterstilitzen. Unter anderer Mitarbeit wurde primar die Mitarbeit in einer Begleitgruppe genannt.
48



- Forschung |:| NGOs/Vereine
-Verwaltung (Kt & Stadt) - Umwelt - und Planungsbiiros
[l samlungen/Bildung/Vermittlung

% der Befragten

Abbildung 23 Mégliche Mitarbeitsbereiche von Stakeholdern

6.8 Wichtige Stakeholder und Netzwerke

Dieses Kapitel zeigt auf, welche Stakeholder von den anderen als besonders wichtig empfunden wurden und
welche Stakeholder hdufig als Kontaktpartner zum Thema genetische Vielfalt genannt wurden. Es basiert
ausschliesslich auf den Ergebnissen der Umfrage. Die Teilnehmenden der Umfrage wurden dabei Uber ihre
Beziehungen zu den anderen Teilnehmenden befragt. So wurde zum einen gefragt, welche der Stakeholder sie
als wichtig fiir die Ausarbeitung eines genetischen Monitorings empfinden, zum anderen wurde erhoben, mit
welchen Stakeholdern bereits Informationen zum Thema der genetischen Vielfalt ausgetauscht wurden. Einige
Stakeholder, wie zum Beispiel die Universitiaten oder die kantonalen Fachstellen, wurden dafiir in Gruppen
zusammengefasst. Es wurde also nur gefragt, ob z. B. mit kantonalen Fachstellen fiir Jagd & Fischerei Kontakt

besteht, nicht aber mit welchen Kantonen genau.
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Abbildung 24 Netzwerk der als wichtig empfundenen Stakeholder
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Abbildung 24 stellt dar, welche Stakeholder als besonders wichtig angesehen werden. Die Grosse der Knoten
entspricht der Anzahl Nennungen. Dieses Netzwerk ist deutlich dichter (0.6) als das Netzwerk in Abbildung 25
(0.2), das darstellt, welche Stakeholder mit welchen anderen Stakeholdern bereits in Kontakt sind. Die Dichte
eines Netzwerkes berechnet sich aus der Anzahl Verbindungen zwischen den Knoten, geteilt durch die Anzahl
der theoretisch moglichen Verbindungen im Netzwerk (Borgatti et al. 2018). Der Unterschied in der Dichte der
beiden Netzwerke kann dadurch erklart werden, dass ein Stakeholder, welcher nicht so stark in das Thema
genetische Vielfalt involviert ist, bereits einen Eindruck davon haben kann, welche Stakeholder relevant sind,
ohne dass er sich mit diesen zum Thema ausgetauscht hat. Neben mehreren Abteilungen des BAFUs sind es
insbesondere Stakeholder der Gruppe Sammlung/Bildung/Vermittlung, Forschung und Kantone, welche haufig

als wichtig genannt wurden.

Abbildung 25 zeigt auf, zwischen welchen Stakeholdern Informationen zum Thema genetische Vielfalt
ausgetauscht wurden und welche Stakeholder haufiger in den Informationsaustausch involviert waren. Je grosser
ein Knoten, desto haufiger wurde er von anderen Stakeholdern als Kontakt-Partner genannt.

Im Gegensatz zum Netzwerk der als wichtig empfundenen Stakeholder (Abbildung 24), wurde der
Stakeholdertyp Forschung am haufigsten als Kontaktpartner genannt. Ausserdem sind die Kantone (zumindest
die Abteilungen Natur und Landschaft und Jagd und Fischerei) zentraler als die Abteilungen des BAFUs. Ferner
sind in diesem Netzwerk auch Umwelt- und Planungsbiiros unter den zehn am haufigsten genannten

Kontaktpartnern.
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Abbildung 25 Netzwerk der Kontakt-Partner
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Um die Kommunikationsstrukturen zwischen den verschiedenen Stakeholdertypen besser zu verstehen,
wurde fiir zentrale Typen von Stakeholdern zusatzlich genauer analysiert, mit welchen Stakeholdern sie zum

Thema genetische Vielfalt in Kontakt stehen. Abbildung 25 zeigt eine Ubersicht (ber die wichtigen

A. B.
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Abbildung 26 Uberblick iiber die héufigsten Kontaktpartner der verschiedenen Stakeholdertypen

Kontaktpartner der Forschung, der kantonalen Verwaltungen, der Umwelt- und Planungsbiiros und der
Sammlungen/Museen. Die Prozentangaben geben dabei fiir jede Gruppe an, welcher Anteil der Stakeholder
jeweils mindestens einen Stakeholder der anderen Gruppen als Kontaktpartner genannt haben. Von den
Stakeholdern aus der Forschung (Abbildung 26 A) haben beispielsweise 53% angegeben, dass sie mit
Verwaltungen im Kontakt stehen.

