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1 Ziel und Aufgabenstellung des Projekts

Das Vorhaben beinhaltet im Rahmen einer einleitenden Pionierstudie die praktische
Umsetzung des ,,Konzeptes fiir ein genetisches Monitoring fir Waldbaumarten in der
Bundesrepublik  Deutschland* der Bund-Lénder-Arbeitsgruppe (BLAG) ,Forstliche
Genressourcen und Forstsaatgutrecht am Beispiel ausgewahlter Monitoringflachen fir die
Baumart Buche (BLE-Projekt Teillos 1). Diese von der Expertengruppe ,Genetisches
Monitoring* in der Bund-L&nder-Arbeitsgruppe (BLAG) ,Forstliche Genressourcen und

Forstsaatgutrecht erarbeitete Konzeption ist unter www.genres/de/fgrdeu/genetisches-

monitoring/) fir die Baumart Rotbuche (Fagus sylvatica) vertffentlicht.

Ziel der Studie ist, fur die zukinftige Durchfiihrung eines bundesweiten genetischen
Monitorings Strategien (Entscheidungshilfen) zu erarbeiten. Hierzu sollen die in dieser
Konzeption zum genetischen Monitoring (GM) gemachten Vorgaben auf ihre
Praxistauglichkeit und ihre Aussagefahigkeit hin Uberprift werden. Es soll hinsichtlich der
Umsetzung eine Einschatzung bezlglich eines vertretbaren Zeit- und Kostenaufwandes

vorgenommen und mogliche Weiterentwicklungen ins Auge gefasst werden.

Die Ergebnisse eines solchen Monitorings sollen der Forstwirtschaft sowie dem Natur- und
Artenschutz als fundamentale Entscheidungshilfen bei der Erhaltung der genetischen

Ressourcen und ihrer nachhaltigen Nutzung dienen.

Das genetische Monitoring soll das forstliche Umweltmonitoring um eine wesentliche
Komponente erweitern und im Zuge der Berichtspflichten im Zusammenhang mit der

Convention on Biological Diversity (CBD), Rio 1992 (ANONYMuUS 1993) hilfreich sein.

Hintergrund dieser Studie ist die Tatsache, dass beim Umweltmonitoring in
Waldokosystemen, welches langfristig mdgliche Veranderungen des Waldzustands auf
unterschiedlichen hierarchischen Ebenen erfassen soll, genetische Aspekte bislang
unbericksichtigt geblieben sind. Dies, obwohl bekanntermalRen &uBerlich erkennbare
phanotypische Merkmale und phénologische Eigenschaften nicht ausschlieBlich durch von
aullen einwirkende Umweltfaktoren verursacht werden, sondern auch vom Genotyp des
Einzelbaums und damit vom genetischen System der jeweiligen Art insgesamt gepragt

werden.



Die Anpassungsfahigkeit eines Waldbaumbestandes und damit auch dessen Angepasstheit an
die jeweiligen Standortbedingungen sind letztlich von der Vielfalt der vorhandenen
Genotypen abhéngig. Diese in den Individuen einer Population vorhandene genetische
Unterschiedlichkeit bedingt unterschiedliche Reaktionen auf Umwelteinfliisse, sie erhoht die
Uberlebenschance von Populationen der Waldbaumarten. Sie bildet die Grundlage fiir die

Vitalitat des Waldes und damit dessen Stabilitét Gber lange Zeitradume hinweg.

Somit wird die genetische Vielfalt und deren AusmaR als elementare Grundlage der
biologischen Vielfalt zu einem duferst wichtigen Kriterium fir die Bewertung des
Geféhrdungspotenzials eines Waldbestandes bei sich andernden Umweltbedingungen wie
dem derzeitigen Klimawandel. Anderungen im genetischen System treten zudem viel friiher
ein als Anderungen auf (ibergeordneten Monitoring-Ebenen, wie Bestandesstruktur, Vitalitit
etc. Daher spielt das genetische Monitoring eine entscheidende Rolle als Frihwarnsystem fir

Okosystemveranderungen.

Dem Management von Waldokosystemen kommt somit im Rahmen der Erhaltung und
nachhaltigen Sicherung seiner Multifunktionalitat die vorrangige Aufgabe der Erhaltung der
genetischen Vielfalt und der Schutz des genetischen Systems der Arten zu. Unter dem
genetischen System sind all die Mechanismen zu verstehen, die der Erzeugung, der
Bewahrung wie auch der Modifikation der genetischen Variation sowie ihrer Weitergabe an
die Folgegeneration dienen.

Wie im Konzept zum genetischen Monitoring (BLAG-EXPERTENGRUPPE ,,GENETISCHES
MONITORING* (2004) detailliert dargestellt sowie bei KATZEL et al. (2005) mit Blick auf die
forstliche Praxis zudem erldutert, ist es Aufgabe des genetischen Monitorings, den Zustand
des genetischen Systems anhand von Kriterien, Indikatoren und Verifikatoren zu erfassen, so
dass Entwicklungen verfolgt, Einflussfaktoren abgeschatzt, Leitbilder formuliert sowie die
Planung von Malinahmen und eine Erfolgskontrolle ermdglicht werden. Fir die Intaktheit des
genetischen Systems sind somit eindeutige Kriterien als wesentliche Kennzeichen des
genetischen Systems festzulegen, wobei dann Indikatoren deren Zustand hinsichtlich der
Intaktheit wiedergeben und Verifikatoren der Nachpriifbarkeit der getroffenen Feststellungen

uber das genetische System dienen. [vgl. hierzu auch NAMKOONG et al. (1996)].



In der vorliegenden Studie sollen diese Indikatoren auf vier ausgewahlten Monitoringflachen
mit der Baumart Buche (Fagus sylvatica L.) durch die Analyse entsprechender Verifikatoren
untersucht und auf ihre Tauglichkeit fir ein deutschlandweites genetisches Monitoring
gepruft werden.

In Verbindung mit dem vorliegenden Buchen-Projekt wird parallel mit der insektenbestédubten
Baumart Vogelkirsche das Teillos 2: ,,Erfassung der genetischen Struktur der Vogelkirsche
(Prunus avium) als Grundlage fir ein genetisches Monitoring wichtiger Waldbaumarten in
Deutschland* durchgefiihrt, um hinsichtlich eines landesweiten genetischen Monitorings die
Eigenheiten dieser sich im Reproduktionsverhalten zur windbestdubten Buche

unterscheidenden Baumart zu prifen.

1.1 Planung und Ablauf des Projekts

Die Durchfiihrung des vorliegenden Projekts konnte mit dem Eingang der Auftragserteilung
seitens der Bundesanstalt fur Landwirtschaft und Erndhrung (BLE) Bonn vom 10.11.2005
begonnen werden, ein Angebot zur vorgegebenen Leistungsbeschreibung war von der
Bietergemeinschaft am 5.10.2005 an die BLE Bonn gegangen.

Die Planung umfasste einleitend die Einrichtung der im Angebot aufgefiihrten vier
Erhebungsflachen durch Abgrenzung von bestimmten Zonierungsbereichen (,,Kernflache®,
Intensivflache* und ,,Extensivflache*) sowie die Markierung und das Einmessen der Buchen-
Altb&dume und von vier ausgewahlten Naturverjingungskegeln.

Bei den Entwicklungsstadien ,,Altbaum®“ und ,Naturverjungung“ wurde nachfolgend
Ruheknospen-Untersuchungsmaterial ~ fir die  genetischen  Untersuchungen  mittels
biochemisch-genetischer Marker (Isoenzym-Genmarker) und molekulargenetischer Marker
[Mikrosatelliten (SSR), Arbitrary Fragment Length Polymorphism (AFLP)] geworben, fir
das Entwicklungsstadium ,,.Samen“ Bucheckern als Einzelbaum- bzw. als Bestandesabsaat
eingesammelt.

Die phanologischen Untersuchungen zum Blattaustrieb und zur Blute konnten 2006
witterungsbedingt nur auf zwei der vier Flachen vorgenommen werden, im Frihjahr 2007
waren jedoch die Voraussetzungen gegeben, einen vollstandigen Datensatz mit allen vier
Flachen zu erhalten. Eingesammeltes Saatgut des Reifejahres 2006 wurde im Herbst/Winter
2006/2007 auf ihre duBere Beschaffenheit geprdft.



In Zusammenarbeit mit dem Teillos 2 (Vogelkirsche) sowie EDV-Spezialisten des vTI-
Instituts Waldsieversdorf und der FAWF Trippstadt wurde eine Datenbank (MS-Access)
zwecks Dokumentation des ermittelten Datenmaterials erstellt.

Nach Abschluss der aufwéndigen genetischen Laboruntersuchungen im Jahr 2007 wurde
nachfolgend die schwerpunktmélRige Auswertung des umfangreichen Datenmaterials
vorgenommen.

Die bis Oktober 2006 durchgefiihrten Arbeiten sind detailliert im bei der BLE vorliegenden
Zwischenbericht fir den Berichtszeitraum 10.11.2005 bis 10.11.2006 enthalten. Ein
erfolgreicher Testlauf der erstellten MS-Access-Datenbank wurde mit Schreiben von
Dr. Eberhard Miinch (BLE) vom 04.01.2007 bestatigt.

Im Rahmen des vorliegenden Projekts fanden drei Arbeitstreffen (in Freising am
25./26.1.2006, in Kassel-Wilhelmshohe 25.1.2007 und 29.11.2007) mit Besprechungen des
aktuellen Arbeitsstands und Fortfiihrung der anstehenden Arbeiten statt. In einem zusammen
mit der am Teillos 2 Vogelkirsche beteiligten Bietergemeinschaft durchgefiihrten zweitagigen
Workshop am 5./6.3.2008 in GroBhansdorf stand die Auswertung des umfangreichen
Datenmaterials mit den vorhandenen Auswerteprogrammen im Mittelpunkt.

Zudem wurde am 28.2.2008 in Kassel-Wilhelmshdhe ein Arbeitstreffen zur Erstellung einer
einheitlichen Datenbank-Version fur die beiden Teillose 1 Buche und Teillos 2 Vogelkirsche
mit Vertretern der beiden Teillose und den o.a. EDV-Spezialisten sowie DR. E. MUNCH
(BLE) abgehalten.

Einer am 9.7.2007 von der Bietergemeinschaft beantragten Verlangerung der urspriinglichen
Laufzeit des Projekts bis zum 24.11.2007 wurde mit Schreiben vom 26.7.2006 seitens der
BLE zum 10. Mai 2008 zugestimmt.



1.2 Ausgangssituation und technischer Stand

Das Umweltmonitoring umfasst langfristig die Veranderungen des Waldzustandes auf
unterschiedlichen 6kosystemaren Hierarchieebenen. Genetische Untersuchungen waren bisher
in der Umweltbeobachtung nicht vorgesehen. Die Vielfalt der Okosysteme und der Arten hat
ihren Ursprung aber in der innerartlichen, d.h. der genetischen Vielfalt. Durch das Fehlen der
genetischen Komponente im Monitoring blieb die Tatsache unberiicksichtigt, dass aufRerlich
erkennbare Merkmale auch vom Genotyp gepréagt sind und Umweltwirkungen auf Grund
individueller Veranlagungen variieren koénnen. Auf populationsgenetischer Ebene ist die
Anpassungsfahigkeit eines Waldbaumbestandes unmittelbar von der Vielfalt der vorhandenen
Genotypen abhangig. Die genetische Diversitat ist daher ein wichtiges Merkmal fir die
Bewertung des Geféhrdungspotenzials eines Waldbestandes bei sich &ndernden
Umweltbedingungen. Anderungen im genetischen System treten zudem viel frither ein als
Anderungen auf (bergeordneten Monitoring-Ebenen, wie Bestandesstruktur, Vitalitat etc.
Daher spielt das genetische Monitoring eine entscheidende Rolle als Friihwarnsystem fur

Okosystemveranderungen.

Die Erkenntnisse dariiber sind zwar nicht neu, gerieten aber lange Zeit in Vergessenheit und
haben erst mit der Waldschadensforschung und neuerdings angesichts des Klimawandels eine
Renaissance erlebt, so dass auch internationale Konventionen zum Schutz der Biodiversitat
die Notwendigkeit der Sicherung genetischer Ressourcen aufnahmen. Vor diesem
Hintergrund erarbeitete eine ad hoc-Expertengruppe ,,Genetisches Monitoring® im Auftrag
der Bund-L&nder-Arbeitsgruppe (BLAG) ,,Forstliche Genressourcen und Forstsaatgutrecht®
ein ,,Konzept zum genetischen Monitoring fir Waldbaumarten in der Bundesrepublik
Deutschland®. In diesem genetischen Monitoring (GM-) Konzept werden sowohl die
wissenschaftlichen Grundlagen und methodischen Mindestanforderungen als auch Wege zur
praktischen Umsetzung aufgezeigt. Diese Konzeption ist im Internet unter
www.genres/de/fgrdeu/genetisches-monitoring/ zu  finden.  Zusatzliche erléuternde

Darstellungen zum genetischen Monitoring sind bei GREGORIUS & DEGEN (2007), KATZEL et
al. (2005), MAURER (2005a, 2005b) sowie bei MAURER & KATZEL (2007) zu finden.

Die im GM-Konzept aufgefuhrten Vorgaben sollten im vorliegenden Forschungsprojekt
anhand der Baumart Rotbuche (im Folgenden verkirzt als Buche bezeichnet) auf ihre

Praxistauglichkeit und ihre Aussageféhigkeit hin Gberprift werden. Es sollte zeigen, ob das



GM-Konzept mit einem vertretbaren Zeit- und Kostenaufwand umzusetzen ist und welche

Weiterentwicklungen notwendig sind.

Die Durchfuhrung eines genetischen Monitorings mit einer hohen Anzahl von zu
untersuchenden Individuen (z.B. Altbdume, Naturverjingung, Samen) wurde erst moglich
durch die Entwicklung geeigneter ,,Genmarker* zur serienmaRigen Erfassung genetischer
Strukturen von Einzelbdumen und Populationen. Aus der Auspragung der Genmarker lasst

sich direkt auf die zugrunde liegenden Gene schlieRRen.

Man unterscheidet zwischen lIsoenzym-Genmarkern und DNA-Markern. Isoenzyme sind
unterschiedliche Molekularformen eines Enzyms, die elektrophoretisch getrennt und
anschlieRend als spezifische Bandenmuster sichtbar gemacht werden kénnen. Bei den DNA-
Markern werden Léangenunterschiede von bestimmten Abschnitten der DNA oder

unterschiedliche Abfolgen ihrer vier Basen betrachtet.

Fir isoenzymatische Untersuchungen bei Buche liegen bereits standardisierte
Analysemethoden vor, die von Mitgliedern der Expertengruppe ,,Genetische Analysen* der
Bund-L&nder-Arbeitsgruppe ,,Erhaltung forstlicher Genressourcen* erarbeitet wurden.

Im Internet ist flr Buche ein entsprechendes Handbuch eingestellt unter
www.genres.de/fgrdeu/blag/iso-handbuecher/buche-arbeitsanleitung.pdf (KONNERT et al.
2004).

Die Verwendung molekulargenetischer Marker [nukleare Mikrosatelliten (SSR) und AFLPs]
bei der Buche erfolgte nach publizierten und in den beteiligten Labors durchgefiihrten

Verfahren.



2 Material und Methoden

2.1 Flachenauswahl

Die Untersuchungen zum genetischen Monitoring bei der Buche wurden auf den in Tab. 1
aufgefiihrten vier Dauerbeobachtungsflachen durchgefihrt. Entsprechend des Zuschlags zur
Ausschreibung der Bundesanstalt fur Landwirtschaft und Ernahrung (BLE) zu ,Offenes
Verfahren  114-50.10.0030/05-E  ,,Erfassung der genetischen  Struktur  wichtiger
Waldbaumarten“” vom 10.11.2005 liegen die vier Monitoringflachen im nordlichen,
mittleren, dstlichen und stidlichen Bereich von Deutschland. In die Auswahl kamen forstliche
Dauerbeobachtungsflachen, in denen bereits seit langerem andere Monitorings im
Waldbereich durchgefuhrt werden (siehe Tab. 1).

Tab. 1: Ubersicht tiber die vier Monitoringflachen des Vorhabens

Forstliches Herkunftsgebiet Regionen | Bezeichnung der Monitoringflache
1-4 [Flachentyp] (Bundesland)
810 02 Ostsee Kiistenraum 1-Nord | Behlendorf [6kologisch-genetische Dauer-
beobachtungsflache] (Schleswig Holstein)
810 08 Rheinisches und Saar- 2-Mitte | Himbeerberg [Naturwaldreservat]
pféalzer Bergland, montane Stufe (Rheinland-Pfalz)
810 14 Erzgebirge mit Vorland, 3-Ost | Weicholdswald [Naturwaldzelle] (Sachsen)
montane Stufe
810 24 Alpenvorland 4-Siid Freising [Level-11-Dauerbeobachtungsflache]
(Bayern)
2.2 Einrichtung der vier Monitoringflachen

Jede Monitoringflache umfasst einen Gesamtbereich von 4 Hektar. Innerhalb dieses Flachen-
bereichs sind drei Zonierungsbereiche abgegrenzt und erkennbar verpflockt. VVon innen nach
aufen (siehe hierzu die nachfolgende Abb. 1) wurde festgelegt:

ein zentraler Bereich von 50x50 m entsprechend 0,25 ha (,,Kernflache*, weil).

Hierum gelegen ist ein innerer Erweiterungsbereich, so dass sich aus Kernflache plus
diesem Erweiterungsbereich (hellgrau schattiert) die sog. ,Intensivflache* mit
100x100 m entsprechend 1 ha Fl&che ergibt.

Um diese Intensivflache herumgelegt ist ein duRerer Erweiterungsbereich (dunkelgrau
schattiert), so dass sich aus Intensivflache plus diesen Erweiterungsbereich die sog.

»Extensivflache” von 200x200 m entsprechend 4 ha Gesamtflache ergibt.



Innerhalb dieser Teilbereiche sowie auf der Gesamtflaiche wurde die Probenahme an
verschiedenen Entwicklungsstadien der vorhandenen Buchen [Altbdume, Naturverjingung

und Samen (Bucheckern)] mit unterschiedlicher Intensitat vorgenommen (Tab. 2).

Abb. 1:  Schematisches Design der Monitoringflachen mit den Zonierungsbereichen
Kernflache, Intensivflache und Extensivflache

1 ha
(Intensivflache)

0,25 ha
(Kernflache)

S oconmN

2.3 Markierung und Einmessen der Baume und der ausgewahlten
Naturverjingung

Innerhalb der 1 ha grol3en Intensivflache wurden alle B&ume mit BHD von mindestens 15 cm
eingemessen und markiert. In dem um die Intensivflache gelegenen Erweiterungsbereich
wurden nach dem Zufallsprinzip ebenfalls Baume mit einem BHD von mindestens 15 cm
erfasst und markiert. Insgesamt sollten auf der Extensivflache maximal 300 Altbdume beprobt
werden, wobei im &ulleren Erweiterungsbereich mindestens 50 Baume zu bericksichtigen

waren.



Fur die auf den Monitoringflachen vorhandene Naturverjiingung (NV) wurden jeweils vier
Bereiche — platziert entsprechend der ortlich gegebenen Mdglichkeiten in den vier Ecken der

Intensivflache — ausgewahlt und die Mittelpunkte der jeweiligen NV-Kegel eingemessen.

2.4 Stichprobenstrategie und Probenumfang

Auf den vier Monitoringflachen 1-Nord, 2-Mitte, 3-Ost und 4-Sud wurden folgende Entwick-
lungsstadien beprobt: Altbdume, Naturverjingung und Samen (Bucheckern).

An diesen Probekollektiven wurden genetische Untersuchungen und/oder Untersuchungen zur
auleren Beschaffenheit der Samen vorgenommen (vgl. Tab. 2).

Tab.2:  Ubersicht tiber die auf den vier Monitoringflachen in den jeweiligen Zonierungs-
bereichen vorzunehmenden Probenahmen fiir genetische Untersuchungen und zur
Bestimmung der &uf3eren Beschaffenheit von Bucheckern-Saatgut

Entwicklungsstadium Intensivflache inklusive Kernflache Extensivflache

genetische Untersuchungen

Altbdume alle vorhandenen Individuen weitere Individuen
bis max. 300

Naturverjingung (NV) flachenreprésentativ 200 Pflanzen

4 NV-Kegel mit jeweils 50 Individuen

Samen (Bucheckern) einzelbaumweise Einsammlung von Bucheckern von je 20 Altbdumen

auBere Beschaffenheit von Saatgut

Samen (Bucheckern) Saatgut-Mischprobe des Bestandes

2.4.1  Altbdume und Naturverjingung
In der folgenden Tab. 3 ist die genaue Anzahl der beprobten Altbdume und Pflanzen aus der
Naturverjingung enthalten. Diese Anzahl wurde auch in die genetischen Untersuchungen

einbezogen (siehe hierzu 2.5.2).

