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Der Verlust naturnaher Lebensräume und ihrer Vernetzung in intensiv genutzten 
Landschaften isoliert die Populationen seltener Arten und gefährdet langfristig 
die biologische Vielfalt. Mit genetischen Methoden werden Beziehungen zwischen 
isolierten Populationen und damit ihre funktionale Vernetzung erfasst. Dies lässt 
Rückschlüsse auf kurz- oder langfristige Bewegungen von Individuen in der Land-
schaft zu. Die Landschaftsgenetik stellt genetische Beziehungen zwischen Popu-
lationen oder Individuen in Zusammenhang mit der Anordnung von Landschafts-
elementen und leistet so in verschiedenen Naturschutzbereichen einen wichtigen 
Beitrag: Genetische Methoden erlauben, die Bewegung von Organismen und de-
ren Richtung im Raum zu messen oder Barriere- und Korridorwirkungen von 
Landschaftselementen wie zum Beispiel Strassen zu analysieren. Dies ermöglicht, 
Naturschutzmassnahmen zu optimieren und hinsichtlich ihrer Wirkung zu beur-
teilen. 

1 Genfluss als Mass  
funktionaler Vernetzung  
in der Landschaft

Die Bewegungen von Organismen, ins-
besondere von Tieren, lassen sich mit 
verschiedenen Ansätzen beschreiben. 
Einerseits liefern Methoden wie Sicht-
beobachtungen, Fang–Wiederfang, GPS-
Tracking oder Telemetrie räumlich  
exakte Daten darüber, wie sich die In-
dividuen in der Landschaft bewegen. 
Andererseits bleibt bei diesen Metho-
den unklar, welchen Einfluss die Bewe-
gung auf das längerfristige Fortbeste-
hen von Populationen hat beziehungs-
weise ob die beobachteten Bewegungen 
von Organismen für die genetischen 
Beziehungen zwischen Populationen 
bedeutend sind. Dies ist nämlich nur 
dann der Fall, wenn es zu Paarungen 
zwischen Individuen aus verschiede-
nen Populationen kommt und die 
Nachkommen somit genetisch durch-
mischt sind. Zudem sind die erwähnten 
Methoden oft mit grossem logistischem 
Aufwand verbunden. Daten über Gen-
fluss, welche mit Hilfe genetischer Ana-
lysen bestimmt werden, bieten eine 
einzigartige Möglichkeit, die räumliche 
Vernetzung (oder umgekehrt Isolation) 
von Populationen zu beschreiben. Gen-
fluss bedeutet, dass sich Tiere oder 
pflanzliche Ausbreitungseinheiten wie 
Samen, Pollen oder Sporen in der 
Landschaft ausbreiten, sich so von ei-

ner Population zur anderen bewegen 
und dadurch für die Durchmischung 
des Erbguts sorgen. Reger Genfluss hat 
also eine ausgleichende Wirkung auf 
die genetische Zusammensetzung von 
Populationen und verhindert, dass sich 
Populationen genetisch auseinander-
entwickeln. Diese Gefahr besteht ins-
besondere bei kleinen Populationen. 
Wandern Individuen, Samen oder Pol-
len von aussen in eine kleine Popula-
tion ein, erhöhen sie die genetische 
Vielfalt. Dies wirkt dem zufälligen Ver-
lust bestimmter Genvarianten (geneti-
sche Drift) entgegen, den die räumliche 
Isolation einer Population mit sich 
bringt. Genfluss ist ein wichtiges Mass 
für den realisierten Austausch zwi-
schen Individuen und Populationen 
und beschreibt somit die funktionale 
Vernetzung. Für die langfristige Erhal-
tung der Biodiversität ist Genfluss von 
herausragender Bedeutung. 