Die Stakeholder aus der Forschung (Abbildung 26 A) tauschten sich am meisten mit Stakeholdern der Gruppe
Sammlung/Beratung/Vermittlung aus und nicht, wie man vielleicht erwarten wiirde, mit anderen Stakeholdern
aus der Forschung. Dies mag daran liegen, dass Forschende fiir Projekte im Bereich der genetischen Vielfalt oft
auf Daten oder Proben angewiesen sind, welche von Stakeholdern der Gruppe Sammlung/Beratung/Vermittlung

bereitgestellt werden. Des Weiteren gibt es generell nicht sehr viele Forschungsgruppen in diesem Bereich,
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weshalb eventuell mehr Kontakt zu anderen forschungsnahen Stakeholdern gesucht wird. Ausserdem zeigen sich
relativ viele Verbindungen zu Stakeholdern aus Verwaltungen oder Bundesamtern, sowie NGOs und Vereinen.
Interessant dabei ist, dass von den Kantonen und den Sammlungen/Museen (Abbildung 26 B, D), jeweils nur ca.
40% angegeben haben, mit Forschenden in Kontakt zu stehen. Nur ein kleiner Teil (12%) der Forschenden
(Abbildung 26 A) tauschte sich hingegen mit Umwelt- und Planungsbiiros aus, von welchen wiederum 44%
angegeben haben, sich mit Forschenden auszutauschen (Abbildung 26 C). Forschende sind folglich aktiv in
Kontakt mit anderen Stakeholdern und werden auch haufig als Kontaktpartner genannt, was nicht der
verbreiteten Vorstellung der «isolierten Forschenden im Elfenbeinturm» entspricht.

Die Kantone tauschten sich aktiv mit anderen Stakeholdern aus der Verwaltung, dem Bund und auch der
Gruppe Sammlung/Beratung/Vermittlung aus (Abbildung 26 B). 53% waren in Kontakt mit NGOs und Vereinen,
was allerdings im Vergleich zu anderen Stakeholdertypen relativ wenig ist.

Bei der Betrachtung der Kontaktpartner der Umwelt- und Planungsbiros (Abbildung 26 C) fallt auf, dass nur
50% der Befragten angegeben haben, mit anderen Umwelt- und Planungsbiros zum Thema genetische Vielfalt
in Kontakt zu stehen, wihrend jeweils tGber 60% angegeben haben, mit NGOs/Vereinen, stadtischen und
kantonalen Verwaltungen, Bundesamtern und Stakeholdern der Gruppe Sammlung/Beratung/Vermittlung zu
kommunizieren. Vermutlich spiegelt sich in dieser Struktur die Profitorientierung der Umwelt-und Planungsbiiros
wider: Andere Stakeholder aus ihrer Gruppe kénnen als Konkurrenz um Auftrage wahrgenommen werden.

Erwdhnenswert ist auch die Position der Sammlungen/Museen. Sie wurden zum einen sehr haufig als
Kontaktpartner genannt, scheinen sich aber auch innerhalb ihrer eigenen Gruppe aktiv auszutauschen. Zudem
haben 65% angegeben, mit NGOs/Vereinen in Kontakt zu stehen. An der Grésse der Knoten wird ersichtlich, dass
nicht nur Kontakte zu vielen verschiedenen NGOs/Vereinen bestehen, wie dies beispielsweise bei den Umwelt-
und Planungsbiros der Fall ist, sondern dass einige NGOs/Vereine dabei mehrfach genannt wurden.
Sammlungen/Museen konnten daher in der Ausarbeitung und Implementierung eines Monitorings als
Wissensvermittler fungieren, um bisher nicht vernetzte Stakeholder, beispielsweise solche aus der Gruppe

NGOs/Vereine, zu erreichen.

6.9 Fazit aus der Stakeholderanalyse

Die befragten Stakeholder haben ein deutliches Interesse an einem Monitoring der genetischen Vielfalt in der
Schweiz. Die genetische Vielfalt erhalt zwar im Vergleich zur Vielfalt der Arten oder der Lebensraume eine tiefere
Gewichtung, es wurde aber gleichzeitig immer wieder auf die Problematik der fehlenden Evidenzgrundlage
bezuglich genetischer Vielfalt und den damit verbundenen Handlungsdruck hingewiesen. Es zeigt sich im
Weiteren eine deutliche Diskrepanz zwischen dem Bedarf an genetischen Daten und deren aktuellen
Verfligbarkeit beziehungsweise Verwendung. Dieser Mangel fiihrt dazu, dass Handlungsempfehlungen fehlen
oder auf Experteneinschatzungen basieren, weshalb rechtzeitiges Handeln im Falle von genetischer Verarmung
von Arten nicht moglich ist.