Tab. 3:  Stichprobenumfang der Altbdume auf den vier Monitoringflachen

Altbdume Naturverjingung

Intensiv- | Erweiterungs- | bestandes- je NV-

Monitoringflache flache bereich reprasen- Kegel

(1 ha) (1-4 ha) tativ

1-Nord Behlendorf 98 131 200 50
2-Mitte Himbeerberg 85 173 199 50
3-Ost Weicholdswald 198 49 200 50
4-Sud Freising 209 93 200 50




2.4.2  Bestandes- und Einzelbaumabsaaten
Von den ausgewéhlten Altbdumen wurden 20 gut fruktifizierende Buchen bestimmt und
hiervon maximal je 50 Samen geerntet. VVon diesen Einsammlungen wurden moglichst

mindestens 20 Samen je Baum der molekulargenetischen Analyse zugefiihrt.

Tab. 4a: Auf der Monitoringflache 1-Nord Behlendorf ausgewéhlte Samenb&ume mit
untersuchter Anzahl Samen (Bucheckern)

Sam g |9 |10 | 11 | 13 | 18 | 19 | 21 | 26 | 32
Anzahl
samen | 21|20 | 21 | 17 | 22 | 21 | 22 | 22 | 20 | 22
UM | 36 | 390 | 46 | 49 | 55 | 69 | 83 | 85 | 87 | 230
Anzahl
Samen | 22| 23 | 21 | 12 | 22 | 23 | 14 | 13 | 21 | 23

Tab. 4b: Auf der Monitoringflache 2-Mitte Himbeerberg ausgewéhlte Samenbdaume mit
untersuchter Anzahl Samen (Bucheckern)

SAUM™ | 4160 | 4161 | 4168 | 4171 | 4190 | 4192 | 4193 | 4200 | 4201 | 4203
Anzahl
samen | 20 | 20 | 20 | 20 | 20 | 20 | 20 | 20 | 20 | 20
Baum-
T 4206 | 4211 | 4224 | 4227 | 4229 | 4230 | 4247 | 4248 | 4249 | 4265
Anzahl
samen | 20 | 20 | 20 | 20 | 20 | 20 | 20 | 20 | 20 | 13

Tab. 4c:  Auf der Monitoringflache 3-Ost Weicholdswald ausgewahlte Samenb&ume mit
untersuchter Anzahl Samen (Bucheckern)

Sam o |9 | aa | 15 | 17 | 20 | 33 | 3 | 4| 4
Anzahl
oot |20 | 20 | 20 | 20 | 20 | 20 | 20 | 20 | 20 | 20
SM 51 | s2 | 62 | 70 | 73 | 78 | 122 | 123 | 176 | 177
Anzahl
oot |20 | 20 | 20 | 20 | 20 | 20 | 20 | 20 | 20 | 20
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Tab. 4d: Auf der Monitoringflache 4-Sid Freising ausgewéhlten Samenbaume mit
untersuchter Anzahl Samen (Bucheckern)

Baum-

N 22 | 44 | 50 | 104 | 132 | 204 | 211 | 223 | 227 | 231
anzahl |l o0 | 20 | 20 | 20 | 20 | 20 | 20 | 20 | 20 | 20
DA | 236 | 247 | 252 | 261 | 265 | 272 | 287 | 300 | 307 | -
anzahl | o0 | 20 | 20 | 20 | 20 | 20 | 20 | 20 | 20 | -

Zusatzlich wurden Uber die gesamte Flache Bucheckern nach dem Zufallsprinzip
eingesammelt. Davon wurde je eine Mischprobe entsprechend der ISTA-Vorgaben fir die
Saatgutprufung (ANONYMUS 2006b) auf ihre duBere Qualitat untersucht. Von einer weiteren
Stichprobe (Tab. 5) erfolgte die Analyse der genetischen Zusammensetzung anhand von

Isoenzym-Genmarkern.

Tab. 5:  Stichprobenumfang der Isoenzymanalysen aus den Bucheckern-Einsammlungen
auf den vier Monitoringflachen

Monitoringflache Anzahl Bucheckern -
bestandesrepréasentativ
1-Nord Behlendorf 126
2-Mitte Himbeerberg 132
3-Ost Weicholdswald 132
4-Sud Freising 218
2.5 Inventuren zu Parametern des genetischen Systems

Zur Charakterisierung des genetischen Systems wurden geméal dem vorgenannten GM-
Konzept phanologische und genetische Merkmale erfasst sowie Erhebungen der

Samenqualitéat durchgefiihrt.

2.5.1  Erhebungen zu phanologischen Merkmalen
Grundlage der Aufnahmen zur Austriebs- und Blihphénologie der Buchen sind die in der
»Anleitung zur Einzelbaumphéanologie der LWF Freising* mit dem Boniturschlussel fir

Buche aufgefiihrten VVorgaben (ANONYMUS 2006a).
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Die phénologische Phase Blattentfaltung wird folgendermalien definiert: das einzelne Blatt
hat seine endgultige Form angenommen, aber noch nicht seine vollstandige Grolie erreicht.
Der Austrieb wird in finf Stufen angesprochen:

e Stufe 1: Austrieb hat noch nicht eingesetzt.
e Stufe 2: Austrieb bis zu 33 %;

e Stufe 3: Austrieb von 34 bis 66 %;

e Stufe 4: Austrieb von 67 bis 99 %;

e Stufe 5: Austrieb ist abgeschlossen.

Die Blihphase wird mit dem Zeitpunkt bestimmt, zu dem die ersten mannlichen Bliten den

Pollen freigeben. Die Erfassung dieser Merkmale erfolgt einmal wochentlich.

2.5.2  Erhebungen zu genetischen Merkmalen

Genetische Untersuchungen wurden mittels Isoenzym-Genmarkern und mit molekular-
genetischen Markern, Mikrosatelliten (SSR) und Arbitrary Fragment Length Polymorphism
(AFLP), durchgefihrt. Wahrend bei den Altbdumen alle Markertypen eingesetzt wurden (vgl.
Tab. 6), erfolgte in der Naturverjungung die Untersuchung ausschlieBlich mit Isoenzym-

Genmarkern.

Tab.6: Ubersicht tiber die mit den jeweiligen Markern genetisch
untersuchten Altbdumen [SSR*): mindestens ein Locus]

Anzahl Altbdume
Monitoringflache genetisch identifiziert mit
gesamt ISO SSR*) AFLP
1-Nord Behlendorf 220 220 98 59
2-Mitte Himbeerberg | 258 258 84 58
3-Ost Weicholdswald | 247 246 197 58
4-Sud Freising 302 298 209 59

Bei den Samen wurden die Einzelbaumabsaaten mit SSRs untersucht, wéahrend die Bestandes-
mischprobe nur mit Isoenzym-Genmarkern (1SO) analysiert wurde. Ausschlaggebend fir die
Wahl der Marker war deren Potential in Kombination mit der Kosteneffizienz bei der
Analyse. So wurden die serienmé&Big verhaltnismaRig gut zu untersuchenden und relativ
kostenguinstigen Isoenzym-Genmarker vorrangig zur Quantifizierung der genetischen

Variabilitat innerhalb der und zwischen den Kollektiven benutzt; wahrend die weitaus
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variableren molekularen SSR-Marker zur Bestimmung von Verwandtschaftsbeziehungen und

des Genflusses eingesetzt wurden.

2.5.2.1 Isoenzym-Genmarker

Im Rahmen des vorliegenden Projekts wurden die in der folgenden Tab. 7 aufgefuhrten
Enzymsysteme mit den angegebenen Isoenzym-Genloci untersucht. Anstelle des urspriinglich
eingeplanten Enzymsystems Leucinaminopeptidase (LAP, EC 3.4.11.1) wurde aufgrund von
analytischen Schwierigkeiten alternativ das Enzymsystem Peroxidase (PER, EC 1.11.1.7)
untersucht.

Diese Untersuchungen dienen vorrangig dem Abschéatzen der genetischen Diversitat sowie
der Abschatzung gerichteter Anderungen der Gen- und Genotypfrequenzen in den

verschiedenen Entwicklungsstadien [Altbaume, Jungwuchs (NV) und Samen].

Tab. 7: Isoenzym-Genmarker — verwendete Enzymsysteme, analysierte Genorte
und Trennsysteme

Enzymsysteme (Abklrzung) Genloci Trennsysteme
E.C. Nummer (vgl. hierzu KONNERT et al. 2004)
Aconitase (ACO) ACO-A Tris-Citrat
EC4.2.1.3 ACO-B
Aspartat-Aminotransferase (AAT) AAT-A Ashton
EC26.1.1 AAT-B
Isocitrat-Dehydrogenase (IDH) IDH-A Tris-Citrat
EC1.1.1.42
Malatdehydrogenase (MDH) MDH-A Tris-Citrat
E.C.1.1.1.37 MDH-B

MDH-C
Menadionreduktase (MNR) MNR-A Ashton
E.C.1.6.99.2
6-Phosphogluconatdehydrogenase 6PGDH-A Tris-Citrat
(6-PGDH) 6-PGDH-B
E.C.1.1.1.44 6-PGDH-C
Phosphoglucose-Isomerase (PGI) PGI-B Ashton
E.C.5.3.1.9
Phosphoglucomutase (PGM) PGM-A Tris-Citrat
E.C.2.75.1
Peroxidase (PER) PER-B Ashton
E.C.1.11.1.7
Shikimat-Dehydrogenase (SDH) SDH-A Tris-Citrat
E.C.1.1.1.25
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2.5.2.2 Molekulargenetische Marker (Mikrosatelliten und AFLPS)

Aus den Einzelbaumabsaaten (Bucheckern) und aus Blattmaterial der Altbdume wurde die
DNA mit Hilfe der CTAB-Methode (DUMOLIN et al. 1995) bzw. mit dem Qiagen-Pflanzen-
Kit extrahiert (Mini plant Kit, Qiagen) und der DNA-Gehalt in ng/ul mittels einem
Photometer (Eppendorf) ermittelt. Die DNA wurde zur Untersuchungen mit den molekularen
Markern SSR und AFLP eingesetzt.

Bei den SSR-Untersuchungen wurden die in der nachstehenden Tab.8 aufgefiihrten
Primerpaare nach TANAKA et al. (1999) und PASTORELLI et al. (2003)] eingesetzt. Das
Primerpaar ssrQrZAG31, urspriinglich fur Quercus robur [KAMPFER et al. (1998)] entwickelt,
wurde flur die Baumart Buche bereits von ScaLri et al. (2004) sowie in eigenen

Untersuchungen in tber 200 verschiedenen Buchen-Individuen verwendet.

Tab. 8: Nukleare Mikrosatelliten — verwendete Primer mit den jeweiligen

Basensequenzen
Primerbezeichnung Basensequenz
FS1-03-F CAC AGC TTG ACA CAT TCC AAC
FS1-03-R TGG TAAAGCACTTTTTCCCACT
FS4-46-F GCAGTCCTCCACCATTACTA
FS4-46-R TAC AAC AGC AGG CAT TCC AT
FCM-5F = mfc5*F ACT GGG ACA AAA AAA CAA AA
FCM-5R = mfc5*R GAA GGA CCA AGG CAC ATA AA
FS1-25F GAC CCATACCTCTCAGCTTC
FS1-25R AGA GAT CAT TGA AAC CAA AC
FS1-15F TCA AAC CCAGTAAATTTCTCA
FS1-15R GCC TCA ATG AAC TCA AAAAC
FS3-04F AGA TGC ACC ACT TCAAATTC
FS3-04R TCT CCT CAG CAACAT ACCTC
mfc7F AAA ATA CAC TGC CCC CAA AA
mfc7R CAGGTTTTG GTT TCT TAC AC
ssrQrZAG31F CTT AGT TTG GTT GGG AAG AT
ssrQrZAG31R GCA ACC AAACAAATG AAAT

Die mit diesen Primern erfassten Mikrosatelliten-Orte zeichnen sich durch das Auftreten von
teilweise mehr als 20 verschiedenen Allelen je Genort aus und sind somit fir die Kl&rung von
Elternschaftsverhaltnissen besonders gut geeignet. Allerdings ist fur das Primerpaar FS4-46

vereinzelt das Auftreten von Nullallelen beobachtet worden.

14



Die nuklearen Mikrosatelliten wurden entweder einzeln oder in einem so genannten

Multiplexing-Verfahren kombiniert analysiert.

AFLP-Primer dienten der Abschatzung der genetischen Variation in den Bestdnden. Die

folgenden Primer-Enzym-Kombinationen wurden eingesetzt:

1. nach GAILING, O. & V. WUHLISCH, G. (2004): Restriktionsenzyme: EcoRI und Msel
Primer-Kombination fur die praselektive Amplifikation: E01/M03 (Nomenklatur nach
Keygene, siehe hierzu http://wheat.pw.usda.gov/ggpages/keygene AFLPs.html) sowie
Primer-Kombinationen fir die selektive Amplifikation: E38/M64, E37/M68;

2. nach ScALFI et al. (2004): Primer-Kombination fir die praselektive Amplifikation:
E01/MO02 sowie Primer-Kombinationen fir die selektive Amplifikation: E34/M48,
E32/M62, E33/M47, E35/M62.
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2.5.3  Analyse der genetischen Daten

Die nachstehende Tab.9 gibt eine Ubersicht U(ber die mit den entsprechenden

Auswerteprogrammen ermittelten Parameter zur Ermittlung der genetischen Variation und

Differenzierung. Details zu den Malien der genetischen Variation sowie der genetischen

Differenzierung sind bei HATTEMER et al. (1993) und bei FINKELDEY et al. (2002) aufgefihrt.

Tab. 9: Ubersicht iber die mit den angegebenen Auswerteprogrammen vorgenomme-
nen Berechnungen der Parameter von genetischer Variation und Differenzie-
rung, der Ermittlung von rdumlichen genetischen Strukturen, des Paarungs-
systems und der Pollenverteilung sowie von Vaterschaftsanalysen

Parameter

Name des Programm

Autoren

Genetische Variation:

- Allelhdufigkeiten

- Anzahl Allele

- Allelic Richness A

- effektive Anzahl von Allelen A

- beobachtete (Ho) und erwartete (He)
Heterozygotie

- Fixierungsindex F

- hypothetisch gametische Multilocus-
Diversitat Vgam

GDA_NT - Genetic Data
Analysis & Numerical Tests

GSED - Genetic Structures from
Electrophoretic Data

DEGEN (2008)

GILLET (2008)

Genetische Differenzierung:

- Genetischer Abstand D
(GREGORIUS 1978)

- Genetische Differenzierung D;
(GREGORIUS 1988)

Fixierungsindex F

GDA_NT

DEGEN (2008)

Permutations-Signifikanztests

GDA_NT

DEGEN (2008)

UPGMA-Dendrogamm [nach SNEATH &
SOKAL (1973)]

GDA_NT

DEGEN (2008)

R&umliche genetische Struktur
(Moran-I und Distogramme mit
genetischen Abstand Do)

SGS - Spatial Genetic Software

DEGEN (2001)

Paarungssystem
Tm, ts, (tm-ts), cor p

MLTR - Multilocus Mating
System Program, version 2.3

RITLAND (2002)

Pollenverteilungsfunktionen

PolDisp — Software to estimate
pollen dispersal

ROBLEDO-ARNUN-
clo et al. (2007)

Vaterschaftsanalysen =>
Pollenverteilung, Selbstungen, effektive
Populationsgrofiie

CERVUS - Parentage Analysis

KALINOWSKI et al.
(2007)

Signifikanzberechungen mittels Permu-
tationstests (1.000 Permutationen)]

GDA_NT

DEGEN (2008)

Die wesentlichen Berechnungsformeln sind im Anhang unter 7.1 aufgefuhrt.
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2.5.4 Erhebungen zur duRBeren Beschaffenheit von Saatgut
Stichproben aus dem auf den vier Monitoringflachen eingesammelten Buchen-Saatgut wurden
mittels Saatgutprifung auf die &uRere Beschaffenheit Gberprift. Die Saatgutpriifung erfolgte
dabei gemé&R den ISTA-Vorschriften (International Seed Testing Association) (ANONYMUS
2006b).
Fur die Saatgutprifung wurde mittels Probenteiler aus der Gesamtpartie einer jeden
Monitoringflachen-Probe jeweils 500 g Saatgut gewonnen. Folgende Merkmale des Saatgutes
wurden dabei untersucht:

e Feuchte- und Reinheitsgehalt

e Tausendkornmasse

e Hohlkornanteil

e Keimprozent

e Lebensfahigkeit (Tetrazoliumtest)
An den 500 g Saatgut wurde eine Reinheitsuntersuchung durchgefuhrt. Anschlielend
wurden von der Fraktion der reinen Samen 8 x 100 Samen abgez&hlt und mit der
Analysenwaage auf zwei Dezimalstellen genau gewogen, um die Tausendkornmasse
(TKM) zu ermitteln. Unmittelbar nach dem Abwiegen wurde mit dem Material die
Bestimmung der Feuchte durchgefihrt.
Zur Ermittlung der Lebensfahigkeit wurde zudem an 4 x 100 Samen ein Tetrazoliumtest
durchgefiihrt. Dabei wurden die angeschnitten Bucheckern 24 Stunden mit einer standardi-

sierten Tetrazoliumflussigkeit durchtrankt und danach die Farbung beurteilt.
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3 Ergebnisse
3.1 Ausfuhrliche Darstellung der wichtigsten Ergebnisse

3.1.1  Ergebnisse der Flachenaufnahmen

In den Abb.2a bis Abb.2d ist die Verteilung der Altbdume auf den einzelnen
Monitoringflachen dargestellt.

Die Verteilung der stichprobenhaft beprobten Bdume ist wichtig im Hinblick auf die
Reprasentativitat und somit fur die richtige Einschatzung der genetischen Strukturen einer
Population sowie fiir die Interpretation des Genflusses. Sie sollte moglichst homogen tber
den Bestand sein.

Der Unterschied zwischen Vollaufnahme in der Kernzone und stichprobenhafter Beprobung
in der Erweiterungsflache ist fir die zwei Flachen 3-Ost und 4-Siid deutlich zu erkennen. Bei
den Flachen 1-Nord und 2-Mitte stehen in der Kernzone deutlich weniger Buchen. In der
Flache 2-Mitte wurden im Februar 1990 zahlreiche Buchen durch den Sturm Vivien &
Wiebke geworfen, so dass der Bestand stark aufgelichtet wurde. Ausgewahlt wurde dieser
Bestand dennoch als Monitoringflache, weil er als Naturwaldreservat alternativ auch fir
andere Langzeitbeobachtungen im Rahmen der Naturwaldreservatsforschung dient. In der
Flache 1-Nord handelt es sich um einen Mischbestand mit groen Anteilen von Eiche und

Hainbuche.
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Verteilung der beprobten Altbuchen
in Flache 1-Nord
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Verteilung der beprobten Altbuchen
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3.1.2 Ergebnisse der genetischen Untersuchungen

Wie bereits einleitend erwahnt, wurden die genetischen Marker je nach Fragestellung
eingesetzt. In den Fallen, in denen unterschiedliche Markertypen zum Einsatz kamen, wurden
vergleichende Darstellungen der Ergebnisse vorgenommen.

Durch die Anwendung unterschiedlicher Auswertungsprogramme — bedingt durch ein
unterschiedliches Datenformat - bei den einzelnen Markertypen sind nicht alle Parameter bei
jedem Markertyp vertreten. Bei dem Vergleich der unterschiedlichen Entwicklungsstadien mit

demselben Markertyp wurden dieselben Parameter berechnet.

Von den 16 untersuchten Isoenzym-Genloci zeigten finf (PGI-B, AAT-A, ACO-A, MDH-A
und SKDH-A) nur geringe Variation oder waren in einigen Kollektiven monomorph. Der
Genort AAT-A war vor allem bei den Proben der Flache 3-Ost Weicholdswald nur sehr
schwach ausgeprégt. Der Vergleichbarkeit halber wurde er daher auch bei den anderen
Flachen nicht in die Berechnung der Parameter einbezogen. Alle anderen Genloci zeigten
einen ausgepragten Majorpolymorphismus mit zwei haufigen und bis zu drei seltenen Allelen.
Fir die genetische Bewertung des Altbestandes wurden die auf allen drei Zonierungs-
bereichen (d.h. der 4 ha-Gesamtflache) ausgewahlten B&ume verwendet.

