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Vorwort

Im 1951 gegriindeten Deutschen Verband Forstlicher Forschungsanstalten (DVFFA) gibt es seit 2009
die Sektion , Forstgenetik/Forstpflanzenziichtung”. Diese ging aus dem Zusammenschluss der bereits
1950 gegriindeten ,Arbeitsgemeinschaft flir Forstgenetik und Forstpflanzenziichtung” und dem
»Forum Genetik-Wald-Forstwirtschaft” von 1980 hervor. Die Sektion ist eine offene Plattform der
Begegnung und des gegenseitigen Wissensaustauschs in den Bereichen Forstpflanzenziichtung,
molekulargenetische Grundlagenforschung, angewandte populationsgenetische Forschung, forstliche
Generhaltung, Herkunftsforschung und Saatgutwesen.

Am 15./16. Juni 2016 richtetet die Sektion Forstgenetik/Forstpflanzenziichtung ihre 5. Tagung in
Chorin/Brandenburg aus. Die Tagung begann mit einer Exkursion auf deren Programm anléasslich des
70-jahrigen Bestehens unter anderem ein Besuch des Forschungsstandorts Waldsieversdorf stand, an
dem sich das Thinen-Institut fir Forstgenetik und die Landesstelle fir forstliches Vermehrungsgut
befinden. Der Schwerpunkt des Vortragstages lag auf dem Thema ,Forstgenetik und Naturschutz”.

Um die Ergebnisse der gut besuchten Veranstaltung einer breiten Offentlichkeit zuganglich zu
machen, wird der Inhalt ausgewahlter Prasentationen im Folgenden wiedergegeben.

Schliisselworte: Forstgenetik, Forstpflanzenziichtung, Naturschutz, Klimawandel

MIRKO LIESEBACH
Obmann der Sektion Forstgenetik/Forstpflanzenziichtung



Abstract

In 2009 the “Section Forest Genetics/Forest Tree Breeding” was established within the “German
Union of the Forest Research Stations” (DVFFA) that was founded in 1951. The section was formed
by consolidating of the “Working Group of Forest Genetics and Tree Breeding” from 1950 and the
“Forum Genetics-Forests-Forest management” existing since 1980. It is an open platform where
knowledge exchange becomes mutually beneficial for both scientists and other interested audiences.
Our main topics cover forest tree breeding, molecular and quantitative genetics, including population
genetics and provenance research, the conservation of forest genetic resources as well as seed
science.

The 5" meeting of the “Section Forest Genetics/Forest Tree Breeding” took place in
Chorin/Brandenburg from June 15-16, 2016. The meeting started with an excursion, where we went
to the research location Waldsieversdorf on the occasion of its 70™ anniversary visiting the Thinen
Institute of Forest Genetics and the Department of Forest Reproductive Material of the State Forest
Enterprise Brandenburg. The presentations on the second day focused on the topic “Forest Genetics
and Nature Conservancy”.

Selected presentations are published in these proceedings to give the interested community access
to results of the meeting.

Keywords: Forest genetics, forest tree breeding, nature conservation, climate change

MIRKO LIESEBACH
Chairman of the Section Forest Genetics/Forest Tree Breeding
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Die Exkursionsteilnehmer vor dem Thiinen-Institut fiir Forstgenetik in Waldsieversdorf
(Foto: D. METTKE)

The participants of the excursion in front of the Thiinen Institute of Forest Genetics in
Waldsieversdorf
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Gebietsheimische Gehdlze im Spannungsfeld zwischen Forstwirtschaft und
Naturschutz

MONIKA KONNERT?, MICHAELA HAVERKAMP?

1Bayerisches Amt fur forstliche Saat- und Pflanzenzucht (ASP), Teisendorf
’Bundesanstalt fiir Landwirtschaft und Erndhrung (BLE), Referat 321, Bonn

Einflihrung

Sowohl bei den Waldbaumarten als auch bei Straucharten haben sich natiirliche Populationen im
Zuge der Evolution an die unterschiedlichen standortlichen Bedingungen in ihrem natirlichen
Verbreitungsgebiet angepasst und Lokalrassen, auch als Provenienzen oder Herkiinfte bezeichnet,
herausgebildet. Mit der Wahl der Herkunft wird (ber die erblich bedingten Eigenschaften der
zuklnftigen Baum- und Strauchpopulation entschieden, aber auch lber die Beeinflussung des
Genpools benachbarter Bestdnde bzw. Vorkommen. In der Forstwirtschaft wurde bereits frih
erkannt und durch Herkunftsversuche erwiesen, dass die Verwendung der passenden Herkunft die
Okologische Stabilitat und die langfristige O6konomische Leistungsfahigkeit der Walder sichert.
Gesetzliche Bestimmungen, die ihre Anfange in den 1930er Jahren haben, tragen diesem Umstand
Rechnung. Nicht zuletzt als Folge der Bemiihungen zur Erhaltung natirlicher Genressourcen entstand
ab den 1980er Jahren ein Problembewusstsein zu diesem Thema im Bereich des Natur- und
Umweltschutzes. Zum Schutz der heimischen Biodiversitdt wurde 2009 in §40(4) des
Bundesnaturschutzgesetzes (BNatSchG) eine Regelung eingefiihrt, nach der ab 2020 keine
gebietsfremden Herkiinfte in der freien Natur ausgebracht werden diirfen. Im Folgenden werden die
Ahnlichkeiten und Unterschiede zwischen den derzeit giiltigen Regelungen zum Vermehrungsgut von
Baum- und Straucharten bei Verwendung im Wald und in der freien Natur vergleichend dargestellt.
In diesem Zusammenhang wird auch auf das Positionspapier zum Thema gebietseigene Geholze der
Bund-Lander-Arbeitsgruppe , Erhaltung forstlicher Genressourcen” verwiesen (BLAG 2016).

Zum besseren Verstandnis werden vorab einige in den Gesetzen bzw. Empfehlungen enthaltenen
Begriffe kurz erlautert.

Als heimisch wird eine wild lebende Tier- oder Pflanzenart bezeichnet, die ihr Verbreitungsgebiet
oder regelmaRiges Wanderungsgebiet ganz oder teilweise a) im Inland hat oder in geschichtlicher
Zeit hatte oder b) auf natiirliche Weise in das Inland ausdehnt (BNatSchG § 7).

Demgegenliber gilt eine wild lebende Tier- oder Pflanzenart als gebietsfremd wenn sie in dem
betreffenden Gebiet in freier Natur nicht oder seit mehr als 100 Jahren nicht mehr vorkommt
(BNatSchG § 7).

Eine autochthone Population hat in einem langen Zeitraum im selben Habitat (dem Ursprungsort)
durch natirliche Verjiingung tberlebt.

Als gebietseigen werden Pflanzen bezeichnet, die aus Populationen einheimischer Sippen stammen,
die sich in einem bestimmten Naturraum (iber einen langen Zeitraum in vielen Generationsfolgen
vermehrt haben und bei denen eine genetische Differenzierung gegeniiber Populationen in anderen
Naturrdumen anzunehmen ist (BMU 2012).




Regelungen fiir Vermehrungsgut zur Verwendung im Wald (forstliches

Vermehrungsgut)

Auf Ebene der EU bildet die Richtlinie 105/1999 den Rahmen fiir die Produktion, die Kontrolle und
den Handel mit forstlichem Vermehrungsgut. Diese Richtlinie ist mit dem
Forstvermehrungsgutgesetz (FOVG) in Deutschland in nationales Recht umgesetzt
(https://www.gesetze-im-internet.de/fovg/BJNR165800002.html).

Zweck dieses Gesetzes ist es: ,den Wald mit seinen vielféltigen positiven Wirkungen durch die
Bereitstellung von hochwertigem und identitdtsgesichertem forstlichen Vermehrungsgut in seiner
genetischen Vielfalt zu erhalten und zu verbessern sowie die Forstwirtschaft und ihre
Leistungsfdhigkeit zu férdern”. Das FoVG regelt die Zulassung von Ausgangsmaterial, die Erzeugung,
das Inverkehrbringen, die Ein- und Ausfuhr sowie die Herkunfts- und Identitatssicherung von
forstlichem Vermehrungsgut. Fiir die Verwendung gibt es Empfehlungen der einzelnen Bundeslander
(als Herkunftsempfehlungen bezeichnet).

Das Gesetz bezieht sich auf Saatgut, Pflanzgut und Pflanzenteile von Baumarten und Hybriden, die
fur forstliche Zwecke von Bedeutung sind. Diese sind in Anhang 1 der EU-Richtlinie 105/1999
enthalten (Anonymus 2000). Im FoVG wurde schliefRlich 28 der 47 Baumarten aus der EU-Liste eine
besondere forstliche Bedeutung in Deutschland zugeschrieben. Fir diese Baumarten wurden durch
die Forstvermehrungsgut-Herkunftsgebietsverordnung (https://www.gesetze-im-internet.de/
bundesrecht/fsaatherkv/gesamt.pdf) in Deutschland Herkunftsgebiete ausgewiesen und eine
Baumartenziffer festgelegt. Fiir die weiteren 19 in der EU-Liste aufgefiihrten Baumarten, die fir den
Wald in Deutschland derzeit von geringer Bedeutung sind, wurden keine Herkunftsgebiete festgelegt.
Somit sind Zulassung und Beerntung von Ausgangsmaterial in Deutschland von z.B. Libanon-Zeder,
Zerr-Eiche, Flaum-Eiche oder Schmalblattriger Esche reguldr nicht moglich. Vermehrungsgut dieser
Baumarten, das gemaR der o.g. EU-Richtlinie von zugelassenem Ausgangsmaterial aus anderen EU-
Mitgliedsstaaten stammt, kann aber fir forstliche Zwecke in Deutschland angezogen und in den
Verkehr gebracht werden (BAIER und GUNZELMANN 2016). Baumarten, die nicht in der EU-Liste
enthalten sind, wie z.B. die seltenen heimischen Baumarten Eibe, Feld-Ahorn, Elsbeere, Vogelbeere,
Speierling, Strobe, Ulme sind auch bei Verwendung im Wald nicht lber das FoVG geregelt.

Das FoVG unterscheidet zwischen folgenden Kategorien von forstlichem Vermehrungsgut:

e ,Ausgewdhlt” - Vermehrungsgut stammt aus nach phéanotypischen Merkmalen
ausgesuchten Bestanden

e ,Qualifiziert” — Vermehrungsgut stammt aus Plantagen

e ,Geprift” — Vermehrungsgut stammt aus Bestdnden oder Plantagen, deren Nachkommen
sich in einer Feldprifung als besonders wiichsig erwiesen haben.

Regelungen fiir Vermehrungsgut zur Verwendung in der freien Landschaft

Zweck des Bundesnaturschutzgesetzes ist der ,Schutz von Natur und Landschaft auf Grund ihres
eigenen Wertes und als Grundlage fiir Leben und Gesundheit des Menschen”. Mit der Novelle des
Gesetzes vom 29. Juli 2009 (BGBI. | S. 2542) (https://www.gesetze-im-internet.de/bnatschg 2009/)
wurde in § 1 auch die nachhaltige Sicherung der biologischen Vielfalt als eines von drei Hauptzielen
des Naturschutzes und der Landschaftspflege verankert. Der Schutz der biologischen Vielfalt umfasst
dabei auch die genetische Vielfalt innerhalb der Arten. Des Weiteren soll mit der Neufassung des
BNatSchG (§ 40) die Verwendung heimischer Geholze aus regionaler Herkunft gefordert werden.
Dazu soll in der freien Landschaft Saat- und Pflanzgut verwendet werden, dass seinen genetischen
Ursprung in dem entsprechenden Gebiet hat. Um dies sicher zu stellen, legt das
Bundesnaturschutzgesetz fir wild lebende Arten fest, dass die gewerbsmaRige Ernte und die
Ausbringung genehmigt werden miissen. Bis zum 01. Marz 2020 gilt eine Ubergangsregelung, ab dem
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02. Marz 2020 miissen die Vorschriften des § 40 Absatz 4 BNatSchG ohne Abweichungsmaoglichkeiten
in den Landern vollzogen werden (BMU 2012).

Im Unterschied zum Forstvermehrungsgutgesetz regelt das Bundesnaturschutzgesetz nicht, wie
gebietseigene Gehdlze erzeugt bzw. in Verkehr gebracht werden sollen.

Das Bundesnaturschutzgesetz bezieht sich auf besiedelte und unbesiedelte Bereiche, hat aber in
Paragraph (§ 5, Abs. 3) auch einen Hinweis zum Wald indem es festlegt, dass , bei der forstlichen
Nutzung des Waldes das Ziel zu verfolgen ist, naturnahe Wélder aufzubauen und diese ohne
Kahlschlége nachhaltig zu bewirtschaften. Ein hinreichender Anteil standortheimischer Forstpflanzen
ist einzuhalten. Allerdings ist auch ausdricklich festgelegt, dass Land- und Forstwirtschaft von den
Regelungen des §40 BNatSchG ausgenommen sind.

Die Regelungen gelten fiir wichtige Baum- und Straucharten, die haufiger in der freien Landschaft
gepflanzt werden. Eine Auswahl dieser Arten enthalt der Leitfaden zur Verwendung gebietseigener
Geholze (BMU 2012). Darunter sind auch 10 Baumarten, die auch den Regelungen des FoVG
unterliegen, u.zw. Spitz-Ahorn, Berg-Ahorn, Schwarz-Erle, Grau-Erle, Sand-Birke, Moor-Birke,
Hainbuche, Ess-Kastanie, Rot-Buche und Gewdhnliche Esche. Eine Unterscheidung in mehrere
Kategorien von Saatgut wird hier nicht vorgenommen.

Herkunftsgebiete und Vorkommensgebiete

Um den erheblichen naturrdumlichen Unterschieden in Deutschland Rechnung zu tragen und die
unterschiedlichen Wuchsbedingungen sowie die Anpassung der Baumpopulationen an diese besser
bericksichtigen zu kénnen wurden fir die 28 als forstlich bedeutsam eingestuften Baumarten
Herkunftsgebiete abgegrenzt. Ahnlich wurde fiir Baum- und Straucharten in der freien Landschaft
verfahren. Hier wird der Begriff ,Vorkommensgebiete” verwendet, um die Unterschiede zu den
forstlichen ,Herkunftsgebieten” sichtbar zu machen.

Die Abgrenzung der Herkunftsgebiete ist durch die Forstvermehrungsgut-Herkunftsgebiets-
verordnung — FoVHgV vom 07. Oktober 1994 (BGBL. | S. 3578), gedndert durch Artikel 1 der
Verordnung vom 15. Januar 2003 (BGBL. | S. 238) geregelt (https://www.gesetze-im-internet.de/
bundesrecht/fsaatherkv/gesamt.pdf). Grundlage fir die Ausweisung sind 46 06kologische
Grundeinheiten, die unter Berlicksichtigung standortlicher und geobotanischer Kriterien abgegrenzt
wurden. Um der Anpassung an die Hohenlage Riicksicht zu tragen, wurde bei manchen
Herkunftsgebieten auch eine Hohenabstufung vorgenommen. Jedes Herkunftsgebiet hat einen
spezifischen ,Herkunftsgebietsnamen®, mit Bezug zu der Region in der es liegt und fallweise auch zu
der Hohenstufe, auf die es sich bezieht (z.B. Alpen und Alpenvorland, submontane Stufe) sowie eine
Kurzbezeichnung aus einer fiinfstelligen Ziffer, die auch die Baumartenziffer enthalt (z.B. 827 11,
827= Baumartenziffer WeiB-Tanne). Die forstlichen Herkunftsgebiete in Deutschland sind
baumartenspezifisch und berlicksichtigen sowohl die wirtschaftliche Bedeutung einer Baumart als
auch Vorkommen mit besonderen Eigenschaften (z.B. die Spessarteiche). Deshalb ist auch die Anzahl
von Herkunftsgebieten je nach Baumart verschieden. Wahrend z.B. bei Baumarten wir Edel-Kastanie
oder Schwarz-Kiefer deutschlandweit nur 2 Herkunftsgebiete ausgewiesen sind, sind es bei der Buche
26 (Abb. 1) und bei der Fichte sogar 30.

Um der Anpassung von Baum- und Straucharten an unterschiedliche 6kologische Bedingungen
Rechnung zu tragen, wird im Leitfaden zur Verwendung gebietseigener Gehdlze (BMU 2012)
empfohlen, flr alle Arten in Deutschland sechs Vorkommensgebiete auszuweisen (Abb. 2).

Die Konzeption geht auf SCHMIDT und KRAUSE (1997) zuriick. Grundlage der Abgrenzung sind auch hier
die okologischen Grundeinheiten, wie bei den Herkunftsgebieten. Eine Hoéhenabstufung wird in
keinem der Vorkommensgebiete vorgenommen. Die Abgrenzung in sechs Vorkommensgebiete ist
gesetzlich nicht bindend, sondern nur eine Empfehlung und ldsst die Moglichkeit weiterer
Unterteilungen, sofern naturschutzfachlich gerechtfertigt. Einige Bundeslander (z.B. Bayern, Baden-
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Wirttemberg, Brandenburg) haben nach fachgutachterlicher Einschatzung der verantwortlichen
Stellen solche ergdanzenden Differenzierungen bei bestimmten Vorkommensgebieten vorgenommen.
Bayern und Baden-Wirttemberg haben aufgrund erheblicher naturrdumlicher Unterschiede
innerhalb der Vorkommensgebiete 4, 5 und 6 diese weiter unterteilt (vgl. Tab. 1).

0 100 200 km
L —
Herkunftsgebiete
fiir forstliches Vermehrungsgut nach Herkunftsgebietsverordnung

Rot-Buche / Fagus sylvatica [810] © BLE 2013

Abb. 1: Herkunftsgebiete der Rot-Buche (BLE 2013)

(Qwallen: Bundesamt fir Naburschutz (BTN), 2012; verandert nach SChmidt und Erawse (1957)

Abb. 2: Empfohlene Vorkommensgebiete gebietseigener Geholze
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Tab. 1: Unterteilung der Vorkommensgebiete fiir gebietseigene Gehdlze in Stiddeutschland
(http://www.lfu.bayern.de/natur/gehoelze saatgut/gehoelze/index.htm)

Vorkommensgebiete nach BMU 2012

Differenzierung der Vorkommensgebiete in Bayern

und Baden-Wiirttemberg

Vorkommensgebiet 4

Westdeutsches Bergland
und Oberrheingraben

Vorkommensgebiet 4.1

Vorkommensgebiet 4.2

Westdeutsches Berg-land,
Spessart-Rhén-Region

Oberrheingraben

Vorkommensgebiet 5

Schwarzwald,
Wirttembergisch-
Frankisches Hiigelland und
Schwabisch-Frankische Alb

Vorkommensgebiet 5.1

Suddeutsches Hiigel-
und Bergland, Frankische
Platten und
Mittelfrankisches Becken

Schwabische und
Frankische Alb

Vorkommensgebiet 5.2

Vorkommensgebiet 6 Alpen und Alpenvor-land Vorkommensgebiet 6.1  Alpenvorland

Vorkommensgebiet 6.2  Alpen

Bei Baumarten, die sowohl fiir forstliche Zwecke (geregelt durch das FoVG) als auch in der freien
Landschaft verwendet werden (geregelt durch das BNatSchG) gibt es somit 2 unterschiedliche
Regelungen, die bei der Produktion beachtet werden mussen: die der Herkunftsgebiete und die der
Vorkommensgebiete. Das dies die Produktionsprozesse in den Baumschulen nicht einfacher macht,
liegt auf der Hand. Der Leitfaden flr gebietseigene Geholze empfiehlt daher, dass fiir FOVG-Arten die
Herkunftsgebiete nach FoVG gelten sollen, wenn bei diesen sechs oder weniger Herkunftsgebiete
festgelegt sind. Fir FoVG-Arten mit mehr als sechs Herkunftsgebieten wird die Verwendung der
sechs Vorkommensgebiete empfohlen. Wie die Empfehlung zur Umschlisselung in der Praxis
umgesetzt werden soll, ist nach wie vor unklar.

Tab 2: Angaben zur Anzahl von Herkunftsgebieten (HKG) und empfohlenen Vorkommensgebieten (VKG) fir
ausgewadhlte Baumarten

Baumart HKG VKG Hohenzonierung
Berg-Ahorn 11 6 ja
Douglasie 6 6 Ja
Esche 8 6 Nein
Europaische Larche 7 6 Ja
Fichte 30 6 Ja
Kiefer 23 6 Ja
Rot-Buche 26 6 Ja
Schwarz-Erle 8 6 Nein
Stiel-Eiche 9 6 Nein
Trauben-Eiche 13 6 Nein
Weil3-Tanne 12 6 Ja
Winter-Linde 8 6 Nein
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Zwei Produktionsschienen in derselben Baumschule fir eine Art komplizieren die Arbeits- und
Kontrollabldufe und bergen die Gefahr von Verwechslungen. Gleiches gilt fiir doppelte Eintrdage auf
Stammzertifikaten und Begleitpapieren.

Eine Umschlisselung samtlicher forstlicher Erntebestdnde in Anpassung an die Vorkommensgebiete
ist angesichts der hohen Anzahl zugelassener Erntebestdnde im Forst (allein in Bayern Gber 5.000) als
auch der Tatsache, dass es sich bei diesen nicht zwingend um gebietseigene Pflanzen handeln muss
(,gebietseigen” ist kein zwingendes Auswahlkriterium in der Forstvermehrungsgut-
Zulassungsverordnung; https://www.gesetze-im-internet.de/fovzv/BJNR472100002.html) mit
Unsicherheiten und sehr hohem Arbeitsaufwand verbunden. Zudem bleibt das Dilemma der
Hohenzonierung, die bei den Vorkommensgebieten nicht umgesetzt werden kann.

Deshalb wire die Ubernahme der FoVG Regelungen auch fiir die freie Landschaft der einfachste und
sicherste Weg. Diese Option sieht der Leitfaden fir den Einzelfall auch vor.

Kontrollregelungen und private Zertifizierungssysteme

Im FoVG ist die Kontrolle aller Verfahrensschritte von der Ernte bzw. Vermehrung Uber die
Aufbereitung, die Lagerung, Anzucht und Weitergabe an den Endverbraucher bis zum Verkauf
gesetzlich geregelt. Ziel ist die Rickverfolgbarkeit der Herkunft des Forstvermehrungsgutes entlang
des gesamten Produktionsprozesses. Die gesetzliche Kontrolle wird von hoheitlich tatigen
Forstbeamten vorgenommen. Dazu wird jede Ernteeinheit mit einer Nummer (sog. Registernummer)
versehen und in ein staatlich geflihrtes Ernteregister eingetragen. Erst dann darf sie beerntet
werden.

Bei der Ernte miissen die Partien nach Zulassungseinheiten (also Erntebestand, Samenplantage etc.)
getrennt gehalten und jede Erntepartie mit einem Stammzertifikat mit individueller, nur einmal
vorgesehener Nummer gekennzeichnet werden. Bei Mischungen, die nur in Anwesenheit eines
Kontrollbeamten vorgenommen werden diirfen, wird ein Mischzertifikat mit neuer Nummer erstellt.
Auf diesem sind die Stammzertifikatsnummern der gemischten Partien und die Mischungsanteile
vermerkt. Die Stammzertifikatsnummer muss auch auf den Lieferpapieren vermerkt sein, die die
Saatgut- oder Pflanzenpartien beim Besitzerwechsel begleiten. Nur so ist eine Rickverfolgbarkeit
entlang der gesamten Produktionskette moglich. Firmen, die forstliches Vermehrungsgut
produzieren, missen sich bei der fiir den Vollzug des Gesetzes zustandigen Stelle (,Landesstelle nach
FoVG“) anmelden und missen alle Geschaftsvorgdnge entsprechend dokumentieren. Diese
Dokumentation kann von den Kontrollbeamten jederzeit eingesehen werden.

Neben der gesetzlichen Kontrolle gibt es in Deutschland noch zwei privatrechtlich organisierte
Zertifizierungssysteme — namlich Zuf (www.zuef-forstpflanzen.de/) und FFV (http://isogen.de/
zertifizierung/). Entscheidende Elemente beider Systeme sind eine liickenlose Dokumentation aller
Vorgange bei Produktion und Handel in einer Datenbank sowie die Entnahme von Referenzproben an
verschiedenen  Stellen des  Produktionsprozesses  fiir  stichprobenartige  genetische
Vergleichsuntersuchungen (z.B. KONNERT und Hosius 2008). Beide Systeme ergdnzen die Vorgaben
des FoVG und stellen fiir den Markt Vermehrungsgut mit tGberpriifbarer Herkunft bereit.

Das BNatSchG sieht keine gesetzlichen Kontrollregelungen fiir gebietseigene Gehdlze vor. Die
Kontrolle und Zertifizierung erfolgt ausschlieflich durch privatrechtlich organisierte
Zertifizierungssysteme. Diese sollen sich an den Empfehlungen einer Arbeitsgruppe orientieren, die
Mindeststandards zur Zertifizierung gebietseigener Gehdlze erarbeitet hat (https://blag-
gr.genres.de//fileadmin/SITE GENRES/downloads/docs/BLAG/gehoelze zertifizierung bf.pdf).

Darin wird die Schaffung der Voraussetzungen fiir eine liickenlose Kontrolle und Dokumentation tber
alle Stadien des Produktionsverlaufs gebietseigener Geholze bis zum Endverbraucher gefordert. Die
dafiir vorgeschlagene Vorgehensweise ist teilweise mit den Vorgaben des FoVG und seiner
Durchfiihrungsverordnungen kompatibel. Um die Rickverfolgbarkeit der Ware bis zu den
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Erntebestanden zu gewdhrleisten wird z.B. die Dokumentation aller Erntebestdnde anhand einer
Erntebestandsnummer als notwendig erachtet, vergleichbar der Registernummer bei FoVG-
Bestdnden. Jede Erntepartie muss eine Referenznummer erhalten, &hnlich der
Stammzertifikatsnummer bei FoVG. Saatgutmischungen sollten sich an § 3 Forstvermehrungsgut-
Durchfihrungsverordnung (FoVDV) (https://www.gesetze-im-internet.de/fovdv/BJNR471100002.
html) orientieren. Vor der Beerntung eines zugelassenen Bestandes ist die Genehmigung des
Flacheneigentiimers einzuholen. Nach FoVG muss der Eigentiimer die Erntefirma vor Erntebeginn in
den Bestand einweisen und sicherstellen, dass die Ernte nur im zugelassenen Bestand erfolgt.

Die Entnahme von Referenzproben und die Durchfiihrung genetischer Vergleichsuntersuchungen zur
Herkunftskontrolle werden als nicht notwendig erachtet, kann aber auf freiwilliger Basis geschehen,
als zusatzliches Qualitdtsmerkmal. Die labortechnischen Moglichkeiten fiir solche Untersuchungen
mit Hilfe von Genmarker gibt es inzwischen auch fir seltene Baumarten und ausgewahlte
Straucharten (siehe weiter unten).

Fir die gebietseigenen Gehdlze gibt es in Deutschland bereits mehrere Zertifizierungssysteme auf
privatwirtschaftlicher Basis. Noch erfillen nicht alle die empfohlenen Mindeststandards, so dass hier
weiterer Optimierungsbedarf besteht, vor allem in der liickenlosen Rickverfolgbarkeit, die mit der
Ausweisung und Registrierung der Erntebestdnde beginnt.

Verwendungsempfehlungen im Forst und in der freien Landschaft

Wie bereits gesagt, regelt das FoVG nicht die Verwendung von forstlichem Vermehrungsgut. Dies
geschieht (iber von den Bundeslandern erstellte Herkunftsempfehlungen. Unter dem Stichwort
,Herkunftsempfehlungen” sind diese fiir die meisten Bundeslander im Internet abrufbar. Die
Herkunftsempfehlungen griinden auf den Ergebnissen jahrzehntelanger Forschungsarbeiten zur
Herkunftsfrage bei den Waldbaumarten und auf den Erfahrungen der forstlichen Praxis. Fiir ein
Herkunftsgebiet einer Baumart wird eine oder mehrere Herkiinfte empfohlen. Sind diese nicht
verfligbar, kann auf ausgewiesene Ersatzherkiinfte ausgewichen werden. In Tabelle 3 sind als Beispiel
die Herkunftsempfehlungen fiir Rot-Buche in den Ostbayerischen Mittelgebirgen angegeben.

Tab. 3: Herkunftsempfehlungen fir die Rot-Buche in Ostbayern. Zur Lage der Herkunftsgebiete siehe Abb. 1.

81019 Bayerischer und Oberpfilzer Wald — submontane Stufe bis 800 m

1. Herkiinfte > 81019 Kategorie ausgewadhlt
2. Ersatzherkinfte > 81011 Kategorie ausgewahlt
> 81014
> 81025

810 20 Bayerischer und Oberpfilzer Wald — hochmontane Stufe iiber 800 m

1. Herkiinfte > 81020 Kategorie ausgewahlt
2. Ersatzherkinfte > 81012 Kategorie ausgewahlt
> 81014
> 81015
» 81019 (Uber 600 m) *)
> 81026

*) Hohenlage des Erntebestandes muss tberprift werden. Dazu Angaben aus Lieferschein (Register-Nummer) und Erntezulassungsregister benutzen.
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Die Einhaltung der Herkunftsempfehlungen ist im Staatswald verbindlich (vorbildliche
Waldbewirtschaftung) und in den meisten Bundeslandern im Privatwald forderrelevant. Zudem ist
sie die Grundlage fiir die Bewirtschaftung von Waldern, die nach PEFC und FSC zertifiziert sind.

Das Bundesnaturschutzgesetz legt die Verwendung gebietseigener Geholze fest. Die im , Leitfaden
zur Verwendung gebietseigener Gehdlze” genannten Gehdlze diirfen ab 2020 nur innerhalb ihrer
Vorkommensgebiete ausgebracht werden. Die Verwendung von Ersatzherkiinften ist nicht
vorgesehen. Abweichungen bediirfen dann einer Genehmigung durch die zustandige Behorde.

Hinweise zu genetischen Untersuchungen bei seltenen Baum- und Straucharten

Mit dem neuen Bundesnaturschutzgesetz, das ab 2020 die ausschlielRliche Verwendung
gebietseigener Geholze vorsieht, wird die Frage der Herkunftsiiberpriifung mit genetischen
Verfahren auch bei Strauchern an Bedeutung gewinnen. Die technischen Mdglichkeiten der Analyse
mittels Genmarkern bei seltenen Baumarten und Straucharten sind bereits vorhanden bzw. werden
laufend optimiert. Die folgenden Beispiele konnen dazu fir einige Arten nur einen kleinen Einblick
geben.

So wurden zur Analyse des Roten (syn. Europdischen) Hartriegels (Cornus sanguinea, L., Cornaceae)
16 hochvariable Kernmikrosatelliten-Marker entwickelt, mit denen klonale Strukturen innerhalb der
Vorkommen aufgedeckt und genetische Unterschiede zwischen den Vorkommen nachgewiesen
werden konnten. Die Marker erlauben die Rickverfolgung des Vermehrungsgutes auf die
Erntevorkommen und sind damit fir die Herkunftskontrolle bei Hartriegel geeignet (CREMER et al.
2014, WADL et al. 2013). Gleiches gilt fiir Schlehe und Haselnuss, fiir die sowohl Isoenzymgenmarker
(LEINEMANN et al. 2002) als auch AFLP und cpDNA-Mikrosatelliten zur Verfligung stehen (LEINEMANN et
al. 2013, 2014).

Auch fir viele seltene Baumarten wie z.B. Elsbeere, Eibe, Schwarz-Pappel, Wild-Apfel, Feld-Ahorn
stehen inzwischen geeignete Genmarker zur Verfiigung. Sie werden {iberwiegend zur Bestimmung
der genetischen Variation innerhalb und zwischen den Vorkommen als Entscheidungshilfe bei
ErhaltungsmaBnahmen (z.B. BLE 2012, CREMER et al. 2014, TROBER et al. 2004, KLumPP und DHAR 2011)
und zur Artunterscheidung (z.B. WAGNER et al. 2013, ANONYMUS 2012) eingesetzt. Auf die
Moglichkeiten zur Verwendung solcher Verfahren und Genmarker fiir die Herkunftssicherung wurde
aber bereits hingewiesen (LEINEMANN et al. 2014).