Grundsätzlich geht man davon aus, 
dass räumlich nahe beieinanderlie-
gende Populationen einen hohen Gen-
fluss aufweisen, während weit ausei-
nanderliegende Populationen gerin-
gen Genfluss zeigen und sich dadurch 
genetisch stärker unterscheiden. Die 
Landschaftsgenetik untersucht, wel-
che Landschaftsstrukturen nebst der 
geographischen Distanz einen Einfluss 
auf den Genfluss haben. Setzt man also 
Genfluss und Landschaftsstruktur in 
Beziehung, können Barriere- respek-

tive Korridorwirkung einzelner Land-
schaftselemente erklärt werden. Im 
Fall von Korridoren gleichen sich ge-
netische Unterschiede zwischen Po-
pulationen aus (hoher Genfluss), wäh-
rend bei Barrieren sich die Populati-
onen aufgrund geringen Genflusses 
genetisch auseinanderentwickeln. Fehlt 
die Durchlässigkeit, so können gezielte 
Vernetzungsmassnahmen wie zum Bei-
spiel Trittsteinbiotope oder Grünbrü-
cken den Genfluss längerfristig erhö-
hen (Gugerli et al. 2016).

2 Genfluss messen

Die Bestimmung von Genfluss erfolgt 
entweder indirekt oder direkt (Holde-
regger 2017, in diesem Band). Als indi-
rektes Mass für Genfluss wird oft die 
genetische Differenzierung zwischen 
Individuen oder Populationen verwen-
det. Die genetische Differenzierung er-
rechnet sich aus genetischen Markern 
und wird zum Beispiel als FST-Wert an-
gegeben. FST ist ein relatives Mass und 
wird von verschiedenen Faktoren be-
einflusst wie zum Beispiel der Stichpro-
bengrösse, ihrer Dichte, der Grösse des 
Untersuchungsgebietes, und nicht zu-
letzt von den verwendeten genetischen 
Markern. FST nimmt Werte zwischen 
0 (Populationen sind genetisch iden-
tisch) und 1 an (Populationen sind ge-
netisch komplett verschieden). Somit 
deuten tiefe FST-Werte auf einen regen 
genetischen Austausch zwischen den 
Populationen, während FST-Werte nahe 
1 darauf hinweisen, dass es kaum Aus-
tausch zwischen den Populationen gibt. 
Allerdings ist zu beachten, dass die ge-
netische Differenzierung FST den his-
torischen Genfluss widerspiegelt: Was 
wir heute messen, ist ein Ergebnis aus 
der Vergangenheit. Das kann dazu füh-
ren, dass die gemessene genetische Dif-
ferenzierung und der daraus abgelei-
tete Genfluss nicht direkt mit der heute 
vorhandenen Landschaft in Beziehung 
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stehen. Die Barrierewirkung einer neu 
erbauten Strasse wird zum Beispiel 
für Rehe erst in ein paar Jahrzehnten 
als erhöhte genetische Differenzie-
rung sichtbar werden. Ebenso können 
Wirkungskontrollen von Vernetzungs-
massnahmen wie Trittsteinbiotope für 
Amphibien erst nach ein paar Jahren 
erkennbar werden, wenn man sich auf 
die Messung von genetischer Differen-
zierung beschränkt.

Als direktes Mass für den aktuellen 
Genfluss wird aufgrund sogenannter 
Zuordnungstests die Wanderungsrate 
bestimmt, die durch Landschaftsver-
änderungen in jüngerer Vergangenheit 
geprägt wird. Dieser Ansatz erlaubt, 
den aktuellen Austausch von Indivi-
duen zwischen Populationen aufzuzei-
gen. Zuordnungstests berechnen die 
Wahrscheinlichkeit, dass ein Indivi-
duum mit einem bestimmten Genotyp 