Von den Mikrosatelliten wurden bei der Berechnung der genetischen Parameter nur sechs der
acht untersuchten Orte berlcksichtigt, namlich FCM5, mfc7, FS1-03, FS1-15, FS1-25 sowie
FS3-04. Fir den Locus ssrQrZAG31 wurde in allen analysierten Proben keine Variation
nachgewiesen. Der Locus FS4-46 zeigte sehr hohe F-Werte an, die vermutlich auf das
Vorhandensein von Nullallelen zuriickzufiihren sind, was die anschlieBende Interpretation
erschwert. Um die Ergebnisse nicht zu verfélschen, wurde auf seine Auswertung verzichtet.
Drei weitere Mikrosatelliten—Orte zeigen ebenfalls leicht erhthte positive F-Werte (vgl.
hierzu Tab. 11 weiter hinten), was das Vorhandensein von Nullallelen vermuten l&sst. Diese
Vermutung muss allerdings erst durch Abstammungsanalysen belegt werden. Diese Loci

wurden trotzdem in die Analyse miteinbezogen.

3.1.2.1 Genetische Variation innerhalb der Altbestande der vier Monitoringflachen
In Tab. 10 sind die Werte fiir die genetischen Parameter A [Gesamtanzahl der Allele Uber alle

Genorte (allelic richness)], Ae [mittlere Diversitat (effektive Anzahl Allele)] und Vgam
[hypothetische gametische Multilocus-Diversitat] sowie Heterozygotie [Ho (beobachtete

Heterozygotie) und He (unter Hardy-Weinberg-Bedingungen erwartete Heterozygotie)] fur die
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vier Monitoringflachen und fur die drei verschiedenen verwendeten genetischen Markertypen

dargestellt.

Tab. 10: Genetische Variation innerhalb der Altbestande der vier Monitoringflachen,
bestimmt mit den drei verschiedenen Markertypen; dargestellt sind die
Parameter Allelic richness (A), Anzahl effektiver Allele (Ac), hypothetisch
gametische Diversitdt (Vgam) sowie die beobachtete und die erwartete
Heterozygotie (Ho bzw. He).

I1SO SSR AFLP

F|8.Che A Ae Vgam HO A Ae Vgam HO A Ae
H, H,
(%0) (%)

1-Nord | 34,6 | 1,31 | 1041 | 234 | 616 | 4,7 |4.4195| 574 | 1281 | 1,40
23,4 71,5

2-Mitte | 363 | 133 | 1456 | 238 | 646 | 45 |1.509,0| 50,7 | 1247 | 1,39
23,5 63,8

3-Ost 363|131 | 1135 | 237 | 716 | 4,2 [2.276,7| 513 |126,7| 1,38
23,5 67,8

4-S0d | 353 | 1,34 | 160,7 | 251 | 714 | 44 |25441| 514 1269 | 1,38
25,2 68,1

Unabhangig vom verwendeten Markertyp unterscheiden sich die vier Monitoringflachen nur
wenig in der Gesamtanzahl der Allele. GroRer sind die Unterschiede in der Diversitat, wobei
hier zwischen den Markertypen keine Konsistenz in der Rangfolge zu beobachten ist.
Wahrend z.B. an Isoenzym-Genorten die Diversitat der Flache 1-Nord am geringsten ist, ist
sie bei Berucksichtigung der molekulargenetischen Marker (SSR und AFLP) in dieser Flache
am hochsten. Umgekehrt hat die Flache 2-Mitte eine vergleichsweise hohe Diversitat bei
Verwendung der Isoenzyme, mit SSR- und AFLP-Markern zeigt sie hingegen die geringsten
Werte. Macht man eine gemeinsame Auswertung aller Marker, so kann man von einer hohen

Variation innerhalb aller Flachen sprechen.

Im Vergleich mit anderen Buchenpopulationen aus Mitteleuropa liegen die Werte der
Heterozygotie im mittleren Bereich. Auffallend sind die sehr geringen Unterschiede zwischen
beobachteter und erwarteter Heterozygotie bei Verwendung von Isoenzym-Genmarkern. Dies

weist darauf hin, dass in allen Monitoringflachen keine Inzuchteffekte vorliegen.
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Dagegen sind die Werte der erwarteten Heterozygotie (He) gegeniber den beobachteten
Werten (Ho) bei Verwendung der SSRs deutlich hoher. Dies zeigt einmal mehr, dass an
einigen SSR-Loci das Vorhandensein von Nullallelen anzunehmen ist, die allerdings nicht
identifiziert werden konnen. Dadurch werden teilweise heterozygote Individuen als
homozygote beurteilt, was den hohen Homozygoteniberschuss erklart. Ein Vergleich der
F-Werte, berechnet mit sechs SSR-Loci gegen drei SSR-Loci, die keine Nullallel-Tendenzen
zeigen, bekraftigt diese Vermutungen (vgl. Tab. 11). Berlicksichtig man namlich nur die
Genorte ohne putative Nullallele, so néhern sich die Werte Null. Dies heil3t, dass sich der
Anteil beobachteter Heterozygoten nur unwesentlich von dem Anteil der erwarteten
Heterozygoten unterscheidet, ein Ergebnis &hnlich dem mit Isoenzym-Genmarkern

erhaltenen.

Tab. 11:  Ubersicht iber die gemittelten F-Werte in den vier Monitoringflachen,
berechnet anhand von Isoenzym- und SSR-Daten, letztere mit den 6 Loci
FCMD5, mfc7, FS1-03, FS1-15, FS1-25 sowie FS3-04 bzw. reduziert auf die
3 Loci mfc7, FS1-15, FS3-04

Elache Isoenzyme SSR
15 Loci 6 Loci 3 Loci
1-Nord -0,008 0,173 0,043
2-Mitte 0,054 0,201 0,028
3-Ost 0,004 0,229 0,123
4-Sud 0,063 0,230 0,080

Die Allelhaufigkeiten in den vier Altbestanden sind im Anhang unter 7.2 aufgefihrt. Am
Genort PGM-A ist die Genvariante A, in der Buchenpopulation der Flache 3-Ost mit 49,8%
auffallig hoher als in den drei anderen Populationen (32,1 % [in 2-Mitte] — 36,7 % [in
1-Nord]). Dies deckt sich mit den Befunden aus einer deutschlandweiten Untersuchung zur
genetischen Variation der Buche, bei der dieser Genort regionale Unterschiede mit hdheren
Werten des Allels A; in Bestanden aus dem Osten und Siidosten aufwies (KONNERT et al.
2000).

Die genetische Differenzierung zwischen den Altbestanden der vier Monitoringflachen ist

vergleichsweise hoch. Dies zeigt sich zum einen in den ermittelten genetischen

Abstandswerten (vgl. Tab. 12), die bei den Isoenzymen zwischen 2,7 % und 6,2 % liegen. Im
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Vergleich mit anderen Buchenbestdanden aus Deutschland ist dies im oberen Bereich.
Interessanterweise ist nur zwischen den geographisch weit entfernten Flachen 1-Nord- und 4-
Sud der Abstand mit 2,7 % vergleichsweise gering. Die deutliche Differenzierung der Flache
3-Ost, die bereits bei der Struktur am Genort PGM-A erwéhnt wurde, ist auch bei den
Abstandswerten zu erkennen. Demgegeniiber zeigen die DNA-Marker eine deutliche
Differenzierung der Flache 2-Mitte von den Flachen 1-Nord und 3-Ost (26,2 % bzw. 27,7 %).

Dies ist auch in dem in Abb. 3 dargestellten Dendrogramm ersichtlich.

Tab. 12:  Genetische Abstande D nach GREGORIUS (1974), ermittelt zwischen den
Altbuchen der vier Monitoringflachen anhand der Isoenzym-, SSR- und
AFLP-Daten;

Signifikanzen aus Permutationstests: * p> 0,9, **p>0,95, ***p>0,99

Flache Genetischer Abstand D in %

ISO SSR AFLP
1-Nord - 2-Mitte 3,2 *** 26,2 *** 8,5 ***
1-Nord — 3-Ost 4,2 *** 21,6 *** 6,8 ***
1-Nord - 4-Sid 2,1 ** 20,8 *** 7,0 ***
2-Mitte -3-Ost 6,2 *** 27,7 *** 6,6 ***
2-Mitte — 4-Sud 3,1** 20,0 *** 6,1 ***
3-Ost — 4-Sid 5,4 *** 19,4 *** 5,9 ***

Diese Ergebnisse belegen, dass es sich bei den vier Monitoringflachen bei insgesamt hoher
Variation innerhalb der Bestdnde um unterschiedliche Genpools handelt. Deshalb ist es

notwendig, bei langfristigen genetischen Beobachtungen im Rahmen eines genetischen
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Monitorings entsprechend geeignete Flachen in unterschiedlichen Regionen innerhalb des
Verbreitungsgebietes einzubeziehen.

Gleichzeitig zeigen diese Ergebnisse, vor allem am Beispiel der Flache 3-Ost, dass die
Flachen den lokalen Genpool représentieren. Die deutlichen Unterschiede der Flache 2-Mitte
sind moglicherweise durch die Zufallsverluste aufgrund der spezifischen Sturmwurf-

Ereignisse im Jahr 1990 zu erkléaren
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Abb. 3: UPGMA-Dendrogramm, erstellt aus SSR-Daten anhand der genetischen
Abstande zwischen den vier Buchenpopulationen

3.1.2.2 Vergleich unterschiedlicher Beprobungskollektive in der Naturverjingung

Fur einen Vergleich der verschiedenen Probenkollektive aus der Naturverjiingung der
einzelnen Monitoringflachen sind in Tab. 13 die Werte fiir die genetischen Parameter A
[Gesamtanzahl der Allele (allelic richness)], Ae [mittlere Diversitét (effektive Anzahl Allele)]
und vgam [hypothetische gametische Multilocus-Diversitat] sowie Heterozygotie [Ho
(beobachtete Heterozygotie) und He. (unter Hardy-Weinberg-Bedingungen erwartete
Heterozygotie)] fiir die vier Monitoringflachen dargestellt.

Dabei werden die vier Verjiungungskegel je Flache untereinander verglichen sowie diese
jeweils der flachenreprasentativen Naturverjiingung (Beprobung stichprobenhaft homogen
uber die Gesamtflache verteilt) gegenubergestellt. Fur diese statistischen Berechnungen

wurden die genetischen Daten an 15 Isoenzym-Genorten beriicksichtigt.
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Tab. 13:  Genetische Variation innerhalb der Probenkollektive Naturverjingungskegel
und flachenrepréasentative Naturverjiungung (NV-flrepr.) in den vier Monito-
ringflachen; dargestellt sind die Parameter Allelic richness (A), Anzahl effek-
tiver Allele (A¢), hypothetisch gametische Diversitéat (Vgam) sowie die
beobachtete und die erwartete Heterozygotie (Ho bzw. He).

Flache |Probenkollektiv A Ac Vgam Ho He
1-Nord |NV-flrepr. 351 1,31 109,8 23,8 23,8
NV-Kegel 1 31,3 1,25 48,2 18,5 18,5
NV-Kegel 2 31,7 1,33 140,9 24,5 24,5
NV-Kegel 3 32,3 1,31 123,3 24,1 23,6
NV-Kegel 4 33,4 1,29 96,6 24,1 22,7
2-Mitte | NV-flrepr. 36,2 1,31 109,5 23,5 23,5
NV-Kegel 1 33,8 1,29 93,8 24,0 22,7
NV-Kegel 2 30,3 1,29 99,6 24,2 22,5
NV-Kegel 3 32,2 1,30 124,6 24,4 22,8
NV-Kegel 4 33,2 1,30 105,3 24,1 22,8
3-Ost NV-flrepr. 36,2 1,29 90,7 21,9 22,3
NV-Kegel 1 33,8 1,24 57,4 20,9 19,4
NV-Kegel 2 30,3 1,32 158,4 25,8 24,4
NV-Kegel 3 32,2 1,27 71,8 23,8 21,1
NV-Kegel 4 33,2 1,26 65,9 21,3 20,1
4-Sud NV-flrepr. 34,7 1,34 174,2 25,8 25,5
NV-Kegel 1 315 1,33 154,0 27,9 25,0
NV-Kegel 2 31,4 1,27 74,7 22,2 21,3
NV-Kegel 3 331 1,30 94,5 25,8 22,9
NV-Kegel 4 29,4 1,24 46,7 20,0 19,4

Es lasst sich erkennen, dass die Gesamtanzahl der Allele jeweils im flachenreprasentativen
NV-Probenkollektiv am hochsten ist. Auffallend sind zudem die recht unterschiedlichen
Werte der hypothetisch gametischen Diversitat und der Heterozygotie in den einzelnen NV-
Kegeln. Dies ist besonders bei den Flachen 1-Nord, 3-Ost und 4-Sid zu erkennen. Daraus
lasst sich ableiten, dass die einzelnen kleinrdumigen NV-Kegel die Bestandesverjiingung
nicht exakt repréasentieren, sondern vielmehr eine Klumpung bestimmter genetischer
Strukturen zeigen. Das Vorhandensein von Familienstrukturen, was vielfach auch in anderen
genetischen Untersuchungen an Buchenbestdnden bereits nachgewiesen wurde (z.B.

DouNAvI 2000, TROBER & BRANDES 2004, JuMP & PENUELAS, 2007), kann somit anhand der

vorliegenden Ergebnisse bestatigt werden.
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Auch die vergleichsweise hohen genetischen Abstdnde zwischen den einzelnen NV-Kegeln

sowie zwischen NV-Kegeln und der flachenreprasentativen Naturverjingung unterlegen

zudem diese Ergebnisse (vgl. Tab. 14).

Tab. 14: Genetische Abstande D nach GREGORIUS (1974), ermittelt in den vier Monito-
ringflachen zwischen den jeweiligen vier Naturverjingungskegeln (und der
flachenreprasentativen Naturverjingung (NV-flrepr.); berechnet anhand der
Isoenzym-Daten; Angaben in %;

Signifikanzen aus Permutationstests* p> 0,9, **p>0,95, ***p>0,99

Nat Genetischer Abstand
srgl;\éﬁg(j?gﬁ?\?s Monitoringflache
1-Nord 2-Mitte 3-Ost 4-Sud
NV-Kegel 1 — NV-flrepr. 5,1 *** 6,0 *** 11,0 *** 5,3 *¥**
NV-Kegel 2 -NV-flrepr. 4,6 *** 5,9 *** 8,6 *** 8,7 ***
NV-Kegel 3 -NV-flrepr. 4,4 *** 6,0 *** 5,8 *** 7,1 ***
NV-Kegel 4 -NV-flrepr. 5,0 *** 4,6 *** 7,0 *** 6,5 ***
NV-Kegel 1 - NV-Kegel 2 5,2 *** 6,6 *** 10,5 *** 11,5 ***
NV-Kegel 1 - NV-Kegel 3 7,5 *** 6,1 *** 8,5 *** 9,4 ***
NV-Kegel 1 - NV-Kegel 4 6,7 *** 7,9 *** 11,4 *** 9,1 ***
NV-Kegel 2 - NV-Kegel 3 6,0 *** 6,7 *** 8,2 *** 11,7 ***
NV-Kegel 2 - NV-Kegel 4 6,4 *** 6,7 *** 9,5 *** 9,5 ***
NV-Kegel 3 - NV-Kegel 4 2,9 *** 7,4 *** 6,9 *** 6,3 ***

Diese kleinrdumigen Unterschiede in den verschiedenen Kegeln lassen sich auf Unterschiede
in dem Vorkommen von Allelen bzw. in den Allelhdufigkeiten zurlckfuhren. In Abb. 4 sind
beispielhaft Allelhdufigkeiten an je einem Genort fur die vier Flachen grafisch dargestellt.
Deutliche Unterschiede in den Hé&ufigkeiten einzelner Varianten zeigen sich dabei in den
verschiedenen Naturverjingungskollektiven. Die Verjlingung, die ber den Bestand verteilt
gewonnen wurde, l&sst dagegen in allen vier dargestellten Beispielen eine Nivellierung der
Héufigkeiten aus den Kegeln erkennen. In der gleichméf3ig verteilten Stichprobe werden
somit die kleinrdumigen Unterschiede ausgeglichen.

Die Weitergabe genetischer Information in Buchenbestdnden verl&uft somit nicht raumlich
homogen, sondern oftmals kleinrdumig geklumpt (vgl. hierzu auch Kap. 3.1.2.4 zu rdumlich
genetischen Strukturen). Dieses Ergebnis muss beim Stichprobendesign berticksichtigt

werden, um einen Bestand mdglichst reprasentativ darstellen zu kdnnen.
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Abb. 4:  Allelhaufigkeiten ausgewdahlter Isoenzym-Genorte, ermittelt in den vier
Monitoringflachen fur die Beprobungskollektive der Naturverjingung;
von links nach rechts: NV-Kegel K1-K4 und flachenreprasentative NV: flrepr.
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Fur eine Beprobung im Rahmen von Untersuchungen zum genetischen Monitoring lasst sich
aus diesen Ergebnissen ableiten, dass eine kleinrdumige Beprobung innerhalb von nur
wenigen Probekreisen nicht verwendbar ist. Hinsichtlich des Probendesigns von
Monitoringflachen muss darauf geachtet werden, dass die Beprobung mdéglichst homogen

Uber den gesamten Buchenbestand erfolgt.

3.1.2.3 Vergleich der verschiedenen Entwicklungsstadien innerhalb der Bestéande

Um die Weitergabe genetischer Information in den untersuchten Buchenbestdnden genauer zu
erfassen, wurden in allen vier Monitoringflachen die genetischen Strukturen in den drei
unterschiedlichen Entwicklungsstadien ,Altbdume’, ,Naturverjungung’” und ,Samen’
miteinander verglichen. Hierfiir sind in Tab. 15 die genetischen Parameter A [Gesamtanzahl
der Allele (allelic richness)], A. [mittlere Diversitat (effektive Anzahl Allele)] und vgam
[hypothetische gametische Multilocus-Diversitat] sowie Heterozygotie [Ho (beobachtete

Heterozygotie) und H. (unter Hardy-Weinberg-Bedingungen erwartete Heterozygotie)] dieser
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drei Kollektive vergleichend dargestellt. Fur diese statistischen Berechnungen wurden die
genetischen Daten an 15 Isoenzym-Genorten berlcksichtigt.

Fir das Probenkollektiv der Naturverjingung wurden hierbei alle beprobten Jungbuchen
beriicksichtigt, d.h. sowohl die in den vier Kegeln beprobte Naturverjungung als auch die
flachenreprasentative Naturverjungung, damit sich die Naturverjungung eines jeden Bestands

maoglichst reprasentativ widerspiegelt (vgl. Kap 3.1.2.2).

Es l&sst sich erkennen, dass sich die Anzahl der Allele in den Stadien Naturverjlingung und
Samen gegentiber den Altbestdnden leicht verringert hat. Die hypothetisch gametische
Diversitat ist dagegen im Kollektiv der Samen in drei der vier Flachen groRer und zeigt nur in
der Flache 1-Nord einen kleineren Wert gegenlber Altbestand und Naturverjiingung.
Weiterhin sind sich die Diversitats- (Ae) und Heterozygotie-Werte uber die drei Stadien in
allen vier Flachen sehr &hnlich. Auf drei von vier Flachen ist die Anzahl der Allele in den
Samen jeweils am geringsten. Dies erklart sich im Wesentlichen dadurch, dass zum
Unterschied von der Naturverjingung mit den Samen nur die genetische Variation aus einem

Samenjahr enthalten ist.

Generell weisen die paarweise ermittelten genetischen Abstéande zwischen den verschiedenen
Altersstadien mit max. 5% keine groRBen Differenzen auf (vgl. Tab. 16). Der genetische
Abstand zwischen Altbdumen und Naturverjiingung ist dabei in allen vier Fldchen mit bis zu
2,7 % jeweils am kleinsten, der Abstand zwischen Naturverjingung und Samen jeweils am
groRten. Diese Beobachtung lasst sich vermutlich damit erklaren, dass die Samen, wie bereits
oben erwéhnt, nur die Information eines Samenjahres beinhalten, wahrend in der

Naturverjiingung mehrere Samenjahre enthalten sind.
Zudem haben sich die Samen noch nicht im Bestand etabliert, wéahrend bei der

Naturverjiingung Selektionseffekte beim Anwuchs und bei der Etablierung des Jungwuchses

maoglicherweise eine Rolle spielen.
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Tab. 15:  Genetische Variation zwischen Buchen unterschiedlicher Entwicklungs-
stadien (Altbdume, Naturverjingung gesamt, Samen) jeweils in den vier
Monitoringflachen; dargestellt sind die Parameter Allelic richness (A),
Anzahl effektiver Allele (Ac), hypothetisch gametische Diversitat (Vgam)
sowie die beobachtete und die erwartete Heterozygotie (Ho bzw. He).