Fazit

Sowohl FoVG als auch BNatSchG leisten einen wichtigen Beitrag zur Sicherung der Genressourcen
von Baum- und Straucharten sowie zum Erhalt der genetischen Vielfalt im Sinne des internationalen
Ubereinkommens iiber die biologische Vielfalt (CBD). Die Regelungen zur Umsetzung und
Zielerreichung sind jedoch grundsatzlich verschieden. Eine stdrkere Zusammenarbeit zwischen
Naturschutz und Forstwirtschaft ist mit Sicherheit notwendig, um den Erhalt der natirlichen
biologischen Vielfalt und die Sicherung einer dkonomisch tragfahigen Produktion von Gehdlzen
besser zu erreichen. Denn die durch die beiden Gesetze FoVG und BNatSchG geregelten Bereiche —
Wald und freie Landschaft — sind aus Sicht der gebietseigenen Gehdlze nicht klar zu trennen.
Waldrander bilden das Bindeglied zwischen ihnen; Pollen Gberwindet weite Entfernungen und tragt
zur Vermischung des Genpools in beiden Richtungen bei.

Zweigleisige Regelungen fir dieselbe Baumart, wie z.B. eine unterschiedliche Anzahl von Herkunfts-
und Vorkommensgebieten oder die Ausweisung von unterschiedlichen Erntebestinden fir
forstliches Vermehrungsgut und solchem fiir die freie Landschaft sind kontraproduktiv, bergen die
Gefahr unbeabsichtigter Verwechslungen und verunsichern Produzenten und Abnehmer
gleichermalien. Der Forst hat groRtes Interesse, dass seine bewahrten Regelungen nicht aufgeweicht
werden, gerade in Anbetracht des Klimawandels und der damit verbundenen groRen
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Herausforderungen des Waldumbaus. Nicht zuletzt deshalb haben einige Bundeslander von der
Moglichkeit der Ausdehnung der Regelungen des FoVG auf die freie Landschaft Gebrauch gemacht,
meist in enger Abstimmung mit den wichtigen Abnehmern.

Abb. 3: Waldrand mit bliithenden Strduchern (Foto: ASP)
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Ist die Einteilung der forstlichen Herkunftsgebiete in Deutschland noch
zeitgemal?

MIRKO LIESEBACH, VOLKER SCHNECK

Thiinen-Institut fur Forstgenetik, GroRhansdorf und Waldsieversdorf

Zusammenfassung

Die Ausweisung von Herkunftsgebieten erfolgt in Europa auf der Grundlage der EU-Richtlinie
1999/105/EG. Bei der nationalen Umsetzung wurden dabei drei Ansatze verfolgt.

In Deutschland wurden auf der Grundlage von 6kologischen Grundeinheiten fiir die 27 Baumarten
bzw. -gruppen Herkunftsgebiete ausgewiesen, die das gesamte Bundesgebiet abdecken. Je nach
wirtschaftlicher Bedeutung variiert die Anzahl zwischen einem Herkunftsgebiet bei der Pappel und 30
Herkunftsgebieten bei der Fichte.

Die Herkunftsgebiete werden von den Bundeslandern auch fiir die Herkunftsempfehlungen
verwendet. Unter dem Aspekt des Klimawandels lasst die derzeitige Einteilung nicht fur alle Arten
eine angemessene Reaktion zu.

Es wird daher vorgeschlagen, fir alle Baumarten die gleiche Anzahl an Herkunftsgebieten
einzurichten. Hierfiir bieten sich die 46 6kologischen Grundeinheiten in Verbindung mit einer
Hohenzonierung an.

Schliisselworte: Herkunftsgebiet, Klimawandel

Abstract
Is the German system of regions of provenance still up to date?

The delineation of regions of provenances was carried out on the EU regulation 1999/105/EG in
Europe Three approaches were followed in the national implementation in Germany.

In Germany regions of provenance are delineated for 27 tree species and species groups based on
ecological units, which cover the total territory of the country. The number of regions of provenances
varied depending on the economic significance of the species between one for poplar and 30 for
Norway spruce.

The regions of provenance are also used for the provenance recommendations by the federal states
(Bundeslander). The present classification does not allow for all species an appropriate reaction
under the aspect of climate change.

The same number of regions of provenance will be proposed for all species. The existing 46
ecological units can provide the basis in combination with an altitudinal zoning.

Key words: regions of provenance, climate change

Einleitung

Auf Grundlage des § 5 Abs. 1 des Forstvermehrungsgutgesetzes (FoVG) vom 22. Mai 2002 ist das
Bundesministerium flir Erndhrung und Landwirtschaft ermachtigt Herkunftsgebiete fir
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Ausgangsmaterial der einzelnen Baumarten nach geographischen Abgrenzungen und gegebenenfalls
nach der Hohenlage oder anderen Grenzen durch Rechtsverordnung zu bestimmen. Das
Bundesministerium hat hiervon Gebrauch gemacht und die Verordnung (ber Herkunftsgebiete fir
forstliches Vermehrungsgut (Forstsaatgut-Herkunftsgebietsverordnung, FoVHgV) vom 7. Okt. 1994
(BGBI I, S. 3578) gedndert durch die Verordnung vom 15.1.2003 (BGBI. I S. 238) erlassen.

Bei der Neuabgrenzung der Herkunftsgebiete im Jahr 1995 wurden in Deutschland verschiedene
Kriterien bericksichtigt. Aus den Wuchsgebieten und -bezirken wurden 6kologische Grundeinheiten
unter Berlicksichtigung der Verbreitungsgeschichte, phanotypischer Merkmale (z.B. Frost- und
Schneebruchanfilligkeit, Stamm- und Kronenform)sowie genetischer Erkenntnisse (aus
Isoenzymanalysen), zusammengefasst (RAU und BROCKHAUS 1995). Der Einteilung der forstlichen
Herkunftsgebiete basiert in Deutschland auf 46 6kologischen Grundeinheiten. Die Grenzen folgten
hierbei StraBen, Bahnlinien, Wasserlaufen und Landesgrenzen.

Ein Herkunftsgebiet wird als Gebiet oder Gesamtheit von Gebieten mit anndhernd gleichen
Okologischen Bedingungen definiert, in denen Bestande einer Art dhnliche phanotypische Merkmale
aufweisen. Die Anzahl der Herkunftsgebiete richtet sich nach der wirtschaftlichen Bedeutung und der
Verbreitung einer Baumart. Ein Herkunftsgebiet sollte nur ausgewiesen werden, wenn die Art dort
auch geniigend vertreten ist. Somit gibt es fiir die einzelnen Baumarten bzw. Baumartengruppen
eine unterschiedliche Anzahl an Herkunftsgebieten, die das gesamte Staatsgebiet abdecken (Abb. 1).
Diesen Ansatz findet man z.B. auch in Litauen, der Wallonien (Belgien) und der Slowakei.

Herkunftsgebiete Herkunftsgebiete Herkunftsgebiete
fiir forstliches 0 nach F 9 fiir forstliches nach F i fiir forstliches nach F

/ [853] © BLE 2013 Berg-Ahorn / Acer pseudoplatanus [801] © BLE 2013 Wald-Kiefer / Pinus sylvestris [851] ©BLE 2013

Abb. 1: Herkunftsgebiete fir Douglasie (links), Berg-Ahorn (Mitte) und Wald-Kiefer (rechts) in Deutschland. Die
Herkunftsgebiete sind unterschiedlich geformt und decken das gesamte Staatgebiet ab. (BLE 2013)

In anderen Staaten wurden zwei weitere Ansatze verfolgt. So werden in einigen Landern (z.B.
Osterreich, Flandern (Belgien), Vereinigtes Konigreich) fiir jede Baumart dieselben Herkunftsgebiete
ausgewiesen, wobei das gesamte Staatsgebiet abgedeckt wird (Abb. 2). In einigen kleineren Staaten
(Irland, Niederlande, Danemark usw.) ist das gesamte Staatsgebiet ein Herkunftsgebiet. Im dritten
Ansatz wird nur der Teil des Staatgebiets erfasst, in dem die Baumart vorkommt. Fir die einzelnen
Baumarten werden unterschiedliche Anzahlen an Herkunftsgebieten ausgewiesen, und es verbleiben
»weiBe Flecken”. Dieser Ansatz ist in z.B. Frankreich (Abb. 3), Finnland, Italien, Rumanien und
Spanien umgesetzt.
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Abb. 2: In Osterreich gibt es fiir alle Baumarten identische Herkunftsgebiete, die das gesamte Staatsgebiet
abdecken (BUNDESMINISTER FUR LAND- UND FORSTWIRTSCHAFT, UMWELT UND WASSERWIRTSCHAFT 2002).

Abb. 3: Herkunftsgebiete fur Douglasie (links) und Rot-Buche (rechts) in Frankreich. Mit ZN sind Gebiete
ausgewiesen, die keinem Herkunftsgebiet zugeordnet sind. (MINISTERE DE L’AGRICULTURE 2016)

Herkunftsgebiete im Klimawandel

Vor dem Hintergrund des Klimawandels gilt es ganz besonders, sich {iber die Bestandesverjlingung
Gedanken zu machen. Zu priifen ist, ob der Ausgangsbestand geeignet ist, iber Naturverjlingung in
die nachste Generation Uberfiihrt zu werden oder ob ein Wechsel der Herkunft der Baumart oder
sogar ein Baumartenwechsel angebracht ist.

Der Klimawandel fiihrt zu gednderten Risikostrukturen in der Forstwirtschaft, das heillt gednderte
Standort-Leistungs-Beziehungen (SPELLMAN et al. 2011). Die Klimaprognosen gehen dabei fir
Deutschland einheitlich von einem Temperaturanstieg und einer  gednderten
Niederschlagsverteilungen aus (z.B. IPCC 2007, GERSTENGARBE 2008). Dabei werden deutliche
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regionale Unterschiede in der Ausprdgung prognostiziert, mit denen die Baumarten zu Recht zu
kommen haben. Es liegt nahe, dass sich dieses auch in den Herkunftsgebietseinteilung wiederfinden
muss, die die Grundlage fir die Herkunftsempfehlungen sind. Die natiirlichen Verbreitungsgebiete
werden sich verschieben (KOLLING 2007). Sich Uber die Jahrzehnte verdanderte Rahmenbedingungen
der Waldbewirtschaftung (z.B. Personalriickgang, Reduktion des Pflanzenschutzmitteleinsatzes)
engen das Anbaugebiet zusatzlich ein.

Vor dem Hintergrund des Klimawandels stellt sich somit die Frage, ob mit der derzeitigen Einteilung
der forstlichen Herkunftsgebiete, die zugleich auch die Grundlage fiir die Anbauempfehlungen sind,
angemessene Reaktionsmoglichkeiten gegeben sind.

Modellierung zur Entscheidungsunterstiitzung

Es gibt eine Vielzahl an Modellen, mit denen sich mogliche Auswirkungen des Klimawandels
simulieren lassen. Fiir die folgenden Beispiele wird das im EU-Projekt Trees4Future entwickelte
Climate Matching Tool (http://www.trees4future.eu/tools.html) verwendet.

Fir einen Waldbestand in der ostlichen Lineburger Heide zeigt das Modell, dass in der
Vegetationsperiode (Marz bis Oktober) unter den derzeitigen Bedingungen (Periode 1971-2000)
weite Teile in Deutschlands klimatisch dhnlich sind (Abb. 4, links). Unter Annahme des Szenarios
HadCM3 (IPCC 2000) reduziert sich die Flache mit vergleichbarer klimatischer Ausstattung im Jahr
2050 (Periode 2013-2016) auf etwa ein Viertel (Abb. 4, rechts).
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Abb. 4: Ergebnis der Modellierung mit dem Climate Matching Tool fur die Vegetationsperiode unter
derzeitigen Klimabedingungen (links) und unter Annahme des HadCM3-Szenarios fiir das Jahr 2050 (rechts).
Rot markiert der Ausgangspunkt/-bestand der Modellierung.

Beide in Abbildung 4 dargestellten Muster finden sich bei Baumarten mit einer kleinen Anzahl von
Herkunftsgebieten (z.B. Douglasie und Berg-Ahorn in Abb. 1) nicht wieder. Selbst bei der Wald-Kiefer
(Abb. 1, rechts) mit 17 Regionen (ohne Berlicksichtigung der zusatzlichen 6 hthenzonierten Gebiete)
bleibt dieses Problem bestehen. Auch hier bilden die Herkunftsgebiete nicht die modellierten
Regionen ab. Das bedeutet, dass mit den derzeitigen Herkunftsgebieten nicht bei allen Baumarten
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auf den Klimawandel reagiert werden kann und daher eine Verfeinerung der derzeitigen Einteilung
erforderlich wird.

Denkbar ist eine Einteilung, die sich starker an forstlichen Wuchsgebieten ausrichtet und fiir alle
Baumarten gleich ist, wie es in Osterreich umgesetzt ist (s. Abb. 2). Wird also fiir Deutschland eine
Einteilung auf die den Herkunftsgebieten zu Grunde liegenden 46 Okologischen Grundeinheiten
vorgenommen, lassen sich die Muster des oben angefiihrten Beispiels besser erfassen (Abb. 5).

Abb. 5: Darstellung der mit dem Climate Matching Tool modellierten Flachen fir die Vegetationsperiode unter
derzeitigen Klimabedingungen (links) und unter Annahme des HadCM3-Szenarios fiir das Jahr 2050 (rechts) in
die Karte mit den 6kologischen Grundeinheiten

Fazit

Der Klimawandel ist ein aktuelles Problem. Die Beispiele zeigen, dass die Herkunftsgebiete in
Deutschland als Grundlage fiir die Herkunftsempfehlungen im Klimawandel unzureichend sind. Die
geographischen Verhiltnisse in Deutschland unterscheiden sich von denen in Skandinavien und
Nordamerika, wo die Streichrichtung der Gebirge in Nord-Siid-Richtung verlduft. In Mitteleuropa
verlaufen die Gebirge in West-Ost-Richtung. So dass eine einfache Verschiebung von Sid nach Nord
meist nicht moglich ist.

Bei mehreren Baumarten ist die Einteilung derart grob, dass eine Erweiterung der Empfehlung um
ein Herkunftsgebiet nach sich ziehen wiirde, dass die entsprechende Herkunft von den Alpen bis an
die Kiste empfohlen wird. In Deutschland ist eine feinere, flr alle Baumarten einheitliche Einteilung
der Herkunftsgebiete erforderlich, die praktikabel ist. Einige Bundeslandern (z.B. Sachsen, Sachsen-
Anhalt) ziehen bereits jetzt in ihren Herkunftsempfehlungen zuséatzlich zu den Herkunftsgebieten
auch Grenzen der forstlichen Wuchsgebiete hinzu.

Denkbar wire also eine Einteilung der Herkunftsgebiete durch Ubernahme der 82 forstlichen
Wuchsgebiete oder der 46 dkologischen Grundeinheiten. Die 6kologischen Grundeinheiten hatten
den Vorteil, dass deren Abgrenzung im Gelande klar erkennbar ist.
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Die 46 okologischen Grundeinheiten in Verbindung mit einer Hohenzonierung lassen eine Reaktion in
den Empfehlungen unter dem Aspekt des Klimawandels im Gegensatz zu den derzeitigen
Herkunftsgebieten zu. Diese Einteilung ware fiir alle Baumart einheitlich und damit fir den
Anwender (Verbraucher) verstandlich. Hinter einer Herkunftsgebietsnummer verbirgt sich immer die
gleiche geographische Region.

Dieses bedeutet aber auch, dass man sich von dem Ansatz trennen muss, dass es in jedem
Herkunftsgebiet zugelassene Erntebestande gibt. Ein Nichtvorhandensein von zugelassenen
Erntebestdnden in einem Herkunftsgebiet kann Uber ,Ersatz-/Austauschherkiinfte“ aufgefangen
werden. Dieses ist bereits bei den derzeit existierenden grofleren Herkunftsgebieten der Fall.

Unbestritten zieht eine detaillierte Einteilung auch Nachteile mit sich. So wird das Mischen von
Saatgutpartien erschwert. Insgesamt Uberwiegen jedoch die Vorteile. Mit kleineren
Herkunftsgebieten lassen sich neue Erkenntnisse der Klimawirkungsforschung in Empfehlungen
sinnvoll umsetzen.
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Erhaltung der innerartlichen Vielfalt gebietsheimischer Wildobstarten in
Sachsen

STEFANIE REIM®, FRANK LOCHSCHMIDT?, ANKE PROFT?, HEIKE WOLF", UTE TROBER”, HEINO WOLF

! Staatsbetrieb Sachsenforst, Kompetenzzentrum Wald und Forstwirtschaft, Referat Forstgenetik und
Forstpflanzenziichtung, Pirna
2 Griine Liga Osterzgebirge e.V., Dipoldiswalde

Zusammenfassung

Die Griine Liga Osterzgebirge e.V. und der Staatsbetrieb Sachsenforst bearbeiten seit Juli 2012 das
Modell- und Demonstrationsvorhaben ,Erhaltung der innerartlichen Vielfalt gebietsheimischer
Wildobstarten in Sachsen”. Das Hauptanliegen des Projektes ist, durch die Etablierung von In-situ
Erntebestanden seltener Wildobstarten dauerhaft zu erhalten und zu férdern. In diesem
Zusammenhang soll ein Leitfaden fiir die Ausweisung und Beerntung seltener Wildobstarten in ihren
natirlichen Vorkommen erstellt werden, der auch auf andere seltene Gehdlze libertragbar sein soll.

Als Modellarten werden fiir das Projekt Wildbirne (Pyrus pyraster L.), Wildapfel (Malus sylvestris
Mill.), Gemeine Eberesche (Sorbus aucuparia L.), Alpen-Johannisbeere (Ribes alpinum L.) und
Gemeiner Wacholder (Juniperus communis L.) bearbeitet. Insgesamt wurden 42 Bestidnde dieser
Modellarten mit etwa 2.000 Einzelindividuen kartiert, morphologisch charakterisiert und mittels
SSR-Marker und z.T. ergdnzend mittels coDNA-Markern genetisch analysiert. Auf Grundlage der
genetischen Daten wurden zunédchst artspezifische Besonderheiten wie vorhandene Hybride
(Wildapfel und Wildbirne) oder Klone (Alpen-Johannisbeere, Wildbirne) in den Wildobst-Vorkommen
identifiziert. Untersuchungen zum Pollentransport beim Wildapfel geben Aufschluss (iber die
Pollentransportdistanzen und den Einfluss der Bestandesdichte auf das Risiko einer Einkreuzung
durch den Kulturapfel. Die genetische Diversitdt wurde je nach Art als gering (Alpen-Johannisbeere)
bis sehr hoch (Wacholder) eingestuft. Auch die genetischen Unterschiede zwischen den Populationen
waren je nach Art stark ausgepragt (Alpen-Johannisbeere) bis nicht ausgepragt (Wacholder). Eine
genetische Differenzierung der Populationen nach Vorkommensgebieten war in den meisten Fallen
nicht moglich.

Die Gesamtheit der gewonnenen Daten bildet die Grundlage fiir die Erarbeitung eines
Kriterienkataloges fir die Ausweisung von In-situ Erntebestanden fir seltene Geholze.

Einleitung

Im Juli 2012 startete ein flinfjahriges Projekt zur Erhaltung von seltenen Wildobstarten. Das von der
Bundesanstalt fur Landwirtschaft (BLE) geférderte Vorhaben wird in Zusammenarbeit mit dem
Staatsbetrieb Sachsenforst, Referat fiir Forstpflanzenziichtung und Forstgenetik und der Griinen Liga
Osterzgebirge e.V. bearbeitet. Hintergrund des Projektes ist die Neuregelung des
Bundesnaturschutzgesetzes (§ 40 Abs. 4 Satz 4 BNatSchG). Dieses Gesetz besagt, dass ab dem 1.
Marz 2020 das Ausbringen von Geholzen und Saatgut in freier Landschaft auRerhalb ihrer
Vorkommensgebiete genehmigungspflichtig ist. In der Ubergangszeit bis 2020 sollen Gehélze und
Saatgut vorzugsweise nur innerhalb ihrer Vorkommensgebiete ausgebracht werden.
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Bisher kann die in Baumschulen produzierte Pflanzware auch aus weit entfernten Regionen
stammen, so dass das Pflanzgut meist nicht an die regionalen Klima- und Standortgegebenheiten
angepasst ist. Haufig wird das Saatgut fir die Pflanzenproduktion auch nur von wenigen
Elternbdumen geerntet, wodurch es auf Dauer zu einer Einschrdankung der genetischen Diversitat
kommt. Das birgt wiederum die Gefahr, dass die Anpassungsfahigkeit der Population abnimmt und
diese sich nicht mehr ausreichend auf Verdnderungen von biotischen und/oder abiotischen
Standortbedingungen einstellen kénnen. Um dieser Entwicklung entgegenzuwirken, wird die
ausschlielliche Verwendung gebietseigener Herkiinfte fiir Pflanzgut zur Ausbringung in die freie
Landschaft ab 2020 gesetzlich bindend. Fir eine Bereitstellung von gebietseigenem Saatgut zur
Pflanzenanzucht in den Baumschulen muss eine Reihe von grundlegenden Voraussetzungen
geschaffen werden, wie zum Beispiel eine fachlich fundierte Ausweisung von Erntebestanden in den
einzelnen Vorkommensgebieten, allgemeingiiltig anwendbare Standards zur Saatgutgewinnung in
Wildbestdanden etc.

Ziel des Wildobstprojektes ist daher die modellhafte Etablierung von Erntebestanden in-situ fir
gebietseigene Wildobstarten in Sachsen. Als Modellarten werden die finf Wildobstarten Gemeine
Eberesche (Sorbus aucuparia L.), Wildbirne (Pyrus pyraster L.), Wildapfel (Malus sylvestris Mill.),
Alpen-Johannisbeere (Ribes alpinum L.) und Gemeiner Wacholder (Juniperus communis L.)
bearbeitet. Diese Modellarten repradsentieren verschiedene Befruchtungssysteme (insekten- und
windbestdubt) und sind ein- bzw. zweihausig (d.h. es gibt weibliche und mannliche Pflanzen bei
Alpen-Johannisbeere und Wacholder). Weiterhin sind die ausgewahlten Arten gut mit genetischen
Markern identifizierbar und charakterisierbar. Allen gemein ist eine Konkurrenzschwache infolge
hoher Lichtbedirftigkeit sowie ihre Seltenheit im Projektgebiet Sachsen. Bei der Eberesche sind
insbesondere im sdchsischen Tiefland kaum autochthone, fruchttragende Baume zu finden.

Im Rahmen des Projektes werden anhand dieser fiinf Modellarten die Ausweisung und Beerntung
von Bestdnden gebietseigener Geholze fiir seltene Arten erprobt. Neben der modellhaften
Etablierung von Erntebestanden in-situ fir seltene Wildobstarten sind die wesentlichen Ziele des
Projektes:

(1 Die vorhandenen Bestdnde seltener Wildobstarten an ihrem natirlichen Standort
langfristig zu erhalten und gegebenenfalls zu verdichten,
(1) Seltene  Wildobstarten als Baumschulware zu etablieren und damit fir

AufforstungsmaBnahmen oder Pflanzungen in die offene Landschaft (z. B. auf
Ausgleichsflachen) zur Verfiigung zu stellen und

() Saat- oder Pflanzgut bereit zu stellen, das den okologischen und klimatischen
Gegebenheiten der Region angepasst ist.

Auf Grundlage der praktischen Erfahrung bei der Umsetzung der oben genannten Projektarbeiten
und der wissenschaftlichen Begleituntersuchungen wird ein Kriterienkatalog fir die Ausweisung
geeigneter Erntebestdnde zur Saatgutbereitstellung der finf Arten erarbeitet. Weiterhin werden die
Rahmenbedingungen fiir eine Beerntung (Mindestanzahl und rdumliche Verteilung einzubeziehender
Individuen etc.) festgelegt. Ziel hierbei ist die Erhaltung einer groRtmoglichen genetischen Diversitat
im spateren Saat- und Pflanzgut. Modellhaft am Projekt ist die angestrebte Ubertragbarkeit der
Schlussfolgerungen  auf  andere seltene  Gehdlzarten, die ebenfalls nicht dem
Forstvermehrungsgutgesetz unterliegen. Das Projekt leistet damit einen wesentlichen Beitrag zur
Erhaltung und Nutzung der Biodiversitat.

Material und Methoden
Untersuchungsgebiet und Kartierung

Das Projektgebiet umfasst das gesamte Bundesland Sachsen. In den, in Sachsen vorhandenen
Vorkommensgebieten (VGK) ,Mittel- und ostdeutsches Tief- und Higelland“ (VKGII) und
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»Sudostdeutsches Higel- und Bergland” (VKGIIl) wurden auf Grundlage vorhandener Daten- bzw.
Kartenbestidnde potentielle Wildobst-Vorkommen ausgewdhlt und evaluiert. Alle aufgesuchten
Geholze wurden mit Hilfe von GPS verortet und mittels ArcGIS mit den notwendigen Verwaltungs-,
Naturschutz- und Forstgrunddaten verknlpft. Um die Eignung des Vorkommens als Erntebestand zu
beurteilen, wurden standort- und pflanzenspezifische Merkmale, wie z.B. Distanz zur nachsten
StralRe, Distanz zu verwandten Kulturarten, Baumhohe, Vitaliat usw. erfasst.

Morphologische und phénologische Bonitur

Die morphologische Bonitur wurde fir eine Abgrenzung der Modellarten zu verwandten Arten
durchgefihrt (z.B. Wildapfel — Kulturapfel, Gemeine Eberesche — Gebirgseberesche (S. aucuparia var.
glabrata). Beim Wildapfel eignen sich fir eine Unterscheidung von Wild- und Kulturapfel besonders
die Merkmale FruchtgroRe, Fruchtdeckfarbe, Behaarung der Blattunterseite und des Bliitenstiels
(REIM et al. 2012). Bei der Wildbirne wurden wesentlich mehr Merkmale bonitiert: Blattlange,
Blattbreite, Blattstiellange, Fruchtbreite, Fruchthohe, Fruchtstiellinge, Fruchtdeckfarbe und
Dornigkeit. Diese morphologischen Merkmale sollen auf eine Korrelation mit den Ergebnissen der
genetischen Untersuchungen untersucht werden. Zur Unterscheidung der Gemeinen Eberesche von
der Gebirgseberesche (S. aucuparia var. glabrata) wurden Behaarungsmerkmale und
fruchtmorphologische Merkmale herangezogen. Die Bestimmung des Geschlechtes bei den beiden
zweihdusigen Modellarten  Alpen-Johannisbeere und Wacholder erfolgte anhand der
Blitenmorphologie.

Die phanologischen Aufnahmen wurden mit Ausnahme des Wacholders an allen Modellarten
durchgefihrt. Sie erfolgten in drei aufeinanderfolgenden Jahren an ausgewahlten Individuen aus
mindestens zwei unterschiedlichen Vorkommensgebieten. Fiir diese Aufnahmen ist fir jede Art ein
eigenes Boniturschema zum Austriebs- und Blitezeitpunkt erarbeitet worden. Die Bonituren
erfolgten zum Zeitpunkt des Blattaustriebs und der Blite einmal wochentlich je nach artspezifischem
Austriebszeitraum.

Genetische Untersuchungen und populationsgenetische Auswertung

Die genetische Analyse erfolgte an den 2.005 kartierten sachsischen Individuen aller Modellarten.
Teilweise wurden auch Proben anderer Arten (Apfel, Birne) oder aus anderen Landern (Wacholder)
mit in die genetischen Analysen einbezogen, so dass die genetische Analyse an insgesamt 3.562
Wildobstproben durchgefiihrt wurde. Je nach Art wurden 5 bis 9 Mikrosatelliten-Marker verwendet.
Fiir die Bestimmung der genetischen Struktur wurden beim Gemeinen Wacholder, Wildbirne,
Wildapfel und Gemeiner Eberesche zuséatzlich spezifische Regionen im Chloroplastengenom
analysiert.

Die Berechnung der populationsgenetischen Parameter zur genetischen Diversitdt und genetischen
Struktur erfolgte mittels Softwareprogramme GENALEX ver. 6.5 und STRUCTURE. Mit Hilfe des
Softwareprogramms HAPLOTYPE ANALYSIS ver. 1.05 wurden die Chloroplasten-Daten ausgewertet.
Die Vaterschaftsanalyse zur Untersuchung des Pollentransports beim Wildapfel erfolgte mit dem
Softwareprogramm CERVUS.

Ergebnisse

Kartierung

Fir jede Wildobstart konnten zwischen 5 und 13 Vorkommen in Sachsen ermittelt werden.
Insgesamt wurden 2.005 Baume bzw. Straucher fiir die Durchfiihrung des Wildobstprojektes kartiert.
Die Bestandesgrofien sind je nach Art sehr unterschiedlich und schwanken zwischen 5 Individuen pro
Vorkommen (Wildapfel) und Gber 100 Individuen pro Vorkommen (Wacholder).
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Ein GroRteil der Wildobstgehdlze wachst im Wald oder Waldrand (70 %). Etwa 30 % der
Wildobstgeholze befinden sich jedoch im Offenland und somit auBerhalb der Zustandigkeit der
Forstbehorde. Damit stehen Sachsenforst die erforderlichen Daten nicht ohne gréReren Aufwand zur
Verfligung. Der Schutzstatus ist bei der Erfassung der Wildobstvorkommen ebenfalls besonders zu
berlicksichtigen. Knapp ein Drittel aller Individuen befinden sich in Schutzgebieten der Kategorien
,Naturschutzgebiet’, ,Biospharenreservat’ oder ,Nationalpark’. Bei einer Begehung, Beerntung oder
der Durchfliihrung von ErhaltungsmaBnahmen sind hier spezielle Vorschriften zu beachten und
einzuhalten. Je nach Modellart schwankt der Anteil der erfassten Vorkommen, die sich in
Schutzgebieten befinden, stark. Wahrend bei der Alpen-Johannisbeere 60 % der Straucher in den
oben genannten Schutzgebieten stehen, sind es beim Wildapfel nur 7 %.

Morphologische und phénologische Bonitur

Die Erfassung der morphologischen Merkmale erfolgte an allen 2.005 kartierten Individuen. Die
jeweiligen Blattmerkmale wurden bei allen Arten vollstandig erfasst. Deuteten die morphologischen
Merkmale eindeutig auf eine Kreuzung mit der Kulturform oder auf eine verwilderte Kulturform hin,
wurden diese Baume von den weiteren Untersuchungen ausgeschlossen. Eine komplette Bonitur der
Fruchtmerkmale bzw. Blitenmorphologie war nicht bei allen 2.005 kartierten Individuen moglich, da
einige Badume bzw. Straucher nicht blihten bzw. fruktifizierten. Aus diesem Grund konnte bei 1,8%
der kartierten Alpen-Johannisbeeren und bei 13,8 % der kartierten Wacholder das Geschlecht nicht
bestimmt werden. Bei den identifizierten Individuen wurde fiir beide Arten ein Geschlechtsverhaltnis
von etwa 1:1 in den untersuchten sachsischen Populationen festgestellt.

In den Projektjahren 2014 — 2016 wurden phanologische Bonituren bei vier der finf Modellarten in
beiden Vorkommensgebieten mit moglichst 20 Pflanzen je Bestand durchgefiihrt (Tabelle 1).

Tabelle 1: Phanologisch untersuchte Bestande in den Vorkommensgebieten (VKG) Il und Il in Sachsen

Art VKG Il (Anzahl Individuen) VKG IIl (Anzahl Individuen)
Alpen-Johannisbeere =~ Obervogelgesang (29) Geisingberg (66)

Ribes alpinum Lébauer Berg (27) Rabenauer Grund (37)
Eberesche Dresdner Heide (24) Geisingberg (25)

Sorbus aucuparia Barnsdorf (19) Kesselhéhe (21)

Wildapfel Torgau (9) Bahretal (21)

Malus sylvestris Leipzig (26) Kohlbachtal (21)
Wildbirne Voigts Busch (27)

Glashtte (16)
Pyrus pyraster Zadel (27)

Lediglich in jeweils einem Bestand des Wildapfels und der Wildbirne standen nicht genug Individuen
zur Verfligung, so dass dort entsprechend weniger bonitiert wurde. Zur Interpretation der erhobenen
Daten wurden Temperaturlogger in den Bestdnden installiert, die jeweils von Jahresbeginn bis zum
Ende der phanologischen Bonitur stiindlich Temperaturwerte aufgezeichnet haben. Fiir die Erfassung
aller Stadien des Blattaustriebs und die vollstandige Erfassung der Bliitestufen waren je nach
bonitierter Art bis zu 12 Aufnahmetermine je Bestand (Alpen-Johannisbeere) notig. Insgesamt waren
fir die phanologische Bonitur aller Arten zwischen 122 und 141 Aufnahmetermine pro Jahr
erforderlich (Tabelle 2).
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Tabelle 2: Zeitraum und Anzahl der Aufnahmetermine je Art fiir die phanologische Bonituren in den Jahren

2014, 2015 und 2016

Modellart 2014 2015 2016
Alpen-Johannisbeere 11.02. -23.04. 26.02. - 07.05. 04.03. -20.05.