Viele Stakeholder sehen in einem Monitoring der genetischen Vielfalt einen potenziellen Nutzen fir ihre
Arbeitsbereiche. Ein Grossteil der Stakeholder, die an der Umfrage teilgenommen haben, haben spezifische

Anspriiche an ein solches Monitoring. Allerdings ist es so, dass der Unterschied zwischen genetischem
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Artnachweis (Barcoding, eDNA Metabarcoding) und einem Monitoring der genetischen Vielfalt nicht allen
Teilnehmenden klar ist. Folglich ist eine deutliche und transparente Kommunikation Gber die Moglichkeiten und
Grenzen eines Monitorings der genetischen Vielfalt bereits bei der Entwicklung und Ausarbeitung wichtig.
Sowohl bei den Griinden fiir ein Monitoring als auch bei den Anwendungsbereichen werden besonders haufig
die Uberpriifung von Vernetzungsmassnahmen und Erfolgskontrollen genannt. Diese scheinen den befragten
Stakeholdern und auch den Interviewpartnern ein grosses Anliegen zu sein.

Obwohl viele der Akteure sich fiir ein Monitoring der genetischen Vielfalt aussprechen, gibt es auch kritische
Stimmen. Insbesondere Kantone sehen viele Hiirden im Vollzug und befiirchten, dass ein Monitoring zu hohen
zeitlichen und finanziellen Aufwanden fuhrt. Diese Bedenken spiegeln sich auch in ihrer unterdurchschnittlichen
Bereitschaft zur Mitarbeit beim Aufbau eines weiteren Monitorings in der Schweiz. Dies ist besonders relevant,
weil die Kantone zum einen von vielen Akteuren als wichtig fir die Ausarbeitung wahrgenommen und zum
anderen auch haufig als Kontaktpartner zum Thema genetische Vielfalt angegeben wurden. Ausserdem sind
Kantone wichtige Stakeholder, wenn es um die Einholung von Bewilligungen fiir das Sammeln und die Entnahme
von Proben geht.

Bedenken gegeniiber einem genetischen Monitoring sind ernst zu nehmen. Gerade die Kantone, aber auch
weitere Stakeholder, wie beispielsweise Museen und Sammlungen, welche bereits mit vielen Stakeholdern zum
Thema genetische Vielfalt im Kontakt stehen und dadurch als Wissensvermittler fungieren kénnen, sollten in
dem weiteren Prozess gut eingebunden werden. Dies wird die Akzeptanz und dadurch auch die Implementierung

eines genetischen Monitorings massgeblich erleichtern.
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7 Schlussfolgerungen

Der Bedarf und die Dringlichkeit eines Monitorings der genetischen Vielfalt in der Schweiz sind ausgewiesen,
auch wenn gewisse Stakeholder einem weiteren Monitoring kritisch gegeniiberstehen. Wir wissen heute nur
wenig iber das Ausmass und die Verteilung der genetischen Vielfalt innerhalb von Populationen und Arten der
Schweiz, und sind deshalb nicht in der Lage, allfdllige Veranderungen dieser Vielfalt im Verlauf der Zeit zu
erkennen und entsprechende Gegenmassnahmen zu ergreifen. Wir riskieren damit einen irreversiblen Verlust
der Grundlage der Vielfalt von Arten und ihrer Fahigkeit, sich an eine Umwelt im Wandel anzupassen. Aus diesem
Grund wird ein Monitoring der Verdnderung der genetischen Vielfalt sowohl von internationalen Abkommen wie
dem AICHI Biodiversitats-Ziel 13%° als auch von der Strategie Biodiversitit Schweiz (BAFU 2012) fiir 2020
gefordert. Dieses Ziel lasst sich nicht mehr erreichen. Ein Monitoring der genetischen Vielfalt Idsst sich jedoch
jetzt in Angriff nehmen. Die Kosten fiir ein solches Monitoring sind allerdings betrachtlich. Da weltweit kein
vergleichbares, umfassendes Monitoring der genetischen Vielfalt entwickelt, geplant und implementiert wurde,
konnen das BAFU und die Schweiz eine Vorreiterrolle Gbernehmen. Ein retrospektives Monitoring der
genetischen Vielfalt erlaubt es zudem, Verdanderungen der genetischen Vielfalt in der Vergangenheit zu
dokumentieren.