(= Gesamtheit der Genvarianten ei-
nes Individuums) zu einer lokalen Po-
pulation gehört. Wenn der Genotyp 
des untersuchten Individuums nicht 
zu den Genotypen der lokalen Popu-
lationen passt, ist das Individuum ver-
mutlich zugewandert. Im besten Fall 
kann aufgrund der Ähnlichkeit des 
Genotyps sogar die Herkunftspopula-
tion und somit die zurückgelegte Dis-
tanz und die Ausbreitungsrichtung be-
stimmt werden. Dieser Ansatz verlangt 
jedoch, möglichst alle in Frage kom-
menden Herkunftspopulationen eben-
falls genetisch zu charakterisieren, was 
sehr aufwändig sein kann. Dafür ist 
es so möglich, den aktuellen Genfluss 
räumlich einzuordnen und die Popu-
lationsdynamik genauer zu beschrei-
ben. Basierend auf verschiedenen sol-
cher Zuordnungstests zeigten Le Lay 
et al. (2015) für Laubfrösche im Reuss-

tal, dass die Wanderungsdistanz einzel-
ner Tiere beträchtlich war (bis zu 7 km) 
und dass dabei offenbar die Reuss 
überquert wurde (Abb. 1). Die Stu-
die zeigte ebenso, dass die Besiedlung 
neu erbauter Tümpel nicht nur von den 
nächsten benachbarten Tümpeln er-
folgte, sondern auch von weiter weg.

Der Genfluss zwischen zwei Popula-
tionen ist entweder in beide Richtun-
gen gleich gross oder in einer Richtung 
stärker ausgebildet als in der anderen. 
Wenn zum Beispiel mehr Genfluss von 
Population 1 zu Population 2 stattfin-
det, wird Population 1 als Quelle und 
Population 2 als Senke bezeichnet. 
Quellen sind oft grosse Populationen, 
während kleine Populationen zumeist 
Senken sind. Eine Studie über die  
zierliche Moosjungfer (Libelle) zeigte, 
dass drei von vier untersuchten Popu-
lationen im Reusstal keine bevorzugte 

Abb. 1. Ergebnisse von Zuordnungstests für Laubfrösche (Hyla arborea) im Reusstal. Die Laubfrösche bewegen sich bis zu 7 km in der 
Landschaft, und die Reuss scheint keine vollständige Barriere für die Bewegung der Tiere zu sein. Verändert nach Le Lay et al. (2015). Foto: 
Thomas Reich.
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Richtung von Genfluss aufwiesen. Die 
kleinste Population war jedoch klar 
eine Senke, ihr Fortbestand somit von 
der Zuwanderung aus den andern drei 
Populationen abhängig (Bolliger et al. 
2011).

3 Verkehrsinfrastruktur als 
Barriere für den Genfluss? 

Autobahnen stehen an erster Stelle, 
wenn von Barrierewirkung im Zusam-
menhang mit Landschaftselementen 
die Rede ist. Eine Studie untersuchte 
in der Gegend von Aarau, Zürich und 
im Thurgau drei Autobahnabschnitte, 
um abzuschätzen, wie durchlässig die 
Landschaft für Bergmolche ist. Es 
zeigte sich, dass Autobahnen und grös-
sere Flüsse die genetische Struktur des 
weitverbreiteten und häufigen Berg-
molchs nicht substanziell beeinflus-
sen. Vielmehr liess sich in der am in-
tensivsten beprobten Region bei Aarau 
ein genetischer Gradient statt einer 
klaren Teilung, die der Trennwirkung 

Abb. 2. Schematische Darstellung des Austauschs zwischen lokalen Vorkommen bei der Kreuzkröte (Epidalea calamita) im Suhretal. Die 
unterschiedlichen Ansätze Telemetrie, direktes (aktuelle Wanderer) und indirektes Mass für Genfluss (Wanderungsrate) widerspiegeln ver-
schiedene Prozesse und räumlich-zeitliche Skalen. Links: Zuordnungswahrscheinlichkeit der untersuchten Individuen (horizontale Balken; 
geordnet nach Populationen von Nord [oben] nach Süd [unten]) zu einer von drei genetischen Verwandtschaftsgruppen. Der Anteil der gel-
ben Gruppe nimmt von Nord nach Süd zu, derjenige der roten Gruppe verringert sich entsprechend. Verändert nach Frei et al. (2016). Foto: 
Christoph Bühler.