(4 Bestande) 44 Aufnahmetermine 44 Aufnahmetermine 48 Aufnahmetermine
Wildapfel 05.03.-23.04 24.03.-12.05. 29.03.-17.05.

(4 Bestande) 32 Aufnahmetermine 32 Aufnahmetermine 32 Aufnahmetermine
Wildbirne 06.03 —17.04. 24.03. - 05.05. 06.04. —18.05.

(3 Bestande)

Eberesche
(4 Bestande)

21 Aufnahmetermine

17.03. - 23.05.
36 Aufnahmetermine

21 Aufnahmetermine

31.03. - 02.06.
44 Aufnahmetermine

21 Aufnahmetermine

06.04. — 18.05.
21 Aufnahmetermine

GESAMT

11.02. - 23.05.

136 Aufnahmetermine

26.02. - 02.06.
141 Aufnahmetermine

04.03. - 20.05
122 Aufnahmetermine

Die umfassende Auswertung und Interpretation der phanologischen Daten und ein Vergleich zu

populationsgenetischen Strukturen werden bis Projektende vorgenommen.

Populationsgenetische Parameter auf Basis von Mikrosatelliten-Analysen

Auf Grundlage der Mikrosatellitendaten wurde der Anteil ,echter’ Wildformen (Genotypen ohne
Einkreuzungen mit anderen Arten), Anteil genetisch identischer Genotypen sowie Parameter zur
genetischen Diversitat und genetischen Struktur fir alle Modellarten ermittelt. Die Ergebnisse sind je
nach Art unterschiedlich. Die wesentlichen Parameter werden im Folgenenden miteinander

verglichen (Tabelle 3).

Tabelle 3: Uberblick der wesentlichen populationsgenetischen Parameter der fiinf Modellarten

Anteil
Befruchtungs- Antell . ‘genet'lscher Heterozygotie- Genetische Unterschiede
Al system el el e rad zw. Populationen
¥ Wildform Genotypen & -rop
(Klone)

Wildapfel Einhdusig, 83% 0% Hoch Gering-mittel
insekten- (He=0,72) (Fst=0,058)
bestaubt

Wildbirne Einhdusig, 86% 9,8% Hoch Gering-mittel
insekten- (He=0,79) (Fst=0,058)
bestdaubt

Gemeine Einhdusig, 100% 0% Hoch Mittel

Eberesche insekten- (He=0,83) (Fst=0,068)
bestaubt

Alpen- Zweihausig, 100% 22% Gering-mittel Hoch

Johannis- insekten- (He=0,47) (Fst=0,343)

beere bestdaubt

Gemeiner Zweihausig, 100% 0% Sehr hoch Sehr gering

Wacholder  windbestdubt (He=0,84) (Fst=0,025)




Die hochste erwartete Heterozygotie, als MaR fiir die genetische Diversitdt zeigte von allen
untersuchten Modellarten der Gemeine Wacholder (zweihdusig, windbestadubt). Hier lag die
erwartete Heterozygotie bei He= 0,83. Genetische Unterschiede zwischen den sachsischen
Wacholderpopulationen waren kaum festzustellen (Fst= 0,025). Auch bei genetischen Vergleichen zu
Wacholderproben aus norwegischen, italienischen und slowakischen Populationen konnten kaum
bzw. keine genetischen Unterschiede festgestellt werden. Die einhausigen und insektenbestaubten
Modellarten Wildapfel, Wildbirne und Gemeine Eberesche wiesen ebenfalls alle eine hohe
genetische Diversitat auf (He= 0,72 — He= 0,83). Die genetische Differenzierung zwischen den
Populationen waren gering bis moderat ausgeprdgt (Fst= 0,058 — Fst= 0,068). Die Alpen-
Johannisbeere war die einzige Modellart, bei der nur eine geringe bis moderate genetische Diversitat
vorhanden war. Gleichzeitig war bei dieser zweihausigen, insektenbestdubten Art die genetische
Struktur zwischen den Populationen sehr ausgepragt (Fst=0,343).

Hybriden aus Kreuzungen mit anderen Arten wurden nur bei der Wildbirne und dem Wildapfel
gefunden. In den sachsischen Populationen betrug der Anteil identifizierter Hybride beim Wildapfel
17 % und bei der Wildbirne 14 %.

Genetisch identische Genotypen innerhalb der Population wurden vor allem bei der Alpen-
Johannisbeere festgestellt. Je nach Vorkommen war der Anteil sehr variabel (mit bis zu 50 %
genetisch identischen Genotypen in einer Population) und lag im Durchschnitt bei 22 %. Auch bei der
Wildbirne wurden genetisch identische Individuen gefunden (9,8 %). Jedoch war das Auftreten von
vegetativ vermehrten Individuen bei der Wildbirne vorwiegend auf eine Population beschrankt.

Chloroplasten-Analysen

Zusatzlich zur Mikrosatelliten-Analyse sollten populationsspezifische bzw. regionale Unterschiede mit
Hilfe von Chloroplasten-DNA (cpDNA) Markern bestimmt werden. Fir die Untersuchung der
Wildobstarten Gemeine Eberesche, Wildapfel und Wildbirne wurden fir fiinf cpDNA-Regionen
Primer entwickelt und ihrer Anwendung an den Wildobstarten erprobt. Dabei konnte die Anwendung
von funf cpDNA-Markern erfolgreich etabliert werden. Beim Wacholder wurden die Individuen
mittels sogenannter AS-PCR, wie bei Provan et al. (2009) beschrieben, analysiert. Unter Verwendung
von 4 Primern (IC-61, VV-435, VV-449, BD-616) wurden Einzelnukleotid-Polymorphismen (engl. Single
Nucleotide Polymorphism, SNP) im Bereich des Chloroplasten-Genoms detektiert. Aus den
unterschiedlichen Allelkombinationen bzw. SNP-Variationen der untersuchten Individuen wurde fir
jede Kombinationsvariante ein Haplotyp abgeleitet.

Beim Wacholder wurde in drei der untersuchten Chloroplastenregionen (VV-435, VV-449, BD-616)
kein Einzelnukleotid-Polymorphismus gefunden. Nur die Chloroplastenregion IC-61 zeigte ein SNP in
8 Individuen (REIM et al. 2016b). Ebenfalls geringe Variationen innerhalb der untersuchten
Chloroplastenregionen wurden bei der Wildbirne gefunden (REIM et al. 2016a). Dagegen war bei der
Gemeinen Eberesche und dem Wildapfel die Variation innerhalb der untersuchten
Chloroplastenregionen grof: Hier wurden bei der Gemeinen Eberesche 23 und dem Wildapfel 15
unterschiedliche Haplotypen abgeleitet. Bei Betrachtung der Haplotypenverteilung in den einzelnen
Populationen in Sachsen war bei keiner der untersuchten Wildobstarten ein Zusammenhang
zwischen genetischer Struktur und den Vorkommensgebieten sowie der geographischen Verteilung
erkennbar.

Pollentransport beim Wildapfel

Untersuchungen zum Pollentransport beim Wildapfel zeigten, dass die durchschnittliche
Hybridisierungsrate in den Wildapfelvorkommen des Osterzgebirges bei anndhrend 8 % liegt. Uber
die Halfte der Pollen (57 %) stammten zwar von Vatern aus einer Entfernung bis zu 100 m, es gab
aber auch Nachkommen, die von Bdumen bestdubt wurden, die Uber 5 km entfernt vom
Mutterbaum standen. Die groRte ermittelte Pollentransportdistanz lag bei 10,7 km. In diesem
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Zusammenhang wurde festgestellt, dass der Pollen weniger weit transportiert wird, je mehr Baume
in einer Gruppe stehen (REIM et al. 2015).

Schlussfolgerungen fiir Ernte und Vermehrung

Grundsatzlich konnten fir alle finf Modellarten Bestande in beiden Vorkommensgebieten gefunden
werden, die eine Beerntung fiir die Bereitstellung von Saatgut in ausreichender Qualitat und
Quantitat zulassen. Es ist jedoch fraglich, ob sich die kartierten Wildobst-Vorkommen fiir eine
zuklinftige und langfristige Beerntung durch Baumschulen eignen. Folgende Faktoren sprechen
gegen eine In-situ Beerntung einiger Bestdande:

e Schutzstatus: Die erfassten Wildobst-Vorkommen in Naturschutzgebieten dirfen nur mit
Ausnahmegenehmigung fur Forschungszwecke betreten und beerntet werden. Eine regelmalRige
Beerntung durch eine Baumschule ist dagegen aus naturschutzfachlicher Sicht nicht Gberall
genehmigungsfahig.

e Zuganglichkeit: Aufgrund der Gelandeform sind viele der untersuchten Wildobstvorkommen
schlecht zuganglich. Besonders die Alpen-Johannisbeere wachst vorwiegend an steilen Hangen
oder rutschigen Gerollfeldern, was eine Beerntung stark erschwert.

e Raumliche Verteilung: Die Vorkommen sind haufig stark zergliedert. Vor allem die Wildapfel- und
Wildbirnen-Vorkommen bestehen meist nur aus 5-10 Bdumen. Dadurch wird der
Beerntungsaufwand durch lange Transportdistanzen stark erhoht.

¢ Artspezifische Merkmale: Um die Beerntung von Hybriden (Wildapfel und Wildbirne) oder Klonen
(Alpen-Johannisbeere) zu vermeiden, sind vorhergehende genetische Analysen zu empfehlen.
Nur durch genetische Analysen sind gesicherte Aussagen zum Vorhandensein von Hybriden oder
Klonen moglich.

Die Parameter zur genetischen Diversitat und Struktur spiegeln in erster Linie den moglichen
Austausch zwischen Populationen wieder. Moglicherweise zeigen hier seltene Gehdlzarten mit
gleichem Befruchtungssystem &hnliche genetische Parameter (Diversitat, genetische Struktur). Eine
regionale Differenzierung bzw. Differenzierung nach Vorkommensgebieten bei den Modellarten (mit
Ausnahme der Alpen-Johannisbeere) war auf Basis der genetischen Analysen mittels Mikrosatelliten-
Markern und Chloroplasten-Markern nicht moglich. Weiterhin kdnnen auf Basis dieser neutralen
Marker keine Riickschliisse tber die Anpassungsfahigkeit und Fitness der Populationen gezogen
werden. Eine Beurteilung, ob die Einteilung der Vorkommensgebiete fiir seltene Wildobstarten
angemessen ist, ist nur eingeschrankt moglich. Fir die Klarung dieser Fragen sind stattdessen
langfristige phanologische Betrachtungen sowie genetische Analysen mit adaptiven genetischen
Markern notwendig.

Aufgrund der oben beschriebenen Rahmenbedingungen, welche langfristig eine 6konomisch und
naturschutzfachlich vertretbare Gewinnung von hochwertigem Vermehrungsgut erschweren, wurden
im Rahmen des Projektes Generhaltungs- und Ernteplantagen fir die Modellarten Alpen-
Johannisbeere, Wildapfel und Wildbirne angelegt. Fiir die Eberesche (Abb. 1) sollen erntegeeignete
Bestdnde in einzelnen Forstbezirken etabliert werden. Weiterhin wird Vermehrungsgut fur die
Anlage von Landschaftshecken bereitgestellt, die spater ebenfalls der Saatgutgewinnung dienen
kénnen.

Das abschlieRende Ziel des geplanten Modell- und Demonstrationsvorhabens besteht in der
Entwicklung einer einfachen und kostenglinstigen Standardmethode fiir die Beerntung von In-situ-
Bestanden von seltenen Wildobstarten sowie in der Erstellung eines Leitfadens fir die Beerntung von
seltenen Arten. Vergleichbare Erkenntnisse liegen noch nicht vor, insbesondere nicht fir seltene
Wildobstarten. Diese Methode soll als allgemeingiiltige Vorgehensweise auch auf andere seltene
Baum- und Straucharten in anderen Regionen Deutschlands anwendbar sein.
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Weiterfihrende Informationen zum Projekt, Kontaktdaten der Projektbearbeiter etc. sind auf der
Projektinternetseite unter www.wildobstsachsen.de zu finden.

Abb. 1: Typisches Ebereschen-Vorkommen auf Steinriicken im Osterzgebirge

Forderung

Das Projekt ,Erhaltung der innerartlichen Vielfalt gebietsheimischer Wildobstarten in Sachsen’ wurde
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Zusammenfassung

Von den Anfang der 1990er Jahre kartierten 2.462 Alteichen der Schorfheide, Uberwiegend Quercus
petraea, lebten 20 Jahre spater bei einer erneuten Kartierung nur noch ca. 1.300 Baume mit einer
iberwiegend geringen Vitalitit und verminderten Uberlebensprognose. Dies entspricht einer
Mortalitdtsrate von ca. 2 % pro Jahr. Mit der Inventur von 2012-14 wurden gleichzeitig Daten zu
Baumhohen, Stammdurchmessern, Kronenansatzhdhen, Lichtverhaltnissen und naturschutzfachlich
relevanten Mikrohabitaten erhoben. Diese Sonderstrukturen, die mit geringer werdender Vitalitat
der Bdaume zunahmen, sind von besonderem o©kologischem Wert fir die Artenvielfalt der
Eichenwaldbiozonose. Nur noch weniger als 300 der ehemaligen Huteeichen erwachsen im Freistand
bei vollen Lichtgenuss. Exemplarisch wurde die Blattmasse einer vitalen, freistehenden Alteiche mit
Uber 340.000 Blattern ermittelt. Nach zwei unabhdngigen genetischen Untersuchungen von 86
Alteichen zu den postglazialen Refugialgebieten wurde die Mehrzahl der Baume dem Haplotyp 1
(Apennin) zugeordnet. Der Nachweis von drei weiteren Haplotypen aus den beiden anderen
Refugialgebieten (lberische Halbinsel, Balkan) Iasst einen anthropogenen Einfluss auf die Begriindung
der Huteeichen und ihrer Vorfahren vermuten.

Zur Erhaltung des genetischen Materials wurden in den Jahren 2006 bis 2008 insgesamt 81 alte
Trauben-Eichen vegetativ Gber Pfropfungen vermehrt. Trotz hoher Ausfallraten konnte mit 242
getopften Pfropflingen von 54 Alteichen ein Klonarchiv auf einer Flache von 1,2 ha angelegt werden.
Zusammenhange zwischen dem Vermehrungserfolg einzelner Klonfamilien und dem physiologischen
Zustand der Reiser wurden durch Biomarker untersucht. Danach war der Vermehrungserfolg am
groBten, wenn die Reiser einen hohen Kohlenhydrat- und Phenolgehalt aufwiesen und einer
erhohten Lichtexposition ausgesetzt waren. Mit weiteren 2.400 Samlingen, die aus dem Saatgut von
18 Alteichen aufgezogen wurden, erfolgte die Anlage einer Erhaltungsplantage.

Schliisselworte: Alteichen, Vitalitat, genetische Ressource, Haplotyp, Biomarker, Ex-situ-Erhaltung

Summary

On the genetic and environmental value of the ancient oaks in the Schorfheide and approaches for
conserving their genetic resources

Beginning in the early 90s, 2,462 ancient oaks — majorly Quercus petraea - have been recorded in the
Schorfheide. We found that, 20 years later, only 1,300 of them were still alive, and those displayed
mostly low vitality and poor prognosis of survival. This corresponds to a mortality rate of 2 % p.a.
During our inventory in 2012-14 we also measured data on tree height, diameter of stems, height of
crown onset, light conditions and environmental microhabitat structures. These special structures,
whose occurrence increased with decreasing vitality of the trees are of particular ecological value for
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the biodiversity of the biocenosis of the oak forest. Only less than 300 of the ancient oaks grow in
freerange at full light exposure. We sampled the mass of leaves of a vital, open-grown ancient oak
tree, and found that it had over 340.000 leaves. Conducting two independent genetic analyses of 86
ancient oaks from the post-glacial refugium areas, we determined that the majority of trees belongs
to the haplotype 1 (Apennin). The identification of three further haplotypes from the two other
refugium areas (lberian peninsula, Balkan) among the sample suggest an anthropogenic influence on
the foundation of these oaks and their predecessors.

Between 2006 and 2008, vegetative reproduction via grafting was conducted from 81 old sessile oaks
were, in order to conserve their genetic material. Despite high failure rates, an archive of clones from
54 ancient oaks could be established on an area of 1.2 ha using 242 grafts. The relation between the
reproduction success rate of individual clone families and the physiological state of the slips was
investigated based on biomarkers. Our data shows, that the reproduction success was highest, if slips
had high contents of carbohydrates and phenols, and were subjected to elevated light exposure.
Using 2,400 further seedlings which were derived from the seeds of 18 ancient oaks, a plantation for
conservation was established.

Key words: ancient oaks, vitality, genetic resources, haplotypes, biomarkers, ex situ conservation

Einleitung

Das 1990 gegriindete Biosphdrenreservat Schorfheide-Chorin ist mit einer Gesamtflache von
129.161 ha eines der groRten Schutzgebiete Deutschlands. Neben tausenden von Mooren und mehr
als 240 Seen besteht insbesondere der siidliche Teil der Region aus ausgedehnten Waldungen, die
eine Gesamtflaiche von 57.281 ha einnehmen (www.schorfheide-chorin-biosphaerenreservat.de).
Neben den Rotbuchenwaldern u. a. des ,Grumsiner Forstes” (UNESCO-Weltnaturerbe), den alten,
autochthonen Kiefern der ,Kienschorfheide” sind hier vor allem die Alteichen pragende Elemente der
Waldlandschaft. Die heute mehr als 400jahrigen Alteichen der Schorfheide sind Relikte einer Gber
Jahrhunderte andauernden Hutewaldwirtschaft (HAUSENDORF 1941, SCHLUTER 1994). Im Laufe ihrer
wechselvollen Geschichte waren sie sowohl Kulisse eines herrschaftlichen Jagdgebietes als auch
Einnahmequelle des preuBischen Kdnigshauses. Im Jahre 1793 wurden allein in der Kienheide noch
6.417 Alteichen mit einem Holzvorrat von 15.603 fm gezahlt (BucHHOLZ und CONINX 1969, S. 35).

Fast 200 Jahre spater hatte sich ihre Anzahl bei einer erneuten Kartierung zu Beginn der 1990er Jahre
(SCHLUTER 1992, KESSLER 1998) auf noch 2.462 Stiel- und Trauben-Eichen reduziert. Seit dem sind die
Bdume in den Fokus der Waldforschung, des Waldnaturschutzes und der forstlichen Generhaltung
geriickt. Neben der Untersuchung der Ursachen ihres zahlenmaRigen Riickgangs, der Bedeutung der
lebenden (und bereits abgestorbenen) Eichen u.a. fiur die faunistische und mykologische
Artenvielfalt der Lebensrdume gehort vor allem die bemerkenswerte Anpassungsfihigkeit der
Uberlebenden an sich immer wieder &ndernde Umweltbedingungen zu den wichtigsten
Forschungsfragen. Die offenkundige Verganglichkeit der Alteichen machte die Dringlichkeit von
ErhaltungsmaRnahmen deutlich. Wenn auch die Lebensbedingungen der Alteichen durch
waldbauliche MalRnahmen nur begrenzt beeinflusst werden kénnen, besteht doch die Moglichkeit,
den Genpool einer Teilpopulation der heute noch lebenden Baume durch geeignete MaBnahmen fir
kiinftige Waldgenerationen zu sichern. Dies setzte eine erneute Inventur und teilweise
Nachkartierung der Baume voraus.

Der Beitrag berichtet Uiber die aktuellen Inventurergebnisse und zieht eine Zwischenbilanz zu den
Erfolgen und Misserfolgen der eingeleiteten MalRnahmen zur Erhaltung ihrer genetischen
Ressourcen.
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Inventur der Alteichen (2012 bis 2014)

Methoden

Grundlage fir die erneute Inventur der Alteichen der Schorfheide waren die Ergebnisse der zwanzig
Jahre zurickliegenden Kartierung aus den Jahren 1992 bis 1994 (KessLER 1998). Danach
konzentrierten sich 2.462 Altbdume von Trauben- und Stiel-Eichen in den ehemaligen
Oberforstereinen Pechteich, Grimnitz und GroBR Schonebeck der heutigen Hoheitsoberforsterei
Eberswalde. Vorkommensschwerpunkte sind die Reviere Hubertusstock, Eichheide, Michen,
Uderheide, Eichhorst und Kienhorst.

Die Anzahl der Aufnahmeparameter wurde erweitert, die Boniturkriterien an vergleichbare
Untersuchungen in anderen Regionen Deutschlands angepasst und die Standortkoordinaten
einzelbaumweise nummeriert eingemessen. Die wesentlichen Aufnahmeparameter im
Winterhalbjahr waren der Vitalitatszustand anhand der Kronenstruktur (unbelaubte Krone) in acht
Stufen nach KORVER et al. (1999), die Baumhohe, die Kronenansatzhéhe, der Baumumfang in BHD
1,3 m, die Bonitur des Lichtangebotes in drei Stufen (1 = voller Lichtgenuss, 2= Lichtgenuss
eingeschrankt, 3= Lichtgenuss sehr stark eingeschrankt) sowie naturschutzfachlich relevante
Mikrohabitate (Sonderstrukturen: Mulmhohlen, Spechtlécher, Spechtabschldage, Blitzrinnen,
Pilzkonsolen, hohler Stamm, offener Stammful3, Schleimfluss, Teilkronenbruch, Ersatzkronenbildung,
Totholzanteil) (WINTER und MOLLER 2008). Durch den Zeitpunkt der Kartierungen im Winterhalbjahr
konnte die Art nicht immer zweifelsfrei bestimmt werden. Nach der Kartierung von KESSLER
bestanden die Reste der urspriinglichen Eichenbestockung der engeren Schorfheide zu 95 % aus
Trauben-Eichen (KoHLSTOCK und KESSLER 1999). Alle Baume wurden fotografiert (Abb. 1).

Abb. 1: Vitale Alt-Eiche im Forstrevier Michen (links) und abgestorbene Alt-Eiche im Forstrevier Kappe (rechts)
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Ergebnisse
Vitalitat und Mortalitat

Insgesamt wurden 2.578 Alteichen kartiert und gegeniber der Kartierung der 1990er Jahre 115
Eichen neu aufgenommen. Die Bdume sind zum einen auf ehemaligen Raumden (Hutewaldflachen),
die von einer lockeren Bestockung mit Birke, Kiefer, Wildobst und Strauchern begleitet werden, in
dichten Kiefernforsten und zum anderen auf Waldwiesen anzutreffen.

Von den im Jahre 1992 bonitierten 2.462 lebenden Alteichen sind in den folgenden 21 Jahren 1.120
Biume (45 %) abgestorben. Die jahrliche Mortalititsrate lag somit bei 53 Eichen/Jahr (=2,17 %).
Unterstellt man eine gleichbleibende Mortalitatsrate, ware spatestens im Jahre 2038 die letzte
Alteiche der Schorfheide abgestorben.

Entsprechend des Kronenzustandes konnte kein Baum der besten Vitalitdtsstufe 1 (,,Referenzstufe”)
zugeordnet werden. Nur noch 1 % der Alteichen (15 Bdume) entsprachen der Kronenstrukturstufe 2
(,Feinaststufe”). Ab der Stufe 3 beginnt die Segmentierung der Krone und der Feinastanteil nimmt
ab. Dieser Stufe (,,Knickwuchsstufe”) entsprachen noch 2 % der Eichen. Ein Finftel der Eichen zeigen
deutliche Auflésungen einer kompakten Kronenarchitektur (,Segment- und Fensterstadium®). Ab
dem ,Mittel-Grobaststadium“ (Stufe 6) ist eine Regeneration der Krone kaum noch zu beobachten.
Die Baume sterben Uber das ,,Grobast- und Rudimentstadium® (Stufe 7 und 8) ab. In dieser letzten
Lebensphase (Stufen 6-8) befinden sich 31 % der Alteichen (Abb. 2, links).

KESSLER (1998) untersuchte die Vitalitat von 46 % der kartierten Eichen anhand der Belaubung. Die
Abbildung 2 (rechts) zeigt den prozentualen Anteil der aktuell abgestorbenen Biaume in den
ehemaligen funf Vitalitdtsstufen. Nach der Kartierung von KESSLER aus dem Jahre 1992 war die
Vitalitdt von fast 60 % der kartierten ca. 1.000 Alteichen in ,gutem Zustand”. Der Verlauf
zwischenzeitlich abgestorbener Eichen entspricht sehr gut der damaligen Vitalitatsbonitur. Von den
Eichen der schlechtesten Vitalitat leben heute noch gut 20 %, gleichzeitig sind auch mehr als 20 % der
Bdume mit bester Vitalitdt abgestorben.
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Abb. 2: Relativer Anteil der acht Vitalitatsgruppen nach Kronenstrukturstufen (KGRVER et al. 1999, links) und
Relativer Anteil abgestorbener und vitaler Eichen nach den Vitalitdatsgruppen von KESSLER (1998) (rechts)

Wouchsleistung

Die Alteichen der Schorfheide haben heute keine forstwirtschaftliche Bedeutung mehr fiir die
Holznutzung. Dennoch sind die erreichten Dimensionen der Baume von dendrologischem Interesse.
Die starksten Eichen erreichten Durchmesser von 215 cm und Baumhdhen von 39,6 m. Unterteilt in
12 Durchmesserklassen lag die BHD-Klassenmitte bei 109 cm, der 432 Alteichen zugeordnet wurden
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(Abb. 3, links). Die Klassenmitte der Oberhéhen der ehemaligen Huteeichen lag bei 25,1 m, der 325
Bdaume entsprachen (Abb. 3, rechts). Das mittlere Bekronungsprozent betrug 62 % der Baumhdhe.
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Abb. 3: Haufigkeitsverteilung der Durchmesserklassen (BHD 1,3 m) aller aufgenommenen Alteichen (links) und
Haufigkeitsverteilung der Oberhéhenklassen aller aufgenommenen Alteichen (rechts)

Mikrohabitatstrukturen an Baumen

Neben ihrem landschaftsasthetischen Erscheinungsbild besteht der naturschutzfachliche Wert der
Alteichen vor allem in zahlreichen Sonderstrukturen, die die Baume zu Mikrohabitaten fir Pilze,
Insekten, Vogel und Kleinsduger qualifizieren (SCHLUTER 1994, WINTER und MOLLER 2008). Im Zuge der
Neukartierung wurden daher zehn typische Sonderstrukturen mit erfasst. Als Begleiterscheinung der
abnehmenden Vitalitat wiesen insgesamt 53 % der Eichen 1-3 Sonderstrukturen pro Baum auf.
Nahezu die Halfte der Baume hatten Mulmhdhlen und Spechtlocher. 20 % der Baume waren hohl.
Vergleichsweise wenige Eichen hatten Blitzrinnen oder Pilzkonsolen (Abb. 4, links). Nur 23 % der
Eichen zeigten dulerlich keine Sonderstrukturen (Abb. 4, rechts).
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Abb. 4: Prozentuale Anteile an Sonderstrukturen aller aufgenommenen Eichen (links) und Prozentuale Anteile
von Alteichen mit unterschiedlicher Anzahl von Sonderstrukturen je Baum (rechts)

Zusatzlich wurde das Totholz abgestorbener Alteichen in den Kategorien ,stehend”, ,liegend” oder
»Stubben” angesprochen. Das liegende Totholz kam um 13 Prozentpunkte haufiger vor als stehendes
Totholz. Stubben wurden vergleichsweise selten kartiert (Abb. 5). Wenn nicht
verkehrssicherungsrechtliche Aspekte dem entgegenstehen, werden die abgestorbenen Alteichen als
wertvolle Biotope geschiitzt und im Wald belassen.
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Abb. 5: Prozentuale Haufigkeit von stehendem und liegendem Totholz sowie Stubben

Genetische Analysen

Durch KEessLER (1998) wurden bereits in den 1990er Jahren an 500 Alteichen populationsgenetische
Untersuchungen auf der Grundlage von Isoenzymanalysen an 12 Genorten durchgefiihrt. Dabei
zeigten die untersuchten Alteichen eine deutliche hohere genetische Vielfalt als mittelalte
Vergleichsbestinde in Brandenburger Eichenwirtschaftswaldern.

Nach fortgeschrittener Markerentwicklung wurde im Rahmen der Neukartierung untersucht, aus
welchen postglazialen Herkunftsgebieten die vorangegangenen Generationen der heutigen Alteichen
der Schorfheide stammen. Fiir die Untersuchungen zur nacheiszeitlichen Riickwanderungsgeschichte
von Eichen wurden in den letzten zehn Jahren in mehreren europdischen Forschungsprojekten
standardisierte Methoden entwickelt. Dabei erfolgt die genetische Charakterisierung der Baume auf
der Grundlage genetischer Variation in den Chloroplasten mit cpDNA-Markern. Die genetische
Information in den Zellorganellen wie Chloroplasten und Mitochondrien wird bei Laubgehdlzen rein
mutterlich vererbt, d. h. direkt von der Mutter auf den Samling. Aufgrund der uniparentalen
Vererbung kann die genetische Variation der Chloroplasten als Haplotyp erfasst werden. Die
genetische Variation von Chloroplasten- und Mitochondrien-Genen innerhalb von natirlichen
Populationen ist gering oder nicht vorhanden. Sie kann jedoch zwischen geographischen Regionen
sehr groR sein (PETIT et al. 2002 a, b). Die geographische Verbreitung der genetischen Typen steht mit
drei eiszeitlichen Refugien (lberische Halbinsel, Apennin, Balkan) in enger Verbindung. Fir die
natlirliche Verbreitung der Trauben-Eiche im Nordostdeutschen Tiefland lieRen sich auf der
Grundlage von mehr als 600 untersuchten Eichen aus verschiedenen Generationen und Regionen
Brandenburgs, u. a. aus Naturwaldreservaten, drei Gruppierungen unterscheiden (KATzEL et al. 2002).
Danach sind fir das noérdliche Gebiet der heutigen Schorfheide Haplotypen aus der lberische
Halbinsel (Haplotypen 10-12), Gber Mecklenburg kommend, wahrscheinlich. Dagegen ist der Siden
Brandenburgs bis einschlieflich Berlin vermutlich Gberwiegend vom Balkan aus besiedelt worden
(Haplotypen 4, 5, 7).