Flache | Kollektiv A Ac Vgam Ho He
1-Nord | Altbdume 37,6 1,31 104,1 | 234 23,4
Naturverjingung 351 1,31 107,5 23,3 23,7
Samen 32,7 1,29 60,4 21,0 22,4
2-Mitte | Altbdume 39,5 1,33 | 1456 | 238 24,8
Naturverjingung 36,3 1,31 114,8 23,9 23,6
Samen 33,2 1,32 142,7 23,1 24,3
3-Ost Altbdume 38,0 131 | 1135 | 238 23,6
Naturverjingung 36,2 1,30 114,0 22,4 23,1
Samen 33,2 1,35 134,7 24,9 25,7
4-Sud Altbdume 39,6 1,34 | 160,7 | 25,1 25,3
Naturverjlingung 34,7 1,33 | 139,6 | 24,9 24,6
Samen 36,8 1,35 | 189,6 | 245 26,1

Zusammenfassend kann aber festgehalten werden, dass der Vergleich von verschiedenen
Entwicklungsstadien innerhalb der Buchenbestdnde kaum Unterschiede in den genetischen
Strukturen zeigt. Es kann somit aus diesen Ergebnissen gefolgert werden, dass die Weitergabe

von genetischer Information in den vier Monitoringflachen ungestort verlauft.

Um das AusmaB der zeitlichen Differenzierung der genetischen Variation innerhalb der vier
Buchenbestédnde zu beschreiben, wurde auch die Subpopulationsdifferenzierung berechnet.
Das Ergebnis ist in Tab. 17 eingetragen. Dabei gibt das MalR D; an, wie stark sich jedes
Kollektiv von seinem Komplement, das sind die restlichen Kollektive zusammengenommen,
unterscheidet. Demgegentber ist ot ein Mal} fur die Gesamtdifferenzierung innerhalb des

Bestandes.

Die Werte sprechen bei allen vier Bestdnden nur fiir eine geringe zeitliche genetische
Differenzierung. Die Gesamtdifferenzierung ist am geringsten auf der Flache 4-Std mit einem

ot-Wert von 2,3 %, was heil’t, dass sich hier die einzelnen Stadien im Mittel nur in 2,3 % ihrer
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genetischen Ausstattung unterscheiden, und am hochsten auf der Flache 3-Ost mit einem ot-
Wert von 3,6 %. Im Vergleich zu anderen Untersuchungen ist aber auch dieser Wert noch als

gering einzustufen.

Tab. 16: Genetische Abstande D nach GREGORIUS (1974), ermittelt in den vier Monito-
ringflachen zwischen den jeweiligen drei Entwicklungsstadien; berechnet an-
hand der Isoenzym-Daten; Angaben in %;

Signifikanzen aus Permutationstests: * p> 0,9, **p>0,95, ***p>0,99

Flache paarweiser Vergleich zwischen gi‘;;g:nh;r
1-Nord Altbestand - Naturverjiingung 2,7 ***
Altbestand - Samen 3,3 *¥**
Naturverjiingung - Samen 4,6 ***
2-Mitte Altbestand - Naturverjiingung 2,2 ***
Altbestand - Samen 3,5 ***
Naturverjiingung - Samen 3,6 ***

3-Ost Altbestand - Naturverjiingung 25*

(323% éé_TE_;)A Altbestand - Samen 4,2 ***
Naturverjiingung - Samen 5,0 ***
4-Sud Altbestand - Naturverjiingung 1,9 ***
Altbestand - Samen 2,4 ***
Naturverjiingung - Samen 2,9 ***

Tab. 17:  Genetische Differenzierung D; zwischen den verschiedenen Entwicklungs-
stadien der vier Monitoringflachen und Gesamtdifferenzierung ot

) . Dj (%) in den Monitoringflachen
Entwicklungsstadium
1-Nord 2-Mitte 3-Ost 4-Sud
Altbestand 2,0 2,5 2,9 1,6
Naturverjiingung 2,9 2,8 3,9 2,5
Samen 3,6 2,9 4,1 2,6
Gesamtdifferenzierung 6t 2,8 2,7 3,6 2,3
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Auf allen vier Flachen ist der Altbestand am wenigsten differenziert, d.h. die in ihm
enthaltene genetische Information ist fir die Gesamtheit der drei Kollektive am
représentativsten. Am stérksten differenziert ist auf allen Flachen die Samengeneration, was
sich auch mit den Ergebnissen des genetischen Abstands deckt. Die Urséchlichkeit dieses
Ergebnisses wurde bereits diskutiert. Auf den Flachen 2-Mitte und 4-Sid ist der Unterschied
zur Naturverjiungung aber nur sehr gering.

Insgesamt sprechen diese Ergebnisse fur einen effizienten Genfluss, der die Weitergabe der
genetischen Information uber die Zeit sichert, ohne dass wesentliche Selektionseffekte an den

untersuchten Genorten auftreten.

3.1.2.4 R&aumlich genetische Strukturen

Zur Beschreibung der raumlichen Verteilung der genetischen Variation innerhalb der
Monitoringflachen wurden rdumliche Autokorrelationsanalysen mit dem Programm ,,SGS —
Spatial Genetic Software” (DEGEN et al. 2001) durchgefiihrt. Als MaRe fir die statistische
Korrelation einzelner Genmarker bzw. der Multilocus-Genotypen wurden der genetische
Abstand nach GREGORIUS (1978) und der MORAN’s Index verwendet.

Gerechnet wurde jeweils in Distanzklassen von 10 m mit 500 Permutationen und dem
Konfidenzintervall 95%. Signifikante rdumliche Autokorrelationen nach Distanzklassen [(+)
signifikant positive Korrelation, (-) signifikant negative Korrelation] sind aus den Tab. 18 bis
Tab. 21 ersichtlich. Signifikant positive Korrelationskoeffizienten, d.h. geringe genetische
Abstdnde bzw. hohe Werte des MORAN's Index, weisen vor allem in den unteren
Distanzklassen auf eine Aggregation bestimmter Genotypen eines Genortes oder &hnlicher
Multilocus-Genotypen hin. Sie koénnen damit als Hinweis auf die Ausprdgung von
Familienstrukturen von Bedeutung sein.

Die Auswertung wurde flr alle vier Bestande in zwei bzw. drei Etappen durchgefiihrt, da die
verschiedenen Gruppen von Genmarkern an unterschiedlich groRen Stichproben analysiert

wurden.

Etappe 1: Untersuchung der raumlichen Autokorrelationen an 16 (bzw. 15) Isoenzym-
Genorten aller untersuchter Altbdume (Intensivflache und Erweiterungsbereich)

MDH-A wurde nicht einzeln berechnet, da hier in keinem der Bestdnde Variation
nachgewiesen wurde und bei 6-PGDH-B besteht die Gefahr, dass eine Allelvariante nicht
immer erkannt wurde; AAT-A fehlt in der Flache 3-Ost.
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Tab. 18: Signifikante Korrelationskoeffizienten anhand MORAN’s Index fur die unter-
suchten Isoenzym-Genorte: (+) signifikant positive Korrelation; (-) signifikant
negative Korrelation; ns - nicht signifikant

Flache 1-Nord 2-Mitte 3-Ost 4-Sud

Individuenzahl 217 248 244 290

alle 16 Loci ns (+)0-50 m ns

15 Loci ns (+)0-40 m (+) 0-40m ns

(ohne AAT) (-) 60, 100 und

170 m+

AAT-A ns (+) 0-30m ns

AAT-B (-) 130-150 m ns (+) 40-50 m ns

ACO-A ns ns ns (+) 10-40 m

(-) 90-120 m

ACO-B (+) 0-20 m ns (+) 20-30 m ns

(-)130m
IDH-A (-) ca. 170-180m| (+) 0-10 und (+) 0-20, 70 m (+) 120 m
30-40 m

MDH-B ns ns ns ns

MDH-C ns ns. ns ns

MNR-A ns ns (+) 10-20 m (+) 50, 150 m

6-PGDH-A (+) ca. 20-30 m ns (+) 0-40m ns

6-PGDH-C (+) ca.30-50 m (+) 120 m (+) 0-50, ns
(-) 150 m 130 m
(-) 60-90 m
PER-B ns (+)70m ns ns
(-)80m
PGM-A (+) 100 m (+) 0-15, (+) 10-30, (+) 110 m
180-200 m 150 m
(-) 100 m (-) 180-200m
PGI-B ns (+) 30-40m ns keine Variation
SKDH-A keine Variation | (+) 0-20, 90m (+) 0-20 ns
(-) 50m
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Tab. 19:

Korrelationskoeffizienten anhand des genetischen Abstands nach GREGORIUS

(1978) fur die untersuchten Isoenzym-Genorte: (+) signifikant positive
Korrelation; (-) signifikant negative Korrelation; ns — nicht signifikant

Flache 1-Nord 2-Mitte 3-Ost 4-Siud
Individuenzahl 217 248 244 290
alle 16 Loci ns ns
15 Loci (ohne ns ns
AAT)
AAT-A ns ns
AAT-B (-) 130-150m ns (+) 140m

(-)0-20 m
ACO-A ns ns
ACO-B ns (-) 140 m, (-) 130-160 m, ns

190 m 180-210 m
IDH-A ns (-) 50-60 m (+) 70 m (+) 120 m
(-)80m
MDH-B (-) 120-130 m (-) 150 m und ns ns
170-190 m
MDH-C ns ns ns ns
MNR-A ns ns ns ns
6-PGDH-A (+)40m, 80 m ns (-) 80-100 m ns
(-) 170 m,
190 m
6-PGDH-C ns (+) 110 m ns ns
(-) 150 m
PER-B (-) 70-90 m ns ns ns
PGM-A ns (+) 50 m (+) 10-30 m ns
(-) 120 m+

PGI-B ns ns ns keine Variation
SKDH-A keine Variation (-) 20-70 m ns ()20 m

Etappe 2: Raumliche Autokorrelationen Gber die Isoenzym- und SSR-Genorte (nur

Intensivflache)

Von den sechs Mikrosatelliten-Orten zeigen drei Loci Nullallelen-Tendenzen (vgl. Kap.

3.1.2). Aufgrund des groRen zu erwartenden Fehlers in der Ansprache der Genotypen erschien

es nicht sinnvoll, diese Loci in die raumliche Autokorrelationsanalyse einzubeziehen, da sie
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die Ergebnisse wesentlich verfalschen kénnten. Deshalb wurden nur die Mikrosatelliten-Orte
ohne Nullallele beriicksichtigt (FCM5, mfc7 und FS3-04).

Die Anzahl der untersuchten Individuen der Kollektive ist bei den Mikrosatelliten-Genorten
deutlich geringer, bei den Flachen 3-Ost und 4-Siid unterscheidet diese sich noch einmal
zwischen den Loci FCM5 und mfc7 einerseits und FS3-04 andererseits. Die rdumliche
Verteilung der Multilocus-Genotypen musste daher fur die jeweils grofite gemeinsame

Stichprobe mehrmals betrachtet werden.

Tab. 20: Korrelationskoeffizienten anhand MoORAN’s Index tber alle Loci und fur die
untersuchten Mikrosatelliten-Marker: (+) signifikant positive Korrelation;
(-) signifikant negative Korrelation; ns — nicht signifikant

Flache 1-Nord 2-Mitte 3-Ost 4-Sud
Individuenzahl 79 81 146 148
alle 19 Loci (+) 0-20 m (+) 0-30 m (+) 0-30 m (+) 0-10m
(-) 60-80 m (-) 60-90 m (-) 70-90 m+ (-) 50 m
FCM5 (+) 0-20 m ns
mfc7 (+) 20 m (+) 0-20 m
(-)30m
FS3-04 (+) 50-60 m (+) 0-20 m (+) 0-40 m (+) 0-10 m
(-) 90 m+ (-) 70-90 m (-) 50 m
Individuenzahl 194 200
18 Loci (+) 0-30 m ns
(ohne FS3-04) (-) 60-90 m
FCM5 (+) 0-30m ns
()90 m
mfc7 ns (+) 10-30 m

Insgesamt wird fr alle Flachen deutlich, dass die raumlichen Autokorrelationen relativ gering
sind. Die Bewertung ist anhand des genetischen Abstandes strenger als anhand MORAN’S
Index. In den meisten Féllen jedoch, bei denen die genetischen Abstande signifikante positive
Korrelationen in den unteren Distanzklassen aufweisen, treten diese auch bei MORAN’s Index

auf.
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Tab. 21: Korrelationskoeffizienten anhand des genetischen Abstands nach GREGORIUS
(1978) Uber alle Loci und fur die untersuchten Mikrosatelliten-Marker: (+)
signifikant positive Korrelation; (-) signifikant negative Korrelation; ns —
nicht signifikant

Flache 1-Nord 2-Mitte 3-Ost 4-Sud
Individuenzahl 79 81 146 148
alle 19 Loci ns (+) 0-20 m (+) 0-30 m (+) 90 m+
(-) 80-90 m+ (-) 40-50 m
FCM5 (+) 0-10 m ns
mfc7 ns (-)30m
FS3-04 (+) 50m (+) 10 m ns (+) 10 m
(-) 90 m+
Individuenzahl 194 200
18 Loci (+) 0-30 m ns
(ohne FS3-04)
FCM5 (+)0-30m ns
(-) 80-90 m
mfc7 ns ()50 m

Bei der Betrachtung der Isoenzym-Genorte wird deutlich, dass an den Genorten AAT-A,
MDH-C, MNR-A, PGI-B, 6-PGDH-C und PER-B anhand der genetischen Abstande keine
oder fast keine Abweichungen von der zufalligen Verteilung der Genotypen gefunden
wurden. Signifikant positive Korrelationen in den unteren Distanzklassen sind nur in
Einzelfallen nachweisbar. Die Korrelationskoeffizienten fir die Multilocus-Genotypen Uber
alle Isoenzym-Genorte zeigen signifikant positive Werte anhand der genetischen Absténde in
den Distanzklassen 0-20m bzw. 0-40m und anhand des MORAN’S Index in den
Distanzklassen 0-50 m bzw. 0-40 m fur die beiden Naturwaldreservate bzw. -zellen (Flache
2-Mitte bzw. Flache 3-Ost), aber keine signifikanten Ergebnisse fir die Flachen 1-Nord und
4-Sud.

Wenn die drei Mikrosatelliten-Orte einbezogen werden, ergibt sich bei Betrachtung der
genetischen Abstédnde ein dhnliches Bild sowohl fur die einzelnen Loci als auch fur die
Multilocus-Genotypen. Signifikant positive Korrelationen sind hier in den Distanzklassen
0-20 m in der Flache 2-Mitte und 0-30 m in der Fl&che 3-Ost zu erkennen. In den beiden
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anderen Flachen treten fur die Multilocus-Genotypen keine signifikanten Korrelationen auf.
Fur MoRrRAN’s Index fallen zwei Ergebnisse besonders auf: Zum einen weist der Locus FS3-04
zumindest an drei der vier Flachen (2-Mitte, 3-Ost, 4-Suid) signifikante Werte in den unteren
Distanzklassen auf und scheint sich relativ stark auf die Multilocus-Ergebnisse auszuwirken.
Zum anderen zeigt die Flache 3-Ost, wie sich schon bei den Isoenzym-Daten andeutete, auch

hier an zwei Loci signifikante Korrelationen in den Klassen bis 40 Meter.

Bei der Betrachtung der einzelnen Bestande zeigt sich, dass die Flachen 1-Nord und 4-Sid
sehr geringe rdumliche Autokorrelationen aufweisen und hier kaum Familienstrukturen
sichtbar werden. Im Unterschied dazu weisen die Flachen 2-Mitte und vor allem 3-Ost an
wesentlich mehr Genorten positive rdaumliche Autokorrelationen in den unteren
Distanzklassen auf, die sich in den Ergebnissen der Multilocus-Genotypen sowohl fur die
verschiedenen Stichproben und Marker-Gruppen, als auch fiir die beiden Malle genetischer
Abstand und MORAN’s Index widerspiegeln. Die deutlichsten Hinweise auf

Familienstrukturen ergeben sich dabei fiir die Flache 3-Ost.

Fur einige Isoenzym-Genorte sind in keinem Bestand rdumliche Autokorrelationen
nachgewiesen worden, an den anderen meistens relativ geringe und fir die Bestdnde sehr
unterschiedliche. Fir die SSR-Loci FCM5 und mfc7 schwanken die Ergebnisse zwischen den

Flachen ebenfalls sehr.

Die vorliegenden Ergebnisse bestétigen Literaturangaben, wonach bei Fagus sylvatica auf der
Basis sowohl von Isoenzym- (z.B. DouNAvI 2000) als auch von Mikrosatelliten-Daten (z.B.
IssLEiB 2006, Jump & PENUELAS 2007) signifikante rdumliche Autokorrelationen in
unterschiedlichen Entfernungen bis zu maximal 40 m nachgewiesen wurden. Auf der
Grundlage von AFLP-Daten wurden dagegen signifikante raumlich-genetische Strukturen bis

zu 110 m gefunden (JumpP & PENUELAS 2007).
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3.1.2.5 Paarungssystem und Pollenausbreitung

Die Grundlage der Analyse zum Paarungssystem und zur Pollenausbreitung (aus
Vaterschaftsanalysen) in den vier Monitoringflachen bildeten genetische Untersuchungen mit
DNA-Markern an Einzelbaumabsaaten und den jeweiligen Mutterbdumen an sechs nuklearen
Mikrosatelliten-Loci. Dabei wurden in jeder Flache jeweils um 20 Bucheckern von 20
Mutterbdumen (Ausnahme Flache 4-Sud mit 19 Baumen) gewonnen [Details zur Anzahl der

Samenbaume (Familien), siehe vorne in Kapitel 2.4.1, Tab. 4a bis Tab. 4b].

Bei der Gewinnung des einzelbaumweise gesammelten Samenmaterials kamen
unterschiedliche Methoden zum Einsatz. In den Flachen 3-Ost und 4-Siid wurden die
Bucheckern direkt vom Baum selbst gewonnen. In der Flache 1-Nord wurden die Bucheckern
eines ausgewdéhlten Samenbaums mittels Netzen plus Schittelung eingesammelt. In der
Flache 2-Mitte sind die Bucheckern unter den ausgewdéhlten Mutterbdumen unmittelbar am
Stammfu im Umkreis von maximal 1m eingesammelt worden. Diese verschiedenen
Beerntungsverfahren hatten einen Einfluss auf die Eignung der genetischen Daten fir die

Analyse des Paarungssystems und fiir die Vaterschaftsanalysen.

Anhand der genetischen Ergebnisse konnten in der Flache 2-Mitte weniger als 20 % der
Samen dem entsprechenden Mutterbaum zugeordnet werden. Diese Menge wurde als zu
gering empfunden, um damit zuverldssige Analysen zum Paarungssystem und zu den
Vaterschaftsanalysen durchfiihren zu konnen. Daher wurde die Flache 2-Mitte in dieser
Analyse nicht bericksichtigt. Aus diesen Befunden ldsst sich allerdings ableiten, dass
Bucheckern unter einem Baum im Bestand zu einem Grofteil nicht unmittelbar von diesem
Baum abstammen mdassen. Es ist demzufolge eine Verbreitung der Bucheckern meist tiber den

Kronenbereich des Mutterbaumes hinaus zu rechnen.

Paarungssystem

Die Ergebnisse der Untersuchungen zum Paarungssystem wurden mit der Software MLTR
(RITLAND 2002) berechnet und sind in Tab. 22 dargestellt. Hinsichtlich der Selbstungsrate
(2,3 % bis 4,7 %) bzw. der effektiven Selbstungsrate von 0-0,3 % und hinsichtlich der
Verwandtenpaarung mit 14,3 % bis 15,6 % zeigen die drei Monitoringflachen &hnliche
Strukturen. Der Fremdbefruchtungsanteil ist in allen Bestdnden als relativ hoch einzustufen
(mit 95,3 % bis 97,3 %), der Anteil an VVollgeschwistern ist mit 8,4 % in der Flache 4-Sid am
hdchsten (0% in der Flache 1-Nord).

38



Auffallend ist die unterschiedliche Anzahl von effektiven Pollenspendern (Vatern) in den drei
Buchenbesténden, die sich zwischen 12 (in der Flache 4-Sid) und 63 (in der Flache 1-Nord)
bewegt. Diese Werte lassen sich mit der Grofle und dem ,lIsolationsgrad’ des jeweiligen
Bestandes erkléren. Bei dem Bestand 4-Siid handelt es sich beispielsweise um einen von
anderen Baumarten abgegrenzten Buchenbestand, wogegen sich in der Flache 3-Ost das mit

Buchen bestockte Waldgebiet tiber die Monitoringflache hinaus wesentlich weiter erstreckt.