durch die Autobahn zugeordnet wer-
den könnte, erkennen (Gugerli et  al. 
2017). Ähnliche Resultate wie beim 
Bergmolch fanden sich für die Wasser-
frösche (Kleiner Wasserfrosch, Teich-
frosch, Seefrosch). Abgeleitet von der 
genetischen Differenzierung hatten 
auch hier die untersuchten Autobahn-
abschnitte im Kanton Zürich und Aar-
gau nicht die erwartete starke Trenn-
wirkung auf die Bewegung der Tiere. 
Vielmehr spielte die räumliche Anord-
nung und die Distanz zwischen den 
Bruttümpeln sowie der Anteil Land-
wirtschaftsfläche zwischen Populati-
onspaaren eine wichtige Rolle für die 
Bewegung der Wasserfrösche in der 
Landschaft (Gugerli et al. 2017). 

Diese Studien zu Amphibien sind auf 
regionaler Ebene durchgeführt wor-
den (40–100 km2), und die teils gerin-
gen Stichprobenzahlen erlauben nur 
begrenzt statistisch gesicherte Aussa-
gen. Eine auf grösserer Landschafts-
skala durchgeführte Untersuchung 
(ca. 800 km2) zeigte, dass Autobahnen 
sowie urbane Siedlungen den Gen-
fluss von Grasfröschen und Bergmol-

chen um bis zu 40 Prozent vermin-
dern kann (Van Buskirk 2012). Ob in 
letzterer Studie bei entsprechend ge-
ringer räumlicher Auflösung nicht an-
dere, in die Analyse nicht miteinbe-
zogene Landschaftsmerkmale als die 
Autobahnen eine Barrierewirkung er-
zielen, bleibt unklar. Dies nicht zuletzt 
deshalb, weil eine sehr ähnliche Studie 
in Frankreich beim Bergmolch eben-
falls keine Trennwirkung durch eine 
Autobahn nachweisen konnte (Pru-
nier et al. 2014). 

Grundsätzlich stellt sich immer die 
Frage, ob alle relevanten Faktoren, die 
das Mass des Genflusses zwischen Po-
pulationen erklären können, erfasst 
und in die Analyse miteinbezogen sind. 
Es bleibt somit offen, ob und wie stark 
solche unterschiedlichen Resultate wie 
beim Bergmolch durch Faktoren wie 
Stichprobenzahl und -dichte, Wahl der 
genetischen Marker oder Landschafts-
konfiguration beeinflusst sind. Den-
noch lassen die Ergebnisse den Schluss 
zu, dass eher häufige und kleine Tierar-
ten in einer Landschaft, die wir struktu-
rell als stark fragmentiert wahrnehmen, 
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Expertinnen und Experten beurteilt 
wird, gut mit der funktionellen Vernet-
zung übereinstimmt, wie sie über den 
historischen, langfristigen Genfluss ab-
geschätzt wird. Wenn hingegen eine 
markante landschaftliche Veränderung 
erfolgt – beispielsweise wenn ein Stras-
sen- oder Eisenbahnabschnitt neu ein-
gezäunt wird – erkennen wir dies zwar 

zumindest regional nicht so stark am 
Austausch zwischen Populationen ge-
hindert werden wie befürchtet. 