Im Jahre 2006 wurden durch das Institut fir Forstgenetik und Forstpflanzenziichtung des Thiinen-
Instituts Blatter von 26 Alteichen untersucht, die alle dem fiir Brandenburg seltenen Haplotyp 1
(Refugialgebiet Apennin) entsprachen (LIESEBACH unveréffentlicht), der aber z.B. das westliche
Mecklenburg dominiert (HosIus et al. 2012). Im Jahre 2016 wurden nochmals 60 Alteichen, getrennt
nach Stiel- und Trauben-Eichen aus neun Forstrevieren (Eichheide, Eichhorst, Hubertusstock, Kappe,
Kollnsee, Michen, Trammersee, Uderheide, Voigtswiese) untersucht, welche den Haplotypen 1, 10, 5
und 8 aus allen drei Refugialgebieten zugeordnet wurden (Abb. 6). Der hier wiederum haufige
Haplotyp 1, der aus dem Apennin stammt, kdnnte ostlich und westlich der Alpen nach Brandenburg
gelangt sein. Es ist jedoch eher wahrscheinlich, dass Eichen dieses Haplotyps durch den Menschen in
die Brandenburger/Berliner Region eingebracht wurden. Da auch nur in wenigen Ausnahmefillen
davon auszugehen ist, dass in natirlichen Eichenbestinden mehrere Haplotypen gleichzeitig
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auftreten, deuten die Befunde eher auf eine kinstliche Begriindung aus heterogenem
Ausgangsmaterial hin. Interessanterweise zeigten &dhnliche Untersuchungen, die im Auftrag der
Berliner Forsten im Grunewald durchgefiihrt wurden, dass einige solitdire Alteichen am
Kronprinzessinnenweg ebenfalls dem Haplotyp 1 zugeordnet wurden, wahrend alle jlingeren Eichen
dem fir die Region typischen Balkanrefugium (Haplotyp 7) entsprachen (LIESEBACH et al. 2006). Der
Haplotyp 10, dem auch die bekannten Ivenacker Uralteichen in Mecklenburg entsprechen (Hosius et
al. 2012), wurde nur bei zwei Trauben-Eichen der Schorfheide gefunden.
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Abb. 6: Prozentuale Verteilung der cpDNA-Haplotypen differenziert nach Stiel- (SEI) und Trauben-Eichen (TEI)

Konkurrenz und Lichtgenuss

Eine mogliche Ursache fir die hohe Mortalitdtsrate der ehemaligen Huteeichen wurde in der
zunehmenden Konkurrenz durch Nachbarbdume (haufig Kiefern und Birken) vermutet (SCHLUTER
1992, KesSLER 1998). Deshalb wurde bei beiden Kartierungen die Konkurrenzsituation tber den
Lichtgenuss in vier Stufen eingeschatzt. Bereits nach der Kartierung zu Beginn der 1990er Jahre wies
SCHLUTER (1992) auf die Notwendigkeit der behutsamen Freistellung eingeklemmter Alteichenkronen
hin. Die Aufnahmen im Jahre 2013 belegen, dass sich die Konkurrenzbedingungen fiir die Alteichen
weiter verschéarft haben. Die Anzahl der Alteichen im Freistand (,,voller Lichtgenuss”) hat sich mehr
als halbiert. Dagegen ist die Anzahl der Baume mit ,stark” bis zu ,extrem stark eingeschrianktem
Lichtgenuss” deutlich erhoht (Abb. 7).
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Abb. 7: Anzahl der Alteichen mit unterschiedlichem Lichtgenuss bei den Aufnahmen 1992 und 2013

Blattanzahl in Abhangigkeit von der Bestandesdichte

Da die Vitalitat von Eichen erheblich von den Méglichkeiten der Kronenentwicklung und der hiervon
abgeleiteten Belaubungsdichte bestimmt wird (SCHRODER 2015), wurde exemplarisch die Blattzahl
von zwei reprdsentativen Trauben-Eichen im Bestand bzw. im Freistand ermittelt. Hierzu wurde im
Jahr 2010 die Krone einer freistehenden Alteiche (Michen 62, Kronenmantelfliche ca. 1600 m?) mit
einer Baumhohe von 23 m mit einem Kormorannetz (30 x 60 m, Maschenweite 30 mm) vollstandig
eingehillt. Nach dem herbstlichen Blattfall wurden alle Blatter aus dem Netz vollstdndig in 90
Plastiksacke (je 60 |) verpackt und die Blattzahlen, Blatttrockenmassen und -flichen bestimmt. (Abb.
8).

Zum Vergleich wurde in einer nahgelegenen Versuchsflachen eine 27 m hohe, 128 Jahre alte,
vorherrschende Eiche im Bestand (Baum-Nr. 110, Bestockungsgrad 1,0) gefillt, Stamm und Aste
holzmesskundlich quantitativ (Durchmesser, Langen, Volumen) aufgenommen und alle Blatter jedes
Astes gezdhlt, die durchschnittlichen Blattflaichen gescannt sowie die Trockenmasse mit einem
Moisture-Analyzer bestimmt.

Tabelle 1: Vergleich der gesamten Blattmengen (Anzahl, Flache, Trockenmasse) einer freistehenden Alteiche
und einer vorherrschenden Eiche im Bestand (Angaben in Klammern: relativer Anteil zur Alteiche=100 %,
Erlduterungen im Text) im Jahr 2010

Merkmal Freistand Bestand
Baum M 62 Baum B 110
Alter ca. 450 128
BHD [cm] 120,4 45,5
Hohe [m] 23 27
Anzahl der Blatter 343.170 54.235 (15,8 %)
Blattflache gesamt [m?] 1.038,8 146,8 (14,1 %)
Blatttrockenmasse gesamt [kg] 138,3 13,2 (9,5 %)

Die Blattmengen und —flachen beider Baume sind in Tabelle 1 dargestellt. Neben den hohen
absoluten Zahlen der freistehenden Alteiche waren die grofRen Unterschiede zu der zwar deutlich
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jungeren, aber hoheren ,Bestandeseiche” beeindruckend. Danach trug die Eiche im Bestand nur
15,8 % der Blattanzahl, die 14,1 % der Blattfliche im Vergleich zu der einzeln stehenden Alteiche
entsprachen.

Abb. 8: Freistehende, mit einem Kormorannetz eingehiillte Alteiche M62 nach der quantitativen Erfassung der
Blattmengen im Winter 2010/11

Wachstumsverlauf

Neben der Laubmenge wurde fir die in Tabelle 1 verglichenen Eichen zusatzlich ihre
Durchmesserentwicklung anhand von Bohrkernproben analysiert. Dabei ist zu beriicksichtigen, dass
im Kern der Alteiche auf Grund von Faule die ersten etwa 110 Jahre nicht messbar waren. Die
Gegenlberstellung der Zeitreihen in Abbildung 9 zeigt lange Zeit stabile Jahrringbreiten um 1-1,5 mm
bei der Freistands-Alteiche, die seit den 1950er (ab einem Alter von etwa 380 Jahren) auf ein relativ
konstantes Niveau von gut 2 mm gestiegen sind. Das entspricht jahrlichen Durchmesserzunahmen
von 3-4 mm. Die deutlich jlingere Eiche aus dem Bestand B 110 hat in der Jugend sehr starke
Jahrringe, die jedoch mit zunehmendem Bestandesschluss bzw. Konkurrenzdruck bereits ab dem
Alter von etwa 50 Jahren auf das Niveau der Alteiche sinken und seit etwa1985 sogar darunter fallen.
Auffallig ist auBerdem die hohe Varianz im Zuwachs der Bestandeseiche, d. h. die groflen
interannuellen Unterschiede in der Jahrringbreite, wahrend die Alteiche deutlich weniger um den
mittleren Verlauf schwankt. Als Ausdruck dessen liegt die mittlere Sensitivitat (als adaquater
dendrochronologischer Parameter fiir die Empfindlichkeit gegenlber Umweltfaktoren; SCHRODER
2015) im Zeitraum 1950-2011 fir den Baum M 62 bei 0,14 und fiir B 110 bei 0,23.
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Abb. 9: Verlauf der Jahrringbreite auf 1,3 m Hohe bei der Alteiche M 62 (siehe Tabelle 1) und der
Bestandeseiche B 110 nach Bohrkernauswertungen. Neben den Jahreswerten sind auch die laufenden
zehnjahrigen Mittel dargestellt.

ErhaltungsmaBnahmen

Das Absterben der Alteichen der Schorfheide in den nachsten beiden Jahrzehnten erscheint
unausweichlich und kénnte durch eine Verbesserung der Konkurrenzbedingungen lediglich verzégert
werden. Umso wichtiger sind daher MaRnahmen, die auf die teilweise Sicherung des Genpools liber
Ex-situ-MaRnahmen ausgerichtet sind. Die natlrliche Verjliingung der Alteichen ist bisher nur in
wenigen Ausnahmeféllen gelungen, wobei die Paarungsverhiltnisse (z. B. (iber angrenzende weitaus
jungere, kinstlich begriindete Eichenbestiande) unbekannt sind. Daher nehmen MaRnahmen zur
Erhaltung des Genpools durch vegetative Vermehrung einen wichtigen Stellenwert im
Erhaltungsprogramm der Alteichen ein.

Vegetative Vermehrungsverfahren zur Anlage eines Klonarchivs

Mit dieser Zielstellung wurden in den Jahren 2006 bis 2008 insgesamt 81 alte Trauben-Eichen
ausgewahlt und vegetativ Uber xenovegetative Verfahren (Pfropfung) vermehrt. Vorbedingung fiir
die Durchfihrung der Arbeiten war die Erteilung einer Ausnahmegenehmigung fiir die vegetative
Vermehrung von Einzelbdumen aus nicht zugelassenen Bestanden zur Gewinnung von ausgewdhltem
Vermehrungsgut durch die Bundesanstalt fir Landwirtschaft und Erndhrung (BLE).

Um die Erfolgsaussichten der vegetativen Vermehrung zu verbessern, wurden vorrangig Baume mit
hoher Belaubungsdichte ausgewahlt (WSE-Stufen 0-1 mit einer Kronenverlichtung <20%). Bei
Bdumen mit hohem landeskulturellen Wert (z. B. Sockeleiche, Wilhelmseichen im Forstrevier
Kienhorst) wurde von diesem Grundsatz abgewichen und auch geringere Belaubungsdichten (bis
max. 50 % Blattverlust) toleriert.

Die 20 - 25 einjahrigen Reiser pro Baum wurden jeweils im August gewonnen. Als
Veredlungsunterlagen dienten zweijdhrige getopfte Samlinge von Quercus petraea. Fir eine
erfolgreiche Verjingung (iber xenovegetative Vermehrungsverfahren sollten stets mehrere
Veredlungsmethoden parallel angewandt werden (ZANDER et al. 2006, STUDZINSKI et al. 2015).

Die vier verwendeten Veredlungsmethoden unterschieden sich in Abhdngigkeit von der Qualitat und
vom Durchmesser der verfligbaren Reiser. Dabei wurden fir die Sommerveredlungen die
Pfropfverfahren Kopulation, Triangulation, Spaltpfropfungen und seitliche Spaltpfropfungen
angewendet. Nur ein geringer Teil der Veredlungen wurde als Kopulation ausgefiihrt. Voraussetzung
hierfir war Reisermaterial von Durchmesserstarke der Unterlage, was haufig nicht gegeben war.
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Reiser, die einen geringeren Durchmesser als die vorgesehenen Unterlagen aufwiesen, wurden als
Triangulationen veredelt. Es wurde angestrebt, eine Mindestlange der zugeschnittenen Reiser von
6 cm nicht zu unterschreiten. Da bei den Pfropfungen die verfligbaren Reiser haufig schwacher (3 bis
4 mm) als die Unterlagen waren, wurde ein Grof3teil mit seitlicher Spaltpfropfung veredelt. Sehr
dinne Reiser mit einem Durchmesser unter 3 mm bzw. fiir die anderen Methoden zu kurze Reiser,
wurden ausschlieRlich 2006 als Spaltpfropfungen veredelt.

Ergebnisse der Vermehrung

Fir Sommerveredlungen ist der Einsatz einer Nebelanlage unerlasslich. KRAHL-URBAN (1955) hielt die
Erhaltung einer gleichmaRig hohen Luftfeuchtigkeit fiir wichtiger als die Temperaturregelung. Alle
Veredlungen verblieben daher unmittelbar nach der Pfropfung fir acht bis zehn Wochen im FOG-
Haus der Humboldt-Universitat zu Berlin in Berlin-Dahlem unter dem Einfluss der Nebelanlage. Die
FOG-Anlage blieb jeweils bis Anfang Oktober in Betrieb. Zur Uberwinterung wurden die Pflanzen bis
zum Frihjahr in ein Kalthaus (ca. 5 bis 8°C) gestellt.

Angesichts des hohen Alters der Baume und der Schwierigkeit geeignete Reiser auf den ausladenden
Kronen der Eichen zu werben, wurde auch nur eine geringe Ausbeute erfolgreicher Pfropfungen
erwartet. Aus diesem Grund wurden von jedem Altbaum 20 bis 25 Veredlungen durchgefihrt.
Dennoch starben von einigen Altbdumen alle Pfropflinge ab. Aus den unterschiedlichen
Anwuchsergebnissen deutet sich eine Klonspezifik der Mutterbdume hinsichtlich des
Anwuchserfolges an. Uber erhebliche Unterschiede in der Eignung verschiedener Mutterbidume
berichtete auch KRAHL-URBAN (1955). Er beobachtete bei bestimmen Klonen oft tiber mehrere Jahre
geringe Anwuchsraten. Die genetische resp. physiologische Eignung von Mutterbdumen lasst sich
allerdings anhand duRRerer Merkmale kaum voraussagen.

Vorversuche mit Winterveredlungen bei ca. 100jahrigen Stieleichen brachten hier nur
Veredlungserfolge von 3 bis 4 % (ZANDER et al. 2006). Von den im Sommer 2006 ausgewdhlten 25
Mutterbdume konnten 15 verklont werden. Die durchschnittlichen Verwachsungsraten lagen zum
Zeitpunkt einer ersten Bonitur im November bei 43 %. Von den verwachsenen Sommerveredlungen
trieben im Frihjahr 2007 nur etwa ein Viertel (insgesamt 46 Stiick) wieder aus, was einem
Veredlungserfolg von ca. 10,5 % entspricht. Im Sommer 2007 wurden 33 Mutterbdume beerntet,
davon wurden 3 Baume aus dem Vorjahr wiederholt. Hier konnten insgesamt 17 Baume erfolgreich
verklont werden. Alle Veredlungen wurden in das Kalthaus zur Uberwinterung tberfiihrt. Im Frithjahr
2008 erfolgte eine Austriebsbonitur. Insgesamt trieben 46 Veredlungen aus, was einem
Veredlungserfolg von 7,2 % entspricht. Im Jahr 2008 wurden noch einmal 31 Mutterbdume beerntet.
Von 23 Baumen konnten lebensfahige Nachkommenschaften herangezogen werden.

Nach vierjahriger Anwuchspflege im Container standen von den 1.776 durchgefiihrten Veredelungen
(81 Klone x 20 bis 25 Reiser) noch 339 Nachkommen zur Auspflanzung ins Freiland zur Verfligung.
Dies entspricht einer Uberlebensrate von 19 %. Von drei Alteichen starben alle Pfropflinge ab. Die
héchste Uberlebensrate hatte ein Klon (Altbaum Nr. 1364) aus dem Revier Hubertusstock (Abt. 33)
von dem 88 % der durchgefiihrten Veredlungen (berlebten.

Anlage eines Ex-situ-Klonarchivs

Im Jahre 2010 wurde mit 242 getopften Pfropflingen der noch verbliebenen 54 Alteichen ein
Klonarchiv auf einer Flache von 1,2 ha in den Abteilungen 24 und 30 des Reviers Hubertusstock
angelegt (Abb. 10, links). Die Eichen wurden in einem Weitstand-Verband von 8 x 8 m teils unter
lockerem Schirm aus Birke, teils auf der Freiflache angepflanzt. Bis Februar 2016 sind in den finf
Jahren 38 % der Eichen abgestorben. 10 Klonnachkommenschaften sind vollstandig ausgefallen.
Dagegen zeigten 13 Klone mit insgesamt 33 Individuen keine Ausfdlle. Von den 44 noch lebenden
Klonen entsprachen 91 Prozent den Vitalitatsstufen ,vital“ und ,sehr vital“. Die Ausfalle, die sich auf
eine Teilflaiche konzentrieren, konnten durch die reliefbedingte Aushagerung nahe eines
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angrenzenden Wildackers und durch die Wasserkonkurrenz zu den dort verbliebenen Birken
zurickzufiihren sein. An einem anderen, nicht Uberschirmten Teil der Flache sind die Ausfille
vermehrt durch Frostschaden verursacht.

Generative Vermehrung zur Anlage einer Samlingserhaltungsplantage

Aufgrund der hohen Mortalitat der gepfropften Nachkommenschaften wurde im Erntejahr 2009 nach
Erteilung einer Sondergenehmigung durch die BLE Saatgut von 18 Mutterbdumen aus den Revieren
Uderheide und Hubertusstock gewonnen. Trotz der hohen Konzentration von Alteichen in den
ausgewahlten Abteilungen ist eine Fremdbestdubung durch jlingere Eichen nicht auszuschlieBen. Zur
Aussaat in der Landesforstbaumschule Eberswalde kamen ca. 4.000 Eicheln. Die Mortalitdt in der
Forstbaumschule betrug 36 %. Ursache der vergleichsweise hohen Verluste war vor allem der Befall
durch die schwarze Eichelfaule (Ciboria batschiana).

Im Jahre 2011 wurde im Revier Hubertusstock, Abt. 5 b?, eine Samlingserhaltungsplantage mit 2.400
Pflanzen auf einer Flache von 0,25 ha angelegt. Die Anlage erfolgte als klassischer Eichen-Voranbau in
Pflugstreifen unter lockerem Kiefern-Schirm. Der Pflanzabstand betrug 0,5 x 1,5 m. Die
Eichenverjliingung entwickelt sich derzeit ausgezeichnet ohne nennenswerte Ausfille (Abb. 10,
rechts).

Abb. 10: Nachkommenschaften der Alteichen in einem Klonarchiv (links) und einer
Samlingserhaltungsplantage (rechts) als MaBnahmen zur Ex-situ-Erhaltung genetischer Ressourcen

Vermehrungserfolg und physiologischer Zustand der Altbaume

Im Zuge der Reisergewinnung fiir die vegetative Vermehrung wurden von allen 87 Mutterbdumen
gleichzeitig Blatter entnommen und hinsichtlich der Makro-N&hrstoffgehalte und ausgewaéhlter
biochemischer Inhaltsstoffe untersucht. Nach Anlage der Erhaltungsfliche wurde geprift, ob ein
Zusammenhang zwischen dem Vermehrungserfolg der Ramets (Klongeschwister) und dem
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physiologischen Zustand des Mutterbaumes bestand. Als Indikator fiir den Vermehrungserfolg wurde
die Anzahl der Uberlebenden Pflanzen eines Klons (Ramets) je Mutterbaum verwendet. Im
glinstigsten Fall (n=3) iberlebten von einer Alteiche sieben der urspriinglich 20 - 25 Pfropflinge. Von
32 Alteichen konnte kein Pfropfling erfolgreich verjlingt werden. Von jeweils 12 Alteichen Gberlebten
ein bzw. zwei Nachkommen. Von 28 Alteichen Uiberlebten drei bis sechs Nachkommen.

Signifikante, positive Korrelationen zwischen der Grofe der Uberlebenden Ramets und den
Blattinhaltstoffen besteht u. a. bezliglich des Gehaltes an kondensierten Tanninen (Procyanidine) und
gesamtphenolischen Inhaltsstoffen (Folinpositive Verbindungen, Abb. 11, unten), dem Kohlenhydrat-
(Abb. 11, oben rechts) und Proteingehalt. Kein Zusammenhang bestand zwischen dem
Kronenzustand der Baume (vorausgegangene Winteransprache). Von entscheidender Bedeutung ist
daher eher der physiologische Zustand des gewonnen Reises. Dies zeigt sich insbesondere an der
spezifischen Blattflache resp. der Blattgewebedichte (Quotient aus Blattfliche und Blattmasse), die
mafgeblich von der Lichtexposition der entnommen Zweige beeinflusst wird (Abb. 11, oben links).
Reiser mit kleinen Lichtblittern und dicker Cuticula hatten einen signifikant héhere Uberlebenserfolg
(Tabelle 3). Die Gehalte an Makrondhrelementen in den Blattern hatten weder einen Einfluss auf den
Etablierungserfolgs der Nachkommenschaften noch bestand ein Zusammenhang zur Vitalitat der
Altbaume (Kronenzustand im Winter). An den fiir die Reisergewinnung ausgewahlten Eichen wurden
keine Nahrstoffmangelerscheinungen nachgewiesen. Die Kalium-, Kalzium- und Phosphorgehalte der
Blattproben  entsprachen einem  optimalen  beziehungsweise leicht {iberversorgten
Ernahrungszustand (GOTTLEIN 2015). Lediglich die Magnesiumgehalte ordneten sich im Jahre 2007 im
unteren Bereich des optimalen Niveaus an.

Tabelle 3: Korrelationskoeffizienten (nach Pearson) und Signifikanzniveau zwischen ausgewahlten
Blattinhaltsstoffen der Alteichen und der GroRe der erfolgreich verjlingten Ramets je Baum

Biomarker Korrelation nach PEARSON (a = 0,05) Signifikanz (2-seitig)
Procyanidine 0,59 0,000
Spezif. Blattfliche [cm?/g] -0,45 0,000
Gesamtkohlenhydratgehalt 0,43 0,000
Chlorophylle (gesamt) -0,41 0,000
Folinpositive Verbindungen 0,35 0,001
Proteingehalt (gesamt) 0,30 0,005
Vanillinpositive Verbindungen 0,26 0,016
Starke (gesamt) 0,23 0,034
Stickstoff [mg/g TM] -0,20 0,059
Aminosauren (gesamt) -0,13 0,216
Kronenzustand 0,09 0,406
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Fazit

Der vorliegende Beitrag stellt zum einen die Ergebnisse der jlingsten Kartierung der Alteichen der
Schorfheide dar und vergleicht sie mit einer Aufnahme, die Anfang der 1990er Jahre stattfand
(KESSLER 1998). Zum anderen wird Uber Wege, Erfolge und Misserfolge bei der Erhaltung der
genetischen Ressourcen dieser Eichen berichtet. Diese MalRnahmen waren besonders dringlich, da
die Alteicheninventur eine hohe Mortalitdtsrate nachgewiesen hat. Unabhangig hiervon belegen
dendrochronologische  (SCHLUTER  1994),  populationsgenetische  (KEssLeR  1998)  und
baumphysiologische Untersuchungen eine lGber Jahrhunderte andauernde hohe Anpassungsfahigkeit
und ein hohes Regenerationsvermogen der Alteichen nach Witterungsextremen. Diese Befunde
belegen den besonderen Wert der ihnen innewohnenden genetischen Information, den es fir
kommende Eichengenerationen zu sichern gilt. Sowohl die noch lebenden Alteichen als auch die
zwischenzeitlich eingerichteten Ex-situ-Anlagen zur Erhaltung der Nachkommenschaften haben den
Status ,, Forstgenetischer Ressourcen” und werden als ,Generhaltungsobjekte” gesichert. GemaR des
Konzeptes zur Erhaltung forstgenetischer Ressourcen handelt es sich hierbei ,,um genetisches
Material von Baum- und Straucharten mit tatsdchlichem oder potenziellem Wert fiir eine nachhaltige
Forstwirtschaft” (PAUL et al. 2000).

Der Gesundheitszustand der Alteichen verschlechtert sich in den letzten zwei Jahrzehnten
permanent und die Absterberaten nehmen deutlich zu. Dies lasst sich auch nach Abschluss der
Kartierungen weiterhin beobachten. Die Ursachen des Absterbens sind vielgestaltig, ohne dass sich
eindeutige, monokausale Ursache-Wirkungs-Beziehungen belegen lassen. Aufgrund des hohen Alters
der Baume konnen Zusammenhdnge zum allgemeinen Eichensterben (KATzEL et al. 2013) nicht
unmittelbar abgeleitet werden. Dennoch scheint die zunehmende Konkurrenz gegeniiber in den
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Kronenraum einwachsende Verjingungen z.B. von Kiefer und Birke ein pradisponierender
Absterbefaktor zu sein. Waldbauliche MalRnahmen zur schonenden Freistellung der betroffenen
Bdaume konnten den Verlust der Eichen verzégern.

Mit der Abnahme der Vitalitat stieg das Vorkommen von Mikrohabitaten (Mulmhohlen, offener
StammfuB, Spechtlécher, Spechtabschlage, Schleimfluss, Teilkronenbruch, Ersatzkronenbildung,
Pilzkonsolen, Blitzrinnen) mit hoher naturschutzfachlicher Bedeutung. Der Zusammenhang zwischen
der Strukturvielfalt, Habitattradition, dem Baumalter, der Bewirtschaftungsintensitat und der
faunistischen und floristischen Artenvielfalt wurde gesondert untersucht (ZIESCHE et al. 2011.).

Uberraschend war das gemischte Vorkommen unterschiedlicher Haplotypen (H1, H5/H7-
26, H10/H11) auf engem Raum. Dies macht einen Einfluss des Menschen bei der Begrindung der
heutigen Alteichen und ihrer Vorfahren seit der Wiederbesiedelung der Region im 12. und 13.
Jahrhundert wahrscheinlich. Angesicht der Bedeutung der Eiche fiir die Erndhrung des Weideviehs
und der Siedlungsdynamik ware dies nicht verwunderlich. Entscheidend fir den
naturschutzfachlichen und genetischen Wert der Eichen ist jedoch die lber mehr als vier
Jahrhunderte anhaltende hohe Anpassungsfahigkeit der Baume gegenlber Vvielfaltigen
Umweltverdnderungen.
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Beitrage der forstlichen Generhaltung zur Losung naturschutzfachlicher
Aufgaben

HEINO WOLF, UTE TROBER, STEFANIE REIM, LUTZ WEINBRECHT

Referat Forstgenetik und Forstpflanzenziichtung im Kompetenzzentrum fir Wald und Forstwirtschaft,
Staatsbetrieb Sachsenforst

Zusammenfassung

Seit Mitte der 1980er Jahre tragen die Institutionen fiir Forstgenetik und Forstpflanzenziichtung
wesentlich zur Erhaltung der Biodiversitat bei. Die Erhaltung von Gehdlzarten sowie der genetischen
Vielfalt innerhalb dieser Arten sind ein grundsatzlicher Beitrag zur Erhaltung und Wiederherstellung
vielfaltiger Waldokosysteme. Die Beispiele Gemeiner Wacholder (Juniperus communis L.),
Schwarzpappel (Populus nigra L.) und Eschen-Scheckenfalter (Euphydryas maturna L.) zeigen die
Moglichkeiten einer mit der forstlichen Generhaltung befassten Institution wie dem Staatsbetrieb
Sachsenforst zur Erfassung, genetischen Charakterisierung, Erhaltung und Wiedereinbringung von
Bestandteilen der Biodiversitdat. Dabei gibt es eine Reihe von Bezugspunkten zu
naturschutzfachlichen Aufgabenstellungen.

Durch ihre Aktivitaten besitzen die Institutionen fir Forstgenetik und Forstpflanzenziichtung die
Infrastruktur, das Fachwissen und die Umsetzungserfahrung fir die Durchfiihrung von komplexen
Projekten zum Schutz und zur Forderung der Biodiversitdt. Trotzdem sind vor allem
Wiedereinbringungs-MalRnahmen eine Herausforderung, die sehr oft eine enge Zusammenarbeit
unterschiedlichster amtlicher und ehrenamtlicher Institutionen erfordert.

Schliisselworte: Juniperus communis, Populus nigra, Euphydryas maturna, Erhaltung, Bereitstellung
von Vermehrungsgut, Wiedereinbringung, naturschutzfachliche Aufgaben

Abstract
Contributions of forest gene conservation to resolve tasks of nature protection

Beginning in the 1980ies, the institutions for forest genetics and tree breeding have contributed
essentially to the conservation of biodiversity. The preservation of woody species and of the genetic
variation within these species is a basis for the maintenance and reconstruction of diverse forest
ecosystems. The examples of Common juniper (Juniperus communis L.), Black poplar (Populus nigra
L.) and Scarce fritillary (Euphydryas maturna L.) show the potential of an institution like the public
enterprise Sachsenforst, involved in the conservation of forest genetic resources, for the
identification, genetic evaluation and reintroduction of components of the biodiversity. There are
several connections to technical aspects related to nature protection tasks.

Due to their activities, the institutions for forest genetics and tree breeding are in the position to
have the infrastructure, the technical knowledge and the implementation experience for the
management of complex projects related to the conservation and promotion of biodiversity.
Nethertheless, especially activities for reintroduction of species are challenges requiring the close
cooperation among very varied governmental and non-governmental organizations.

Key words: Juniperus communis, Populus nigra, Euphydryas maturna, conservation, procurement of
reproductive material, reintroduction, technical aspects of nature protection tasks
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Einleitung

Die Institutionen fiir Forstgenetik und Forstpflanzenziichtung des Bundes und der Lander tragen seit
Mitte der 1980er Jahre wesentlich zur Erhaltung einer Vielzahl von Baum- und Straucharten sowie
der genetischen Vielfalt innerhalb dieser Arten bei. Diese Einrichtungen leisten damit einen
grundsatzlichen Beitrag zur Erhaltung und Wiederherstellung vielfaltiger Waldékosysteme und somit
zusammenfassend zur Erhaltung der Biodiversitdt. Grundlage aller Aktivitdten ist zum einen das
»Konzept zur Erhaltung und nachhaltigen Nutzung forstlicher Genressourcen in der Bundesrepublik
Deutschland” der Bund-Lander-Arbeitsgruppe ,Forstliche Genressourcen und Forstsaatgutrecht”
(BLAG-FGR) als Nationales Fachprogramm fiir forstgenetische Ressourcen (aktuelle Fassung: Paul et
al. 2010). Zum anderen orientiert sich die Umsetzung des Konzeptes an den naturrdumlichen
Besonderheiten, der spezifischen Waldgeschichte und den administrativen Rahmenbedingungen des
Freistaates Sachsen, die im Landeskonzept ,Erhaltung und Foérderung forstlicher Genressourcen”
beschrieben sind (WoLF und BRAUN 1995).

Ausgehend vom Ubereinkommen (iber die biologische Vielfalt (CBD) 1993 wurden auf
internationaler, nationaler und regionaler Ebene Strategien zur Erhaltung und Nutzung der
Biodiversitat entwickelt, wie die ,Biodiversitatsstrategie 2020 der Europdischen Union“ (ANONYMUS
2011a), die ,Nationale Strategie zur biologischen Vielfalt” der Bundesrepublik Deutschland
(ANONYMUS 2007) oder das ,,Programm zur Biologischen Vielfalt im Freistaat Sachsen des Sachsischen
Staatsministeriums fiir Umwelt und Landwirtschaft” (ANONYMUS 2009).

Im Programm des Freistaates Sachsen sind Handlungsfelder und MaRnahmen aufgefihrt, die den
Riickgang Biologischer Vielfalt aufhalten sollen. Im Handlungsfeld , Naturschutz” ist die Sicherung der
Vielfalt der wildlebenden Arten und ihrer Unterarten sowie der Lebensraumvielfalt Sachsens durch
spezifische MalRnahmen ein wesentlicher Bestandteil des Programms. Hierzu gehéren zum Beispiel
die Umsetzung von SofortmaRnahmen fir akut vom Aussterben bedrohte Arten oder die Sicherung
extrem seltener Lebensrdume im Bestand und die Verbesserung ihres Zustandes, soweit erforderlich.
In dem Handlungsfeld ,Forstwirtschaft” sind explizit die Fortsetzung des Waldumbauprogrammes, die
Erhaltung und Charakterisierung forstlicher Genressourcen sowie die Erhaltung und Gestaltung der
Walder als natiirlicher Biotopverbund benannt (ANONYMUS 2009).

Die Vielfalt der Walddkosysteme in Sachsen ist weiterhin auf absehbare Zeit durch die Dominanz der
Fichten- und Kiefernwalder mit einem Anteil von 63 % an der Waldflache gepragt. Im Vergleich dazu
nehmen Buchen- und Eichenwalder, die von Natur aus vorherrschend wéren, einen Anteil von nur 13
% ein. Ein Anteil der Waldflache von 27 % ist naturnah (Anonymus 2012). Insgesamt 30 % der in
Sachsen vorkommenden einheimischen Gehdlzarten sind in der Roten Liste des Freistaates Sachsen
aufgefiihrt, davon 11 der 36 heimischen Baumarten und 29 der 96 heimischen Straucharten (Schulz
2013). Durch die konsequente Umgestaltung der Walder in der Vergangenheit zu Gunsten des
groRflachigen und reinbestandsweisen Anbaus von Fichte und Kiefer sind Vorkommen anderer Arten,
z. B. der Rotbuche, Stiel-, Traubeneiche, der Edellaubbaumarten zu Lasten der genetischen Vielfalt
innerhalb der Arten stark zurilickgedrangt worden (DITTRICH 1992, 1993). Autochthone Relikte der
Europaischen Fichte oder Waldkiefer sind sehr selten.