Tab. 22: Ergebnisse zum Paarungssystem ftr die Flachen 1-Nord, 3-Ost und 4-Siid,
in Klammern angegeben sind die Standardabweichungen (SD)

1-Nord

3-Ost

4-Sud

tm — multilocus (SD)
Fremdbefruchtungsrate

0,953 (0,032)

0,977 (0,008)

0,973 (0,01)

t; - einzellocus (SD)

0,809 (0,025)

0,834 (0,020)

0,818 (0,018)

Differenz t,-t;

Vatern

Verwandtschaft zwischen Mittern und

0,144 (0,023)

0,143 (0,016)

0,156 (0,016)

Korrelation von t

Fremdbefruchtungsrate unter Mdittern

0,264 (0,254)

0,069 (0,043)

0,001 (0,007)

Korrelation von p - multilocus
Vollgeschwisteranteil

-0,016 (0,013)

0,039 (0,007)

0,084 (0,015)

Korrelation von p - einzellocus

0,030 (0,031)

-0,025 (0.030)

-0,044 (0.014)

Differenz rps - rpm
Verwandtschaft der Vater

0,046 (0,030)

-0.064 (0.029)

-0,127 (0.018)

Korrelation von t zwischen Loci r 0,066 (0,091) 0.069 (0.043) 0.001 (0.007)
Selbstungsrate 4,7% 2,3% 2,7%
Effektive Selbstungsrate 0,3% 0,15% ~ 0%
Anteil Verwandtenpaarung 14,4% 14,3% 15,6%
Anteil an Vollgeschwistern 0% 39% 8,4 %
Anzahl effektiver Pollenspender 63 26 12
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Vaterschaftsanalysen und Pollenverbreitung

Die Vaterschaftsanalysen wurden mit der Software CERVUS (KaALiNowskI et al. (2007)
berechnet.

Anhand der Vaterschaftsanalysen wurde jeweils der hdchst wahrscheinliche Vater einer
Buchecker gewahlt und daraus die Distanz zwischen Mutter und Vater berechnet, die die
Pollenverbreitungsdistanz bzw. den Genfluss durch Pollen darstellt. Die Ergebnisse hierzu
finden sich in Tab. 23.

Tab. 23: Angaben zur Pollenausbreitung (in Meter) errechnet anhand der Distanzen
zwischen Mutter und Vater (nach Vaterschaftsanalysen) fur die Buchen-
bestdnde der Flachen 1-Nord, 3-Ost und 4-Sud

Monitoringflache
1-Nord 3-Ost 4-Sid
Distanzen Mutter — Vater [m]
Min 0 0 5
Max 112 133 121
Arithmetischer Mittel 46 37 63
Median 42 34 48

Die mittlere Pollenverbreitung schwankt in den drei Bestanden zwischen 37 m und 63 m beim
arithmetischen Mittel bzw. zwischen 34 m und 48 m, wenn der Median betrachtet wird. Die
maximal beobachtete Pollenausbreitung liegt zwischen 112 m in der Flache 1-Nord) und
133 m in der Flache 3-Ost. Auch hier zeigen alle drei Monitoringflachen relativ ahnlich
Werte.

Bei den Ergebnissen zur Pollenausbreitung, die aus Elternschaftsanalysen berechnet werden,
handelt es sich um direkte Angaben. Mit der Software PolDisp (ROBLEDO-ARNUNCIO et al.
2007) l&asst sich dagegen die durchschnittliche Pollenausbreitung anhand statistischer
Berechnungen abschatzen.

Der erste Schritt dieser Berechnung ergab fir die Flachen 4-Sid und 3-Ost eine signifikante
Korrelation (4-Sud * und 3-Ost ***) zwischen Verwandtschaftsgrad (bezogen auf die
Pollenwolke) und raumlicher Entfernung — berechnet mit dem Rangkorrelations-Test.
Aufgrund der vorhandenen Korrelationen konnte im zweiten Schritt die Pollenausbreitung fur

die beiden Flachen ermittelt werden. Fir die Flache 1-Nord wurde die Analyse mit PolDisp
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nur bis zum ersten Schritt durchgefiihrt, da es keine signifikante Korrelation zwischen
Verwandtschaftsgrad und raumlicher Entfernung gab.

Die erhaltenen Werte zur Pollenausbreitung aus der PolDisp-Analyse fielen fur die
untersuchten Bestdnde 3-Ost und 4-Std (mit durchschnittlich 4,7 m bzw. 2,5 m) deutlich

geringer als bei den direkten Berechnungen Uber die Vaterschaftsanalysen.

Zusammenfassend kann festgehalten werden, dass diese Ergebnisse auf ein weitgehend
intaktes Paarungssystem in den untersuchten Buchenbestanden und damit auf ein hohes
Weitergabepotenzial der genetischen Information an die Nachfolgegeneration schlieRen
lassen. Diese Beobachtung deckt sich mit den Schlussfolgerungen aus dem Vergleich
verschiedener Entwicklungsstadien (vgl. Kap. 3.1.2.3).

Paarungssystem und Genfluss sind wichtige Faktoren, die die genetische Vielfalt einer Art
und die rdumliche Struktur dieser Vielfalt bestimmen. Deswegen sollen solche Analysen im

Rahmen von Monitoring-Untersuchungen regelmaiig durchgefthrt werden.

3.1.3 Blattaustriebs- und Blihphéanologie

3.1.3.1 Bonitur der Blattentfaltung

Die phanologischen Beobachtungen konzentrierten sich im Wesentlichen auf den
Blattaustrieb an vorher festgelegten Individuen, deren Nummern in den folgenden Abb. 5a bis
Abb. 7 in den Legenden rechts aufgefiihrt sind. Durch den zeitgleichen Verlauf des
Blattaustriebs ergeben sich jedoch bei der graphischen Darstellung Uberlagerungen, sodass
nur ein Teil der individuellen Verlaufskurven erkennbar ist. Die Boniturnoten zur
Beschreibung der phanologischen Phase Blattentfaltung sind unter 2.5.1 definiert.

Im Fruhjahr 2006 wurde der Austrieb nur auf den Flachen 3-Ost und 4-Sud erfasst (Abb. 5a
und Abb. 5b).

41



—e—194
Blattentfaltung 2006 - Flache Ost

—a— 193

196

— %68
5 —e—27
/ —+—26

4 —28
i 35

3 /[ /. | 78

79
2 | 82
36
38

j?) Abb. 5a: Verlauf der
(] T T T T T T
o o o o o o o o o o o o & |—ss Blattentfaltung 2006 auf
QP:‘]’QO &q?o QP‘Q’QO QP‘Q’QO &190 QP‘Q’OO Q?{190 4190 (0090 @'190 6'190 (0090 (9(90 55 der Monitoringflache
R N P S R N N ° || | 3-0st
Blattentfaltung 2006 - Flache Sid
6
54 = —e—19
—=— 23
4 4 35
39
3 —x— 52
—— 62
2 = —+—102
—111
t® ® 181 | Abb.5b: Verlauf der
ol Blattentfaltung 2006 auf
S P HEFEEEPHPEE der Monitoringflache
R A I R S R R LR 4-sud
SRS A N U N NG

Der Zeitraum des Austriebes war auf beiden Flachen vergleichbar, auf der Flache 4-Sid
begann die Blattentfaltung nur bei wenigen Baumen etwas eher. Die Gesamtdauer betrug auf
der Flache 4-Sid 20 Tage und auf der Flache 3-Ost nur 14 Tage, wobei das Ende der
Blattentfaltung zwischen den einzelnen Bdumen kaum Unterschiede aufwies. Der

Austriebsverlauf zeigte hingegen Variation zwischen den Individuen eines Bestandes.
Im Fruhjahr 2007 wurde der Austrieb auf allen vier Flachen bonitiert (Abb. 6a bis Abb. 6d).

Dabei fiel auf, dass der Austrieb im Vergleich zu 2006 zeitlich wesentlich eher begann und

starker zwischen den Baumen eines Vorkommens differierte.
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Die langste Gesamtdauer wurde auf der Flache 1-Nord mit (ber einem Monat registriert,
wobei sich der Austrieb je Individuum zwischen zwei und vier Wochen erstreckte. Der
Beginn der Blattentfaltung lasst sich auf zwei Termine (05.04.2007 und 19.04.2007)
festlegen, durch die unterschiedliche individuelle Dauer sind fir den Abschluss des

Austriebes keine Gruppen mehr zu erkennen.

Auf der Flache 2-Mitte betrug die Gesamtdauer zwei Wochen, bei einigen Baumen vergingen
aber zwischen Beginn und Ende der Blattentfaltung nur 7 Tage. Da der Austriebsbeginn hier
nur um drei Tage differiert, lassen sich hier keine Gruppen erkennen.

Auf der Fl&che 3-Ost stellt sich der Austrieb 2007, auch im Unterschied zu 2006, etwas
anders dar. Hier differenzieren die untersuchten Baume in zwei Gruppen: die ,,Frihtreiber*
hatten bei der ersten Ansprache am 18.04.2007 die phanologische Phase ,,Blattaustrieb* schon
fast oder sogar vollstandig erreicht, wahrend die Spéttreibenden erst nach diesem Datum
damit begannen. Die Gesamtdauer konnte somit fur diese Flache im Jahr 2007 nicht ermittelt

werden.

Auf der Flache 4-Siid erstreckte sich der Blattaustrieb wie im Jahr 2006 uber drei Wochen,
wobei der Beginn etwa eine Woche friiher lag. Auffallig ist bei dieser Flache, dass in beiden
Jahren das Ende der Blattentfaltung auf je einen Termin festgelegt werden kann und damit nur
geringe Variation zwischen den Individuen festgestellt wurde. Wahrend sich allerdings der
Beginn des Austriebs 2006 um bis zu zwei Wochen unterschied und einige Baume dann
innerhalb einer Woche ausgetrieben waren, differierte der Beginn 2007 nur um maximal eine
Woche, und der Austrieb dauerte bei allen Baumen mindestens zwei Wochen. Die Ursache
fir diesen scheinbaren Unterschied im Verlauf der Blattentfaltung zu den drei anderen
Flachen kann zum Teil darin liegen, dass auf dieser Monitoringflache nur neun Buchen
bonitiert wurden, auf den anderen drei Flachen hingegen jeweils 20 Baume. Andererseits
kann auch nicht ausgeschlossen werden, dass womdglich kleinrdumige Klimabesonderheiten

in Studdeutschland dafiir verantwortlich sind.
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Abb. 6a: Verlauf der Blattentfaltung 2007
auf der Monitoringflache 1-Nord

Abb.

6b:

Verlauf der Blattentfaltung 2007
auf der Monitoringflache 2-Mitte
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Abb. 6¢: Verlauf der Blattentfaltung 2007
auf der Monitoringflache 3-Ost

Im Frihjahr 2008 begann der Austrieb nach einem sehr milden Winter auf der Flache 3-Ost
wieder relativ spat und zog sich tber etwa 20 Tage. Dabei war wieder jeweils eine Gruppe

von frih- und spéttreibenden Baumen zu beobachten. Die Zuordnung der Individuen zu den

Abb. 6d:

Verlauf der Blattentfaltung 2007
auf der Monitoringflache 4-Sid

Gruppen deckt sich jedoch nur teilweise mit dem Vorjahr.
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Abb. 7:  Verlauf der Blattentfaltung 2008 auf der Monitoringflache 3-Ost

Schlussfolgerungen

Die Bonitur mit einem einzigen Termin wdchentlich reicht aus, um die Dauer sowie Beginn
und Ende des Austriebs einzuschatzen. Zur Beobachtung von Unterschieden im
Austriebsverlauf wéren hdufigere Bonituren nétig. Um generelle Aussagen zum
Austriebsverhalten zwischen den Flachen sowie zwischen den Jahren auf einer Flache treffen
zu konnen, muss die Erfassung phanologischer Daten tiber mehrere Jahre durchgefuhrt und
zusammen mit flachenbezogenen Klimadaten sowie den Angaben zur Hohenlage,

Hangneigung und —exposition ausgewertet werden.

3.1.3.2 Bluhbonitur

Da es sich bei den Monitoringflichen um relativ hohe Altbestdnde handelt, stellt die
praktizierte Einschatzung ,,Bllte vorhanden® bzw. ,,Blite nicht vorhanden® nur eine sehr vage
Aussage dar. Zum Zeitpunkt der Bllte ist der Blattaustrieb besonders im unteren
Kronenbereich soweit vorangeschritten, dass die Oberkrone meist nur noch teilweise
einsehbar ist. Die Erfahrung bei der Einzelbaumbeerntung der Samen hat gezeigt, dass zum
Teil auch von B&umen, bei denen keine Bluten beobachtet wurden, Saatgut gewonnen wurde.
Auf eine Auswertung der Bluheinschdtzung wurde daher verzichtet. Allerdings fiel in die
Projektlaufzeit keine Spreng- oder Vollmast, so dass diese Aussagen nur fir Jahre mit

fehlender Mast gelten kénnen.
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3.1.4 Beschaffenheit des Saatgutes

Die nachstehende Tab. 24 gibt eine Ubersicht tiber die nach ISTA-Vorschriften durchgefiihrte
Saatgutuntersuchung fir die Baumart Buche zur Prufung der dufleren Beschaffenheit der in
den vier Monitoringflachen im Herbst 2006 eingesammelten Bucheckern des Erntejahres
2006.

Wahrend sich der Feuchtegehalt bei den Flachen 2-Mitte, 3-Ost und 4-Siid im Bereich von
10 % bis knapp 20 % bewegt, ist dieser in der Flache 1-Nord mit 30,5 % wesentlich hoher.
Die Reinheit der Saatgutproben weist darauf hin, dass nur ,,unschédliche Verunreinigungen*
wie geringste Mengen an Bléattern, Erde oder Holzstlickchen in den Einsammlungen enthalten
waren. Die Tausendkornmasse bezogen auf 20 % Feuchte liegt im Bereich zwischen 200-
300 g. Bei der Lebensfahigkeit der Bucheckernproben wurde mittels TTC-Test festgestellt,
dass diese fur die Flachen 1-Nord, 3-Ost und 4-Siid 75 % bis 80 % betragt, wohingegen dieser
Wert fur die Flache 2-Mitte mit nur 59 % am niedrigsten ist. Trotz dieser Feststellung rangiert
die Anzahl der lebensfahigen Samen je kg reines Saatgut in der Flache 2-Mitte noch vor der
Flache 1-Nord. Urséchlich ist das deutlich kleinere TKM bei diesen Samen, was natiirlich zu
einer Erhohung der Anzahl Samen pro kg fihrt. Den hochsten Wert nimmt die Flache 3-Ost

vor der Flache 4-Sid ein.

Tab. 24: Saatgutuntersuchung: Prifung der aufReren Beschaffenheit

Monitoringflache 1-Nord 2-Mitte 3-Ost 4-Sud
Daten zur Saatgutprufung
Eingangsdatum Saatgutprobe 8.2.2007 15.2.2007 28.11.2006 23.10.2006
Eingangsgewicht [g] 400 444 4 500,0 2.544
Feuchtegehalt FG [%] 30,5 19,5 10,0 11,2
Reinheit [%] 100 99,2 98,7 99,8
TKM bez. auf 20 % Feuchte [g] 2713 219,26 206,24 291,85
Lebensfahigkeit (TTC-Test) [%] 75 59 75 80
Anzahl lebensfahiger Samen je kg 1.813 2.658 3.576 3.018
reines Saatgut [Stiick]
Saatgutlabor VTI-Institut | sachsenforst | Sachsenforst | ASP Teisen-
L/\cl)ﬂdmevers- Pirna Pira dorf
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Letztlich sind diese fiir das Bucheckern-Saatgut divergierenden Werte Ausdruck der
regionalen Unterschiede der Buchenbestédnde in den ausgewahlten Monitoringflachen, dies
hinsichtlich ihrer jeweiligen genetischen Strukturierung in Verbindung mit den jeweils dort
vorzufindenden Umweltbedingungen, die das Bluh- und Fruktifizierungsverhalten der Baume
im Laufe eines Reifungsjahres nachhaltig kontrollieren.

Diese werte sind aber nur eine Momentaufnahme fiir das Beprobungsjahr und kénnen nur als
Ausgangspunkt von dringend notwendigen Zeitreihen zu Fruktifikation und Samenqualitat
gesehen werden. Es gibt namlich noch wissenschaftlich unbestétigte Beobachtungen aus der
Praxis, dass sich die Fruktifikationsintensitat und die Qualitdt der Samen mit zunehmendem
Klimawandel verschlechtern wirden. Ein langfristiges genetisches Monitoring kann auch

dazu eine Antwort geben.

3.1.5 Ergebnisse der Simulationsstudien
Die Daten des Bestandes Ost wurden flir Simulationsstudien mit dem Modell ,,Eco-Gene*
genutzt (DEGEN et al. 1996b). Das Modell beriicksichtigt wichtige genetische, demo-
graphische und 6kologische Prozesse zu:

e Paarungssystem

e Pollen- und Samenverbreitung

e Mortalitat

e Wachstum

e Bluhphénologie

e Selektion

e Fertilitaten

Ferner kann mit dem Modell die Auswirkung forstlicher MalRnahmen (Holzeinschlag,
Saatguternte) auf die genetische Zusammensetzung untersucht werden (DEGEN et al. 20064;
SEBBENN et al. 2008). Eine genaue Beschreibung des Modells findet sich bei DEGEN et al.
(2006b).
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3.1.5.1 Validierung des Modells

Zur Initialisierung der Simulationen wurden raumliche Position, Durchmesser und der
Multilocus-Genotyp an 16 Genorten (3 Mikrosatelliten-Genorte, 13 Isoenzym-Genorte) aller
Altbdume der 1 ha grof3en Intensivflache der Monitoringflache 3-Ost Weicholdswald genutzt.
Die experimentellen Beobachtungen zur Durchmesserverteilung, Selbstungsanteile und zur

Pollenverbreitung gingen als Parameter in die Simulationen ein (Abb. 8).
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Abb. 8: Die Daten der reproduktionsfahigen Buchen der Flache 3-Ost und Werte zur
Durchmesserverteilung, Bluhphanologie sowie Pollen- und Samenverbreitung
gingen in Simulationsstudien mit dem Modell Eco-Gene ein.

Die ersten Simulationen dienten der Uberpriifung der Genauigkeit der Vorhersagen des
Modells. Hierzu wurde die tatsachlich beobachtete genetische Zusammensetzung des Saatguts
mit der simulierten genetischen Zusammensetzung verglichen. Von Interesse fur den
Vergleich sind

(a) der genetische Abstand D zwischen Altbdumen und Saatgut,

(b) der Fixierungsindex F des Saatguts und

(c) die effektive Anzahl Allele im Saatgut (Ae).
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Die Simulationen wurden 1.000mal wiederholt, um die stochastische Variation der Ergebnisse
zu bericksichtigen (Tab. 25).

Fur die MaBe D und F befand sich der beobachtete Wert innerhalb der Spannbreite der
simulierten Werte, er lag jeweils nahe am Mittelwert der Simulationen. Das Modell lieferte
hier zuverlédssige Ergebnisse und war fur die weiteren Simulationsstudien mit dem Datensatz
geeignet. Die simulierten Werte fur die Diversitdt im Saatgut (A.) waren geringer als die
tatsdchlich beobachteten. Dies deutet auf einen signifikanten Genfluss durch Polleneintrag

von aufRerhalb der Intensivflache hin.

Tab. 25: Vergleich der beobachteten und simulierten genetischen Abstdnde (D) zwischen
Altbdumen und Saatgut, der effektiven Anzahl Allele (A,) und des Fixierungsindex F
im Saatgut der Monitoringflache Weicholdswald (Ost)

Parameter Simulationsergebnisse
beobachtet [ Minimum Mittel Maximum
D 0,052 0,022 0,041 0,085
Ae 1,521 1,382 1,447 1,517
F 0,029 -0,080 0,002 0,102

3.1.5.2  Genetische Unterschiede zwischen Altbestand und Saatgut
Mit Hilfe von Sensitivitatsanalysen wurde untersucht, welche Faktoren den grofiten Einfluss
auf die genetischen Abstande (D) zwischen dem Altbestand und dem Saatgut haben.