Anders sieht die Situation bei gros-
sen Wirbeltieren aus. Am Beispiel 
des Rehs konnten Hepenstrick et  al. 
(2012) im Wildtierkorridor Suret (Kan-
ton Aargau) die Barrierewirkung der 
beiden eingezäunten Autobahnen auf-
zeigen: Rehe, die zwischen der Natio-
nalstrasse A1 und der kantonalen Au-
tobahn T5 vorkommen, zeigten eine 
erhöhte genetische Differenzierung 
zu ihren umliegenden Artgenossen als 
Vorkommen, die durch die Aare, wel-
che ebenfalls das Untersuchungsge-
biet durchschneidet, getrennt sind 
(Abb.  2). Hingegen beeinflusste die 
vierspurige, sehr stark befahrene, aber 
nicht eingezäunte Eisenbahnlinie Zü-
rich–Olten den Genfluss nicht erkenn-
bar. Diese Untersuchung wurde ange-
regt, um die Situation in diesem sehr 
wichtigen Wildtierkorridor zwischen 
Jura und Voralpen zu erfassen, bevor 
umfangreiche Vernetzungsmassnah-
men durchgeführt werden. Dank dieser 
Beschreibung der genetischen Struk-
tur der Rehvorkommen ist nach Ab-
schluss der Aufwertungen eine Wir-
kungsanalyse möglich. Da eine Vernet-
zungsmassnahme ihre Wirkung je nach 
Populationsgrösse wie bereits erwähnt 
erst nach 10 bis 15 Generationen ent-
faltet, muss für eine Wirkungskontrolle 
jedoch noch zugewartet werden.

Eine ähnliche Frage hinsichtlich der 
Barrierewirkung von Autobahnen auf 
Genfluss beim Reh stellten sich Bur-
kart et al. (2016). In dieser Studie ging 
es darum, die Experteneinschätzung 
zur Durchlässigkeit von Wildtierkorri-
doren im Bereich von Autobahnen zu 
überprüfen. Dazu wurde ebenfalls auf-
grund der genetischen Differenzierung 
bei Rehvorkommen im Umfeld aus-
gewählter Wildtierkorridore das Mass 
an Genfluss abgeschätzt und in Bezie-
hung zur Expertenbeurteilung gesetzt. 
Als Datengrundlage dienten die Geno-
typen von über tausend Rehen aus der 
Jagd und von Fallwild, gesammelt in 
vier Grossregionen des Schweizer Mit-
tellands. Die von Experten als intakt 
eingeschätzten Korridore wiesen tat-
sächlich mehr Genfluss auf als die Kor-
ridore, welche als beeinträchtigt oder 
unterbrochen erachtet wurden. Dar-
aus lässt sich ableiten, dass beim Reh 
die strukturelle Vernetzung, wie sie von 

als strukturelle Barriere, das Mass des 
Genflusses verändert sich hingegen 
erst nach mehreren Generationen. In 
diesem Fall ist wiederum ein direktes 
Mass für den genetischen Austausch, 
wie zum Beispiel die Anzahl Nachkom-
men von eingewanderten Individuen, 
aussagekräftiger.

Abb. 3. Barrierewirkung (Stärke symbolisiert durch Dicke der farbigen Linien) von li-
nearen Landschaftselementen, die den Wildtierkorridor Suret zwischen Rupperswil und 
Aarau durchqueren. Rehproben von Jagd und Fallwild (graue Punkte) zeigten erhöhte ge-
netische Differenzierung zu benachbarten Rehvorkommen aufgrund der abgezäunten Au-
tobahnen A1 und T5 (dicke rote Linien) und geringe Einschränkung des Genflusses durch 
die Aare (dünne blaue Linie). Die Eisenbahnlinie (SBB) liess hingegen keine Barrierewir-
kung erkennen. Verändert nach Hepenstrick et al. (2012). Foto: Josef Senn. 
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Verluste von möglichen Habitaten, da-
mit dieses Netzwerk von Populationen 
nicht mehr durchlässig ist und als Folge 
davon die Kreuzkröte regional ver-
schwinden könnte.