Der Zustand der Biodiversitat driickt sich ebenfalls in dem flachenmaRigen Anteil der Waldflachen
am Gesamtwald aus, die in den unterschiedlichen Naturschutz-Kategorien ausgewiesen sind (Tabelle
1). Unabhingig davon, dass Uberlagerungen der einzelnen Kategorien méglich sind, unterliegen bis
zu 42 % der Waldflache einer Naturschutzkategorie (ANONYMUS 2013).

Auf Grund des geschilderten Zustandes der Biodiversitdt im Wald ergibt sich eine Reihe von
Schnittmengen zwischen naturschutzfachlichen Zielen und den Zielen der Erhaltung forstlicher
Genressourcen. Die Institutionen fiir Forstgenetik und Forstpflanzenziichtung verfiigen auf Grund
ihrer Jahrzehnte langen Aktivitaten zur Generhaltung Gber die Ausstattung, das Fachwissen und die
Umsetzungserfahrung fiir die Durchfiihrung von komplexen Projekten zum Schutz und zur Férderung
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der Biodiversitdt. An dem Beispiel von drei sehr unterschiedlichen Arten sollen nachfolgend Beitrage
der forstlichen Generhaltung zur Losung naturschutzfachlicher Aufgaben vorgestellt und
Moglichkeiten und Grenzen aufgezeigt werden.

Tabelle 1: Anteil der Waldflachen unterschiedlicher Naturschutzkategorien an der Gesamtwaldflache (Stand:
31.12.2012, ANONYMUS 2013)

Naturschutz-Kategorie Waldflache [ha] Anteil am Gesamtwald [%]
Geschiitzte Biotope (§ 30 BNatSchG, § 21 SachsNatSchG) 17.229 3
Naturschutzgebiet 38.251 7
Nationalpark 8.664 2
Landschaftsschutzgebiet 221.281 42
Biospharenreservat 16.114 3
Fauna-Flora-Habitat-Gebiet (FFH) 103.484 20
Vogelschutzgebiet (SPA [=Special Protected Area]) 132.834 25

Erhaltung und Wiedereinbringung des Gemeinen Wacholders (Juniperus communis L.)

Der aduBerst lichtbedirftige Gemeine Wacholder ist in Sachsen wie auch bundesweit trotz seiner
geringen Standortsanspriiche hinsichtlich der Boden-, Wasser- und Temperaturverhaltnisse eine in
Deutschland seltene und zerstreut vorkommende Geholzart. Die natirlichen Vorkommen Sachsens
befinden sich in der Hauptsache im Oberen Vogtland und Brambacher Zipfel, im Osterzgebirge sowie
in der Oberlausitz. Mit der Aufgabe von Landnutzungsformen wie Streu- und Plaggennutzung,
Waldweide oder Hutungen, die Offenland, lichte Geblisch- oder Waldstrukturen férderten, fielen
zunehmend Lebensrdume fir den Gemeinen Wacholder weg (HARTKE und IHL 2000, SCHMIDT 2002).
Der immer noch zu beobachtende starke Riickgang der Vorkommen fiihrte zu der Einstufung des
Gemeinen Wacholders in der Roten Liste Sachsens als stark gefahrdeter Art (ScHuLz 2013).

Bis Ende 2012 konnten im Gesamtwald Sachsens zwei Bestdande mit insgesamt 1,4 ha Flache und 625
Kleinvorkommen als In-situ-Generhaltungseinheiten ausgewiesen werden. Im Rahmen des durch das
Bundesministerium fir Erndhrung und Landwirtschaft auf Grund eines Beschlusses des Deutschen
Bundestages geforderten BLE-Modellvorhabens ,Erhaltung der innerartlichen Vielfalt
gebietsheimischer Wildobstarten in Sachsen” konnten sieben Vorkommen des Gemeinen
Wacholders mit ca. 400 Individuen intensiv untersucht werden (siehe auch REM et al. 2015, 2016).
Von den untersuchten Vorkommen lagen ca. drei Viertel (73 %) im Wald bzw. am Waldrand, die
restlichen im Offenland zum Beispiel auf Steinrlicken und an Feldrandern. Knapp ein Viertel der
Wacholdervorkommen befand sich im Landeswald, der (iberwiegende Anteil der Vorkommen ist auf
Flachen auBerhalb des Landeswaldes in privater Hand oder sonstigen nicht landeseigenen
Eigentumsformen zu finden. Fir das restliche Viertel der Wacholder-Vorkommen, die sich im
Offenland befinden ist eine Zuordnung zu einer Eigentumsart mit einem verhaltnismaRigen Aufwand
nicht moglich.

Alle untersuchten Vorkommen haben die geringe FlichengréRe, die Uberalterung der Vorkommen,
die fehlende Naturverjiingung und die schwierige Zuganglichkeit gemeinsam. Wenn sich ein
Vorkommen des Gemeinen Wacholders in einem Naturschutzgebiet befindet, ist in Abhangigkeit von
der jeweiligen Schutzverordnung eine naturschutzrechtliche Ausnahmegenehmigung fir ,Eingriffe”
zur Erhaltung der Art wie die Ernte von Saatgut oder die Gewinnung von Steckreisern erforderlich.
Auf Grund der vorgefundenen Ausgangssituation bestand und besteht dringender Handlungsbedarf.
Um Malnahmen zur Erhaltung und Foérderung der Vorkommen moglichst kurzfristig und ohne
unverhaltnismaligen Aufwand durchfiihren zu kénnen, erfolgte zunachst eine Konzentration der
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ErhaltungsmalRnahmen auf den Landeswald in der Oberlausitz in enger Zusammenarbeit mit dem
Biospharenreservat Oberlausitzer Heide- und Teichlandschaft (BROHT).

Die im Modell- und Demonstrationsvorhaben der Bundesanstalt fir Landwirtschaft und Erndhrung
(BLE) ,Erhaltung der innerartlichen Vielfalt gebietsheimischer Wildobstarten in Sachsen”
durchgefiihrten genetischen Untersuchungen an Wacholder-Vorkommen in Sachsen zeigten auch im
Vergleich zu anderen Populationen aus Norwegen, Italien und der Slowakei kaum bzw. keine
genetischen Unterschiede zwischen den untersuchten Einheiten. Innerhalb der untersuchten
Vorkommen war die genetische Vielfalt jedoch sehr hoch (REim et al. 2016). Zur Erhaltung des
Gemeinen Wacholders in der Oberlausitz wurden zwei unterschiedliche Wege bestritten. Zum ersten
wird im groRten und an Individuen reichsten Vorkommen der Oberlausitz in Sprey bei Boxberg
inzwischen seit 2009 alle drei Jahre Saatgut geerntet. Aus dem Saatgut werden Pflanzen angezogen,
die auf ausgewahlten Standorten innerhalb des Biosphadrenreservates ausgebracht werden. Dadurch
wird der vorhandene Bestand verjingt bzw. verdichtet und langfristig die Anzahl von potentiellen
Bestaubungspartnern erhalten bzw. erhéht. Zum zweiten wurden von ca. 125 Genotypen beider
Geschlechter Stecklinge geschnitten und diese im Zentrum fir forstliches Vermehrungsgut des
Staatsbetriebes Sachsenforst (SBS) bewurzelt und angezogen. Die vermehrten Wacholder-Straucher
stellen einen Querschnitt der Vorkommen des Biospharenreservates und angrenzender Gebiete dar.
Im Frihjahr 2015 erfolgte im Forstrevier Hermsdorf die Anlage einer Klonsammlung mit den
angezogenen Pflanzen der ca. 125 Genotypen in drei- bis vierfacher Wiederholung. Das Design der
Anlage wurde so gestaltet, dass nach Eintreten einer regelmaBigen Fruktifikation Saatguternten
stattfinden kénnen und somit die Erzeugung von Saatgut in den Naturvorkommen nicht mehr
erforderlich ist.

Zusammenfassend hat die Erhaltung des Vorkommens Sprey damit gute Aussichten auf Erfolg.
Inwieweit das erzeugte Vermehrungsgut in anderen Vorkommen aulerhalb der Oberlausitz
verwendet wird, wird fallweise entschieden. Grundsatzlich hdngt die Nachhaltigkeit der MaRnahmen
zur Erhaltung des Wacholders vom Vorhandensein offener Flachen ab.

Erhaltung und Wiedereinbringung der Schwarz-Pappel (Populus nigra L.)

Lange Zeit war die aktuelle natiirliche Verbreitung der Schwarz-Pappel entlang der Fliisse in Sachsen
nicht genau bekannt (SCHMIDT 2002). Von 2005 bis 2012 erfolgte eine weitgehend vollstdndige
Erhebung von Schwarz-Pappeln entlang der gréBeren Fliisse und in den Waldgebieten Sachsens
(TROGBER und WoLF 2015). Mit Ausnahme der Freiberger Mulde und der Luppe konnten an allen
Flissen mehr oder weniger groRe Schwarz-Pappel-Vorkommen gefunden werden (Tabelle 2). Diese
Erhebungen wurden von 2013 bis 2014 durch Aufnahmen des NABU-Landesverbandes Sachsen e.V.
im Rahmen eines vom Sachsischen Staatsministerium fiir Umwelt und Landwirtschaft geférderten
Vorhabens ,Studie zur beispielhaften Wiederansiedlung der Schwarz-Pappel in Sachsen” entlang
Elbe und Mulde ergédnzt (LORENZ und MULLER 2016).

Uberalterung, geringes natiirliches Verjiingungspotential und die abnehmende Vitalitit der erfassten
Vorkommen bestdtigten zum einem die Ergebnisse des BLE-Vorhabens ,Erfassung und
Dokumentation genetischer Ressourcen der Schwarz-Pappel (Populus nigra L.) in Deutschland” fir
alle Lebensraume der Schwarz-Pappel in Sachsen. Zum anderen weisen diese Ergebnisse auch im
Zusammenhang mit dem unglinstigen Zustand des FFH-Lebensraumtypen Weichholz- und
Hartholzauenwald (ANONYMUS 2014) auf einen dringenden Handlungsbedarf zur Erhaltung und
Wiedereinbringung der in Sachsen vom Aussterben bedrohten Schwarz-Pappel hin (ScHuLz 2013,
WoLF und TROBER 2014).

Eine wesentliche Voraussetzung fir die Erhaltung und Wiedereinbringung der Schwarz-Pappel ist
jedoch die Erzeugung von geeignetem Vermehrungsgut, das heift von Vermehrungsgut mit
eindeutiger Artzugehorigkeit, ohne Hybridisierungseinfluss und mit hoher genetischer Vielfalt. Die
hohe genetische Vielfalt wird durch die Berlicksichtigung einer groen Anzahl von unterschiedlichen
Genotypen und dem Ausschluss von Individuen aus Klonfamilien sichergestellt. Um diese Ziele
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umzusetzen, wurden alle nachfolgend aufgefiihrten Schritte zur Erzeugung von Vermehrungsgut der
Schwarz-Pappel durch genetische Untersuchungen begleitet (Trober und Wolf 2015).

Tabelle 2: Verteilung der erfassten Schwarz-Pappel-Vorkommen entlang der Fliisse im Freistaat Sachsen
(Stand: 01.09.2013, WoLF und TROBER 2014) (SPA= Schwarz-Pappel)

Kleinvorkommen Bestand
Fluss N Anzahl SPA  SPA/Vor- N Anzahl SPA  Fliche in
kommen ha

Elbe 56 231 4 6 360 33,5
Mulde 21 182 9

NeiRe 14 99 7 2 74 6,8
GroRe Roder 1 20 0,5
Parthe 2 15 3,6
Pulsnitz 1 2 2

Spree 8 11 1 1 5 0,3
WeiRe Elster 1 3 3 1 20 4,0
Zwickauer Mulde 5 8 1 1 6 2,0
Zusammen 106 536 5 14 500 50,7

Unterstlitzt durch eine naturschutzpolitische Initiative des Naturschutzbundes (NABU)
Landesverband Sachsen verfolgt das Referat Forstgenetik und Forstpflanzenziichtung des
Kompetenzzentrums fir Wald und Forstwirtschaft im SBS seit 2012 unter Beriicksichtigung der
festgestellten Erhaltungsdringlichkeit parallel zwei unterschiedliche Wege zur Erzeugung von
Vermehrungsgut. Der erste Weg ist die vegetative Vermehrung von Individuen fiir den Aufbau von
Klonsammlungen und Mutterquartieren, die der zukiinftigen Bereitstellung von Steckhdlzern dienen
werden. Der zweite Weg ist die generative Vermehrung durch Saatguternte in zugelassenen
Erntebestanden und nachfolgende Pflanzenanzucht einschlieBlich einer stichprobenweisen
genetischen Uberpriifung der Nachkommenschaft auf Introgression durch Hybrid-Pappeln (TROBER
und WoLF 2015).

Nach einem ersten, in Hinsicht auf die Bewurzelung (6 % Anwuchsrate) nicht sehr erfolgreichen
Durchgang zur Steckreisergewinnung an der Elbe im Jahr 2012, wurden von 2013 bis 2016 281
Schwarz-Pappeln der Elbe, Mulde, NeiBe und Spree erfolgreich durch die Gewinnung und
Bewurzelung von Steckreisern vegetativ vermehrt. Davon entfiel ca. die Halfte auf Schwarz-Pappeln
von der Elbe, etwas mehr als ein Viertel auf Schwarz-Pappeln von der Mulde sowie das verbleibende
Viertel auf die Neile und die Spree (Abb. 1). Das Bewurzelungsprozent der Steckhdlzer variierte in
den Jahren von 2013 bis 2016 zwischen 27 % und 94 %. Ursachen fiir relativ niedrige
Bewurzelungsraten bestanden in schlecht entwickelten Reisern von Schwarz-Pappeln mit sehr
geringer Vitalitat und darin, dass in sehr milden Wintern keine oder nur eine verkiirzte Dormanz
auftrat.

Mit den bewurzelten Steckhoélzern erfolgt seit Friihjahr 2014 die Anlage eines Mutterquartiers fir
Schwarz-Pappeln von Elbe, Mulde, NeiRe und Spree auf einem geeigneten Standort im Forstbezirk
Neustadt in Sachsen. Die Anlage des Mutterquartiers wird voraussichtlich im Friihjahr 2017
abgeschlossen sein. Mit der Erzeugung erster Steckholzer kann ebenfalls im Winterhalbjahr 2016/17
bei Vorliegen einer Ausnahmegenehmigung nach § 21 FoVG fiir Zwecke der Generhaltung begonnen
werden.
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Mutterquartier Schwarz-Pappel Sachsen
(N=281)

M Elbe
H Mulde
Neille

M Spree

Abb. 1: Zusammensetzung des Mutterquartiers Schwarz-Pappel Sachsen im Forstbezirk Neustadt nach
Flussldaufen

Im Jahr 2012 konnten drei groRere Schwarz-Pappel-Vorkommen im Elbtal zwischen Dresden bis
Riesa, 2014 ein weiteres sehr groRes Vorkommen im Umfeld von Torgau als Erntebestiande zur
Erzeugung von Forstvermehrungsgut in der Kategorie ,Ausgewdhlt” zugelassen werden. Eine
Zulassung groRerer Schwarz-Pappel-Vorkommen an der Mulde (Oberglaucha) bzw. an der NeilRe
(Zodeler RiR) war auf Grund eines hohen Anteils an Hybrid-Pappeln bzw. Pappeln anderer Art (Aspen)
nicht moglich. Nach viermaliger erfolgreicher Beerntung der zugelassenen Erntebestinde mit
Keimprozenten zwischen 57 % und 97 % stehen im Herbst 2016 ca. 8.000 drei- bis filinfjahrige
Pflanzen, die stichprobenweise auf Hybridanteile genetisch untersucht wurden (TROBER und WOLF
2015), fir Wiedereinbringungsmalnahmen zur Verfigung.

Das vegetativ erzeugte Vermehrungsgut kann genutzt werden, bei MalRnahmen mit wenigen
Individuen Genotypen gezielt auszuwahlen und dadurch das Geschlechterverhaltnis zu beeinflussen.
Der Vorteil des generativ erzeugten Vermehrungsgutes liegt in der freien Rekombination der
Erbanlagen.

Mit der Bereitstellung von geeignetem Vermehrungsgut durch den Staatsbetrieb Sachsenforst ist
eine wesentliche Voraussetzung flr die Férderung und Wiedereinbringung der Schwarz-Pappel
geschaffen worden. In einem nachsten Schritt sind jetzt geeignete Flachen entlang der Flisse zu
finden, auf denen Schwarz-Pappeln wieder eingebracht werden kdénnen. Im Rahmen des bereits
genannten Vorhabens konnten durch den NABU Landesverband Sachsen e. V. ca. 860 geeignete
Flachen an Elbe und Mulde identifiziert werden, die sich im Eigentum des Freistaates Sachsen
befinden (LORENZ und MULLER 2016). Bei der lberwiegenden Mehrzahl der Flachen steht die
Wiedereinbringung und dauerhafte Etablierung der Schwarz-Pappel an den Ufern von Elbe und
Mulde jedoch im massiven Konflikt mit den Belangen des Hochwasserschutzes, der
Wasserwirtschaft, aber auch des Naturschutzes. Nur bei 5 bis 6 % der in Frage kommenden Flachen
liegt eine Zustimmung der zustandigen Behorden fiir eine Wiedereinbringung der Schwarz-Pappel
vor, zum Teil mit Einschréankungen in Hinsicht auf die Anzahl zu pflanzender Schwarz-Pappeln (LORENZ
und MULLER 2016). In Folge dieses ernlichternden Ergebnisses ist nicht mit einer zligigen Umsetzung
von WiedereinbringungsmaBnahmen zu rechnen.

Weiterhin unterstiitzt das Referat Forstgenetik und Forstpflanzenziichtung des Kompetenzzentrums
fir Wald und Forstwirtschaft in Zusammenarbeit mit dem Referat Naturschutz der oberen Forst- und
Jagdbehorde Aktivitaten von Forstbezirken und Kommunen wie der Landeshauptstadt Dresden bei
der Wiedereinbringung von Schwarz-Pappeln. 2015 und 2016 konnten im Rahmen von Erst- und
Wiederaufforstungs- sowie ErsatzmalRnahmen ca. 750 Schwarz-Pappeln an drei Standorten entlang
der Elbe und einem Standort an der Mulde gepflanzt werden. In einem Fall beflirchtete eine Untere
Naturschutzbehorde eine erhebliche Beeintrdchtigung eines Flora-Fauna-Habitat- (FFH)- und
Europdischen Vogelschutz- (SPA)-Gebietes durch die geplante Aufforstung von 0,7 Hektar mit
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Schwarz-Pappel. In der Anhérung konnten die Beflirchtungen dahin gehend ausgerdaumt werden,
dass durch die Aufforstung mit Schwarz-Pappel keine nachteiligen Wirkungen auf die zu
bewertenden Lebensraumkomplexe bestehen. Im Gegenteil entspricht die Mehrung der Weich- und
Hartholzaue zu Gunsten von Spechten, Kranich, Graureiher und Weilistorch den Zielen der jeweiligen
FFH- und SPA-Grundschutzverordnungen (ANONYMUS 2014).

Fir das Jahr 2017 sind eine grofSere Erstaufforstung mit Schwarz-Pappel an der Weilsen Elster sowie
der Beginn von MalBnahmen zur Wiederherstellung der Fluss- und Auendynamik an der GroRen
Spree auf einer Lange von 7 km unter Einbeziehung der Schwarz-Pappel vorgesehen.

Unabhangig von den genannten Aktivitaten entstanden nach dem letzten Hochwasser 2013 an zwei
Standorten an der unteren Mulde spontane Pappel-Naturverjlingungen. Diese Flachen wurden durch
die Untere Naturschutzbehoérde naturschutz- und eigentumsrechtlich gesichert. Auf einer der Flachen
ist die natlrliche Entwicklung eines Weichholzauenwaldes mit Weide und Schwarz-Pappel ohne
menschliche Eingriffe vorgegeben (TROGER 2016). Genetische Untersuchungen mit Mikrosatelliten
(RADEMACHER et al. 2009) an jeweils 100 stichprobenméRig beprobten Pappeln ergaben einen
Hybridanteil von 36 bzw. 37 % in den beiden Pappel-Naturverjlingungen (TROGER 2016). Aus Sicht der
Erhaltung forstlicher Genressourcen sind diese damit fiir eine Ubernahme grundsitzlich nicht
geeignet. Eine dauerhafte Entfernung der Hybriden aus der Verjliingung ist bereits aus praktischen
Grinden (Erkennbarkeit, Mengenanfall, Stockausschlagsfahigkeit) nicht moglich (TROGER 2016).
Letztlich wird an diesem Beispiel mit der Unteren Naturschutzbehérde Gber die Sinnhaftigkeit von
ProzessschutzmaRnahmen im Zusammenhang mit MalRnahmen zur Arterhaltung zu sprechen sein.

Férderung des Eschen-Scheckenfalters (Euphydryas maturna L.)

Der Eschen-Scheckenfalter oder Kleine Maivogel ist eine Charakterart der Hartholz-Auenwalder und
der Erlen-Eschen-Walder. Die licht- und warmeliebende Art bevorzugt offene, sonnige und
feuchtwarme Standorte mit lockeren bis lichten mehrstufigen Waldstrukturen (PRETSCHER 2000). Der
Eschen-Scheckenfalter ist eine vom Aussterben bedrohte Art, die entsprechend Anhang Il und IV der
Flora-Fauna-Richtlinie der EU (FFH) eine streng zu schiitzende Art von europdischem Interesse ist
(Reinhardt 2007, Anonymus 2011b). Dies bedeutet, dass fiir die Erhaltung dieser Art besondere
Schutzgebiete ausgewiesen werden miissen.

In Deutschland gibt es nur noch vereinzelte Vorkommen des Eschen-Scheckenfalters in Baden-
Wiirttemberg, Bayern, Sachsen-Anhalt und Sachsen (PRETSCHER 2000). Die fiir das Uberleben dieses
Schmetterlings wichtigste Nahrungspflanze ist die Gemeine Esche (Fraxinus excelsior L.). Vor allem
Eschen-Jungpflanzen dienen als Eiablageplatz und Nahrungspflanze fiir die im ersten Lebensabschnitt
ausschlieRlich auf Esche spezialisierten Jungraupen. Nach ein- bis dreimaliger Uberwinterung frisst
die Raupe zunehmend auch an anderen Strauch- und Baumarten wie Liguster, GeifRblatt und
Heckenkirsche oder Aspe und Weide (PRETSCHER 2000).

Seit Gber 10 Jahren ist die Esche in Deutschland, wie in anderen europaischen Landern auch, in
zunehmendem AusmaR vom Eschentriebsterben, einer durch einen Schlauchpilz verursachten
Infektionskrankheit, betroffen (KIRiSITS et al. 2016). Vor allem an Jungpflanzen ist der Schadensverlauf
schnell fortschreitend (LENZ und STRARER 2016). Dadurch stirbt eine Vielzahl von jungen Eschen ab.
Gleichzeitig geht damit zunehmend auch die Nahrungsgrundlage der jungen Eschen-Scheckenfalter-
Raupen verloren. Verscharft wird diese Entwicklung dadurch, dass auf Grund der Gefdhrdung durch
das Eschentriebsterben nur noch sehr wenige oder keine Eschen mehr angebaut werden. Da sich der
Pilz durch den Wind ausbreitet, sind kaum wirksame WaldschutzmaRnamen moglich.
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Abb. 2: Bestandesentwicklung der Eschen-Scheckenfalter-Population im Luppe-Auwald bei Leipzig von 2006
bis 2015.

(Quelle: FFH-Arten-Feinmonitoring Sachsen zum Eschen-Scheckenfalter (Euphydryas maturna) 2006-2015 [im Auftrag des
Sachsischen Landesamtes fiir Umwelt, Landwirtschaft und Geologie bzw. Staatliche Betriebsgesellschaft fiir Umwelt und
Landwirtschaft] aus FiscHER und STEGNER 2015)

Der Besatz des Eschen-Scheckenfalter-Vorkommens im Luppe-Auwald bei Leipzig geht seit Beginn
des Bestandesmonitorings (Abb. 2) kontinuierlich zurlick (FISCHER und STEGNER 2015). In einem
Artenschutzkonzept und Aktionsplan fir den Eschen-Scheckenfalter sind von Seiten des
Staatsbetriebes Sachsenforst zum einem waldbauliche MalBnahmen zur Verbesserung der
Lebensraumqualitdt fir den Eschen-Scheckenfalter vorgesehen. Hierzu gehoren die Freistellung
besonnter Jungeschen entlang von Waldwegen, die Forderung bliitenreicher Staudensaume oder der
Aufbau mittelwaldartiger Bestandesstrukturen. Zum anderen sollen im Rahmen der forstlichen
Generhaltung Eschenbestdnde beerntet und Heisterpflanzen angezogen sowie vegetativ vermehrtes
Pflanzgut erzeugt werden. Die zur Verfligung stehenden Eschen-Pflanzen sollen dann letztendlich als
Nahrungsgrundlage fir die Jungraupen des Eschen-Scheckenfalters an besonnten Stellen auf
geeigneten Standorten wieder eingebracht werden.

Schlussbemerkung

Die vorgestellten Beispiele zeigen sehr deutlich die Méglichkeiten der forstlichen Generhaltung zur
Erfassung seltener Geholzarten, deren GENETISCHER Charakterisierung sowie der Erzeugung und
Bereitstellung von geeignetem Vermehrungsgut fir deren Wiedereinbringung. Die forstliche
Generhaltung ist somit in der Lage, Lésungen fiir naturschutzfachliche Probleme anzubieten und
Beitrage zur Erhaltung und Forderung der Biodiversitat zu leisten. Die Wiedereinbringung
gefdhrdeter und vom Aussterben bedrohter Gehdlzarten in den urspriinglichen Lebensraum stoRt
aber dann auf ihre Grenzen, wenn das Erhaltungsziel durch andere Ziele der Landnutzung, des
Hochwasserschutzes oder des Naturschutzes liberlagert wird. In diesem Zusammenhang ist es
notwendig, dass Forstwirtschaft und Naturschutz nicht als Gegensatz betrachtet werden, sondern als
Partner, die an ein- und demselben Objekt arbeiten. Dass dabei Zielkonflikte nicht ausgeschlossen
sind, liegt in der Natur der Sache. Aber in welchem Lebensbereich gibt es keine Zielkonflikte?
Naturschutz gehort zum Selbstverstandnis von Forstleuten und Forstbetrieben, wie viele Beispiele
aus Vergangenheit und Gegenwart belegen. Die fiir die Erhaltung forstlicher Genressourcen
zustandigen Institutionen besitzen die Ausstattung, das Fachwissen und die Umsetzungserfahrung fir
die Durchfiihrung von Projekten zum Schutz und zur Forderung der Biodiversitdt. Um diese
erfolgreich zu gestalten, sind Zusammenarbeit und gegenseitige Unterstiitzung erforderlich, um die
Herausforderungen, die auf uns alle warten, zu bewaltigen.

53



Literatur

ANONYMUS, 2007: Nationale Strategie zur Biologischen Vielfalt. Bundesministerium fiir Umwelt, Naturschutz und
Reaktorsicherheit, Berlin

ANONYMUS, 2009: Programm zur Biologischen Vielfalt im Freistaat Sachsen des Sachsischen Staatsministeriums
flir Umwelt und Landwirtschaft. Sachsisches Staatsministerium fir Umwelt und Landwirtschaft, Dresden

ANONYMUS, 2011a: Die Biodiversitatsstrategie der EU bis 2020. Europaische Kommission, Amt fir
Veroffentlichungen der Européischen Union, Luxemburg, doi: 10.2779/38741

ANONYMUS, 2011b: Liste der in Deutschland vorkommenden Arten der Anhange Il, IV, V
der FFH-Richtlinie (92/43/EWG). Bundesamt fiir Naturschutz, Bonn

ANONYMUS, 2012: Die dritte Bundeswaldinventur — BWI3. Bundesministerium fiir Erndhrung und Landwirtschaft,
Berlin

ANONYMUS, 2013: 4. Forstbericht der Sachsischen Staatsregierung — Berichtszeitraum 1. Januar 2008 bis 31.
Dezember 2012. Sachsisches Staatsministerium fur Umwelt und Landwirtschaft, Dresden

ANONYMUS, 2014: Bericht nach Artikel 17 FFH-Richtlinie: Erhaltungszustand der Lebensraumtypen im Freistaat
Sachsen mit Flachenschatzungen und Bewertungen im Vergleich zur Bewertung in Deutschland. Sachsisches
Landesamt fiir Umwelt, Landwirtschaft und Geologie, Freiberg.

DITTRICH K, 1992: Der sachsische Wald. Sachsens Wald zwischen Tradition und Gegenwart. Der Wald 42: 221-
223.

DITTRICH K, 1993: Der sachsische Wald - Zur Dynamik holzvorratsbildender Waldstrukturen. Der Wald 43: 15-17.

FISCHER U, STEGNER J, 2015: Erstellung von Aktionsplanen und Artenschutzkonzepten fiir Pflanzenarten und
wirbellose Tierarten mit besonderer landesweiter Bedeutung. Los 1: Eschen-Scheckenfalter (Euphydryas
maturna) — Aktionsplan (Entwurf, Stand: 14.09.2015). Sachsisches Landesamt fiir Umwelt, Landwirtschaft
und Geologie, Freiberg (unveroffentlicht)

HARTKE H-J, IHL A, 2000: Atlas der Farn- und Samenpflanzen Sachsens. In: Sachsisches Landesamt fir Umwelt
und Geologie (Hrsg.): Materialien zu Naturschutz und Landespflege 2000. Dresden.

KIRISITS T, CECH T, FREINSCHLAG C, HOCH G, KONRAD H, UNGER GM, SCHULER S, GEBUREK T, 2016: Eschentriebsterben -
Wissensstand und Projekt ,,Esche in Not“. KFV-Info 79: 32-35.

LENZ H, STRARER L, 2016: Eschentriebsterben. LWF-Merkblatt 28, Bayerische Landesanstalt fiir Wald und
Forstwirtschaft, Freising.

LORENZ J, MULLER K-H, 2016: Studie zur beispielhaften Wiederansiedlung der Schwarzpappel (Populus nigra) in
Sachsen. Abschlussbericht NABU Landesverband Sachsen e. V. im Auftrag des Sachsischen Landesamtes fir
Umwelt, Landwirtschaft und Geologie, Dresden, (unveréffentlicht)

PAUL M, HINRICHS T, JANREN A, SCHMIDT H-P, SOPPA B, STEPHAN BR, DORFLINGER H, 2010: Forstliche Genressourcen in
Deutschland. Konzept zur Erhaltung und nachhaltigen Nutzung forstlicher Genressourcen in der
Bundesrepublik Deutschland. Aktualisierte Neuauflage, Bundesministerium fiir Erndhrung, Landwirtschaft
und Verbraucherschutz, Bonn, 84 S.

PRETSCHER P, 2000: Verbreitung, Biologie, Gefadhrdung und Schutz des Eschen-Scheckenfalters (Euphydryas
[Hypodryas] maturna Linnaeus, 1758) in Deutschland. Natur und Landschaft 75: 439-448.

RATHMACHER G, NIGGEMANN M, WYPUKOL H, GEBHARDT K, ZIEGENHAGEN B, BIALOZYT R, 2009: Allelic ladders and
reference genotypes for a rigorous standardization of poplar microsatellite data. Trees 23: 573-583.

REIM S, PROFT A, LOCHSCHMIDT F, HOFER M, TROBER U, WOLF H, 2016: Genetic structure and diversity in Juniper
(Juniperus communis L.) populations in Saxony, Germany. Biodiversity Research and Conservation
(angenommen, Juni 2016)

REIM S, LOCHSCHMIDT F, 2015: Charakterisierung von Vorkommen des Gewodhnlichen Wacholders (Juniperus
communis L.) im Gebiet des Biospharenreservates ,Oberlausitzer Heide- und Teichlandschaft”. Berichte der
Naturforschenden Gesellschaft der Oberlausitz 23: 95-105.

REINHARDT R, 2007: Rote Liste Tagfalter Sachsens. Sachsisches Landesamt fiir Umwelt, Landwirtschaft und
Geologie, Dresden

SCHMIDT PA, 2002: Die Baum- und Straucharten Sachsens — Charakterisierung und Verbreitung als Grundlagen
der Generhaltung. Schriftenreihe der Sachsischen Landesanstalt fiir Forsten, Heft 24, Pirna, 104 S.