Tab. 26: Getestete Parameter und deren Wertebereiche in der Sensitivitatsanalyse zur
Simulation der Samen des Bestandes Ost

Eingabe-Parameter Minimum Maximum
Anteil reproduzierender Baume (%) 50 100
Minimaler Durchmesser adulter B&ume (cm) 15 35
Standardabweichung Beginn weibliche Blite (Tage) 0
Standardabweichung Beginn ménnliche Bliite (Tage) 0
Standardabweichung Dauer weibliche Blite (Tage) 0
Standardabweichung Dauer mannliche Blite (Tage) 0
Variationskoeffizient weibliche Fertilitaten (%) 0 200
Variationskoeffizient ménnliche Fertilitaten (%) 0 200
Anzahl beernteter Samenb&ume 5 50
Exponent fir negativ exponentielle Pollenverbreitung 0,01 10
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Ferner liefern die Sensitivitatsstudien eine Verteilung des genetischen Abstands und erlauben
eine Beurteilung, ob es sich bei den beobachteten Werten um ,,normale* oder eher ,,extreme*
Werte handelt. So lassen sich durch die Simulationsstudien die experimentellen Werte

beurteilen und Ruickschlisse auf kritische beobachtete Werte ziehen.

Es wurde der Einfluss von zehn Eingabe-Parametern auf den Ausgabe-Parameter D getestet.
Hierfur wurden 650 Simulationen mit zufallig variierenden Eingabe-Parametern durchgefiihrt.
In jeder Simulation hatte das Modell hierbei flr die zehn Parameter zufallig und unabhéngig

einen Wert innerhalb der Wertebereiche (Minimum - Maximum) ausgewahlt (Tab. 26).

Die Verteilung der Werte des Ausgabe-Parameters D in den 650 Simulationen wird in Tab. 27
zusammengefasst. Aus den Simulationsergebnissen ergibt sich, dass genetische Abstande D
zwischen dem Altbestand und dem Saatgut fir den Bestand 3-Ost an den 16 Genorten von
mehr als 0,072 auch bei extremen Bedingungen sehr unwahrscheinlich sind (95%
Konfidenzgrenzwert). Falls in Folgeerhebungen im genetischen Monitoring diese Werte an
den 16 Genorten beobachtet werden, sollte dies als Alarmsignal gewertet werden.

Tab. 27: Verteilung der Ausgabeparameter D in 650 Simulationen bei der
Sensitivitatsanalyse mit dem Datensatz 3-Ost

Verteilung Quantile Genetischer Abstand D
100 % Max 0,116
95% 0,072
Median 0,046
5% 0,032
0 % Min 0,021

Mit Hilfe von Regressionsanalysen wurde anschlieBend berechnet, in welchem AusmaR die

Eingangs-Parameter den Ausgabe-Parameter D der Simulationen beeinflussen (Tab. 28).

Von den zehn Eingangs-Parametern hatten vier einen signifikanten Einfluss auf den
genetischen Abstand D. Insgesamt erklarten diese vier Parameter 41 % der Gesamtvariation
von D. Den groften Einfluss hatte der Parameter ,,Anzahl beernteter Samenb&ume®. Aus der
Abb. 9 wird deutlich, dass der Einfluss nichtlinear war. Je mehr Samenb&ume bei der
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Saatguternte einbezogen werden, umso geringer wird der genetische Abstand zwischen

Altbdumen und Saatgut.

Tab. 28: Ergebnisse der Regressionsanalyse flr den Ausgabe-Parameter genetischer Abstand
(D) zwischen Altbdaumen und Saatgut; Signifikanz des t-Tests und standardisierter
Regressionskoeffizient K, erklarte Gesamtvariation R2 = 0,41 fir D

D
Eingabeparameter t-Test K
Pr > |t|
Anteil reproduzierender Baume (%) <.0001 -0.310
Minimaler Durchmesser adulter Bdume (cm) 0.6462 0.013
Standardabweichung Beginn weibliche Bliite (Tage) 0.7773 -0.008
Standardabweichung Beginn mannliche Bliite (Tage) 0.6922 0.011
Standardabweichung Dauer weibliche Bliite (Tage) 0.8122 -0.007
Standardabweichung Dauer ménnliche Blute (Tage) 0.6759 0.012
Variationskoeffizient weibliche Fertilitaten (%) 0.9788 0
Variationskoeffizient ménnliche Fertilitaten (%) 0.0108 0.075
Anzahl beernteter Samenbaume <.0001 -0.543
Exponent fir negativ exponentielle Pollenverbreitung <.0001 0.174

0.11 4

Genetischer Abstand (D)
8

0.03 4

0.01 T T T T T T T T 1

Anzahl beernteter Samenbaume

51



Abb. 9: Der genetische Abstand (D) zwischen Altbdumen und Saatgut in Abhéngigkeit von der
,’Anzahl beernteter Samenbdaume* in 650 Simulationslaufen mit dem Datensatz der
Flache 3-Ost Weicholdswald

Gemessen an der GroRe des Regressionskoeffizienten folgten in der Wichtigkeit die
Parameter , Anteil reproduzierender B&ume®, ,Exponent fur negativ exponentielle
Pollenverbreitung®“, und der ,Variationskoeffizient ménnliche Fertilitdten“. Je grofRer der
Parameter ,,Exponent fir negativ exponentielle Pollenverbreitung” war, umso raumlich
begrenzter war die simulierte Pollenverteilung und umso gréRer war der genetische Abstand
zwischen Altbdumen und Saatgut. Aus der Auswertung folgt, dass der genetische Abstand
immer kleiner wird, je mehr Bdume bei der Saatguternte berlcksichtigt werden, je groRer der
Anteil reproduzierender Bdume ist, je weiter die Pollenverbreitung erfolgt und je

gleichméRiger die mannlichen Fertilitaten der Baume sind.

3.1.6 Datenbank

Bei der Erstellung der Datenbank arbeiteten wir eng mit der BLE (Dr. EBERHARD MUNCH)
und der Gruppe Teillos 2: Genetisches Monitoring VVogelkirsche zusammen. Die erstellte MS-
Access-Datenbank wurde so konzipiert, dass die Datenverwaltung fiir zukinftige genetische
Monitoringprojekte anderer Baumarten erweiterbar ist (Abb. 10). Die zeitliche Wiederholung
der genetischen und phanologischen Datenaufnahmen ist ebenfalls vorgesehen.

In der Datenbank wurden die beobachteten Rohdaten gespeichert. Die Datenbank diente nicht
nur der Archivierung der Daten, sondern durch klare und einheitliche Strukturierung auch der
Erleichterung und Verbesserung der Auswertung der Daten. Die wichtigsten Tabellen der

Datenbank werden im Folgenden kurz erldutert:

Flache:
Alle wichtigen Eigenschaften der Monitoringflache, wie z.B. Lagekoordinaten, Wuchsgebiet

und Forstadresse.

EinzelObjekt:

Die einmalig beobachteten Eigenschaften der auf der Monitoringflache untersuchten Objekte
(Bdume). Wie z.B. Hoch- und Rechtswertkoordinaten des Objekts, Stadium-Kategorie
(Altbaum, Naturverjungung) und Objektname des Versuchsanstellers.

ObjektZeitpunkt:
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Die wiederholt beobachteten, metrischen, zeitlich veranderlichen Eigenschaften der Objekte

auf der Monitoringflache. Wie beispielsweise Durchmesser, Hohe und Blihdauer.

GenotypZeitpunkt:
Zeitlich wiederholte zu erfassende genetische Daten der Objekte auf der Monitoringflache.

Die verwendeten Genmarker werden aus vorher definierter Genmarker-Tabelle zugeordnet.

Genmarker:

Enthélt die Beschreibung aller verwendeten Genmarker. Wird in GenotypZeitpunkt benutzt.

PhanotypZeitpunkt:

Die wiederholt beobachteten, ordinalskalierten Boniturnoten, zeitlich verénderlichen
Eigenschaften der Objekte auf der Monitoringflache. Die verwendeten Boniturnoten werden
aus der vorher definierten PhanotypMerkmal-Tabelle zugeordnet.

—
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Abb. 10:  Struktur der Datenbank des genetischen Monitorings

PhanotypMerkmal:
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Enthélt die Beschreibung aller verwendeten ordinalskalierten Boniturnoten. Wird in

PhanotypZeitpunkt benutzt.

SaatguternteMenge:

Zeitlich wiederholt zu bestimmende Saatguterntemenge je Objekt der Monitoringflache.

Saatgutbeschaffenheit:
Zeitlich  wiederholte Bestimmung der Saatgutbeschaffenheit fiir die gesamte
Monitoringflache. Die Saatgutbeschaffenheit wird z.B. durch Tausendkorngewicht,

Lebensfahigkeit und Keimféahigkeit beschrieben.

Formulare zur Erfassung und Prifung der Eingabedaten existieren nicht, da zum
Erfassungszeitpunkt die Datenstruktur der Datenbank noch nicht bekannt war. Fur folgende
Monitoringprojekte sind jedoch Erfassungsformulare unerlésslich, da der Import der Daten

aus verschiedenen EXCEL Dateien erhebliche unnétige Schwierigkeiten verursacht hat.

3.1.7 Zusammenfassende Bewertung des genetischen Systems der Bestande

Vorgaben aus dem Konzept zum genetischen Monitoring

Oberstes Ziel des Managements von Waldokosystemen ist ihre Erhaltung und die nachhaltige
Sicherung ihrer Funktionen. Diesem Ziel dienen die Erhaltung der genetischen Vielfalt und
der Schutz der genetischen Systeme der Arten. Unter dem genetischen System sind diejenigen
Mechanismen zu verstehen, welche der Erzeugung, Bewahrung und Modifikation genetischer
Variation sowie ihrer Weitergabe an die néchste Generation dienen (DARLINGTON 1939).
Waldbkosysteme sind so zu bewirtschaften, dass durch den Schutz des genetischen Systems
der Arten die genetische Vielfalt erhalten bleibt.

Im Konzept (KATZEL et al. 2005) wurde aufgeflhrt, dass das genetische Monitoring den

Zustand des genetischen Systems anhand von Kriterien, Indikatoren und Verifikatoren

erfassen soll mit dem Ziel, Entwicklungen zu verfolgen, Einflussfaktoren abzuschétzen,
Leitbilder zu formulieren und die Planung von MalRnahmen sowie eine Erfolgskontrolle zu
ermoglichen. Die Intaktheit des genetischen Systems und die Verfligbarkeit genetischer
Variation sind eine Voraussetzung fir Nachhaltigkeit. Es gilt also, Kriterien, Indikatoren und
Verifikatoren fur die Intaktheit des genetischen Systems festzulegen:

e Kriterien sind dabei wesentliche Kennzeichen des Systems,
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e Indikatoren zeigen deren Zustand im Hinblick auf Intaktheit an, und
e Verifikatoren dienen der Nachprifbarkeit der getroffenen Feststellungen Uber das

genetische System.

In einer Arbeit zur Erhaltung forstlicher Genressourcen haben NAMKOONG et al. (1996) als
Indikatoren fiir populationsgenetische Prozesse vorgeschlagen:

e das Niveau an genetischer Variation,

e die Anderung von Gen- und Genotypfrequenzen,

e Anderungen im Paarungssystem und

e Anderungen in der Migration der Gene.

Laut Konzept zielt das genetische Monitoring auf die Erfassung des Zustandes und durch
Wiederholung dieser Erfassung auf die Dynamik der Prozesse des genetischen Systems
anhand der genannten Indikatoren ab. Erfasst werden hierbei die géngigen populations-
genetischen Daten und die hieraus abgeleiteten Parameter. Diese stellen die Verifikatoren der

genannten Indikatoren dar (siehe Tab. 29).

Tab. 29: Stichwdrter zu den Verifikatoren der Indikatoren genetischer Prozesse
(KATZEL et al. 2005)

Indikatoren Verifikatoren
1 2 3 4 5
Level genetische effektive genetische Fixierungs- Anzahl
genetischer Diversitét, Anzahl an Variation indices potenzieller
Variation Prozent Allelen adaptiv Elternbdume
polymorpher bedeutsamer
Loci Merkmale
gerichtete Unterschiede in | Unterschiede in | Unterschiede
Anderungen der |den Genotyp- den Phanotyp- | in der Alters-
Gen- bzw. frequenzen frequenzen klassen-
Genotyp- verschiedener verschiedener | Verteilung
frequenzen Kohorten Kohorten
Paarungssystem | Selbstbefruch- | Sexualsystem | Abundanz der | Pool der Hohlkornanteil
tungsrate Bestauber potenziellen und
Eltern Keimprozent
Migration Ausmal der Pollen- Samen- Isolation durch | rdumliche
genetischen verbreitung verbreitung Barrieren Aggregation
Differenzierung unterschiedlicher
zwischen Paarungstypen
Populationen

Im Konzept hei3t es ferner ,,...fur die konkrete Umsetzung des genetischen Monitoring-

Konzepts wird es notwendig sein, die genannten Verifikatoren zu operationalisieren. Dabei
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sollte die Anbindung an Monitoring-Konzepte anderer Organisationsebenen von

Okosystemen angestrebt werden.*

Erfahrungen und Ergebnisse aus vorliegender Pilotstudie mit der Buche

Zunachst muss festgestellt werden, dass wiederholte Daten-Aufnahmen  der
Monitoringflachen noch nicht vorliegen. Ziel der Pilotstudie war das Einrichten der Flachen
und eine Erstaufnahme. Das heilt, eine Zeitreihe zur Beurteilung des genetischen Systems in
den Besténden gibt es noch nicht. Damit kénnen Aussagen zu einem bedeutenden Teil der im
Konzept aufgefiihrten Indikatoren noch nicht getroffen werden. Fir einen Teil der Indikatoren
kdnnen jedoch aus dem Vergleich der drei Entwicklungsstadien (Altbdume, Naturverjiingung,

Saatgut 2006) Aussagen gewonnen werden.

Ferner erlaubt der Vergleich der Flachen untereinander Rickschlisse auf verschiedene
Indikatoren. In Tab. 30 haben wir einige Indikatoren aufgefiihrt und die Ergebnisse in den

vier Buchenbestanden mit drei Stufen bewertet:

+1 = positiv flr das genetische System und die Erhaltung der genetischen Vielfalt,

0 = unvollstandige Ergebnisse oder Bedeutung fur das genetische System unklar,

-1 negativ flr das genetische System und die Erhaltung der genetischen Vielfalt.

Ob alle Indikatoren die gleiche Gewichtung verdienen, ist offen. Die Genauigkeit bei der
Bestimmung der Verifikatoren ist ebenfalls unterschiedlich. Wir betrachten die Werte der
Tab. 30 daher nur als einen ersten Versuch, das genetische System der einzelnen Bestédnde zu
bewerten. Die Mittelwerte deuten an, dass die Intaktheit des genetischen Systems in den

Bestanden 2-Mitte und 3-Ost kritischer zu beurteilen ist als in den beiden anderen Bestéanden.
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Tab. 30: Indikatoren und Verifikatoren zur Intaktheit des genetischen Systems der vier
Buchenbesténde.
+1 = positive Auswirkungen auf fir das genetische System und die Erhaltung
der genetischen Vielfalt, 0 = flr das genetische unvollsténdige Ergebnisse oder
Bedeutung fuir das genetische System ohne positive oder negative Auswirkun-
gen unklar, -1 = negative Auswirkungen auf flr das genetische System
und die Erhaltung der genetischen Vielfalt.

Monitoringflache
Indikatoren / Verifikatoren
1-Nord 2-Mitte 3-Ost 4-Sid
Level genetischer Diversitat (Altbestand)*
- effektive Anzahl Allele Isoenzyme 0 0 0
- effektive Anzahl Allele SSRs +1 0 0
- effektive Anzahl Allele AFLP 0 -1 0 0
- Heterozygotiegrad Isoenzyme 0 0 0 0
- Austriebsverhalten (*) +1 -1 -1 +1
Anderung der Gen- bzw. Genotypfrequenzen
- Unterschiede zwischen den Stadien eines +1 +1 0 +1
Bestandes
- Unterschiede zwischen Kohorten der NV +1 +1 +1 +1
Paarungssystem
- kein Defizit an Heterozygoten verglichen mit +1 +1 +1 +1
HWG bei den Altbdumen (Isoenzyme)
- Fremdbefruchtungsrate +1 - +1 +1
- Anzahl effektiver Pollenspender je Baum +1 - 0 -1
- raumlich—genetische Strukturen 0 -1 -1 0
(Familienstrukturen)
- Keimprozent Saatgut 2006" +1 -1 +1 +1
Migration
- Genetische Differenzierung zwischen 0 -1 +1 0
Altbestdnden
- Pollenverbreitung 2006 0 _ 0 0
Mittelwert +8 -1 +3 +5
(=+0,57) | (=-0,07) | (=+0,21) | (=+0,36)

* bezieht sich auf die Homogenitdt der Austriebszeiten. +1 = lange Austriebsspanne (positiv), -1 = kurze
Austriebsspanne (negativ)
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3.2 Voraussichtlicher Nutzen und Verwertbarkeit der Ergebnisse

Die mit der Baumart Buche ermittelten Ergebnisse zeigen, dass das ,,Konzept zum genetischen
Monitoring fir Waldbaumarten in der Bundesrepublik Deutschland* mit vertretbarem Zeit-
und Kostenaufwand umsetzbar ist.

Allerdings zeigte das Projekt auch dass der Kostenrahmen fir die Ersteinrichtung und
Erstaufnahme zu niedrig bemessen war. Die beteiligten Institutionen mussten noch
Eigenmittel vor allem in Form von Personalkapazitaten einsetzen.

Aus der Gesamterfahrung des Projektes von der Logistik der Flacheneinrichtung bis zu den
umfangreichen genetischen Untersuchungen und Auswertungen wird die dringend
notwendige Etablierung weiterer Monitoringflachen bei der Buche deutlich erleichtert
werden. Die aus diesem erweiterten Testlauf auf den vier Monitoringflachen gewonnenen
Erkenntnisse sind unmittelbar in die vor Kurzem fertig gestellten Handlungsanweisungen zur
Durchfuhrung eines genetischen Monitorings eingeflossen, welches im Internet vertffentlicht

ist unter www.genres.de/fgrdeu/gm-durchfuehrungsanleitung (ANONYMuUS 2008). Es sind dies

u.a. konkrete Angaben zur Flachenabgrenzung, zur Einmessung der Altbdume, zur Beprobung

der Naturverjungung, zu blattaustriebs — und blihph&nologischen Erhebungen etc.

Gleichzeitig zeigten sich auch Schwachstellen und Schwierigkeiten in der praktischen
Durchfuhrung. Bei Buche war dies vor allem die Sicherstellung von einzelbaumweise
eingesammeltem Saatgut, die sich weitaus schwieriger gestaltete als urspringlich
angenommen. Diese Proben dienten vorrangig der Bestimmung des Fremdbefruchtungsanteils
und der Pollenausbreitung. In der Folge wird vorgeschlagen, diese Art der Probennahme nur
in groleren zeitlichen Abstanden, beispielsweise alle 10-15 Jahre durchzufiihren, wéhrend
eine bestandesreprasentative Samenmischprobe alle 4-5 Jahre bei guter Fruktifikation

untersucht werden soll.

Ein wichtiger Nutzen ergab sich aus dem Projekt auch hinsichtlich der fir solche
Untersuchungen geeigneten Genmarker. So zeigten sich zwei Mikrosatelliten (FS4-46 sowie
ssrQrZAG31) fir die Untersuchungen durch den Besitz von Nullallelen als ungeeignet. Sie
kdénnen in dem genetischen Monitoring der Buche nicht verwendet werden. Andererseits
konnte durch diese Studie gezeigt werden, wie unterschiedliche Markertypen bei
unterschiedlichen Fragestellungen effizient eingesetzt werden konnen, was zu einer

deutlichen Kostenersparnis fuhrt.
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Die innerhalb des vorliegenden Projekts eingerichteten Monitoringflachen koénnen als
Langzeitbeobachtungsflachen genutzt werden. Erst wiederholte Aufnahmen in spateren
Jahren werden zeigen, wie stabil die genetischen Systeme sind. Die Kosten fir solche
Wiederholungsinventuren werden naturlich deutlich geringer sein als bei der Erstinventur, da

sie sich nur auf Naturverjingung und Samengeneration beziehen missen.

Fur das genetische Monitoring haben die eingerichteten Monitoringflachen Modellcharakter.
Sie konnen als Demonstrationsobjekte genutzt werden, um zu zeigen, wie solche
Monitoringflachen eingerichtet und beprobt werden kénnen.