Neben dem Monitoring an sich ist der friihzeitige Einbezug der Stakeholder Voraussetzung dafiir wichtig, dass
ein Monitoring der genetischen Vielfalt wahrend des gesamten Verlaufes breit abgestitzt ist und die Resultate
anschliessend auch Eingang in den Naturschutz finden (Holderegger et al. 2019). Das grundsatzliche Interesse
und die Offenheit, aber auch die Vorbehalte und Winsche der Stakeholder, hat die durchgefiihrte
Stakeholderanalyse aufgezeigt. Ein Monitoring der genetischen Vielfalt bietet im Weiteren eine hervorragende

Moglichkeit, den begrenzten Kontakt und Informationstransfer zwischen Wissenschaft und Praxis zu verbessern.

30 https://www.cbd.int/sp/targets/
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8 Empfehlungen

Die Schweiz ist im Moment eines der wenigen Lander weltweit, welches in der Lage ist, ein Monitoring der
genetischen Vielfalt durchzufiihren. Mit der vorliegenden Machbarkeitsstudie und Stakeholderanalyse sind die
Rahmenbedingungen gekldrt und der Bedarf ist ausgewiesen. Die Schweiz hat hier die Moglichkeit, als erstes
Land seine Biodiversitat auf drei Stufen (Lebensrdume, Arten, Gene) zu erfassen und damit zu deren Erhaltung
beizutragen. Als ersten Schritt empfehlen wir die Durchfiihrung einer Pilotstudie (Kapitel 5.11), in deren Rahmen
erste Resultate erhoben und zahlreiche operative Aspekte eines genetischen Monitorings der genetischen
Vielfalt getestet und bei Bedarf optimiert werden kénnen. Anschliessend kann aufgrund der Resultate dieser
Pilotstudie Uber die Durchfiihrung eines vollstandigen Monitorings der genetischen Vielfalt (Kapitel 5; Varianten
1, 2 oder 3) entschieden werden. Durch die Kombination aus dem Monitoring heutiger Populationen und Arten
sowie der retrospektiven Analyse von Belegen aus wissenschaftlichen Sammlungen koénnen in kurzer Zeit
Informationen (iber das Ausmass, die Verteilung und allfillige Verdanderungen der genetischen Vielfalt in der
Schweiz gewonnen werden. Zusammen mit den Informationen aus anderen Monitorings und in Zusammenarbeit

mit den Stakeholdern kdnnen geeignete Massnahmen zum Schutz der Biodiversitadt getroffen werden.
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10 Anhang

Tabelle 14 Liste der identifizierten Stakeholder nach Stakeholdertyp

Bund

BAFU: Abteilung Wald - Sektion Waldschutz und Waldgesundheit

BAFU: Arten, Okosysteme, Landschaften - Sektion Arten und Lebensrdume

BAFU: Arten, Okosysteme, Landschaften - Sektion Landlicher Raum

BAFU: Arten, Okosysteme, Landschaften - Sektion Landschaftsmanagement

BAFU: Arten, Okosysteme, Landschaften - Sektion Lebensraum Gewasser

BAFU: Arten, Okosysteme, Landschaften - Sektion Wildtiere und Waldbiodiversitat
BLW: Agrarumweltsysteme und N&hrstoffe

BLW: Genetische Ressourcen & Technologien

Forschung

ETH - Ecosystem Management

ETH - Forest Ecology

ETH - Plant Ecological Genetics

ETH - Plant Phytopathology

Universitét Ziirich - Evolutionare Okologie und Genetik freilebender Populationen
Universitat Basel - Naturschutz Biologie

Universitat Basel - Evolutionsbiologie

Universitat Bern - Ecological Genomics

Universitat Bern - Plant Ecology

Universitat Bern - Conservation Biology

Université Lausanne - Laboratory for Conservation Biology
Université Lausanne - Ecology and Evolution of Dispersal
Université Lausanne - Evolutionary Conservation Biology
Université Neuchatel - Laboratory of Evolutionary Genetics
EPFL - Urban and regional planning community (CEAT)
WSL - Biodiversitat