ScHuLz D, 2013: Rote Liste und Arten-Liste Sachsens — Farn- und Samenpflanzen. Sachsisches Landesamt fiir
Umwelt, Landwirtschaft und Geologie, Dresden.

54



TROBER U, WOLF H, 2015: Erhaltung der Schwarz-Pappel (Populus nigra L.) in Sachsen: Erfassung,
Charakterisierung und Vermehrung auf genetischer Grundlage. Forstarchiv 86: 166-173.

TROGER F, 2016: Morphologische und genetische Unterscheidung von Schwarz-Pappeln (Populus nigra L.) und
deren Hybriden an spontanen Pappelnaturverjlingungen an der unteren Mulde. Masterarbeit, Fachrichtung
Forstwissenschaften, Fakultat flir Umweltwissenschaften, Technische Universitdt Dresden, 79 S.
(unveroffentlicht)

WoLF H, BRAUN H, 1995: Erhaltung und Foérderung forstlicher Genressourcen. Schriftenreihe der Sachsischen
Landesanstalt flir Forsten, Heft 3, Pirna OT Graupa, 36 S.

WoLF H, TRGBER U, 2014: Beitrage von Sachsenforst zur Forderung der Schwarz-Pappel — Erfassung,
Artbestimmung und Vermehrung. In: NABU-Landesverband Sachsen e. V. (Hrsg.) Die Schwarzpappel und
ihre Lebensrdaume in Sachsen. Tagungsband zur NABU-Fachtagung am 28.09.2013 in Riesa: 76-91.

Anschrift der Autoren

Dr. HEINO WOLF, UTE TROBER, Dr. STEFANIE REIM, LUTZ WEINBRECHT
Staatsbetrieb Sachsenforst

Kompetenzzentrum Wald und Forstwirtschaft

Referat Forstgenetik/Forstpflanzenzlichtung

Bonnewitzer Str. 34

01796 Pirna

E-Mail: heino.wolf@smul.sachsen.de

55


mailto:heino.wolf@smul.sachsen.de

Wie Wind die genetische Variation im Saatgut beeinflussen kann

ELIZABETH M. GILLET, MARTIN ZIEHE

Universitat Gottingen, Bisgen-Institut - Abt. Forstgenetik und Forstpflanzenziichtung

Zusammenfassung

In windbestdubten Baumarten pragen die jeweils herrschende Windrichtung und -starke die
Pollenverbreitung zwischen Bestanden und auch innerhalb eines Bestandes. Das Paarungssystem
wird daher in wesentlichen Teilen durch die Windverhaltnisse wahrend der Blihperiode beeinflusst.
Sind bereits die genetischen Varianten im Bestand raumlich heterogen verteilt, dann kann sich der
Wind durch seinen Einfluss auf das Zusammentreffen von Pollen und Eizellen aus verschiedenen
Teilen des Bestandes auf die genetische Variation im Saatgut entscheidend auswirken. Die
Beteiligung unterschiedlicher Bestandesteile als Pollenquelle lasst sich dabei zum einen als effektive
Anzahl (Diversitdt) der Pollenquellen in den Samen ausdriicken. Zum anderen bestimmt die
Verteilung der Pollenquellen innerhalb der Samen eines jeden Bestandesteils deren Reprasentativitat
fir das gesamte Saatgut. Unterscheiden sich die Bestandesteile in ihren adaptiv relevanten
Umweltbedingungen, so kann die Haufigkeitsverteilung der Pollenquellen in den Samen eine
adaptive Bedeutung gerade unter veranderten klimatischen Bedingungen erlangen.

Unter Anwendung eines Metapopulationsansatzes wird die Pollenverteilung in Abhangigkeit von
Windrichtung und Pollenflugweite modelliert und deren mogliche Auswirkungen auf das
Paarungssystem demonstriert. Erfasst werden diese Auswirkungen durch MaRe der Diversitdt der
Pollenquellen innerhalb der Bestandesteile und der kompositionellen Differenzierung der
Pollenquellen zwischen Bestandesteilen. Exemplarisch wird hier ein langgezogener Bestand in der
Form eines Transekts betrachtet, etwa entlang eines Flusses oder eines Tals, welcher in flnf
Abschnitte aufgeteilt wird. Unter der Annahme exponentiell verteilter Pollenflugweiten langs des
Transekts und weiteren elementaren Modellannahmen wird die Pollenverteilung zwischen den
verschiedenen Abschnitten fir symmetrisch schwankende bzw. gerichtete Windbedingungen sowie
fiir variable Verbreitungsdistanzen simuliert. Es zeigt sich, dass einige gangige Vorstellungen tber das
Paarungssystem bei Windbestdaubung und seiner Auswirkung auf die genetische Variation in den
Samen nicht zutreffend sind. Die Ergebnisse haben praktische Bedeutung fiir die Auswahl von
Erntebdumen, mit denen je nach Zielsetzung sichergestellt werden soll, dass entweder eine
moglichst hohe Mischung der genetischen Varianten des Bestands oder eher die Erhaltung der
lokalen Angepasstheit im Saatgut vorliegt.

Schliisselwoérter: Paarungssystem, Pollenverbreitung, Windbestaubung, Windrichtung, Windstarke,
Saatguternte, Metapopulationsmodell, genetische Variation, Diversitat, kompositionelle
Differenzierung

Abstract

In wind-pollinated tree species, the direction and strength of the wind have a strong influence on the
dispersal of pollen not only between stands but also within them. The mating system is therefore
influenced to a considerable degree by the wind conditions during flowering. If the distribution of
genetic variants within a stand is spatially heterogeneous, the wind has a considerable influence on
the degree of mixing of pollen and ovules from different parts of the stand and thus on the genetic
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variation in the seeds. The contribution of the different parts of the stand as pollen sources can be
quantified in different ways. One is as an effective number (diversity) of pollen sources in the seeds
of each part. Another is the degree of representation of the frequency distributions of pollen sources
within the seeds of the parts for the seeds of the entire stand. If the parts of the stand differ in their
adaptively relevant environmental conditions, the distribution of pollen sources in the seeds may
have implications for adaptation, especially under climate change.

Using a metapopulation approach, we demonstrate the effects of wind direction and dispersal
distance on pollen dispersal and their consequences for the mating system. These consequences are
qguantified using measures of the diversity of pollen sources within parts of the stand and of
compositional differentiation of the pollen source distributions among the parts. As an example, we
apply the model to a stand that is stretched out along a transect, such as a river or a valley, and
partitioned into five parts. Under the assumption of exponentially distributed pollen dispersal
distances along the transect and additional elementary assumptions, pollen dispersal between parts
is simulated for symmetrically varying as well as for prevailing directional wind over a range of mean
dispersal distances. It can be shown that several commonly held notions about the mating system for
wind-pollination and its consequences for the genetic variation in seeds are incorrect. The results
have practical implications for the selection of seed trees to ensure that either a good mixture of the
genetic variants of the stand or predominantly local adaptations are represented in the seeds,
depending on the objective.

Key words: Mating system, pollen dispersal, wind pollination, wind direction, wind strength, seed
harvest, metapopulation model, genetic variation, diversity, compositional differentiation

Einleitung

Ein vorrangiges Ziel bei der Saatguternte ist es, die genetische Variation der adulten Baume im
Saatgutbestand moglichst vollstandig in den Samen reprasentiert vorzufinden, um die Eigenschaften
des Erntebestandes mit dessen genetischer Anpassungsfihigkeit auch in den Samen neu zu
begriindender Bestdnde vorliegen zu haben. Da es aus verschiedenen Griinden kaum moglich ist,
samtliche Baume zu beernten, soll dieses Ziel unter anderem durch das Vorgeben einer Mindestzahl
zu beerntender Baume angestrebt werden, die zudem raumlich breit verteilt sein sollten. Auf diese
Weise hofft man, wenn schon nicht alle Baume als Samenelter im Saatgut vertreten zu haben, dann
wenigsten als Pollenelter. Diese Vorgehensweise basiert gedanklich auf der friher haufig zugrunde
gelegten Annahme der Zufallspaarung innerhalb eines Bestandes, bei welcher jeder produzierte
Pollen die gleiche Chance hat, jede Eizelle zu befruchten und damit bei jedem Samen eines
Samenelters der Pollenelter zu sein.

Bislang wenig Berlicksichtigung haben jedoch die Auswirkungen der lokalen Windverhaltnisse auf das
Paarungssystem gefunden. Bei windbestaubten Baumarten wird der Pollentransport und somit das
Paarungssystem malRgeblich durch das herrschende Wetter zur Zeit des Pollenflugs bestimmt. Bei
starkerem Wind aus einer speziellen Richtung dirften Eizellen eine grofRere Chance besitzen, von
Pollen derjenigen Pollenproduzenten befruchtet zu werden, die entgegen der Windrichtung stehen.
Diese Wahrscheinlichkeit ware deutlich geringer bei schwachen umlaufenden Winden. Im ersteren
Fall waren deutliche Abweichungen von der Zufallspaarung innerhalb eines Bestandes bereits zu
erwarten.

Dort, wo Pollen am leichtesten aus verschiedenen Richtungen kommen kdnnte, sollte die genetische
Diversitat hoch sein. Wo allerdings wenig Pollen von auflerhalb landet, werden die entstandenen
Samen weitgehend die lokal vorhandenen genetischen Varianten enthalten kénnen. Somit wird die
Verteilung der Pollenbeitrage aus verschiedenen Teilen eines Bestands in den Samen eines jeden
Baumes von der Position dieses Baumes zu den herrschenden Windrichtungen und -stdrken
beeinflusst. Genetische Diversitdt und Ausmal} der Reprasentativitdt des Saatguts eines Bestandes
oder Bestandesteils ist daher nicht nur von der genetischen Variation in den Eizellenbeitrage der
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beernteten Baume, sondern auch von den genannten Windfaktoren abhangig und hat damit
potenzielle Implikationen fir die genetische Anpassungsfahigkeit.

Im Rahmen eines gréReren Forschungsprojektes wird ein Metapopulationsansatz verfolgt, um in
Abhangigkeit von vorgegebenen Pollenquellen (Individuen, Bestandesteile oder Populationen) die
Auswirkungen des Windes mit Hilfe eines Modells auf die rdumliche Verteilung der genetischen
Variation der nachsten Generation zu untersuchen. In diesem Zusammenhang wurden die
Auswirkungen bei rdumlich voneinander getrennter Populationen bereits untersucht (Gillet,
eingereicht). Die hier vorliegende Arbeit bezieht sich exemplarisch auf einen einzigen, jedoch in
seiner genetischen Ausstattung rdumlich heterogenen Bestand, welcher in einzelne Abschnitte
unterteilt ist, um die Auswirkungen des Windes zu demonstrieren.

Methoden

Das im Rahmen des Forschungsprojekts entwickelte Metapopulationsmodell und die verwendeten
MaRe genetischer Variation werden im Folgenden skizziert. GILLET (eingereicht) enthéilt eine
detaillierte Beschreibung.

Das Modell

Wir betrachten einen langgezogenen Bestand, beispielsweise langs eines Transekts. Der Bestand wird
in funf gleichlange Abschnitte unterteilt, etwa der Lange L = 100m (Abb. 1).

__100m

Abb. 1: Finf Abschnitte eines Bestands langs eines Transekts

|

Abbildung 2 enthalt Beispiele fiir eine Verbreitung des Pollens aus dem Zentrum Uber die jeweiligen
Abschnitte. Die Verbreitung soll dem nachfolgend beschriebenen Modell folgen. Es ist gut zu
erkennen, dass je nach den Windverhdltnisse die Abschnitte Uber die Pollenverbreitung
unterschiedlich gut versorgt werden. Die Samen selbst sollen im jeweiligen Abschnitt ihres
Samenelters verbleiben, wo sie auch geerntet werden kénnten.

Die Eingaben des Modells sind zum einen die Windrichtung, ausgedrickt als die
Wahrscheinlichkeiten p, bzw. p; = 1 — p,., dass ein Pollen in die eine Richtung (rechts) bzw. in die
Gegenrichtung (links) langs des Transekts getragen wird und zum anderen die Angabe der mittleren
Pollenflugweite y. Die Angaben beziehen sich auf eine komplette Reproduktionsphase.

Die weiteren Modellannahmen sind wie folgt. In jedem Abschnitt ist die Pollenproduktion gleich
groR, ebenso die Eizellenproduktion. Die Menge produzierten Pollens reicht aus, um mit ausreichend
hoher Wahrscheinlichkeit sdmtliche Eizellen zu befruchten. Die Befruchtung verlauft nicht selektiv
nach der Pollenquelle, sondern zufallsmaRig aus dem im Abschnitt verfligbaren Pollenangebot. Die
Transportweite x eines Pollens in die jeweilige Richtung folgt der exponentiellen Verbreitungs-

funktion z9y(x)=]l/ exp (_7x) (Wahrscheinlichkeitsdichte). Unter den fiir die Pollenverbreitung

allgemein vorgeschlagenen Wahrscheinlichkeitsdichten ist diese die einzige, welche mit steigender
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Verbreitungsdistanz gleichmalRig abnimmt (Gedachtnislosigkeit). Darliber hinaus trennt diese
Funktion die sogenannten ,fat-tailed“- von den ,thin-tailed“-Verbreitungsfunktionen.

Symmetrische Pollenverbreitung S,

0.01 0.01 0.01
v=100 =200 v=300
0.008 - - 0.008 - - 0.008 | -
0.006 - - 0.006 - - 0.006 | -
0.004 0.004 - . 0.004 | .
0.002 0.002 - - 0.002 | -
/
0 0 0
-500 -500 12345 500 -500 12345 500
Gerichtete Pollenverbreitung D,
0.01 0.01 0.01
v=100 =200 v=300
0.008 - - 0.008 - - 0.008 | -
0.006 - - 0.006 - - 0.006 | -
0.004 - . 0.004 - . 0.004 | .
0.002 - - 0.002 - - 0.002 | -
0 0 00—
-500 12345 500 -500 12345 500 -500 12345 500

Abb. 2: Pollenverbreitung in den Szenarien: Die Flache eines farbigen Streifens ist proportional zu der
Wabhrscheinlichkeit, dass ein Pollen, welcher im Zentrum des Abschnitts P; erzeugt wird, im Abschnitt der
entsprechenden Farbe in Abb. 1 landet. Das Verbreitungsmodell und die Parameter sind im Text erklart.

Anhand von 9, ldsst sich die Wahrscheinlichkeit m;; berechnen, dass ein im Abschnitt P;
produzierter Pollen in Abschnitt P; landet. Der Anteil 1 — Z]- m; ; aller im Abschnitt P; produzierten
Pollenkorner landet aulRerhalb des Bestandes und ist fir die Samenproduktion verloren.

Die Auswirkungen der Verbreitungsrichtung und der Windstarke werden exemplarisch anhand von
Szenarien demonstriert. Die Wahrscheinlichkeitsdichte der Pollenflugweite fiir einen Pollen, der im
Zentrum von Abschnitt P; produziert wurde, ist in Abbildung 2 dargestellt und in der dortigen
Legende erklart.

Die Wahrscheinlichkeiten m; ; missen umgerechnet werden in die relativen Haufigkeiten p;(j) von
Pollenbeitrdgen aus Abschnitt P; in den Samen von Abschnitt P;, wobei },; p;(j) = 1 fiir alle j ist. Die
Haufigkeitsvektoren (p,(j), ...,ps(j)) fur jeden Abschnitt in den jeweiligen Szenarien sind als
Balkendiagramm farbkodiert in Abbildung 3 dargestellt. Die Unterschiede zwischen den Abschnitten
in demselben Szenario und auch zwischen Szenarien sind augenscheinlich, vor allem im Vergleich zur
Zufallsverbreitung in Szenario R.
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(b) Zufallsverbreitung
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Abb. 3: Verteilung der Pollenquellen in den Pollenbeitrédgen der Samen eines jeden Abschnitts P;: Fir jedes der
sieben verschiedenen Szenarien gibt es zu jedem der Bestandesabschnitte P; eine Verteilung. In dieser
Verteilung ist mit entsprechender Farbe markiert, aus welchem Bestandesabschnitt der Pollen stammt. Die
jeweiligen Flachen sind proportional zur Haufigkeit des Polleneintrags des mit dieser Farbe gekennzeichneten
Abschnitts.

Variationsmessung

Die folgenden Malle werden zur Quantifizierung der Variation der Pollenquellen in den Pollen-
beitragen zu den Samen verwendet.

Diversitat als effektive Anzahl von Pollenquellen unter den Samen

e Im Abschnitt P; :
5 -1
v() = [Z(pi(f))zl
i=1
e Im Gesamtbestand, wobeip; = %Z?zl pi():

e Bei Monomorphie im Abschnitt P; gilt v(j) = 1, bei Gleichverteilung gilt v(j) = 5.
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Kompositionelle Differenzierung der Abschnitte als AusmaR der Unterschiedlichkeit der
Pollenquellen in den von ihnen gebildeten Samen (GREGORIUS und ROBERDS, 1986):

e Absoluter Abstand d, der Verteilung der Pollenquellen in Abschnitt P; zur Verteilung der
Pollenquellen im Komplement P]-C aller anderen Abschnitte zusammen :

5
1 1
8sp () = do(P;, P€) = 5 Z pi()—7 Z pi(k)
i=1

kk#j

e Mittlerer Abstand eines Abschnitts zum jeweiligen Komplement:

5
1
bsp = gz 5500)
j=1

e Bei Gleichheit der Verteilung der Pollenquellen in allen Abschnitten gilt 555 (j) = 0 fur alle j
sowie dgp = 0; bei vollstandiger Disjunktheit der Pollenquellen in allen Abschnitten gilt

55D(i) =1.

Modellberechnungen

Die Eingaben zum auf diesem Modell basierenden FORTRAN-Programm bestehen aus Anzahl und
Umfang (Ladnge oder Ausdehnung) von Populationen, welche ldngs eines Transekts gelegen und ggf.
durch Liicken voneinander getrennt sind, sowie aus der Vorgabe einer Verteilungsfunktion fiir Pollen
(hier die beschriebene Exponentialfunktion), welche durch Angabe beliebiger Kombinationen von
mittlerer Pollenverbreitungsdistanz und —richtung langs des Transekts als Szenarien dargestellt
werden. Das Programm berechnet fiir jedes Szenario die Migrationswahrscheinlichkeiten fir den
Flug eines Pollens von seiner Quellpopulation zu jeder der Populationen. Dabei wird jeder Pollen
»genetisch” durch seine Quellpopulation gekennzeichnet. Die Migrationswahrscheinlichkeiten
werden unter Hinzunahme der Modellannahmen in die Haufigkeitsverteilungen der Pollenquellen
unter den Samen jeder Population umgerechnet und die Variation der Pollenquellen in den Samen
quantifiziert. Zu den Ausgaben des Programms gehoéren tabellarische Listen der Variationsmessungen
flir die Szenarien, daraus berechnete Eingabedateien fiir Differenzierungsschnecken und
Balkendiagramme fiir die Zeichenprogramme xfig bzw. WinFIG. Gnuplot-Routinen plotten die Listen
der Variationsmessungen in den Populationen als Funktionen der mittleren Flugweite.

Friihere Computerprogramme zur Analyse des Pollenflugs versuchten Riickschliisse auf die Form der
Verteilungsfunktion (u.a. auch die Exponentialfunktion als Kandidat) durch die Modellkalibrierung
anhand realer Daten aus Vaterschaftsanalysen zu ziehen. Andere Programme verwenden einen
Metapopulationsansatz mit vorgegebenen Migrationswahrscheinlichkeiten zwischen teilisolierten
Populationen, um unter bestimmten Annahmen zur Reproduktion die Extinktion bzw.
Neubegriindung von Populationen zu untersuchen. Wiederum andere untersuchen die Entwicklung
der Verteilung genetischer Variation an einzelnen Genloci, u.a. durch Diffusionsvorgdnge, tber die
Flache. Das Ergebnis wird meist durch den Fixierungsindex Fsr und verwandte diversitdtsorientierte
Malle ausgedriickt. Eine Analyse der Reprdsentativitdt im Sinne der hier gemessenen effektiven
Anzahl und Unterschiedlichkeit der Pollenquellen in den Samen der Populationen wird offenbar von
keinem anderen Programm durchgefihrt.

Ergebnisse
Effektive Anzahl von Pollenquellen (Diversitdt)

Bei symmetrischer Pollenverbreitung befindet sich die hochste Diversitat im mittleren Abschnitt Ps
(Abb. 4(a)). Bei zunehmender Windgeschwindigkeit strebt die Diversitdt in allen Abschnitten nach
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dem Maximum. Im Gesamtbestand sind die Pollenquellen der Samen maximal divers fir alle
Windstarken.

Bei gerichteter Pollenverbreitung befindet sich dagegen die hochste Diversitdt bei geringerer
Windstarke im Abschnitt P, und bei héheren Stdrken im Abschnitt P (Abb. 4(b)). Bei zunehmender
Windstarke strebt nur die Diversitdt in Abschnitt P5 in Richtung Maximum. Im Gesamtbestand sinkt
die Diversitat der Pollenquellen in den Samen bei steigernder Windstarke, bis die Samen sogar
weniger divers sind als die Samen in Ps.

Als Fazit bleibt festzustellen, dass bei symmetrischer Pollenverbreitung ein starker Wind sich
diversitatserhaltend mit hochster Diversitat im Zentrum auswirkt. Dagegen erzeugt die gerichtete
Pollenverbreitung einen starken Diversitatsgradienten (iber die Abschnitte hinweg und senkt die
Diversitat der Pollenquellen in den Samen des Gesamtbestands.

(a) Symmetrische Verbreitung Sy

(b) Gerichtete Verbreitung Dy

Effektive Anzahl Pollenquellen

Effektive Anzahl Pollenquellen

5.0 [ — 5.0 T T T
' ' VT ‘
- | ‘
40t 40 t3
VT VT % _:
3.0 30
v(j) v()
20 20
2+4 ,
‘ ‘ ‘ 145 = ‘ : :
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Mittlere Distanz y
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Abb. 4: Effektive Anzahl von Pollenquellen in den Samen des Abschnitts j als die Diversitat v(j) in
Abhangigkeit von der Windrichtung (symmetrisch bzw. gerichtete Verbreitung) und der mittleren Flugdistanz y.
Die schwarze Kurve zeigt die effektive Anzahl in den Samen des Gesamtbestandes.

Kompositionelle Differenzierung

Bei symmetrischer Pollenverbreitung befindet sich dagegen die niedrigste Differenzierung der
Pollenquellen und daher die hochste Reprasentativitdt im mittleren Abschnitt P; (Abb. 5(a)). Bei
zunehmender Windgeschwindigkeit sinkt die Differenzierung in allen Abschnitten gegen 0. Dadurch
werden die Samen jedes Abschnitts flir die Samen des Gesamtbestands reprasentativ.

Bei gerichteter Pollenverbreitung befindet sich die hochste Reprasentativitdt in den Samen von
Abschnitt P; und bei hoheren Geschwindigkeiten auch in Abschnitt P, (Abb. 5(b)). Bei zunehmender
Windgeschwindigkeit sinkt die Differenzierung in allen Abschnitten und damit auch in den Samen des
Gesamtbestands, strebt jedoch nicht gegen 0, d.h. die Abschnitte behalten Unterschiede bei.

Folglich sind sowohl bei symmetrischer als auch bei gerichteter Pollenverbreitung die mittleren
Abschnitte am wenigsten differenziert und damit am reprasentativsten. Die Reprasentativitat aller
Abschnitte steigt mit der Windgeschwindigkeit, aber im Gegensatz zu symmetrischer
Pollenverbreitung erhilt eine gerichtete Verbreitung die Differenzierung und fiihrt daher nicht zur
Repréasentativitat der Samen eines Abschnitts fir die Gesamtheit aller Samen.

Die Differezierungsdiagramme fiir die Szenarien, deren Werte in Abb. 5 den gestrichelten Linien
entsprechen, bestdatigen die Auswirkungen der Windverhaltnisse auf die kompositionellen
Differenzierung der Pollenverteilungen (Abb. 6).

62



(a) Symmetrische Verbreitung Sy (b) Gerichtete Verbreitung D,

Kompositionelle Differenzierung Kompositionelle Differenzierung
1 ‘ 1
T g —
‘ ‘ : 1,56 =
08 ! ! ! 24 1 0.8
' ' ' 3 —
06 | 0.6
3sp dsp
04 r 04
3spl) dgpl)
02 0.2
0 Il Il Il 1 0 Il Il Il 1
0 100 200 300 400 500 0 100 200 300 400 500
Mittlere Distanz y Mittlere Distanz y

Abb. 5: Kompositionelle Differenzierung der Verteilung der Pollenquellen in den Pollenbeitrdgen zu den Samen
jedes Abschnitts in Abhangigkeit von der Windrichtung (symmetrisch bzw. gerichtete Verbreitung) und der
mittleren Flugdistanz y.

S200 S300

Abb. 6: Differenzierungsdiagramme der kompositionellen Differenzierung (,,Schnecken”) fur die einzelnen
Szenarien. Die Lange des Radius eines Sektors misst den Unterschied §gp (j) zwischen der Pollenverteilung im
gekennzeichneten Abschnitt j und dessen Komplement. Der gestrichelte Kreis ist proportional zu §p.

Vergleich mit den Auswirkungen von Zufallspaarung

Bei Zufallspaarung in Szenario R gilt v(j) = vy = 5 und 8gp(j) = 8sp = O fiir alle Abschnitte P;. Bei
hohen Windgeschwindigkeiten und symmetrischer Pollenverbreitung werden diese beiden
Bedingungen annahernd erreicht. Ein statistischer Test kdnnte in diesem Fall falschlicherweise zur
Annahme von Zufallspaarung flihren, obwohl die Verbreitung keineswegs zufallsmaRig ist.

63



Schlussfolgerungen

Die Abbildungen demonstrieren die erhebliche Abhangigkeit der Pollenverbreitung von den
Windverhaltnissen wahrend der BlUhperiode. Je nach vorherrschender Windrichtung erhalt der eine
Rand des Bestandes Pollen aus dem gesamten Bestand wahrend am gegeniberliegenden Rand fast
nur lokaler Pollen zu den Samen beitragt. Je nach Windstarke reicht die Verteilung der Pollenquellen
von der Monomorphie fir lokalen Pollen bis hin zu einem Verteilungsmuster unter symmetrischen
Windrichtungen, der vom Effekt der Zufallspaarung statistisch kaum unterscheidbar sein kann. Haufig
wird angenommen, dass die hochste Diversitdat im Zentrum eines Bestandes vorliegt. Gerichtete
Pollenverbreitung verschiebt allerdings den Bereich hdchster Diversitat in Windrichtung, was auch
schon in einem kleinen isolierten Buchenbestand an untersuchten Eckern bestatigt wurde (GILLET und
ZIEHE 2012). Dagegen ist die Differenzierung des Zentrums unter unterschiedlichen Windbedingungen
relative stabil.

Solche Zusammenhange legen nahe, sich von der Ublichen Betrachtung konkreter bzw. idealisierter
Genloci zu 16sen und stattdessen Pollen mit der rdumlich spezifizierten Pollenquelle zu kennzeichnen.

Es ist bemerkenswert, dass bereits solch ein verhaltnismaRig liberschaubares Modell derartige
Unterschiede herausarbeiten kann. Erweiterungen sind geplant. Beispielsweise soll der Einfluss der
Pollenproduktion auf die Befruchtungswahrscheinlichkeiten und damit auf die genetische Variation
in den Samen untersucht werden. Hier gilt noch die Annahme, dass geniigend Pollen produziert wird
um samtliche Eizellen zu befruchten, auch wenn bei hohen Windgeschwindigkeiten ein Grof3teil des
Pollens auRerhalb des Bestands landet. Nichtsdestoweniger darf nicht vergessen werden, dass die
realen Verhaltnisse im Wald, beispielweise durch Verwirbelung und Auswaschung bei Regen, durch
vermehrte Selbst- und Nachbarschaftspaarung bei hoher Baumdichte, um nur einiges zu nennen, viel
komplizierter sind als hier dargestellt.

Somit wird deutlich, dass mit wechselnden Windverhaltnissen die genetische Variation in Samen und
Saatgut stark variieren kann, auch dann, wenn (ber die Jahre dieselben Baume wiederholt beerntet
werden sollten.
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Anwenderfreundliche DNA-Marker zur Herkunftsidentifizierung von
Eichenholz

HILKE SCHROEDER, BERND DEGEN, BIRGIT KERSTEN

Thiinen-Institut fiir Forstgenetik, GroBhansdorf

Zusammenfassung

Der illegale Holzhandel ist ein weltweit schwerwiegendes Problem, von dem auch in den gemaRigten
Breiten diverse Baumarten stark betroffen sind. So ist z.B. das sehr wertvolle Holzsortiment der
WeiReiche (Gattung Quercus, Sektion Quercus) stark vom illegalen Handel betroffen. Neben anderen
Einrichtungen berichtet die EIA (environmental investigation agency, http://eia-global.org/news-
media/liquidating-the-forests) lber einen alarmierenden Anstieg illegalen Holzeinschlags von
wertvollen Laubholzern insbesondere im Fernen Osten. Global agierende Holzhandelsunternehmen
sind aufgrund des American Lacey Act und des europdischen FLEGT Aktionsplans verpflichtet, die
botanische Art und Herkunft der gehandelten Holzer zu deklarieren. Daher wuchs spatestens mit
dem Inkrafttreten der EU-Holzhandelsverordnung im Marz 2013 die Nachfrage nach Methoden zum
Art- und Herkunftsnachweis. Wenn hier optische Verfahren an ihre Grenzen stofRen, sind genetische
Marker eine falschungssichere Methode, um diese Liicke zu schlieBen. Zur Identifizierung genetischer
Unterschiede von WeilReichen verschiedener Art und Herkunft wurden Sequenziermethoden der
neuen Generation angewandt. Auf der Grundlage verschiedener DNA Polymorphismen in der
plastiddren DNA haben wir zundchst ein Markerset entwickelt, mit dessen Hilfe der kontinentale
Ursprung von Eichenholz geklart werden kann. Fiir die Anwendbarkeit des Markersets ist keine
hochmoderne Ausstattung notwendig, so dass in jedem Labor diese Tests durchgefiihrt werden
konnen. Des Weiteren haben wir ein Set von Markern zusammengestellt, um den Ursprung von
eingeschlagenem Holz der CITES-geschiitzten Mongolischen Eiche (Quercus mongolica) im Fernen
Osten eingrenzen zu kdnnen.

Schliisselworter: illegaler Holzeinschlag, Quercus, molekulare Marker, Chloroplasten-DNA,
Herkunftsidentifizierung

Abstract
User-friendly DNA-marker to identify the origin of oak timber

Trading of illegally logged timber is worldwide a serious problem concerning also several tree species
in temperate latitudes. Particularly, the very valuable timber assortment of the section white oak
(genus Quercus, section Quercus) is affected. Besides other agencies the EIA (environmental
investigation agency, http://eia-global.org/news-media/liquidating-the-forests) reported an alarming
increase of illegal logging of valuable deciduous wood, especially in the Far East. Globally acting
timber trading companies are obliged to declare botanical species and geographic origin of the
traded timber because of the American Lacey Act and the FLEGT action plan. Hence, at latest with
the entry into force of the EU timber regulation in March 2013, the demand for reliable methods for
precise species and origin verification increased. Wood-anatomical methods do not work for species
identification and least at all for the identification of wood origin in white oaks. Thus, molecular
markers are the methods of choice for such a task. Next Generation Sequencing (NGS) methods have
been applied to identify molecular polymorphisms between different oak species from different
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geographic origins. Based on these plastid DNA polymorphisms, first of all we developed a marker set
to declare the continental origin of oak timber. This marker set can easily be used without need of
highly modern equipment, thus, it can be applied in every laboratory. Furthermore, we put together
a set of markers to narrow down the origin of logged timber of the CITES protected Mongolian oak
(Quercus mongolica) in the Far East.