Die Methodik zur Einrichtung von Monitoringflaichen kann auch fir die anderen
Hauptbaumarten ohne groéRere Veranderungen tbernommen werden. Allerdings missen fur

die entsprechende Baumart geeignete Genmarker zur Verfuigung stehen
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4 Zusammenfassung

Mit der Durchfuhrung des Pilotprojekts zur Erfassung der genetischen Struktur der Rotbuche
in vier in verschiedenen Regionen Deutschlands ausgewahlten und diesbezuglich als
genetische Monitoringflachen im Wald eingerichteten Erhebungsflachen wurden die in der
Konzeption zum genetischen Monitoring (GM) dargestellten Ansitze und Uberlegungen
getestet in der Absicht, erste Erfahrungen fir praxisrelevante Strategien resp.
Entscheidungshilfen zur Durchfiihrung eines bundesweiten genetischen Monitorings zu
sammeln.

Das GM ist dahingehend konzipiert, dass anhand bestimmter Baumarten in periodischer
Abfolge stichpunktartig oder flachig Aufnahmen der genetischen Strukturen und der
Charakterisierung des genetischen Systems, in dem auch phanotypische Merkmale und
phanologische Entwicklungsvorgange zum Ausdruck kommen, vorgenommen werden sollen.
Mit dieser Vorgehensweise konnen Verdnderungen, die sich bei den grundlegenden
populationsgenetischen  Prozessen  hinsichtlich  genetischer  Variation, Gen- und
Genotypenfrequenzen, Paarungssystem und Genfluss einstellen, erkannt werden, was das

genetische Monitoring zu einem wesentlichen Baustein des Umweltmonitorings macht.

Auch wenn das GM seinem Wesen nach auf Langfristigkeit angelegt ist, war es innerhalb
dieser Kurzzeitstudie Uber zwei Vegetationsperioden (2006 und 2007) mdglich, mit den
durchgefiihrten genetischen und phénologischen Grundaufnahmen erste Einblicke in das
genetische System der Buchenpopulationen auf den ausgewéhlten Monitoringflachen zu

erhalten.

Nachfolgend sollen die erzielten Ergebnisse im Rahmen von vergleichenden Betrachtungen
fiir die Buchenbestande auf den vier Monitoringflachen dargestellt in werden.

Vergleich zwischen den genetischen Strukturen der Buchenbestéande

Die Untersuchungen mit Isoenzym- und molekularen Markern (SSR und AFLP) belegen, dass
es sich bei den vier Buchenpopulationen mit ihrer insgesamt hohen genetischen Variation
innerhalb der Bestdnde um unterschiedliche Genpools handelt. Gleichzeitig zeigen diese
Ergebnisse, vor allem am Beispiel der Flache 3-Ost, dass die Flachen den lokalen Genpool
reprasentieren. Die deutlichen Unterschiede der Flache 2- Mitte sind mdglicherweise durch

die Zufallsverluste aufgrund der spezifischen Ereignisse (Sturmwurf) zu erklaren.
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Dies alles zeigt, dass es notwendig ist, in solche langfristigen Beobachtungen mehrere
Flachen in unterschiedlichen Regionen innerhalb des Verbreitungsgebiets der Baumart

einzubeziehen, um auch lokale Besonderheiten beriicksichtigen zu kdnnen.

Vergleich zwischen den genetischen Strukturen der verschiedenen Entwicklungsstadien der
Buchenbestéande

Fur die verschiedenen Entwicklungsstadien Altbaum, Naturverjingung und Samen sind
innerhalb eines jeweiligen Buchenbestands nur geringe Unterschiede in den genetischen
Strukturen festzustellen. Es kann daraus gefolgert werden, dass die Weitergabe der

genetischen Information in den vier Monitoringflachen ungestort verlauft.

Allerdings verdeutlichen die raumlich-genetischen Analysen, dass in den Buchenbestdnden
genetische Klumpungen (Familienstrukturen) in unterschiedlicher Ausprédgung bestehen. Fir
die Bestandesreprasentativitat bedeutet dies a priori den Ausschluss von nur wenigen
Probekreisen, vielmehr ist die Beprobung mdglichst iber den ganzen Bestand homogen

verteilt vorzunehmen.

Die Simulationsstudien zeigen, dass der genetische Abstand immer Kleiner wird, je mehr
Bdume bei der Saatguternte berticksichtigt werden, je groRer der Anteil reproduzierender
Bdume ist, je weiter die Pollenverbreitung erfolgt und je gleichméaRiger die ménnlichen

Fertilitaten der Baume sind.

Paarungssystem und Genfluss

Zusammenfassend kann festgehalten werden, dass die Ergebnisse auf ein zurzeit weitgehend
intaktes Paarungssystem in den untersuchten Buchenbestdnden und damit auf ein hohes
Weitergabepotenzial der genetischen Information an die Nachfolgegeneration schlieRen
lassen.

Paarungssystem und Genfluss sind wichtige Faktoren, die die genetische Vielfalt einer Art
und die rdaumliche Struktur dieser Vielfalt bestimmen. Wiederholte Aufnahmen und Analysen
im Rahmen von Monitoring-Untersuchungen auch auf den eingerichteten Flachen werden
zeigen, ob im Zuge von moglichen Umweltveranderungen, diese Intaktheit aufrechterhalten

wird oder nicht.
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Vergleich zwischen den phanologischen Aufnahmen in den Buchenbestanden

Die phanologischen Untersuchungen zum Blattaustrieb und zur Blite belegen deutlich sowohl
den regionalen wie auch jahrlich infolge der Witterungseinflisse differierenden Einfluss auf
Blattaustrieb und Bliite der Bdume in den vier Bestdanden. Die Ergebnisse zur Samenqualitat
stellen vorerst nur eine Momentaufnahme dar, die noch keine Bewertung zul&sst.
Regelmélige wiederholende Aufnahmen in den Untersuchungsbestanden sollten neben der
Weiterfuhrung der phénologischen Beobachtungen besonderes Augenmerk auf die
Entwicklung der Bluhintensitat, der Fruktifikation und der Samenqualitat legen. Da Jahre mit
guter Buchenmast in Deutschland in letzter Zeit selten waren, erlangt dieser Komplex
zunehmende Bedeutung.

Die Bonitur mit einem einzigen Termin wdchentlich reicht aus, um die Dauer sowie Beginn
und Ende des Austriebs einzuschdtzen. Zur Beobachtung von Unterschieden im
Austriebsverlauf wéren haufigere Bonituren notig. Um generelle Aussagen zum Austriebs-
verhalten zwischen den Flachen sowie zwischen den Jahren auf einer Flache treffen zu
kdnnen, muss die Erfassung phéanologischer Daten (ber mehrere Jahre durchgefihrt und
zusammen mit flachenbezogenen Klimadaten sowie den Angaben zur Hohenlage,
Hangneigung und —exposition ausgewertet werden.

Bluhbonituren sind bei Buche schwierig, vor allem in Jahren mit geringer Mast. Dies liegt
daran, dass zum Zeitpunkt der Blite der Blattaustrieb besonders im unteren Kronenbereich
schon soweit fortgeschritten ist, dass die Oberkrone meist nur noch teilweise einsehbar ist. In
einem Jahr mit Vollmast sollten die Moglichkeiten zur Bliheinsschatzung auf den vier
Flachen noch mal eruiert werden, um festzulegen ob und wie dieser Parameter bei einem

genetischen Monitoring genutzt werden soll.

Beurteilung der Samenqualitat

Im Erhebungsjahr war die Qualitat der Samen auf den vier Flachen teilweise unterschiedlich.
Langerfristige Beobachtungen in unterschiedlichen Samenjahren sind hier notwendig, um
sichere Aussagen uber den Einfluss des Klimawandels auf die Samenqualitdt machen zu

kdnnen.
Die hier erstmals bei einem genetischen Monitoring durchgefiihrten Untersuchungen sind

vom Zeit- und Kostenrahmen her als einleitende Grundausnahmen zu sehen, zukiinftige

Wiederholungsaufnahmen sind als weniger aufwandig zu betrachten.
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5 Gegenuberstellung der urspringlich geplanten und erreichten Ziele

Mit der Einreichung des Angebots zur Ausschreibung der BLE vom 19. 09.2005 betreffend
das offene Verfahren 114-50.10.0030/05-E: ,,Erfassung genetischer Strukturen wichtiger
Waldbaumarten, Teillos 1: Erfassung der genetischen Struktur der Rotbuche (Fagus sylvatica)
als Grundlage fur ein genetisches Monitoring wichtiger Waldbaumarten in Deutschland* war
von den Antragsstellern als Ziel angestrebt, die Umsetzung des ,,Konzepts zum genetischen
Monitoring fur Waldbaumarten in der Bundesrepublik Deutschland* der BLAG ,,Forstliche
Genressourcen und Forstsaatgutrecht” fur die Rotbuche am Beispiel ausgewéhlter
Erhebungsflachen vorzunehmen mit der Absicht, Strategien resp. Entscheidungshilfen fir die

Durchfiihrung eines bundesweiten genetischen Monitorings zu erarbeiten.

Die Ergebnisse eines solchen Monitorings sollen fur die Forstwirtschaft sowie fur den Natur-
und Artenschutz als Entscheidungshilfen bei der Erhaltung der genetischen Ressourcen und
ihrer nachhaltigen Nutzung dienen. Das genetische Monitoring wird das bisherige
Umweltmonitoring um eine wichtige Komponente erweitern und im Zuge der

Berichtspflichten im Zusammenhang mit dem UBV forderlich sein.

Mit den im Rahmen des vorliegenden Forschungsvorhabens erzielten Ergebnissen kann
festgestellt werden, dass alle urspriinglich geplanten Ziele innerhalb des Projektes erreicht
wurden. Die Verlédngerung der Abgabefrist flir den Endbericht ist auf das sich im Laufe der
Arbeiten ergebende deutlich groliere Arbeitsvolumen zurlickzufiihren. Der zeitliche Ablauf

und die Zielstellungen haben sich nicht geandert.

Weiterfuhrende Fragestellungen haben sich nicht ergeben. Die Weiterflihrung der
Monitoringflachen als Langzeitbeobachtungsflachen wird vordringlich empfohlen.

Bei der Ausdehnung auf andere Baumarten missen vorab die entsprechenden genetischen

Marker ausgesucht und fur die Routine eines genetischen Monitorings getestet werden.
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7 Anlage 1: Details zu den Ergebnissen der genetischen Inventuren
7.1  Verwendete genetische Mal3e

Genetische Vielfalt
Das einfachste Mal} der genetischen Vielfalt ist die Summe unterschiedlicher Allele tber alle
untersuchten Genloci in einem Kollektiv oder einer Population (HATTEMER et al. (1993).

2N

Allelic richness A

Die Berechnung des Males ,allelic richness’ beruht auf der urspriinglich im Bereich der
Okologie entwickelten Rarefaction-Methode von HURLBERT (1971) und wird hier als A[g]
bezeichnet. Es gibt die Gesamtzahl der verschiedenen Genvarianten (Allele) an allen
Genorten an, gewichtet mit dem jeweiligen Stichprobenumfang, so dass ein Vergleich von
Populationen mit verschiedenen Individuenzahlen moglich ist.

=2 - () ()] - 2 mRSE]

Diversitat v,
Ein Kollektiv ist durch den Haufigkeitsvektor P = (p1, p»,..pp) Charakterisiert, wobei:

n
n€IN, firk=1,.,n, p=0,sowie » p, =1uilt
k=1

Die Diversitat v, wird von GREGORIUS (1978) definiert als:

SN
Vo (P){Z pZKJ
k=

Genpool-Diversitat v entsprechend A,
Ein Kollektiv ist an jedem von L Genloci durch den Haufigkeitsvektor P = (py}, P2p.--Pn1)

charakterisiert, wobei:
n

n€IN, firk=1,.,n, p=0,sowie » p =1 gilt
k=1

Die Genpool-Diversitéat v einer Population oder eines Kollektives basiert auf den allelischen
Einzellocus-Diversitéten:

-1
n
V(|)=£k211p2li farl=1,..L
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Die Genpool-Diversitét v einer Population wird von GREGORIUS (1987) definiert als:

Vgp:{iZL:LJ

L|=1V(|)

Hypothetische gametische Diversitat
Ein Kollektiv ist an jedem von L Genloci durch den Haufigkeitsvektor P = (py}, P2p.--Pn1)

charakterisiert, wobei:
n
n € IN, firk=1,.,n,pc>0, sowie Y p =1 gilt
k=1

Die hypothetische gametische Diversitat einer Population basiert auf den allelischen
Einzellocus-Diversitéaten:

-1
n
V(|)=[kZ: pzkl] farl=1,.L
=1

Die hypothetische gametische Diversitét vg,m einer Population wird von Gregorius (1978)
definiert als:

L
Vgam ~ HV(I)

Subpopulationsdifferenzierung Dj und &
Das MaR der Subpopulationsdifferenzierung Dj dient dazu festzustellen, welchen Abstand

eine Subpopulation (j) (z.B. ein Dem oder eine Provenienz) einer Gesamtpopulation (aus
mehreren Provenienzen) zu dieser Gesamtpopulation hat (GREGORIUS & ROBERDS 1986)
Insgesamt sollen m Subpopulationen existieren.

Jede Subpopulation (j) ist durch den Haufigkeitsvektor Pgy = (py), pg(j),..pn(j))

charakterisiert, wobei:
n
neIN,firk=1..,n,p;>0,sowie ) Py =1 gilt.
k=1

Die Gesamtpopulation ist durch den Haufigkeitsvektor P = (Pq, P»,....P,,) charakterisiert. Bei

der Bestimmung von P und der relativen GréRe Cj der Teilpopulation sind zwei Falle zu
unterscheiden:
A.) Die Gesamtpopulation ist von endlicher GroRe N und die einzelnen Subpopulationen (j)

n
haben die (unterschiedliche) GréBen N;. (N =" N;j)
-1

Dann ist p, =+ 3 d c =]
ann is pk—ﬁjz_:lepk(j) und Cj=-

B.) Die Gesamtpopulation sowie die Subpopulationen (j) sind unendlich groR, so dass die
Haufigkeitsvektoren Py Zufallsstichproben aus den Teilpopulationen représentieren.
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1 1
Dann ist pk‘E% Puci) und Cj =

Der Betrag der Differenzierung D; einer Subpopulation (j) ist definiert als:

D .
. 1-Cj
Der Betrag der Differenzierung zwischen den Subpopulationen, & , ist definiert als:

o= Z CjDj
J

Genpooldifferenzierung &
Besitzen mehrere Subpopulationen den Subpopulationsdifferenzierungswert 8(1) an jedem
von L Genloci, dann stellt die (ungewichtete) Genpooldifferenzierung & das arithmetische

Mittel der Einzellocus - Subpopulationsdifferenzierungswerte dar (GREGORIUS & ROBERDS
1986):

1 L
5= T 28
=1
Heterozygotenanteil

Der Heterozygotenanteil eines Kollektivs an einem Genlocus ist der Anteil heterozygoter
Individuen des Kollektivs.

Mit Ho wird die beobachtete Heterozygotie und H, die unter Hardy-Weinberg-Bedingungen
erwartete Heterozygotie bezeichnet.

Der genetische Abstand dg (oder D)
Zwei Populationen oder Kollektive sind durch die Haufigkeitsvektoren P = (pq, py,..ppn) und

P'=(p'1, p'2,.-p'n) charakterisiert, wobei:
n n
n € IN, furk=1,.,n, p,undp' >0, sowie Y p =1= > P, gt
k=1

k=1
Der genetische Abstand D wird von GREGORIUS (1974) definiert als:

do(P: P'):%é‘pk_ p'k‘
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7.2 Isoenzym-Genmarker: Allelische Haufigkeiten in den Probekollektiven

Flache 1-Nord

Verjingung (NV)

Alt- Flachenrepra-
Genort | Allel |Paume Ke’\:;\gl 1 K%\; 9 Ke'\:;\gl 3 K%\; 4 sentativ?e Gesamt samen
Beprobung
Haufigkeit (%)
B2 99,3 99,0 98,0 100,0 97,0 99,3 98,9 99,6
PGI-B B3 0,7 1,0 2,0 0,0 3,0 0,8 1,1 0,4
B1 0,2 0,0 0,0 1,0 0,0 0,0 0,1 0,0
B2 33,9 18,0 26,0 36,3 41,0 33,3 31,8 28,6
AAT-B B3 65,9 82,0 74,0 62,8 59,0 66,8 68,1 71,4
A2 98,0 93,0 96,0 99,0 98,0 97,3 96,9 98,4
A3 0,7 4,0 2,0 1,0 2,0 1,5 1,9 0,0
ACO-A A4 1,4 3,0 2,0 0,0 0,0 1,3 1,3 1,6
B2 15,4 13,0 21,0 15,7 15,0 14,8 15,5 10,3
ACO-B B3 84,6 87,0 79,0 84,3 85,0 85,3 84,5 89,7
Al 1,1 2,0 0,0 0,0 0,0 0,3 0,4 0,0
A2 36,7 27,0 45,0 41,2 41,0 27,3 32,9 33,7
PGM-A A3 62,2 71,0 55,0 58,8 59,0 72,5 66,7 66,3
A3 93,4 95,0 91,0 92,2 93,0 91,3 92,0 95,2
A4 0,2 0,0 0,0 0,0 0,0 0,3 0,1 0,0
MNR-A A5 6,3 5,0 9,0 7,8 7,0 8,5 7,9 4,8
A2 21,6 25,0 28,0 23,5 26,0 27,8 26,7 23,4
A3 78,2 75,0 71,0 76,5 73,0 71,8 72,8 76,2
IDH-A A4 0,2 0,0 1,0 0,0 1,0 0,5 0,5 0,4
MDH-A A3 100,0 100,0 100,0 100,0 100,0 100,0 100,0 -
B1 6,8 2,0 11,0 13,7 7,0 7,3 7,9 1,2
B2 55 6,0 9,0 1,0 1,0 3,8 4.0 2,4
B3 77,7 84,0 68,0 72,6 81,0 73,3 74,8 90,1
B4 9,8 8,0 12,0 10,8 11,0 14,5 12,5 6,4
MDH-B B8 0,2 0,0 0,0 2,0 0,0 1,3 0,9 0,0
Cl 26,6 17,0 19,0 38,2 43,0 27,5 28,4 26,6
MDH-C C2 73,4 83,0 81,0 61,8 57,0 72,5 71,6 73,4
A2 88,7 91,0 92,0 84,3 91,0 88,8 89,2 92,1
6PGD-A A4 11,3 9,0 8,0 15,7 9,0 11,3 10,9 7,9
B1 11,4 7,0 7,0 4,9 4.0 9,8 7,7 18,7
6PGD-B B2 88,6 93,0 93,0 95,1 96,0 90,3 92,3 81,4
C1l 75,9 76,0 76,0 69,6 72,0 75,8 74,6 77,0
C3 3,9 0,0 0,0 1,0 0,0 0,8 0,5 2,0
C4 12,3 19,0 11,0 17,7 23,0 13,5 15,6 12,7
6PGD-C C5 8,0 5,0 13,0 11,8 5,0 10,0 9,4 8,3
Al 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 1,8 0,9 0,0
A3 100,0 100,0 100,0 100,0 100,0 97,5 98,8 100,0
SKDH-A A5 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,8 0,4 0,0
B1 14,1 22,0 17,0 5,9 8,0 10,8 12,0 19,4
B2 79,3 78,0 76,0 92,2 91,0 84,8 84,5 79,8
PER-B B3 6,6 0,0 7,0 2,0 1,0 4,5 3,5 0,8
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Flache 2-Mitte