5 Keine erkennbare Land
schaftsbarriere für Auer
hühner im Toggenburg

Und wie sieht es denn mit natürlichen 
– zum Beispiel topographischen – Hin-
dernissen für den Genfluss aus? Ein 
erstaunliches Resultat zeigte die Un-
tersuchung der fragmentierten Auer-
huhnvorkommen im Toggenburg zwi-
schen Amden und Wildhaus (Kanton 
St. Gallen): Auch ein breites, besiedel-
tes und landwirtschaftlich intensiv ge-
nutztes Tal muss keine abschliessende 

aufhalten, und ob sie sich dort erfolg-
reich fortpflanzen können. Eine Te-
lemetriestudie bestätigte, dass sich 
Kreuzkröten im oberen Suhretal (Kan-
ton Aargau) das ganze Jahr über im 
Landwirtschaftsgebiet aufhalten und 
dieses auch durchqueren (Schweizer 
2014, Abb. 3). Dass diese Bewegungen 
auch der genetischen Durchmischung 
der Populationen dienen, belegten Frei 
et al. (2016). Sie haben mit genetischen 
Markern untersucht, wie gut vernetzt 
die Vorkommen im Suhretal sind. Die 
Resultate zum historischen Genfluss 
zeigten, dass keines der elf untersuch-
ten Kreuzkröten-Vorkommen gene-
tisch isoliert war. Vielmehr waren die 
meisten Vorkommen genetisch durch-
mischt, was auf eine gute Vernetzung 
der Populationen hindeutet (Abb. 3). 
Aufgrund von Zuordnungstests erwie-
sen sich die zwei grossen Vorkommen 
im nördlichen und südlichen Bereich 
des untersuchten Gebiets als Quel-
len, aus denen Individuen in die da-
zwischenliegenden Lebensräume wan-
dern. Es zeigte sich auch, dass weder 
Strassen noch die kanalisierte Suhre 
den Austausch zwischen den Populati-
onen erkennbar einschränken. Kreuz-
kröten scheinen sich im Suhretal also 
weiträumig zu bewegen. Den Vorkom-
men muss jedoch Sorge getragen wer-
den, denn es braucht wohl nur wenige 

4 Die Kreuzkröte trotzt der 
fragmentierten Landschaft

Die zunehmende Zersiedlung, der Aus-
bau von Verkehrsinfrastruktur, die in-
tensivierte Agrarwirtschaft und die Ka-
nalisierung von Fliessgewässern führ-
ten vielerorts dazu, dass temporäre 
Gewässer und Ruderalflächen, wel-
che Amphibien Laichplätze oder Le-
bensraum bieten, verschwunden sind. 
Ebenso erschwert die derart verän-
derte Landschaft, dass die Tiere zwi-
schen verschiedenen Laichplätzen 
wandern können, wodurch die Erhal-
tung dieser mehrheitlich geschützten 
Artengruppe erschwert wird. Es stellt 
sich auch hier die Frage, wie die Am-
phibien die stark fragmentierte Land-
schaft des Mittellandes nutzen und wie 
gut ihre Populationen vernetzt sind. 
Bei der Kreuzkröte wird zum Beispiel 
beobachtet, dass sie Kiesgruben als Er-
satzlebensräume nutzt. Diese Lebens-
räume geraten jedoch zunehmend un-
ter Druck, wenn der Kiesabbau intensi-
viert wird oder Kiesgruben aufgegeben 
und – nicht zuletzt als Landschafts-
schutz- oder gar Naturschutzmass-
nahme – zugeschüttet werden. Neu an-
gelegte Laichgewässer in Agrarflächen 
können hier Ersatzbiotope bieten. Al-
lerdings ist unklar, wie lange und wo 
sich die Kreuzkröten in Agrarflächen 