Key words: illegal logging, Quercus, molecular marker, chloroplast DNA, identification of origin

Einleitung

Der illegale Holzhandel ist ein weltweit schwerwiegendes Problem. In den letzten Jahren richtete sich
die Aufmerksamkeit meist auf tropische Regionen, obwohl auch in den gemaRigten Breiten diverse
Baumarten stark betroffen sind. Dazu zahlt insbesondere das Holzsortiment der Weileiche (Gattung
Quercus, Sektion Quercus). Deren Holzer gehoren aufgrund ihrer physikalischen Eigenschaften zu den
wertvollsten ihrer Gattung und nehmen deshalb in Europa und den USA einen hohen Marktanteil ein.
Die wichtigsten Handelsholzer dieses Sortiments sind zwei in Europa heimische Eichen, die Stiel- und
Trauben-Eiche (Q. robur, Q. petraea), die in Ost-Asien beheimatete Mongolische Eiche (Q. mongolica)
sowie einige in Nordamerika vorkommende Arten (v.a. Q. alba, Q. bicolor, Q. macrocarpa, Q.
muehlenbergii).

Verschiedene Umweltorganisationen berichten, dass der illegale Einschlag wertvoller Laubhoélzer, vor
allem im Fernen Osten, bedenklich angestiegen ist. So betragt der Anteil illegalen Holzeinschlags am
weltweiten Handel z.B. in Russland 22 % (Internetquelle 1, 2, DIETER ET AL. 2012). Vergleichende
Analysen der Exportdaten fir die Jahre 2004-2011 zeigen, dass in diesem Zeitraum doppelt bis
viermal mehr Eichenholz (Q. mongolica, Mongolische Eiche) fir den Export nach China eingeschlagen
wurde (zwischen 0,7 bis 1,7 Mio. m® pro Jahr), als gesetzlich erlaubt gewesen ware. Abnehmer sind
meist chinesische Produzenten fiir Mobel und Bodenbeldge, deren Produkte fiir die Markte in den
USA, in Europa und in Japan bestimmt sind (SMIRNOV et al. 2013). Erst 2013 ist in den USA ein
spektakuldrer Fall illegalen Holzhandels aufgedeckt worden, in den ein groRes amerikanisches
Holzhandelsunternehmen verstrickt war (Internetquelle 1). Auch erste genetische Vorunter-
suchungen bestatigen, dass in China hergestellte und als deutsche oder europdische Eiche deklarierte
Massivholzprodukte moglicherweise ganz oder teilweise aus Q. mongolica zweifelhafter Herkunft be-
stehen (SCHROEDER et al., unveroffentlichte Ergebnisse).

International agierende Holzhandelsunternehmen riskieren Verst6Re gegen US- und EU-Gesetze
(Lacey Act, FLEGT, Holzhandelsverordnung; DORMONTT et al. 2015), die sie zu einer genauen
Deklaration der botanischen Art und der geographischen Herkunft des Holzes verpflichten (DEGEN
und HOLTKEN 2011). Als Beitrag zum globalen Waldschutz ist am 3. Marz 2013 in der EU die
Holzhandelsverordnung in Kraft getreten. Sie verbietet den Import und den Handel mit illegal
eingeschlagenem Holz und daraus hergestellten Produkten. Handler, die Holz und Holzprodukte in
die EU einflihren, missen daher besondere Sorgfaltspflichten beachten.

Diese neue Gesetzeslage, die erhohte Sensibilitat in der Bevolkerung und der hohe Marktanteil der
WeilReichen sind Griinde fir eine standig steigende Nachfrage an eindeutigen Art- und Herkunfts-
nachweisen. Nicht nur staatliche Kontrollorgane und NGOs sind an solchen Verfahren interessiert,
sondern auch private Unternehmen, die zur Sorgfaltspflicht angehalten werden. Bei den WeiReichen
scheitern Kontrollmethoden allerdings bereits bei der Uberpriifung der Holzart, denn eine
taxonomische Differenzierung ist selbst nach mikroskopischen Untersuchungen nicht moglich
(personliche Mitteilung, Dr. Gerald Koch, Thiinen-Institut fiir Holzforschung, Hamburg). Dies gilt im
Besonderen fir die Identifizierung der geographischen Herkunft des Holzes, welche von
zunehmender Bedeutung ist, da durch den illegalen Einschlag, speziell von Q. mongolica besonders
wertvolle Okosysteme betroffen sind. Dazu zihlen der Ferne Osten Russlands mit seinen
Grenzgebieten zu China (z.B. Amur-Region — ein Zentrum der Biodiversitdt), aber auch das
Europaische Russland bis in den sidlichen Ural (Internetquelle 1). Dieser Problematik wurde mit der
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Entwicklung von molekularen Markern zur ldentifizierung der Eichenarten und der Herkunft von
Eichen begegnet. Die Entwicklung der Marker basiert auf ,Next Generation Sequencing” (NGS)-
Methoden mit nachfolgender bioinformatischer Analyse, die zur ldentifizierung von SNPs (,single
nucleotid polymorphism“) und InDels (,,insertion/deletion”) fiihrte.

Material und Methoden

Die Entwicklung der Marker erfolgte an Blattmaterial. Die hierfiir notwendige DNA-Extraktion
erfolgte nach einem ATMAB-Protokoll (DUMOLIN et al. 1995, leicht modifiziert). Im weiteren Verlauf
erfolgte die Anpassung der Marker auf Holz. Hierflir wurde ein eigens angefertigtes
Extraktionsprotokoll verwendet (LOWE et al. 2015).

Zwei Pools der Gesamt-DNA von je 20 Individuen von Q. robur und Q. mongolica sowie die Gesamt-
DNA eines einzelnen Q. mongolica-Individuums (Referenzindividuum) wurden mittels NGS (Illumina;
miSeq; GATC) sequenziert. Auerdem standen lllumina (HiSeq)-Daten von 47 Einzelindividuen von 11
weiteren europaischen, asiatischen und amerikanischen Quercus-Arten (SCHROEDER et al. 2016) fur
die weitere Auswertung zur Verfligung. Die anschlieBende bioinformatische Auswertung erfolgte mit
Hilfe der Software CLC Genomics Workbench. Eine detaillierte Beschreibung dieser Analyse sowie der
Markerentwicklung und -validierung fir die kontinentale Unterscheidung von WeiReichen findet sich
in SCHROEDER et al. (2016).

Fiir die Entwicklung von Markern zur Identifizierung von Herklnften innerhalb von Q. mongolica
wurde dieselbe Datengrundlage verwendet. Hierfir wurden jedoch speziell SNPs und InDels
ausgewahlt, die innerhalb von Q. mongolica Unterschiede aufwiesen. Diese wurden in einem
MassArray Ansatz analysiert und auf ihre Qualitdt zur Herkunftsdifferenzierung Uberprift. Die
Auswertung der MassArray Daten erfolgte mit dem Softwareprogramm GDA_NT (DEGEN 2008).

Ergebnisse
Markerentwicklung

Die Markerentwicklung zur Artdifferenzierung erfolgte basierend auf Chloroplasten-DNA-Sequenzen,
da Chloroplasten-Marker erfahrungsgemall sehr robust sind. Zur potentiellen Artdifferenzierung
wurden solche SNPs und InDels selektiert, die in den NGS-Daten (Pools oder Einzelindividuen) einer
(oder mehrerer) Arten jeweils mit einer Allelfrequenz von etwa 100 % im Vergleich zur Sequenz des
Q. mongolica-Referenzsequenzindividuums vorlagen.

Fiir die Entwicklung von Markern, die geographische oder Populationsunterschiede innerhalb
Q. mongolica abbilden, wurden neben Chloroplastensequenzen auch mitochondriale Sequenzen
verwendet. Basierend auf den NGS-Daten des Q. mongolica-Pools wurden solche SNPs und InDels als
potentiell Herkunfts-differenzierend selektiert, bei denen mindestens zwei Allele im Pool zu
unterschiedlichen Prozentzahlen vorhanden waren und an deren Position in der Referenzsequenz
nur ein Allel vorlag. Die selektierten SNPs und InDels wurden dann fir die weitere
Markerentwicklung verwendet.

Differenzierung des kontinentalen Ursprungs

Fiir die Unterscheidung von WeilReichen aus den drei Kontinenten Asien, USA und Europa wurden
aus urspriinglich tiber 700 Nukleotidvariationen schlielich finf InDels und ein SNP ausgewahlt, die in
einem Markerset zusammengefasst wurden. Das Markerset kann mit einem Sequenzierer (Abb. 1)
oder - in Laboren ohne Sequenzierer - mit Hilfe eines Polyacrylamid-Gels (Abb. 2) analysiert werden.
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Abb. 1: Fragmentmuster der fiinf Chloroplasten-Marker des Sets zur Differenzierung der WeilReichen-Herkunft
von drei Kontinenten. Die SequenzgréRen sind unter den Peaks angegeben. Die roten Peaks 71, 86, 88 und 101
gehoren zum SNP und InDel des Markers trnDT; blaue Peaks 112 and 120 zu trnCD; zweiten roten Peaks 130,
135 zu trnLF; die blauen Peaks 174, 178 rechts zu psal-ycf4; und die griinen Peaks 179, 185 zu psbE-petlL
(SCHROEDER et al. 2016).

Abb. 2: Fragmentmuster des Markers trnDT auf einem Polyacrylamid-Gel. Lane 1: 50 bp ladder, lane 2-7 und
13-14: Analyse von Holz-DNA, deren Herkunft von den Referenz-Genotypen abgeleitet wurde, lane 9-12:
Referenzen aus Nordamerika (US), Europa (EU) und Asien (AS), lane 8: Negativkontrolle (SCHROEDER et al.
2016).
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Herkunftsidentifizierung innerhalb von Q. mongolica

Die Validierung von 120 Chloroplasten (cp) und mitochondrialen (mt) SNPs, die als potentiell
Herkunft-differenzierend selektiert wurden, erfolgte in einer Mass-Array Analyse mit 20 Individuen
von Q. mongolica aus 10 Populationen. Hieraus ergaben sich 11 SNPs und ein InDel, die anhand von
PCR-RFLP-Analysen Uberpriift wurden. Eine Kombination dieser Marker mit bereits zuvor
erarbeiteten Markern (drei SNPs, drei InDels, zwei Mikrosatelliten) erbrachte eine Einteilung von 35
Populationen (mit je drei Individuen) in insgesamt vier Haplotypen. Ein weiterer MassArray Ansatz
mit 30 aufgrund ihres hohen Differenzierungspotentials ausgewahlten SNPs mit 380 Individuen aus
insgesamt 40 Populationen bestatigte die vier Haplotypen und resultierte zusatzlich in zwei weitere
Haplotypen (Abb. 3).

Die Ergebnisse zeigen, dass Haplotyp 2 (blau in Abb. 3) zwar der haufigste Typ ist, aber in den
westlichen Populationen nicht auftritt. Hingegen kommt der seltene Haplotyp 1 (dunkelgriin in Abb.
3) nur in den westlich gelegenen Populationen vor. Haplotyp 4 (gelb in Abb. 3) ist deutlich haufiger in
den stdlichen Populationen zu finden und kommt ganz im Norden nicht vor. Der in Abb. 3 rot
dargestellte Haplotyp 3 zeigt ein eher verstreutes Auftreten, ist aber im Stden deutlich haufiger.
Hinzu kommen zwei private Haplotypen, die jeweils nur in einer Population auftreten, wobei
Haplotyp 5 (hellgriin in Abb. 3) zusammen mit Haplotyp 2 vorkommt, wahrend Haplotyp 6 (hellblau
in Abb. 3) in einer Population als einziger Haplotyp gefunden wurde.
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Abb. 3: Haplotypenverteilung innerhalb von Q. mongolica basierend auf einer Analyse von bis zu 120 SNPs an
380 Individuen. Erlduterung siehe Text. HT = Haplotyp

Diskussion

Es wurde ein Set von funf InDel und einem SNP Marker entwickelt und fiir die Anwendung auf Holz
optimiert, um den kontinentalen Ursprung von Weilleichen identifizieren zu kénnen. AuRerdem
konnte eine SNP-Auswahl getroffen werden, die eine Differenzierung von Populationen innerhalb
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von Q. mongolica ermoglicht. Alle diese Marker wurden als sehr kleine Fragmente (< 200 bp)
optimiert, da eine Genotypisierung von DNA aus Holz und Holzprodukten aus moglichst kleinen
Fragmenten den groRten Erfolg zeigt, wie z.B. fiir Insekten aus einer Museumssammlung gezeigt
werden konnte (MITCHELL et al. 2015). Auch fir die Identifizierung von Haplotypen aus Holz anhand
von Chloroplasten-Mikrosatellitenmarkern wurden explizit kleine Fragmente empfohlen (DEGUILLOUX
et al. 2003).

Die Auflésungskapazitat fir eine Differenzierung von Populationen innerhalb von Q. mongolica
erwies sich als gering. Dies liegt offenbar an einer insgesamt geringeren genetischen Variation in den
ausgewadhlten Populationen dieser Art verglichen mit den europdischen oder amerikanischen Arten.
Fir die Chloroplasten- und Mitochondriengenome wurden mit derselben Herangehensweise deutlich
mehr SNPs und InDels innerhalb von Q. robur identifiziert als innerhalb von Q. mongolica (Daten
nicht gezeigt). Hier spielt vermutlich auch die Lage der untersuchten Populationen am Japanischen
Meer, also am Rand des Verbreitungsgebiets von Q. mongolica auf dem Festland eine Rolle. Im
Vergleich dazu haben japanische Wissenschaftler 33 Populationen von Q. mongolica (var. crispula) in
Japan mit cp-Markern untersucht und eine deutlich héhere Anzahl an Haplotypen identifizieren
konnen (OKAURA et al. 2007). Interessant ist hier vor allem das Fragment trnH-psbA, das sowohl in
unserer als auch in der japanischen Studie untersucht wurde. Interessanterweise haben wir in trnH-
psbA ein InDel gefunden, das nur in den westlich gelegenen Populationen, aber nicht in den
japanischen Populationen vorhanden ist (OKAURA et al. 2007). Dies bestatigt die Beschrankung dieses
InDels auf westliche Regionen. In den von uns untersuchten Q. mongolica Populationen kommen in
diesem gesamten Fragment trnH-psbA neben dem genannten InDel nur vier weitere Nukleotid-
Varianten vor, wahrend in der japanischen Studie diese vier plus weitere funf Varianten gefunden
wurden.

Auch die Analyse der Variationen im Kerngenom zeigt, dass mehr SNPs und InDels innerhalb von
Q. robur als innerhalb von Q. mongolica identifiziert wurden. Hier ergaben sich aus insgesamt 179
nach Qualitdtsparametern gefilterten Variationen fiir Q. robur 164 polymorphe Stellen (SNPs oder
InDels) und fiir Q. mongolica nur 49 (Daten nicht im Detail gezeigt).

Fiir die Verfolgung von illegalem Handel mit Wildtieren sind molekulare Methoden seit einigen
Jahren gut etabliert. So wird z.B. illegaler Handel mit Papageien (GONCALVES et al. 2015) und
Meeresschildkroten (REHMAN et al. 2015) mit DNA-Barcoding Methoden aufgedeckt und auch fiir die
Identifizierung von Produkten aus geschiitzten Tierarten stellen molekulare Marker inzwischen eine
wichtige Grundlage dar (,Walfleisch”: BAKER et al. 2010; ,Hornprodukte”: YAN et al. 2013). Ebenso
werden DNA-Barcoding Marker fiir die Uberpriifung der richtigen Art-Deklaration von
Fischprodukten (Filets) verwendet (PAPPALARDO et al. 2015). Im Bereich der Botanik finden molekulare
Marker Uberwiegend fir die Aufdeckung von illegalem Holzeinschlag bei tropischen Baumarten
Anwendung (HOLTKEN et al. 2012, NITHANIYAL et al. 2014, HARTVIG et al. 2015, PAKULL et al. 2016, JARDINE
et al. 2016), fur die Identifizierung von Baumarten aus den gemaRigten Zonen sind diese Methoden
bisher jedoch weniger etabliert. Daher bieten die hier entwickelten Marker den weltweit agierenden
Holzhdndlern die Moglichkeit, beim Handel mit Eichenarten ihrer Sorgfaltspflicht nachzukommen,
wenn Eichenholz auf dem europaischen oder US-amerikanischen Markt gehandelt werden soll.
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Aktuelle Ziichtungsarbeiten bei der Baumart Fichte im Rahmen des Projektes
FitForClim

KATHARINA VOLMER, MEIK MEIRNER, WILFRIED STEINER, ALWIN JANREN

Nordwestdeutsche Forstliche Versuchsanstalt, Hann. Miinden

Zusammenfassung

Die Fichte wird auch in Zukunft eine der wichtigsten Baumarten Deutschlands bleiben. Dies liegt vor
allem auch an ihrer 6konomischen Bedeutung fiir die Forstbetriebe. Durch die fortschreitende
Erwdrmung (im Zuge des Klimawandels) werden sich die Fichtenanbaugebiete zukilnftig, bei
gleichzeitig stetiger bis steigender Nachfrage, reduzieren.

Um den Rohstoff Fichtenholz weiterhin am Markt anzubieten, bedarf es Pflanzenmaterials mit hoher
Leistungsfahigkeit (schnellem Wuchs) und guter Vitalitat (bei klimatischen Extrema). Dieses
Pflanzenmaterial zu selektieren und hieraus hochwertiges und leistungsfahiges Vermehrungsgut zu
erzeugen und zur Verfigung zu stellen, ist das Ziel des deutschlandweiten Verbundprojekts
FitForClim.

Aufgrund der breiteren Standortsamplitude des so selektierten Ausgangsmaterials ist eine
Ausweisung groRRerer Gebiete mit Anbaueignung, so genannte Verwendungszonen, vorgesehen.

Schliisselworte: Fichte, Klimawandel, Ziichtung, FitForClim

,Gemeine Fichte”

Die Gemeine Fichte (Picea abies [L.] Karst.) pragt bis heute vielerorts das Waldbild. Seit Generationen
eine der bedeutendsten Baumarten der Forstwirtschaft erfahrt sie heute eine nicht unerhebliche
Beeintrachtigung durch Klimawandel und verdnderte Waldbaugrundsatze (KOLLING und ZIMMERMANN
2007, KOLLING et al. 2009, JANDL et al. 2012).

Trotz klimatischer sowie waldbaulicher Einschrankungen bleibt die Fichte bis auf weiteres mit einem
Anteil von 51% am Rohholzaufkommen die wichtigste Wirtschaftsbaumart fir die
Rohstoffversorgung der Markte (POLLEY et al. 2015, BMEL 2014). Die groRRen Schadereignisse der
vergangenen zwei Jahrzehnte zeigen jedoch die Grenzen und Risiken des Fichtenanbaus auf
Standorten aullerhalb des natiirlichen Verbreitungsgebiets dieser Baumart auf. Der Klimawandel mit
einer prognostizierten Verschiebung der Witterung hin zu héheren Temperaturen bei verringerten
Sommerniederschlagen wird die Problematik der geeigneten Standorts- und Herkunftswahl fir
Nadelholz weiter verscharfen (IPCC 2007, KOLLING et al. 2008, COLLINS et al. 2013).

Das Projekt FitForClim

Auf der Grundlage genetisch hoch diversen, anpassungsfahigen forstlichen Vermehrungsguts strebt
das deutschlandweite Verbundprojekt FitForClim eine Erhohung der Flachenproduktivitat auf fir den
Fichtenanbau geeigneten Standorten an. Um dieses Ziel zu erreichen, wird genetisch hervorragendes
Pflanzenmaterial nach Kriterien der Vitalitdat, Wuchsleistung und Qualitat selektiert. Durch die
Zusammenarbeit der Institutionen Nordwestdeutsche Forstliche Versuchsanstalt, Thiinen-Institut fir
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Forstgenetik, Bayerisches Amt fir forstliche Saat- und Pflanzenzucht, Staatsbetrieb Sachsenforst,
Forstliche Versuchs- und Forschungsanstalt Baden-Wirttemberg, Landesbetrieb Forst Brandenburg,
Landesbetrieb Wald & Holz Nordrhein-Westfalen, Landesforst Mecklenburg-Vorpommern,
Landesforsten Rheinland-Pfalz und ThiringenForst wird der deutschlandweite Zugriff auf
Versuchsdaten von iiber 370 Fichten-Versuchsflichen aus den vergangenen sechs Jahrzehnten
ermoglicht (MEIRNER et al. 2015) (Abb. 1). Diese Versuchsflichen enthalten zum Teil einmaliges
genetisch wertvolles Material von Herkiinften bzw. Einzelbaumen, das in den Ursprungsbestdnden
bereits nicht mehr existiert. Insbesondere lber 180 Stecklingsversuche verfiigen tGber mehrfach
selektiertes, leistungsfahiges Material (VOLMER et al. 2016, KLEINSCHMIT und SvOLBA 1991).

Abb. 1: Versuchsflachen und Samenplantagen der Baumart Fichte im Verbundprojekt FitForClim (verdandert
nach VOLMER et al. 2016)

Plusbaumauswahl und Verwendungszonen

Die statistische Auswertung der Nachkommenschaftsprifungen (NKP), Herkunfts- (HKV) und
Stecklingsversuche (KLON) mittels Selektionsindex unter Einbeziehung von Hoéhe, BHD und
Formkriterien moglichst  orthogonal verteilter Prufglieder  auf  unterschiedlichen
Versuchsflachenstandorten ermdéglicht die Auswahl von besonders leistungsfdahigen und vitalen
Plusbaumgenotypen (Abb. 2, links). Die Auswertung (iber unterschiedliche Standorte sichert neben
der Leistungsfahigkeit dieser Plusbdume insbesondere eine gute Anpassungsfahigkeit an
verschiedenste Standorte und Klimate. Zur Ergdnzung der genetischen Diversitdt wurde zusatzlich ein
Teil der Plusbdume aus den besten Saatguternte-Bestdnden der Bundesldander phanotypisch
ausgewahlt. Mit der Sicherung dieses Material wurde ab Winter 2015 begonnen (Abb. 2, Mitte und
rechts) (VOLMER et al. 2016).
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Abb. 2: Auf einer Versuchsflache ausgewahlter Plusbaum (links); Pfropfreisergewinnung im Winter 2015
(Mitte) und Sicherung des genetischen Materials mittels heterovegetativer Pfropfung (rechts)

Fiir die Ausweisung neuer klimadynamischer Verwendungszonen kann ebenfalls auf Versuchsdaten
sowie Klimaparameter zurlickgegriffen werden (Abb. 3). Diese Zonen sollen groRrdaumig nach
klimatisch relevanten Kriterien und nicht nur nach festen geografischen Grenzen ausgewiesen
werden. Fir die Fichte in Deutschland ist eine Aufteilung in zwei bis drei Verwendungszonen
vorgesehen:

e Humide Mittellagen

e Aride Mittellagen

e Hohere Lagen (inkl. Schneebruch gefdhrdeter Lagen).

NKP KLON HKV

bestehende
SP

g\ Auswertung ’) ‘

Verwendungs-| Plusbaum- « Saatguterntebestinde &
zonen auswahl Bestinde

Abb. 3: Darstellung der im Projekt FitForClim laufenden Arbeiten bei Fichte (verdndert nach VOLMER et al.
2016). Nachkommenschaftsprifungen (NKP), Herkunftsversuche (HKV) und Stecklingsversuche (KLON) kénnen
fir die Ausweisung von Verwendungszonen und die Auswahl von Plusbdumen genutzt werden. Plusbdume
stehen dartiber hinaus auf Samenplantagen (SP) zur Verfligung und wurden auch phénotypisch aus Bestanden
ausgewadhlt.

Weiterfiihrende und ausfihrlichere Informationen zu diesem Thema finden sich auf der Projekt-
Homepage (www.fitforclim.de) sowie als freie Onlineversion in der Schriftenreihe Beitrdage aus der
NW-FVA (in Vorbereitung) unter dem Titel: Hochwertiges Forstvermehrungsgut im Klimawandel.
Symposium des Verbundprojektes FitForClim vom 14. und 15. Juni 2016 in Chorin.
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Die Beriicksichtigung kleinraumiger Standortsunterschiede verbessert die
Evaluation von Nachkommenschaftspriifungen

KATHARINA J. LIEPE, MIRKO LIESEBACH

Thiinen-Institut fir Forstgenetik

Zusammenfassung

Kleinrdumige Standortsunterschiede sind auf forstlichen Nachkommenschaftsprifungen selbst bei
griindlicher Akquise nicht zu vermeiden. Boden-, Grundwasser- und Reliefunterschiede nehmen
Einfluss auf das Wachstum. So weisen viele in Vergangenheit angelegte Flachen, die heute
ausgewertet werden, um fiir die Forstpflanzenziichtung geeignete Familien und Individuen
auszuwahlen, standortbedingte Wachstumsunterschiede auf. Dem klassischen Anlagedesign der
vollstandig randomisierten Blockanlage entsprechend werden diese durch die Berlicksichtigung eines
Blockeffektes nivelliert. Allerdings deutet vieles darauf hin, dass dabei haufig die tatsachliche
raumliche Varianzkomponente unterschatzt wird und ein relativ groRer Anteil im Restfehler
verbleibt.

Im Rahmen des Projektes Trees4Future wurde ein neues Softwaretool (MUuRN0z und SANCHEZ 2015) zur
Berechnung von Gemischten Modellen entwickelt, welche neben genetischen Effekten (additiv
genetische Varianz), unterschiedliche raumliche Effekte und Konkurrenzeffekte bericksichtigen.
Anhand des Beispiels einer Nachkommenschaftsprifung der Fichte (Picea abies) mit insgesamt 320
Einzelbaumabsaaten wird hier der Effekt unterschiedlicher raumlicher Modellannahmen (Block vs.
Spline), welche die Baumposititon bericksichtigen, exemplarisch vorgestellt. Mit steigender
Komplexitat der raumlichen Struktur steigt die Modelgiite, die Residualvarianz wird verringert, die
additiv genetische Varianz erhéht. Im vorliegenden Versuch liegt der deutlichste Unterschied bei der
Hohe im Alter 21, das Spline Model mit einer Heritabilitdt von 0.33 ist dem Block-Model mit 0.27
Uberlegen. Die Prazision der Zuchtwerte wird dadurch verbessert und der Zuchtfortschritt kann bei
entsprechender Selektion gesteigert werden.

Schliisselworte: additiv genetische Varianz, breedR, Fichte, gemischte Modelle, Heritabilitat,
raumlicher Effekt

Abstract
The consideration of small scale spatial differences improves the evaluation of progeny trials

Small scale spatial differences are an inevitable feature of progeny tests with forest tree species. Soil,
ground water and topography are affecting tree growth. As a result microsite dependent differences
in growth are present on most long term trial sites that are currently under evaluation to select
families and individuals suitable for forest tree breeding. According to the most common
experimental design, the completely randomized block design, these differences are accounted for
by considering a block effect in the statistic model. However, the remaining, often relatively high
residual error indicates that the actual spatial component is underestimated when using this
approach.

As part of the EU project Trees4Future MuNoz and SANCHEZ (2015) developed the statistical R
package breedR for genetic evaluation of trees. It provides a toolbox to build highly variable mixed
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models that account for genetic effects (additive genetic variance), different spatial effects as well as
competition effects. Here, we exemplarily present the impact of different spatial model effects (block
vs. spline effect) based on a Norway spruce (Picea abies) progeny trial with a total of 320 half sib
families. With increasing complexity of the spatial structure model fit improves, the residual variance
decreases, and the additive genetic variance increases. Here, height at age 21 shows highest
differences in heritability, the spline model results in a higher value of 0.33 in comparison to the
block model with 0.27. As a result estimated breeding values for parental trees are of higher
precision and the overall breeding progress increases when selecting appropriately.

Keywords: additive genetic variance, breedR, heritability, mixed models, Norway spruce, spatial
effect

Einleitung

Die Anlage von Nachkommenschaftspriifungen ist ein allgemein Ubliches Mittel zur Beurteilung von
Herkiinften, Familien und einzelnen Individuen (WILLIAMS et al. 2002). Auf diesen Flachen wird Uber
Jahre (bis Jahrzehnte) hinweg eine Vielzahl quantitativer Merkmale zur Beurteilung einzelner
Genotypen aufgenommen. Dabei ist seit langem bekannt, dass die im Einzelversuch beobachtete
phédnotypische Variation (z.B. Unterschiede in Wachstum, Form, Holzstruktur) nicht allein
genotypischen Ursprungs ist (COSTA E SILVA et al. 2001). Der Standort hat mafRgeblichen Einfluss auf
die Auspragung des Phanotyps und variiert auf forstlichen Feldversuchen sehr haufig kontinuierlich
(Mikroklima, Topographie, Exposition, Bodenart, Bodentyp), diskontinuierlich (Bestandesbehandlung,
Merkmalserhebung), oder auch zufallig (punktuelle Standortsunterschiede) (DuTkowskl et al. 2002).
Als Resultat des Standorteinflusses dhneln sich benachbarte Individuen, unabhéngig von ihrem
genetischen Ursprung, haufig mehr, als weiter entfernte Individuen, wodurch eine sichere Evaluation
der genetischen Veranlagung einzelner Priifglieder erschwert wird (Fu et al. 1999). Dieses Phdnomen
wird als rdumliche Autokorrelation (spatial autocorrelation) bezeichnet. Um sie zu berlicksichtigen
werden Feldversuche traditionell mit mehreren Wiederholungen (Blécke) angelegt, die einzelnen
Prifglieder werden in moglichst homogenen Parzellen angeordnet (THOMAS 2006). Die Effektivitat
dieser sogenannten vollstindig randomisierten Block Designs (RCB) hadngt davon ab, dass die
einzelnen Wiederholungen in sich gleichmaRige Wuchsbedingungen aufweisen, und die Variation
zwischen einzelnen Wiederholungen die Variabilitat der Flache systematisch wiederspiegelt. Im
Gegensatz zu landwirtschaftlichen Sortenversuchen bestehen forstliche Versuchsflachen jedoch aus
einer Vielzahl genetischer Einheiten, die einzelnen Wiederholungen fallen entsprechend grofRflachig
aus, was es aulerst schwierig gestaltet innerhalb den Wiederholungen homogene Bedingungen zu
schaffen.

Eine Vielzahl analytischer Ansatze wurde vorgeschlagen, um die vorliegende Standortsvariation
besser zu erfassen und die Schatzung der Behandlungseffekte zu verbessern, in denen die
Einzelbaumposition explizit bertcksichtigt wird. Zur Erfassung kontinuierlicher Standortsdnderungen
wurden unter anderem geostatistische Interpolationen mittels Kriging (HAMANN et al. 2002),
polynomische Funktionen in x-, y-Richtung raumlicher Koordinaten der Einzelbdume (FEDERER 1998),
oder sogenannte Splines (CAPPA und CANTET 2007, CAPPA et al. 2011) verwendet. Splines sind nach
CAPPA und CANTET (2007) die effektivste der drei Varianten, da sie mit ihrem Aufbau in Form von
segmentierten Polynomen ,,n“-ten Grades in der Lage sind eine mehrdimensional unruhige Struktur,
welche auf forstlichen Versuchsflachen haufig prasent ist, abzubilden.

In der vorliegenden Arbeit wird die Auswirkung unterschiedlicher raumlicher Modellkomponenten
auf die Schatzung des genetischen Wertes am Beispiel einer Einzelbaumnachkommenschaftsprifung
der Fichte vorgestellt. Es wird gezeigt, wie sich die der Flache zugrunde liegende Standortsvariation
in den Wachstumsparametern Hohe und Durchmesser wiederspiegelt. Der Grad der
Modellanpassung, die genetische Varianzkomponente und die Genauigkeit der Zuchtwerte werden
zwischen drei rdumlichen Modellannahmen verglichen: (1) Vernachlassigung jeglicher raumlichen
Struktur, (2) Annahme des bei Flachenanlage festgelegten vollstiandig randomisierten Blockdesigns
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(RCB) und (3) Anpassung eines mehrdimensionalen Splines. Die einzelnen Modelle werden mit der
im EU Projekt Trees4Future entwickelten R-Anwendung breedR (MuNOz und SANCHEZ 2015)
angepasst, welche ein breites statistisches Toolset fir die Anpassung komplexer gemischter Modelle
bereitstellt. Familienstrukturen werden dabei in Form des Pedigree berlcksichtigt (£ “Animal
Model“), welcher die Grundlage fiir die Schatzung der additiven genetischen Varianz darstellt. Ziel ist
es, die Schatzung des individuellen genetischen Wertes zu maximieren.