WSL - Okologische Genetik

Eawag - Aquatische Okologie

Eawag - Fischokologie & Evolution

HAFL - Pflanzenproduktionssysteme

HAFL - Wald und Gesellschaft

FiBL - Agrardkologie

HSR - Freirdume und Géarten

HSR - Landschaftsentwicklung

HES SO - Nature & Ville

ZHAW - Wildtiermanagement

ZHAW - Vegetationsokologie

ZHAW - Stadtokologie

ZHAW - Umweltgenomik und Systembiologie

Agroscope - Agrarlandschaft und Biodiversitat

Sammlung/Beratung/Vermittlung

FIBER Fischereiberatungsstelle

Forsterschule Lyss

Forsterschule Maienfeld Bildungszentrum Wald
Info Species

Botanischer Garten Bern

Botanischer Garten der Universitat Ziirich

Bilindner Naturmuseum

Conservatoire et Jardins botaniques de la Ville de Genéve
Entomologische Sammlung der ETH Zirich
Herbarien Basel

JURASSICA

Kulturama Zirich

Laboratoire de botanique évolutive de I'Université de Neuchatel (Herbier)
Musée cantonal de zoologie, Lausanne

Musée de la nature, Sion

Musée de I'Hospice du Grand-Saint-Bernhard
Musée de Saint-Imier

Musée d'Histoire naturelle de La Chaux-de-Fonds
Musée d'Histoire naturelle Fribourg

Musée d'histoire naturelle de Neuchatel

Musées et Jardins Botaniques cantonaux, Lausanne
Museo cantonale di storia naturale, Lugano
Muséum d'histoire naturelle de la Ville de Geneve
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Museum Zofingen

Museum zu Allerheiligen Schaffhausen

Museum.BL

Naturama Aargau

Naturhistorisches Museum Basel

Naturhistorisches Museum Bern

Naturmuseum Luzern

Naturmuseum Solothurn

Naturmuseum St. Gallen

Naturmuseum Thurgau

Naturmuseum Winterthur

Naturwissenschaftliche Sammlungen des Kantons Glarus
Paldontologisches Institut und Museum Zirich

Vereinigte Herbarien der Universitat und ETH Zurich

Zoologisches Museum der Universitat Zirich

Wildtier Schweiz

Akademie der Naturwissenschaften Schweiz (SCNAT), Parkforschung
Akademie der Naturwissenschaften Schweiz (SCNAT), Entomologische Gesellschaft
Akademie der Naturwissenschaften Schweiz (SCNAT), Forum Biodiversitat

Umwelt — und Planungsbiiros

Umwelt- und Planungsbiiros (alle Bliros welche beim Schweizerischer Verband der Umweltfachleute SVU registriert sind)

Vereine/NGOs

Arbeitsgemeinschaft fir den Wald

GBIF Global biodiversity information system (Swiss node)
Jagd Schweiz

Koordinationsstelle Raubtiere (KORA)

Pro Natura (alle Kantone)

Schweizer Parke (alle Schweizer Parke)

Schweizer Vogelschutz SVS/BirdLife Schweiz
Schweizerische Vereinigung der Fischereiaufseher (SVFA)
Schweizerische Vogelwarte Sempach

Schweizerischer Fischerei-Verband (SFV)
Schweizerischer Forstverein

SwissBOL (Swiss Barcode of Life)

Verband Schweizerischer Vereine fir Pilzkunde VSVP
Wieselnetz Schweiz

WWEF (Alle Kantone)

Verwaltungen (stadtische & kantonale)

Jagd - und Fischereiverwalterkonferenz (JFK)
Kantonales Amt: Jagd und Fischerei (alle Kantone)
Kantonales Amt: Natur und Landschaftsschutz (alle Kantone)
Kantonales Amt: Wald (alle Kantone)

Konferenz der Beauftragten fiir Natur- und Landschaftsschutz (KBNL)
Konferenz fur Wald, Wildtiere und Landschaft (KWL)
Stadtnatur Bern

Stadtgartnerei Basel

Stadtgriin Winterthur

Naturschutz Stadt Schaffhausen

Stadtokologie Baden

Stadtgartnerei Luzern

Genéve - Service des espaces verts

Nature, Parcs & Domaines Lausanne

Naturschutz Wadenswil

Stadtgartnerei Biel

Stadtgriin St. Gallen

Stadtgartnerei Wil

Stadtgdrtnerei Kreuzlingen

Stadtgartnerei Brig

Stadtgartnerei Frauenfeld

Stadtgartnerei Romanshorn

Stadtgéartnerei Freiburg/Parcs et promenades Fribourg
Grin Stadt Zirich
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