Abb. 4. Mithilfe eines genetischen Stammbaums abgeleitete Austauschhäufigkeit als direktes Mass für Genfluss zwischen fünf lokalen Vor-
kommen des Auerhuhns (Tetrao urogallus) im Toggenburg. Auch ein besiedeltes und intensiv genutztes Tal kann von den scheuen, grossen 
und nicht sehr flugtüchtigen Vögeln überwunden werden. Kreise symbolisieren die untersuchten Vorkommen, die Zahlen zu Pfeilen ent-
sprechen der Anzahl gefundener Vögel, die zwischen Paaren von lokalen Vorkommen ausgetauscht wurden (in Klammer: unbekannte Rich-
tung). Verändert nach Kormann et al. (2012). Foto: Sébastien Sachot.
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wirklich relevant sein, ist es unabding-
bar, dass Forschende von Beginn an 
mit Vertreterinnen und Vertretern aus 
der Praxis zusammenzuarbeiten (Bol-
liger et al. 2015). Nur offene Kommu-
nikation von Projektbeginn an kann si-
cherstellen, dass ein solches transdiszi-
plinäres Projekt für alle Beteiligten ein 
Erfolg wird und dem Artenschutz und 
der Erhaltung der biologischen Vielfalt 
– auch auf genetischer Ebene – dient.

Dank 
Einige der genannten Beispiele wur-
den durch die ETH/CCES-Projekte 
ENHANCE und GeneMig und durch 
Beiträge des Kantons Aargau mitfinan-
ziert. Wir danken Hintermann & We-
ber AG (C. Bühler) und der karch (B. 
Schmidt) für Ideen, Beratungen und 
Datengrundlagen.
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Dabei gibt es viele Herausforderun-
gen. Während technische Fortschritte 
und sinkende Analysekosten erlau-
ben, landschaftsgenetische Methoden 
im Naturschutz vermehrt anzuwen-
den, steigen die technischen Anforde-
rungen, diese Daten auch richtig zu in-
terpretieren und in Wert zu setzen. So 
sind zum Beispiel Daten aus der Fer-
nerkundung (z. B. LiDAR) auf immer 
feineren räumlichen und zeitlichen 
Skalen für immer grössere Landschaf-
ten hochaufgelöst und flächendeckend 
verfügbar (Zellweger und Bollmann 
2017). Diese Daten können mit gene-
tischen Kennzahlen verknüpft wer-
den, um die Barriere- oder Korridor-
wirkung von Landschaftselementen 
abzuschätzen (Milanesi et  al. 2017). 
Wie die Landschaft können verschie-
dene demographische Prozesse die ge-
netische Struktur ebenfalls prägen. Die 
Populationsgrösse oder artspezifische 
Eigenschaften, die im Zusammenhang 
mit Ausbreitung und Bewegung stehen 
(z. B. maximale Ausbreitungsdistanz), 
sowie Verhalten (besonders bei grös-
seren Säugetieren) können die geneti-
sche Struktur ebenso beeinflussen wie 
Korridore oder Barrieren in der Land-
schaft. Gleichzeitig gilt es, vermehrt 
auf die zeitlichen Verzögerungen zwi-
schen Ursache (z. B. Landschaftsver-
änderung) und Wirkung (z. B. erhöhte 
Isolation von Populationen) zu achten. 
Veränderungen sind möglicherweise 
nicht unmittelbar in den Populations-
grössen oder der genetischen Struk-
tur und Vielfalt abgebildet, sondern 
treten mit zeitlicher Verzögerung auf. 
Es ist deshalb wichtig, genetische Da-
ten und Kennwerte im Zusammenhang 
mit der Wirkung von Landschaftsele-
menten in einen zeitlich passenden Be-
zug zu setzen. Und nicht zuletzt spielt 
die anpassungsrelevante genetische Va-
riation, die durch Selektion aufgrund 
von sich ändernden Umweltbedingun-
gen auftritt, für die langfristige Über-
lebenswahrscheinlichkeit einer Popula-
tion eine grosse Rolle (Rellstab et al. 
2017, in diesem Band).