Material und Methoden
Versuchsbeschreibung

Zur Vorstellung der Auswirkung unterschiedlicher raumlicher Effekte auf die Modelgiite dient im
Folgenden eine Nachkommenschaftsprifung der Fichte. Die 2,8 ha grofle Versuchsflache Fi 88 bei
Attendorn wurde 1974 als vollstandig randomisierter Blockversuch (RCB) in fiinf Wiederholungen
angelegt. Das auf der Flache ausgebrachte Material entspricht jeweils 20 frei abgebliihten
Einzelbaumabsaaten aus 16 vermeintlich autochthonen Bestidnden aus Rumanien und der Slowakei
(zum Zeitpunkt der Ernte noch CSSR, Tabelle 1, Abb. 1). Insgesamt wurden 320 Halbgeschwister-
familien mit einem Pflanzenabstand von 2x2 m in Vierbaumparzellen gepflanzt. Pro Mutterbaum
waren bei Anlage somit 20 Nachkommen auf der Flache. Versuchsziel der fir einen mittel- bis
langfristigen Beobachtungszeitraum angelegten Flache, war die Erfolgsbeurteilung der
Massenauslese bei Fichte sowie die Ermittlung von Schatzwerten fir die additive genetische Varianz.

Tabelle 1: Liste der Herkiinfte, von denen jeweils 20 Mutterbdume einzelbaumweise beerntet, ausgesat und
auf der Flache Fi 88 angepflanzt wurden.

PG Herkunft Mutterbdume Breite [°] Lange [°] Hohe [m]

1 Toplita 78a 1-20 46,95 25,50 1130

2 Galu 82 21-40 47,10 25,91 650

3 Borcal6 41 -60 47,20 25,83 725

é 4 Brosteni 9b 61 -80 47,12 25,67 940
s 5 Cosna4a 81-100 47,41 25,25 1025
& 6 Dorna Cindreni 101 -120 47,30 25,08 975
7 Moldovita 121-140 47,69 25,50 855

8 Frasin 4a 141 - 160 47,50 25,75 700

9 Cierny Vah 34c 161-180 48,90 20,74 800

10 Cierny Vah 86b 181 - 200 48,90 20,77 950

11 Smolnicka Huta 8c/1 201-220 48,79 20,82 700

< 12 Habovka 208a 221 -240 49,31 19,79 900
% 13 Habovka 49b 241 -260 49,25 19,69 1000
&2 14 Cervena Skala 60c4 261-280 48,86 20,22 1000
15 Tanap 21913 281 - 300 49,29 20,19 920

16 Cervena Skala 102d 301-320 48,82 20,08 920
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Abb. 1: Geographische Lage der Herkiinfte in Rumanien und der Slowakei. Die den Nummern entsprechenden
Herkunftsbezeichnungen sind in Tabelle 1 aufgefiihrt. Die Europakarte zeigt das AusmaR des Karten-
ausschnittes (rotes Rechteck), sowie die geographische Lage der Nachkommenschaftsprifung Fi88 in
Deutschland (roter Punkt). Das natdirliche Verbreitungsgebiet der Fichte ist in dunkelblau dargestellt (EUFORGEN
2009).

Einzelbaumhodhen und Durchmesser wurden zu unterschiedlichen Zeitpunkten gemessen (Tabelle 2).
Diese Arbeit konzentriert auf die Messungen von 1981 bis 1994. Die Hohen von 1974 entsprechen
dem Wachstum ein Jahr nach der Pflanzung und wurden deshalb von der Analyse ausgeschlossen.
Modellrechnungen ergaben kein deutliches rdaumliches Bild. Es ist anzunehmen, dass Effekte
unterschiedlicher Mikrostandorte durch andere Einfliisse, wie den Pflanzschock (iberlagert werden.
Nach 1994 wurden erste forstliche Eingriffe (Durchforstung) durchgefiihrt, welche die Komposition
der Flache verdndert haben, und damit das Einzelbaumwachstum beeinflussen.

Jeder Einzelbaum wurde seiner Position auf der Fliche entsprechend mit x- und y-Koordinaten
innerhalb eines Rechtecks abgebildet. Da die Flache mit ihren fiinf Wiederholungen keine
rechteckige Form aufweist, wurden der fehlenden Versuchsecke (vgl. Abb. 2b, links unten) nicht
gemessene Positionen zugeordnet (DUTKOWSKI et al. 2006).

Der statistischen Modellbildung vorangestellt wurde die Bildung der Parzellenmittel durch
Berechnung des arithmetischen Mittels je Parzelle. Jeder Parzelle wurde in x-, y-Richtung die Position
des linken unteren Baumes zugeordnet, um eine konsistente rdaumliche Verteilung zu erhalten.
Positiver Nebeneffekt dieser Vorbehandlung ist, dass die folgende Analyse fiir alle vier Merkmale auf
je 1600 Parzellenmitteln basiert (320 Parzellen x 5 Wiederholungen), da keine vollstandige
Vierbaumparzelle ausgefallen war.
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Tabelle 2: Erhobene Wachstumsparameter.

Merkmal Jahr der Messung Baumalter Abkirzung
Hohe [m] 1974 6

Hohe [m] 1981 13 H13
Hohe [m] 1989 21 H21
BHD [cm] 1989 21 D21
BHD [cm] 1994 26 D26
BHD [cm] 2001 34

BHD [cm] 2014 46

Statistische Analyse

Jede Messung wurde einzeln mit einem gemischten Modell entsprechend der Prozedur Restricted
Maximum-Likelihood (REML) analysiert. Das verwendete Modell ist bekannt als Animal Model in
dem jedes Individuum, hier Parzellenmittel, in seine Bestandteile fixierter und zufalliger Effekt
herunter gebrochen wird, wobei der genetische Wert letzteren zugeordnet wird:

y=Xb+Zu+e

darin ist y ein Vektor der phanotypischen Auspragung des jeweiligen Merkmals; b ist ein Vektor der
fixierten Effekte mit dem Mittelwert der Nachkommenschaft als erstes Element; u ist ein Vektor der
zufdlligen Effekte inklusive der Herkunft und der additiv genetischen Werte; e ist ein Vektor des
Restfehlers (residuale Abweichung); X und Zsind die Inzidenzmatrizen welche einen gegebene
phanotypische Beobachtung den zugehorigen fixierten und zufalligen Effekten zuordnet. Der additiv
genetische Wert (Zuchtwert) wurde als zufélliger Effekt angepasst, wobei die Kovarianzstruktur durch
den Pedigree (Verwandtschaftsbeziehungen definiert durch Stammbauminformation) bestimmt
wird. Genetische und raumliche Effekte werden in Anlehnung an CoSTA E SILVA et al. (2001)
durchgehend als zufallige Modellkomponenten in u berlicksichtigt.

Fir jedes Merkmal wurden drei rdumliche Modelle angepasst: (1) ein einfaches Modell ohne
raumliche Struktur, bei dem die Residuen als voneinander unabhdngig angenommen werden und die
Kovarianzmatrix fur den Vektor e von der Form R = agl ist; (2) ein Block-Modell, welches die bei
Begriindung der Fliche festgelegte Wiederholungsstruktur beriicksichtigt; und (3) ein
mehrdimensionales Spline-Modell nach CAPPA und CANTET (2007).

Zum Vergleich des Grads der Modellanpassung (Model Fit) wurde das Akaike Information Criterion
(AIC) verwendet (AKAIKE 1974).

AIC = —2loglL + 2d

wobei d der Anzahl geschatzter Parameter entspricht, und logL der REML log-likelihood fiir das
Modell. Ein kleiner Wert des AIC bedeutet eine bessere Modellanpassung.

Die Heritabilitat als MaR fir die Erblichkeit von Eigenschaften wurde fiir jedes Modell anhand
folgender Formel berechnet:

2 _ VA
h IR70Q)

wobei V(A) die additive genetische Varianz, welche die Varianz bedingt durch den
durchschnittlichen Effekt (additiver Effekt) der Allele ist, und V(P) die phadnotypische Varianz, die
sich definiert als Summe der genetischen und umweltbasierten Varianzkomponenten.

Zuchtwerte (breeding values) der Mutterbdume wurden auf Basis der geschatzten Varianz-
komponenten der einzelnen Modelle extrahiert.
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Die statistische Analyse wurde mit dem Statistik Programm R (R CORE TEAM 2015) durchgefiihrt.
Gemischte Modelle wurden mit dem von Mufoz und SANCHEZ (2015) entwickelten R-Paket breedR
angepasst, Abbildungen wurden mit dem Paket ggplot2 (WickHAM 2009) erstellt.

Ergebnisse und Diskussion

Die Implementation rdumlicher Modelleffekte zur Berlicksichtigung auf der Flache vorhandenen
kleinrdumlicher Standortsunterschiede fiihrt zu einer deutlichen Verbesserung der Modelglite. Der
AIC sinkt bei allen vier gemessenen Merkmalen mit steigender Komplexitdt der raumlichen
Komponente (Tabelle 3). In den Abbildungen 2-4 ist die Verbesserung der Modelgiite grafisch fiir die
Hohe im Alter 21 beispielhaft dargestellt. Im reinen ,,Animal Model“, ohne jegliche Berticksichtigung
raumlicher Strukturen, weichen gemessene und modellierte H6hen im Alter 21 stark voneinander ab
(Abb. 2a). Die dem Versuchsaufbau angelehnte raumliche Darstellung der Residuen (£ Unterschied
zwischen gemessenem und modelliertem Wert), zeigt eine klare Struktur und damit nicht erfasste
Variation in den gemessenen Hohen (Abb. 2b). Die Integration der im Design festgelegten Blocke als
raumliche Modelkomponente verbessert die Modelgiite. Die Farbgebung in Abbildung 3a zeigt das
Ausmall des im Modell angenommen Blockeffektes, eine rotliche Farbung impliziert eine positiven
Effekt auf das Wachstum in der entsprechenden Wiederholung, eine blaue Farbung einen negativen
Effekt. Gemessene und modellierte Hohenwerte naheren sich an (Abb. 3b). Die geklumpte Struktur
der Residuen impliziert jedoch nach wie vor, dass die vorhandene Standortvariation nur ungentigend
erfasst wird (3c). Die Modellierung eines Spline-Effektes (CAPPA und CANTET 2007) bricht die Blocke
auf und simuliert weiche, kontinuierliche Uberginge (Abb. 4a). Gemessene und modellierte Hohen
korrelieren stark miteinander (Abb. 4b, r = 0.98). Die Residuen ndhern sich dem Idealbild eines
moglichst ,,gleichmaRigen Rauschens” (Abb. 4c).

Tabelle 3: Anderungen in Akaike Information Criterion (AIC), Heritabilitat (h°) und des entsprechenden
Standardfehlers (S.E.) unter Berlicksichtigung verschiedener raumlicher Modellannahmen

Raumliches Statistischer Hohe Durchmesser
Modell Parameter H13 H21 D21 D26
ohne AlC 16863 18913 12793 13297
h? <0,001 0,04 0,30 0,27
S.E. (h?) <0,001 0,07 0,08 0,08
Block AlC 16305 18399 12637 13235
h? 0,20 0,28 0,38 0,31
S.E. (h?) 0,09 0,09 0,09 0,08
Spline AIC 15799 18072 12531 13147
h? 0,22 0,33 0,39 0,32
S.E. (h?) 0,04 0,05 0,05 0,05

Die in Abbildung 3a und 3b graphisch dargestellten Ausmale der jeweils im Modell angenommenen
raumlichen Effekte spiegeln sich im Relief der Flache vor Ort wieder. Die Flache befindet sich an
einem Hang, der Hangful? ist im linken Bereich der beiden Abbildungen anzusiedeln, nach rechts
steigt das Relief leicht an. Die Farbgebung ist hier kontraintuitiv, am Hangful} sind die Baume
tendenziell héher (rot), weiter oben tendenziell kleiner (blau).
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Abb. 2: “Animal model”“ ohne raumliche Modellkomponente: (a) gemessene vs. modellierte Werte zeigen
hohe Diskrepanz, (b) Residuen, die vernachlassigte Umweltvariation zeigt sich deutlich an der lokalen
farblichen Ballung
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Abb. 3: ,Animal model” kombiniert mit Block-Effekt: (a) AusmaR des angenommenen Block-Effekts, (b)
gemessene vs. modellierte Werte nahern sich, (c) Residuen zeigen zwar groRere Streuung, eine geklumpte
Struktur ist jedoch weiterhin erkennbar
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Abb. 4: , Animal model“ kombiniert mit Spline-Effekt: (a) AusmaR des angenommenen Spline-Effekts mit
kontinuierlichen Ubergangen, (b) stark korrelierende Verteilung der gemessenen vs. modellierten Werte, (c)
Residuen nahern sich dem Ideal eines ,moglichst gleichmaRigen Rauschen”

Die Verbesserung des statistischen Models durch die Berlicksichtigung realitatsnaherer raumlicher
Strukturen wirkt sich positiv auf die ZielgroRen der Versuchsauswertung aus. Die genetische
Varianzkomponente, welche von primarem Interesse fir den Zichter ist, wird dadurch erhoht. Die
Heritabilitat (h?), als MaR fiir die Erblichkeit phanotypischer Eigenschaften, wird gesteigert (Tabelle
3). Im Vergleich zum Modell ohne jegliche rdumliche Komponente tragt die Implementation eines
Block-Effektes bereits deutlich zur Erhohung der Heritabilitat bei, womit grundsatzlich die
Uberlegenheit eines RCB Designs im Vergleich zu einem komplett randomisierten Design (CR) belegt
wird. Allerdings kann das Spline-Modell die raumliche Struktur im vorliegenden Fichtenversuch noch
besser abbilden, die Heritabilitat ist hoher, der Standardfehler geringer als im Block-Modell. Fir die
Hohe im Alter 21 ist der Unterschied in der Heritabilitdit zwischen den einzelnen raumlichen
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Modellen am deutlichsten (Tabelle 3). Sie steigt von einer geringen Heritabilitit (h2-Bereich von 0.01
bis 0.2) von 0.04 bei Vernachlissigung jeglicher raumlicher Struktur auf eine mittlere Heritabilitat (h?
0.21 bis 0.4) mit 0.28 unter Modellierung des Blockeffektes bis auf 0.33 bei Modellierung eines
Spline-Effektes. Im Falle der beiden Durchmesser D21 und D26 ist der positive Effekt auf die
ZielgroRe Heritabilitdt geringer. Bereits im reinen , Animal Model” wird fir beide Merkmale eine
mittlere Heritabilitat festgestellt.

Insgesamt flhrt die Modellierung des rdaumlichen Effektes als Spline zu einer praziseren Schatzung
der Effekte einzelner Herkiinfte sowie der Zuchtwerte fiir die insgesamt 320 Mutterbdaume.
Abbildung 5 zeigt den standardisierten Zufallseffekt der 16 Herkiinfte fir die gemessenen vier
Wachstumsmerkmale. Merkmalstbergreifend weillt Herkunft 1, Topolita 78a eine hohe
Wuchsleistung auf (nach Standardisierung > 0.9). Im Hohenwachstum wird sie von Herkunft 4
Brosteni 9b noch deutlich Gbertroffen, allerdings liegt diese Herkunft im Durchmesserwachstum
zuriick, im Alter von 21 Jahren sogar unter dem Flachenmittel, welches durch die Nulllinie
reprasentiert wird (Abb. 5). Absoluter Spitzenreiter im Durchmesserwachstum ist Herkunft 11,
Smolnicka Huta 8c/1, ihre Hohenleistung liegt im Alter 13 etwas unter der Herkunft Topolita, im Alter
21 leicht dartiber. Prinzipiell wird das Durchmesserwachstum durch den verfligbaren Standraum, und
damit mit zunehmendem Alter durch die Konkurrenzwirkung der Nachbarbdume oder Bestandes-
behandlung in Form von Durchforstungen beeinflusst. Allerdings wurden bis zum Alter 26 keine
forstlichen Eingriffe auf der Flache vorgenommen. Herkunftsbedingte Unterschiede bei der
Mortalitdt waren gering, alle Herkiinfte wiesen zu diesem Zeitpunkt noch ein Uberleben von uber
75% auf. Da der Effekt Standort durch die raumliche Komponente im Modell abgedeckt wird, kann
die Uberlegenheit im Durchmesser somit im vorliegenden Fall primir als herkunftsbedingt ange-
sehen werden.
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Abb. 5: Zufallseffekte der einzelnen Herkiinfte fir die vier erhobenen Wachstumsmerkmale jeweils extrahiert
aus dem Spline-Modell. Um den Vergleich zwischen den Merkmalen zu erméglichen, wurden die Zufallseffekte
fir die grafische Darstellung standardisiert (z-scores)

Die Betrachtung der Zuchtwerte fiir die 20 Mutterbdaume der einzelnen Herkiinfte, wird deutlich,
dass die unterschiedlichen Halbgeschwisterfamilien sich nicht alle gleich verhalten. Um die
Zuchtwerte der unterschiedlichen Merkmale vergleichen zu kdénnen, wurden sie zur grafischen
Darstellung zunachst standardisiert (z-scores). Ein positiver Wert entspricht einer positiven
Abweichung vom mittleren Zuchtwert (ber alle Mutterbdume, ein negativer Wert einem
schlechteren Zuchtwert als das Mittel, welches von der Nulllinie reprasentiert wird. Innerhalb der gut
wachsenden Herkunft Toplita 78a (Abb. 5) schneiden beispielsweise die Nachkommen der Mutter-
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bdaume 12, 13 und 14 in allen vier Merkmalen besonders gut ab, wohingegen die der Mutterbdume
18, 19 und 20 sowohl im Héhenwachstum als auch dem Durchmesser unterdurchschnittlich sind
(Abb. 6). Innerhalb der Herkunft Smolnicka Huta 8c/1 ergibt sich ein dhnliches Bild, wahrend die
Mutterbdume 203 und 210 merkmalsibergreifend besonders gut abschneiden, gibt es mehrere
Mutterbdume mit unterdurchschnittlichen Zuchtwerten (Abb. 6). Eine positive Massenauslese, das
heil3t eine Selektion innerhalb der Halbgeschwisterfamilien mit besonders positiven Zuchtwerten des
Mutterbaumes, fir die Anlage neuer Zuchtpopulationen sollte das Wuchspotential bei erfolgreicher
Befruchtung im Vergleich zum Durchschnitt auf der Flache erhdhen.
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Abb. 6: Standardisierte Zuchtwerte der Mutterbdume der wuchskraftigen Herkiinfte Toplita 78a und
Smolnicka Huta 8c/1 fir die vier erhobenen Wachstumsmerkmale jeweils extrahiert aus dem Spline Modell.
Um den Vergleich zwischen den Merkmalen zu ermdoglichen, wurden die Zuchtwerte der 320 Mutterbdaume
standardisiert (z-scores).

86



Schlussfolgerung

Die Implementation raumlicher Strukturen bei der Modellbildung zeigt einen positiven Effekt auf die
Modelgiite, wodurch die Prazision der Zuchtwerte gesteigert, und somit die Aussagekraft von
Nachkommenschaftsprifungen gesteigert werden kann. Bei entsprechender Selektion von Baumen
auf Basis der vorliegenden Ergebnisse zum Aufbau zukiinftiger Generationen ist eine Steigerung des
Zuchtfortschritts zu erwarten.
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Beerntungs- und BehandlungsmaBnahmen von Saatguterntebestanden der
Eiche zur Optimierung der Saatgutqualitat

ANDRE HARDTKE, MEIK MEIRNER, WILFRIED STEINER, ALWIN JANREN

Nordwestdeutsche Forstliche Versuchsanstalt, Hann. Miinden

Zusammenfassung

Aktuell wird der Saatgutbedarf bei Eiche hauptsachlich Gber zugelassene Saatguterntebestdnde
gedeckt. Bei der bestandesweisen Beerntung werden dabei notgedrungen auch phanotypisch
unerwinschte Individuen beerntet. Die genetische Qualitat des gewonnenen Vermehrungsgutes
kann dadurch beeintrachtigt sein.

Samenplantagen liefern hochwertiges Saatgut mit einer (berdurchschnittlichen genetischen
Diversitat und Leistungsfahigkeit. Allerdings kann erst mittel- bis langfristig ein héherer Anteil des
Saatgutbedarfs liber neue Samenplantagen gedeckt werden.

Als Erganzung zu den Samenplantagen wird im FitForClim-Projekt ein Konzept zur Erhéhung der
Saatgutqualitdt aus Saatguterntebestdnden erarbeitet. Dieses sieht eine Einzelbaumbeerntung von
phanotypisch hervorragenden Individuen und zusatzlich waldbauliche MalRnahmen vor. Hierfir
wurden finf Testbestande in Niedersachsen, Hessen und Brandenburg angelegt. An den
Testbestanden werden nun verschiedene Ernteszenarien und waldbauliche BehandlungsmaRnahmen
simuliert und auf ihren Nutzen hin geprift.

Einleitung

Im Jahr 2014 startete das deutschlandweite Verbundprojekt FitForClim. Ziel ist es, hochwertiges
Vermehrungsgut flir den klima- und standortgerechten Wald der Zukunft bereit zu stellen (MEIRNER et
al. 2015). Innerhalb des Projektes werden Plusbdume identifiziert, die fur den Aufbau zukinftiger
Samenplantagen verwendet werden sollen. Diese konnen langfristig die Versorgung mit
hochwertigem Saatgut sichern. Parallel soll innerhalb des Projektes ein Saatguternte- und
Bestandesbehandlungskonzept fiir Eiche entwickelt werden. Ziel ist die kurzfristige Bereitstellung von
hochwertigem Forstvermehrungsgut. Im Thinen Report 7 sind erste Ansatze zum
Bewirtschaftungskonzept flir Saatgutbestdande zu finden (LIESEBACH et al. 2013).

Von der Bestandes- zur Einzelbaumbeerntung

Hauptquelle fir forstliches Vermehrungsgut sind ausgewiesene Saatguterntebestdande der Kategorie
»Ausgewadhlt” (BLE 2015). Erntebestinde dieser Kategorie missen einen phéanotypischen
Mindeststandard erfillen und ausreichend homogen sein (FOVZV 2002). Dennoch existiert eine grofRe
Variation beziglich Qualitdit und Leistung innerhalb der Zulassungseinheiten. Genetische
Untersuchungen zeigen, dass phanotypische Merkmale wie z. B. die Geradschaftigkeit eine hohe
Heritabilitat aufweisen (NANSON 2002). Das Hohenwachstum hat eine mittlere Heritabilitat von etwa
25 % (GEBUREK 2004). Die Auswahl der zu beerntenden Samenbadume hat deshalb bereits einen
erheblichen Einfluss auf die genetische Qualitdt des Saatgutes. Bei der bestandesweisen Beerntung
werden auch phanotypisch ungeeignete Baume beerntet, wenn sie ausreichend fruktifizieren. Eine
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qualitatssteigernde Wirkung kann daher bei einer flachigen Beerntung nicht erwartet werden. Das
Konzept sieht daher eine Abkehr von der Bestandesbeerntung hin zu einer selektiven Beerntung von
phanotypisch hervorragenden Einzelbdumen vor. Gezielte waldbauliche Eingriffe kdnnen die Qualitat
des Saatgutes weiter erhohen.

Behandlungsvarianten

Das Konzept sieht eine Beerntung der Saatgutbestande auf Einzelbaumebene vor. Dadurch wird die
genetische Qualitat des Saatgutes Uber den miitterlichen Beitrag gesteigert. Zur Minimierung des
Fremdsamenanteils und zur Reduktion des Pollenbeitrages unerwiinschter Vererber wurden vier
mogliche Behandlungsvarianten entwickelt (HARDTKE et al. 2016a). Die genannten Varianten stellen
den theoretischen Handlungsspielraum dar und werden einzeln auf ihr Kosten-Nutzen-Verhaltnis
Uberprift. Die Eingriffsintensitaten nehmen bis zur vierten Variante massiv zu. Gleichzeitig lassen die
Varianten mit starken Eingriffsintensitditen den groBten genetische Qualitatsgewinn erwarten
(Abb. 1).

Saatguterntebestand

\ 4

Variante 1:
Einzelbaumweise Beerntung phanotypisch bester Baume,
+Fremdsaatgut” wird toleriert
* keine waldbaulichen Malknahmen erforderlich

Variante 2:
Einzelbaumweise Beerntung phanotypisch bester Baume,
Fremdsaatgut” wird nicht toleriert
* Freistellung der Samenbaume

Variante 3:

Einzelbaumweise Beerntung phanctypisch bester Baume,
+Fremdsaatgut” wird nicht toleriert,
Einflussnahme auf die Pollenwolke
* Freistellung der Samenbaume
+ entfernen der schlechtesten Bestandesmitglieder

Variante 4:
Einzelbaumweise Beerntung phénotypisch bester Baume,
Fremdsaatgut” wird nicht toleriert,
groflie Einflussnahme auf die Pollenwolke
« entfernen aller nichterwiinschten Bestandesmitglieder

Abb. 1: Beerntungs- und Behandlungsvarianten fiir Saatguterntebestande

Testbestande

Fiir die Erprobung und Validierung der einzelnen Behandlungsvarianten wurden in Deutschland finf
Testbestande von durchschnittlich 2,3 ha eingerichtet. Die Testbestdande liegen in Niedersachsen
(Forstamter Dassel, Griinenplan, Miinden), Hessen (Forstamt Reinhardshagen) und Brandenburg
(Oberforsterei Cottbus). Die Bestande unterscheiden sich hinsichtlich ihrer Bestandesalter und der
Mischungsanteile mit Buche. Bei dem Bestand in Cottbus handelt es sich um einen reinen
Eichenbestand. Innerhalb der Testflichen wurden alle Eichen differenziert angesprochen und
anschlieRend klassifiziert (Abb. 2). Individuen der Stufen 1 und 2 sind als potenzielle Erntebdume zur
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Erzeugung von hochwertigem Saatgut geeignet. Baume der Stufen 3 bis 5 sind fiir die Produktion von
hochwertigem Forstvermehrungsgut ungeeignet. Die Verteilung der Qualitatsstufen zeigt, dass in den
hier untersuchten Testbestdnden ein grolRes Potenzial flr eine Einzelbaumauswahl vorliegt. In den
Stufen 1 und 2 sind lediglich bis zu 29 % der Baume enthalten. Mit zum Teil Gber 40 % ist der Anteil
an Baumen, die filir eine hochwertige Saatgutproduktion ungeeignet sind, selbst in

Saatguterntebestdnden recht hoch (Tabelle 1).
»-

Baum besitzt nicht die
erforderliche Vitalitat

Einzelbaum mp | Vitalitat ‘ »

Baum besitzt die
erforderliche Vitalitat

) 4

‘ Aufteilung nach Massenleistung und Schnirigkeit

\ 4 \ 4 \ 4 \ 4

geringe geringe Uberdurchschnittliche weit Gberdurchschnittliche
Massenleistung Massenleistung oder Massenleistung, Massenleistung,
und unschnlrig unschnirig einschniirig mit geringen Bogen zweischnirig

>11 Minuspunkte <= 11 Minuspunkte > 5 Minuspunkte <=5 Minuspunkte

Stufe 4 Stufe 3
geringer maBiger

Qualitdtswert Qualitatswert
Abb. 2: Schematische Darstellung der Baumklassifizierung (aus HARDTKE et al. 2016a)

‘ Aufteilung nach Formparametern ‘
unzureichende befriedigende befriedigende gute
Formeigenschaften Formeigenschaften Formeigenschaften Formeigenschaften

Tabelle 1: Ubersicht (iber die Anteile der Qualitdtsstufen in fiinf Bestianden (nach HARDTKE et al. 20164)

Cottbus Reinhardshagen Dassel Griinenplan Miinden
Qualititswert N=280 N=322 N=229 N=177 N=140
[%] [%] [%] [%] [%]
Stufe 1 3 7 3 2 2
Stufe 2 18 22 18 10 18
Stufe 3 55 43 49 48 39
Stufe 4 19 25 27 30 39
Stufe 5 6 3 3 10 2

Qualitatsmodell

Bei den einzelnen Varianten ist der erreichbare genetische Mehrgewinn an Form und Leistung von
besonderem Interesse. Daher wird in einem Qualitdtsmodell der zusatzliche Gewinn fir alle
Testbestdnde und Varianten nach einem einfachen Modell abgeschatzt. Die einzelnen Varianten
werden um Untervarianten erweitert, die sich hinsichtlich ihrer verwendeten Klassen als potenzielle
Saatgutbdume unterscheiden. Als Referenz fiir den genetischen Mehrgewinn wird eine (bliche
bestandesweise Beerntung (Variante 0) verwendet.
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Durch die Verwendung von Samenplantagenmaterial kann eine Leistungssteigerung von bis zu 10 %
in den Folgekulturen realisiert werden (KLEINSCHMIT et al. 1975). Im Vergleich zu Bestandesabsaaten
zeigten Einzelbaumabsaaten von ausgewahlten Stiel-Eichenplusbdumen eine Leistungs- und
Formsteigerung von bis zu 12,4 % (VIDAKOVIC et al. 2000). Daher wird in dem vorliegenden Modell bei
Bdaumen der Stufe 1 von einem maximalen Mehrgewinn von 10 % ausgegangen. In 5% Schritten
fallen die jeweiligen Klassen ab bis auf -5 % fiir die Stufe 4. Individuen der Stufe 5 wurden aufgrund
der unzureichenden Vitalitat nicht bericksichtigt. Des Weiteren wird davon ausgegangen, dass sich
alle Individuen gleichmaflig am Reproduktionsprozess beteiligen und kein Pollen von auRen
eingetragen wird (Panmixie).

Der elterliche Beitrag fiir den Mehrgewinn setzt sich aus dem halben Mittelwert der beernteten
Mitter und dem halben Mittelwert des jeweiligen Vaterkollektivs zusammen. In Variante 1 wird der
unbekannte Beitrag von Fremdsamen durch das X symbolisiert (Tabelle 2). Die Nullvariante lasst
keinen positiven Effekt auf den Form- und Leistungsgewinn erwarten. Eine selektive Beerntung der
besten Individuen steigert hingegen den Mehrgewinn betrachtlich. Waldbauliche Behandlungen der
Erntebestdnde konnen die Saatgutqualitat zusatzlich verbessern (Tabelle 3).

Tabelle 2: Ubersicht der einzelnen Varianten und den daran beteiligten Miitter- und Viterkollektiven (nach
HARDTKE et al. 2016b)

Variante miitterlicher Beitrag vaterlicher Beitrag
[Stufen] [Stufen]

0 1+2+3+4 1+2+3+4
1.1 1+2+(3+4) 1+2+3+4
1.2 1+(3+4) 1+2+3+4
2.1 1+2 1+2+3+4
2.2 1 1+2+3+4
3.1 1+2 1+2+3
3.2 1 1+2+3
4.1 1+2 1+2
4.2 1 1+2
43 1 1

Tabelle 3: Ubersicht (iber den Mehrgewinn der einzelnen Beerntungs- und Behandlungsvarianten in fiinf
Bestanden (nach HARDTKE et al. 2016b)

Variante Cottbus Reinhardshagen Dassel Griinenplan Miinden

[%] [%] [%] [%] [%]

0 0,30 0,54 -0,20 -0,88 -0,84

1.1 3,52-X 3,76-X 3,06-X 2,67-X 2,60-X

1.2 5,13-X 5,30-X 4,89-X 4,56-X 4,52-X
21 3,52 3,76 3,06 2,67 2,60
2.2 5,13 5,30 4,89 4,56 4,52
3.1 4,28 4,71 4,07 3,69 4,32
3.2 5,83 6,26 5,78 5,58 5,87
4.1 5,76 6,18 5,64 5,96 5,54
4.2 7,93 8,20 7,88 8,00 7,82
4.3 10,00 10,00 10,00 10,00 10,00
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Fazit

Die Testbestdnde zeigen trotz der geforderten Homogenitdt eine enorme Variation bezlglich
Leistung und Qualitat.

Uber eine selektive Beerntung und waldbauliche MaBnahmen kann die Saatgutqualitat merklich
gesteigert werden.

Weiterfihrende und ausfihrlichere Informationen zu diesem Thema finden sich auf der Projekt-
Homepage (www.fitforclim.de) sowie als freie Onlineversion in der Schriftenreihe Beitrdge aus der
NW-FVA, Band (in Bearbeitung) unter dem Titel: Hochwertiges Forstvermehrungsgut im
Klimawandel. Symposium des Verbundprojektes FitForClim vom 14. und 15. Juni 2016 in Chorin.
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