Abschliessend sei noch Folgendes 
vermerkt: Soll eine landschaftsgeneti-
sche Vernetzungsanalyse für die Praxis 

Landschaftsbarriere sein für diese 
scheuen Waldvögel, die wegen ihrer 
Grösse keine gewandten Flieger sind. 
Kormann et al. (2012) verwendeten ei-
nen von genetischen Markern abgelei-
teten Stammbaum als direktes Mass 
für den Genfluss im Untersuchungs-
gebiet. Die Autoren untersuchten die 
kleinen lokalen Vorkommen des Auer-
huhns mithilfe von DNA aus frischem 
Kot. Danach wurden die Verwandt-
schaftsverhältnisse der Individuen be-
rechnet, um so den aktuellen geneti-
schen Austausch (dasselbe Individuum 
in verschiedenen lokalen Populationen 
gefunden) oder kürzlichen Genfluss 
(zumindest ein Elternteil und Nach-
komme nicht aus derselben lokalen Po-
pulation) zu bestimmen. Es zeigte sich, 
dass doch einige Vögel zwischen den 
Populationen wandern und sogar das 
Tal überqueren (Abb. 4). Die daraus 
resultierenden Nachkommen gelten als 
Nachweis funktionaler Vernetzung.

Allerdings sind die lokalen Vorkom-
men des Auerhuhns in der untersuch-
ten Region sehr klein. Deshalb sind 
auch über kurze Zeit schon durch Zu-
fall starke genetische Unterschiede 
möglich (genetischer Drift), so dass die 
genetische Differenzierung als indirek-
tes Mass für Genfluss nur beschränkt 
aussagekräftig wäre. So fanden Kor-
mann et  al. (2012) bereits nach fünf 
Jahren teils erhebliche genetische Un-
terschiede innerhalb derselben loka-
len Vorkommen. Dies lässt sich kaum 
durch starke Zu- oder Abwanderung 
erklären. Vielmehr dürften diese Un-
terschiede durch zufällige genetische 
Drift entstehen. Es ist also Vorsicht ge-
boten, wenn Genfluss ausschliesslich 
indirekt, aufgrund der genetischen Dif-
ferenzierung abgeleitet wird.

6 Herausforderungen für 
landschaftsgenetische  
Vernetzungsanalysen 

Diese Beispiele zeigen, dass die Land-
schaftsgenetik einen wichtigen Beitrag 
zu vielen Aspekten im Naturschutz 
leisten kann. Einerseits kann die In-
tensität und die Richtung individuel-
ler Bewegung in der Landschaft quan-
tifiziert werden, andererseits erlaubt 
die Landschaftsgenetik, Barriere- und  
Korridorwirkungen von Landschaft-
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Abstract
Isolated or connected? Effects of landscape properties on gene flow
The preservation or establishment of functional connectivity is a key goal of 
conservation management. Yet, spatially often rather confined habitat may not 
warrant dispersal and gene flow of individuals to allow for the intended long-term 
resilience and persistence of populations in human-dominated landscapes. Gene 
flow, as inferred from the relationships between individuals and populations, is a 
valuable measure to assess functional connectivity.

The power of gene flow to identify the effects of anthropogenic and natural 
landscape elements as barriers or corridors, so-called landscape genetics, is illus-
trated using various examples. Traffic infrastructure revealed surprisingly low ef-
fects on gene flow in amphibians. Large population sizes and possibly occasional 
successful highway crossing may counteract the barrier effects of highly frequen-
ted roads, expected to result in genetic differentiation as a consequence of ran-
dom genetic drift. In turn, fragmentation effects were observed in roe deer due to 
fenced traffic infrastructure. The study of a potential barrier effect of natural land-
scape elements, such as a densely populated valley, unexpectedly identified move-
ment of capercaillie between populations. Although the small local populations 
appeared fragmented, no lack of gene flow was observed. 

These examples show that landscape genetics may contribute to important as-
pects of nature conservation to identify magnitude and direction of exchange bet-
ween individuals or populations and to assess barrier or corridor effects of lands-
cape elements. Hence, this approach may be applied in the evaluation of needs as-
sessment and implementation success.

Keywords: conservation genetics, barcoding, connectivity, inbreeding, genetic mo-
nitoring, adaptability, conservation management 
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