Verjungung (NV)
Alt- B R
Genort | Allel |Paume| ~NV- NV- NV- NV- Flascehnigii?/%ra_ Gesamt Samen
Kegel 1 [ Kegel 2 | Kegel 3 | Kegel 4 Beprobung
Haufigkeit (%)
B2 99,1 93,0 100,0 100,0 100,0 98,5 98,4 98,9
PGI-B B3 1,0 7,0 0,0 0,0 0,0 15 1,6 1,1
B2 33,5 30,0 34,0 43,0 43,0 31,8 34,7 42,4
AAT-B B3 66,5 70,0 66,0 57,0 57,0 68,2 65,3 57,6
A2 98,7 100,0 100,0 98,0 100,0 97,5 98,5 100,0
A3 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,3 0,1 0,0
ACO-A A4 1,3 0,0 0,0 2,0 0,0 2,3 1,4 0,0
B2 19,8 22,0 22,0 18,0 16,0 19,1 19,3 25,0
B3 78,5 77,0 78,0 82,0 84,0 80,2 80,2 73,3
ACO-B B4 1,7 1,0 0,0 0,0 0,0 0,8 0,5 1,7
Al 0,0 0,0 0,0 0,0 1,0 0,0 0,1 0,0
A2 32,1 15,0 23,0 16,0 31,0 31,7 26,4 29,2
PGM-A A3 67,9 85,0 77,0 84,0 68,0 68,3 73,4 70,8
Al 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,3 0,1 0,0
A3 96,2 97,0 98,0 98,0 95,0 96,0 96,5 95,1
A4 0,2 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,4
MNR-A A5 3,6 3,0 2,0 2,0 5,0 3,8 3.4 4,6
A2 24,7 23,0 18,0 23,0 35,0 22,6 23,7 23,5
A3 74,5 75,0 82,0 76,0 63,0 76,1 75,1 76,1
IDH-A A4 0,8 2,0 0,0 1,0 2,0 1,3 1,3 0,0
MDH-A A3 100,0 [ 100,0 100,0 100,0 100,0 100,0 100,0 100,0
B1 4,4 1,0 3,0 2,0 12,0 5,0 4,8 4,2
B2 1,9 3,0 0,0 0,0 2,0 2,3 1,8 2,7
B3 81,9 86,0 78,0 73,0 79,0 75,9 77,4 77,3
MDH-B B4 11,8 10,0 19,0 25,0 7,0 16,8 16,0 15,9
C1 26,2 30,0 29,0 27,0 18,0 22,6 24,3 25,0
MDH-C Cc2 73,8 70,0 71,0 73,0 82,0 77,4 75,7 75,0
A2 87,1 80,0 68,0 95,0 84,0 90,2 86,0 90,5
6PGD-A A4 12,9 20,0 32,0 5,0 16,0 9,8 14,0 9,5
B1 17,1 4,0 2,0 3,0 2,0 7,8 53 12,5
6PGD-B B2 82,9 96,0 98,0 97,0 98,0 92,2 94,7 87,5
C1 66,4 75,0 60,0 60,0 66,0 68,6 66,9 62,1
C3 4,9 3,0 16,0 16,0 8,0 55 8,2 4,9
C4 18,1 17,0 23,0 9,0 16,0 16,8 16,5 20,5
6PGD-C C5 10,7 5,0 1,0 15,0 10,0 9,1 8,4 12,5
A2 15 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
A3 97,0 100,0 100,0 0,0 100,0 98,2 99,1 100,0
A4 15 0,0 0,0 0,0 0,0 0,3 0,1 0,0
SKDH-A A5 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 15 0,8 0,0
Bl 14,6 37,0 5,1 31,0 10,0 15,1 18,0 19,7
B2 76,8 60,0 84,7 56,0 83,0 76,6 73,7 79,5
PER-B B3 8,6 3,0 10,2 13,0 7,0 8,3 8,3 0,8
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Flache 3-0st

Verjungung (NV) Samen
-Alt_ Flachenrepra-
Genort | Allel | Paume NV- NV- NV- NV- sentative | Gesamt
Kegel 1 | Kegel 2 | Kegel 3 | Kegel 4 Beprobung
Haufigkeit (%)
B2 99,4 100,0 100,0 99,0 98,0 99,0 99,1 98,9
PGI-B B3 0,6 0,0 0,0 1,0 2,0 1,0 0,9 1,1
B1 0,0 1,0 0,0 1,0 0,0 0,0 0,3 0,0
B2 32,5 73,0 58,0 58,0 66,0 24,4 44,1 31,3
AAT-B B3 67,6 26,0 42,0 41,0 34,0 75,6 55,6 68,7
A2 98,0 99,0 99,0 98,0 100,0 99,3 99,1 98,9
A3 1,8 1,0 1,0 2,0 0,0 0,8 0,9 0,0
ACO-A A4 0,2 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 1,1
B2 13,0 0,0 18,0 12,0 23,0 13,6 13,4 32,8
B3 86,8 100,0 82,0 88,0 77,0 86,2 86,5 67,2
ACO-B B4 0,2 0,0 0,0 0,0 0,0 0,3 0,1 0,0
Al 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,4
A2 49,8 67,0 62,0 44,0 16,0 44,7 46,0 51,9
PGM-A A3 50,2 33,0 38,0 56,0 84,0 55,3 54,0 47,7
Al 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,4
A3 92,1 0,0 0,0 0,0 0,0 0,3 94,9 93,2
A4 0,4 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,1 1,5
MNR-A A5 7,5 3,0 13,0 1,0 2,0 53 5,0 4,9
A2 20,7 7,0 37,0 25,0 23,0 27,6 25,3 23,1
IDH-A A3 79,3 93,0 63,0 75,0 77,0 72,4 74,7 76,9
MDH-A A3 100,0 100,0 100,0 100,0 100,0 100,0 100,0 100,0
Bl 13,8 19,0 5,0 18,0 13,0 16,1 14,9 12,9
B2 0,8 0,0 0,0 0,0 1,0 0,3 0,3 0,4
B3 77,0 73,0 86,0 75,0 82,0 76,6 77,8 75,0
MDH-B B4 8,3 8,0 9,0 7,0 4,0 7,0 7,0 11,7
C1 40,9 32,0 60,0 26,0 45,0 40,5 40,6 35,2
MDH-C Cc2 59,2 68,0 40,0 74,0 55,0 59,6 59,4 64,8
A2 88,8 74,0 89,0 92,0 90,0 88,9 87,6 87,9
A3 0,4 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
6PGD-A A4 10,8 26,0 11,0 8,0 10,0 11,1 12,4 12,1
B1 3,1 1,0 0,0 2,0 1,0 0,5 0,8 16,3
6PGD-B B2 97,0 99,0 100,0 98,0 99,0 99,5 99,3 83,7
C1 72,8 48,0 57,0 70,0 73,0 71,9 66,9 70,8
C3 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,3 0,1 0,0
C4 20,5 40,0 25,0 14,0 22,0 21,6 23,4 22,4
6PGD-C C5 6,7 12,0 18,0 16,0 5,0 6,3 9,5 6,8
A3 97,8 100,0 99,0 96,0 99,0 99,8 99,1 98,9
SKDH-A A5 2,2 0,0 1,0 4,0 1,0 0,3 0,9 1,1
B1 9,4 4,0 2,0 2,0 8,0 9,3 6,6 -
B2 80,1 93,0 90,0 90,0 78,0 81,4 84,6 -
PER-B B3 10,6 3,0 8,0 8,0 14,0 9,3 8,8 -
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Flache 4-Std

Verjingung (NV)

Alt-
Genort | Allel | baume NV- NV- NV- NV- F'ascehn‘igtri‘flpera' Gesamt samen
Kegel 1 | Kegel 2 | Kegel 3 | Kegel 4 Beprobung
Haufigkeit (%)
B2 100,0 100,0 100,0 100,0 99,0 100,0 99,9 99,8
PGI-B B3 0,0 0,0 0,0 0,0 1,0 0,0 0,1 0,2
B2 35,2 37,0 51,0 27,0 38,0 38,0 38,1 33,8
AAT-B B3 64,8 63,0 49,0 73,0 62,0 62,0 61,9 66,2
Al 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,5
A2 98,5 99,0 99,0 98,0 100,0 95,8 97,4 97,4
A3 0,7 1,0 0,0 0,0 0,0 1,0 0,6 0,2
ACO-A Ad 0,8 0,0 1,0 2,0 0,0 3,3 2,0 1,9
B2 18,9 16,0 28,0 30,0 28,0 21,7 23,6 23,0
B3 80,2 84,0 71,0 70,0 72,0 78,3 76,3 75,9
ACO-B B4 0,8 0,0 1,0 0,0 0,0 0,0 0,1 1,2
Al 0,3 0,0 0,0 1,0 0,0 0,5 0,3 0,5
A2 33,2 37,0 69,0 22,0 22,0 35,3 36,4 27,9
PGM-A A3 66,5 63,0 31,0 77,0 78,0 64,3 63,3 71,6
Al 1,2 11,0 0,0 0,0 0,0 1,3 2,0 3,4
A3 91,0 87,0 99,0 98,0 97,0 94,8 95,0 89,4
A5 7,6 2,0 1,0 2,0 3,0 4,0 3,0 7,2
MNR-A A7 0,2 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
A2 28,6 24,0 17,0 30,0 40,0 25,3 26,5 27,4
A3 71,1 76,0 83,0 70,0 60,0 74,5 73,4 72,1
IDH-A Ad 0,3 0,0 0,0 0,0 0,0 0,3 0,1 0,5
MDH-A A3 100,0 100,0 100,0 100,0 100,0 100,0 100,0 100,0
B1 7,1 13,0 50 3,0 0,0 10,5 7,9 5,8
B2 3,2 0,0 2,0 4,0 0,0 25 2,0 4,1
B3 74,9 79,0 83,0 72,0 93,0 72,5 77,1 79,3
MDH-B B4 14,8 8,0 10,0 21,0 7,0 14,5 13,0 10,8
C1 26,4 38,0 23,0 13,0 12,0 26,0 23,8 29,8
MDH-C Cc2 73,6 62,0 77,0 87,0 88,0 74,0 76,3 70,2
A2 90,4 88,0 91,0 80,0 91,0 90,3 88,9 91,4
6PGD-A | A4 9,6 12,0 9,0 20,0 9,0 9,8 11,1 8,7
B1 11,5 11,0 8,0 24,0 6,0 14,5 13,4 14,7
6PGD-B B2 88,5 89,0 92,0 76,0 94,0 85,5 86,6 85,3
C1 72,4 65,0 86,0 77,0 81,0 72,0 74,6 73,3
C3 0,3 0,0 0,0 3,0 0,0 0,8 0,8 1,0
c4 15,1 22,0 6,0 7,0 15,0 17,8 15,1 13,0
6PGD-C | C5 12,1 13,0 8,0 13,0 4,0 9,5 9,5 12,7
A3 99,0 100,0 100,0 100,0 100,0 99,5 99,8 98,3
Ad 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,7
SKDH-A | A5 1,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,5 0,3 1,0
B1 17,1 6,0 49,0 10,0 19,0 19,0 20,0 18,5
B2 74,3 89,0 50,0 88,0 79,0 72,3 74,4 70,2
PER-B B3 8,6 5,0 1,0 2,0 2,0 8,8 5,6 11,4
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7.3 Molekulare Marker: nukleare Mikrosatelliten (SSR)

SSR-Marker: Anzahlen identifizierter Allele bei den Altbuchen

Monitoringflache
SSR-Marker =00 5 T 2-Mitte | 3-Ost 4-50d
FCM-5 18 19 22 21
mfc7 7 7 7 9
FS1 03 12 17 17 18
FS1 15 11 15 14 14
FS1 25 16 12 22 22
FS3 04 3 4 4 4
Gesamt 67 74 86 88

SSR-Marker: Allelische Diversitat bei den Altbuchen (GREGORIUS 1978)

FCM-5
Locus Monitoringflache

1-Nord 2-Mitte 3-Ost 4-Sud
274 0.000 0.000 0.005 0.002
280 0.000 0.006 0.026 0.002
282 0.045 0.024 0.003 0.005
284 0.011 0.072 0.010 0.000
286 0.101 0.090 0.036 0.048
290 0.084 0.060 0.010 0.045
292 0.011 0.006 0.064 0.012
294 0.000 0.054 0.008 0.000
296 0.011 0.000 0.003 0.000
298 0.051 0.048 0.013 0.057
300 0.062 0.084 0.110 0.124
302 0.073 0.193 0.168 0.220
304 0.202 0.078 0.240 0.156
306 0.011 0.012 0.026 0.002
308 0.011 0.006 0.041 0.007
310 0.169 0.078 0.120 0.110
312 0.011 0.036 0.033 0.053
314 0.062 0.006 0.000 0.005
316 0.022 0.024 0.023 0.045
318 0.017 0.024 0.023 0.017
320 0.000 0.000 0.000 0.005
322 0.000 0.000 0.003 0.002
324 0.045 0.096 0.036 0.079
326 0.000 0.000 0.003 0.002

identifizierte 89 83 196 209
Altbaume
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mfc7

Locus

Monitoringflache

1-Nord 2-Mitte 3-Ost 4-Siud
112 0.494 0.643 0.551 0.591
114 0.000 0.006 0.000 0.000
118 0.185 0.107 0.174 0.112
120 0.000 0.000 0.028 0.057
124 0.006 0.030 0.008 0.029
126 0.022 0.006 0.061 0.022
128 0.270 0.185 0.136 0.151
130 0.011 0.024 0.043 0.029
132 0.011 0.000 0.000 0.007
134 0.000 0.000 0.000 0.002

ldentifizierte 89 84 198 209
Altbdume
FS1 03
Locus Monitoringflache

1-Nord 2-Mitte 3-Ost 4-Sid
86 0.057 0.006 0.078 0.019
88 0.176 0.073 0.062 0.120
90 0.080 0.049 0.074 0.016
92 0.080 0.110 0.043 0.042
94 0.489 0.628 0.574 0.672
96 0.023 0.006 0.019 0.023
98 0.011 0.006 0.004 0.003
100 0.006 0.024 0.000 0.045
102 0.006 0.000 0.012 0.010
104 0.045 0.018 0.000 0.003
106 0.000 0.006 0.023 0.006
108 0.023 0.006 0.062 0.019
110 0.006 0.000 0.004 0.003
112 0.000 0.000 0.004 0.000
114 0.000 0.000 0.004 0.000
118 0.000 0.012 0.000 0.000
120 0.000 0.018 0.000 0.003
122 0.000 0.000 0.004 0.000
128 0.000 0.000 0.000 0.003
130 0.000 0.000 0.008 0.000
132 0.000 0.000 0.023 0.000
150 0.000 0.006 0.000 0.000
152 0.000 0.006 0.004 0.003
154 0.000 0.006 0.000 0.000
156 0.000 0.000 0.000 0.003
158 0.000 0.018 0.000 0.000
164 0.000 0.000 0.000 0.003

Identif.izierte 88 82 129 154
Altbdume
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FS1_15

Monitoringflache

Locus 1-Nord | 2-Mitte | 3-Ost 2-50d
94 0.017 0.000 0.020 0.022
96 0.006 0.024 0.027 0.038
98 0.000 0.006 0.000 0.000
100 0.000 0.006 0.000 0.000
104 0.006 0.000 0.007 0.003
106 0.023 0.012 0.003 0.000
108 0.023 0.085 0.007 0.048
110 0.236 0.152 0.140 0.196
112 0.144 0.201 0.113 0.224
114 0.052 0.037 0.060 0.067
116 0.000 0.030 0.020 0.010
118 0.270 0.165 0.350 0.215
120 0.218 0.152 0.217 0.141
122 0.000 0.018 0.000 0.013
124 0.000 0.000 0.003 0.000
132 0.006 0.018 0.010 0.006
138 0.000 0.085 0.023 0.010

140 0.000 0.006 0.000 0.006
Identifizierte
Altbaume 87 82 150 156
FS1 25
Locus Monitoringfléche
1-Nord 2-Mitte 3-Ost 4-Sid
76 0.000 0.000 0.000 0.016
78 0.006 0.000 0.004 0.000
80 0.000 0.000 0.004 0.036
82 0.056 0.046 0.062 0.09
84 0.050 0.000 0.084 0.062
86 0.119 0.062 0.047 0.094
88 0.031 0.000 0.018 0.019
90 0.019 0.000 0.007 0.013
92 0.025 0.000 0.007 0.032
94 0.025 0.008 0.047 0.019
96 0.038 0.046 0.036 0.042
98 0.369 0.731 0.405 0.396
100 0.050 0.038 0.015 0.013
102 0.050 0.023 0.004 0.036
104 0.013 0.000 0.026 0.000
106 0.081 0.000 0.022 0.026
108 0.056 0.000 0.015 0.010
110 0.000 0.000 0.022 0.016
112 0.000 0.000 0.007 0.000
116 0.000 0.000 0.000 0.003
118 0.013 0.015 0.095 0.013
120 0.000 0.008 0.033 0.016
122 0.000 0.000 0.007 0.010
124 0.000 0.008 0.033 0.000
132 0.000 0.008 0.000 0.000
134 0.000 0.000 0.000 0.003
136 0.000 0.000 0.000 0.032
170 0.000 0.008 0.000 0.000
'dg’,‘ttggj;ﬁ;te 80 65 137 154
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FS3_04

Monitoringflache

Locus TNord | 2-Mitte | 3-Ost 4-5ud
198 0.000 0.006 0.017 0.042
204 0.727 0.659 0.816 0.734
207 0.239 0.299 0.160 0.205
210 0.034 0.037 0.007 0.019

Identifizierte
Altbiume 88 82 147 156
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7.4 Molekulare Marker: Arbitrary Fragment Length Polymorphism (AFLP)
AFLP-Marker: Anzahl identifizierter Allele bei den Altbuchen

Monitoringflache
AFLP 1-Nord 2-Mitte 3-Ost 4-Sud
Anzahl Allele 129 127 128 128

AFLP-Marker: Allelische Diversitat bei den Altbuchen (GREGORIUS 1978)

Allel: Monitoringflache
EcoACT MSEGAC 1, rezessiv 1-Nord 2-Mitte 3-Ost 4-Sud
B - 2, dominant
EcoACT_MSEGAC 54 1 0.354 0.793 0.592 0.689
2 0.646 0.207 0.408 0.311
EcoACT_MSEGAC_69 1 0.945 0.882 0.964 0.983
2 0.055 0.118 0.036 0.017
EcoACT_MSEGAC_87 1 0.964 0.871 0.964 0.974
2 0.036 0.129 0.036 0.026
EcoACT_MSEGAC 94 1 0.824 0.923 0.848 0.911
2 0.176 0.077 0.152 0.089
EcoACT_MSEGAC_96 1 0.926 0.953 0.889 0.939
2 0.074 0.047 0.111 0.061
EcoACT_MSEGAC_97 1 0.768 0.882 0.889 0.823
2 0.232 0.118 0.111 0.177
EcoACT_MSEGAC_98 1 0.655 0.527 0.577 0.537
2 0.345 0.473 0.423 0.463
EcoACT_MSEGAC_115 1 0.916 0.991 0.898 0.939
2 0.084 0.009 0.102 0.061
EcoACT_MSEGAC_131 1 0.694 0.793 0.761 0.748
2 0.306 0.207 0.239 0.252
EcoACT_MSEGAC_132 1 0.482 0.430 0.546 0.432
2 0.518 0.570 0.454 0.568
EcoACT_MSEGAC_136 1 0.876 0.861 0.838 0.864
2 0.124 0.139 0.162 0.136
EcoACT_MSEGAC_138 1 0.668 0.839 0.761 0.883
2 0.332 0.161 0.239 0.117
EcoACT_MSEGAC_148 1 0.354 0.638 0.478 0.451
2 0.646 0.362 0.522 0.549
EcoACT_MSEGAC_151 1 0.655 0.593 0.662 0.582
2 0.345 0.407 0.338 0.418
EcoACT_MSEGAC_152 1 0.866 0.694 0.725 0.911
2 0.134 0.306 0.275 0.089
EcoACT_MSEGAC_164 1 0.991 0.981 1.000 0.983
2 0.009 0.019 0.000 0.017
EcoACT_MSEGAC_166 1 1.000 0.981 0.982 0.957
2 0.000 0.019 0.018 0.043
EcoACT_MSEGAC_170 1 0.627 1.000 0.964 1.000
2 0.373 0.000 0.036 0.000
EcoACT_MSEGAC_223 1 0.299 0.192 0.229 0.291
2 0.701 0.808 0.771 0.709
EcoOACT_MSEGAC_225 1 0.802 0.638 0.858 0.823
2 0.198 0.362 0.142 0.177
EcoACT_MSEGAC_246 1 0.443 0.509 0.577 0.537
2 0.557 0.491 0.423 0.463
EcoACT_MSEGAC_258 1 0.954 0.991 0.973 0.974
2 0.046 0.009 0.027 0.026
EcoACT_MSEGAC_263 1 0.720 0.577 0.577 0.344
2 0.280 0.423 0.423 0.656
EcoACT_MSEGAC_298 1 0.732 0.638 0.607 0.664
2 0.268 0.362 0.393 0.336
EcoACT_MSEGAC_346 1 0.134 0.000 0.000 0.000
2 0.866 1.000 1.000 1.000
EcoACT_MSEGAC_350 1 0.935 1.000 1.000 1.000
2 0.065 0.000 0.000 0.000
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Allel: Monitoringflache
EcoAAC_MSECTT_ 1, rezessiv 1-Nord 2-Mitte 3-Ost 4-Sud
2, dominant
EcOAAC_MSECTT 45 1 0.505 0.500 0.350 0.473
2 0.495 0.500 0.650 0.527
EcoAAC_MSECTT 73 1 0.603 0.707 0.562 0.602
2 0.397 0.293 0.438 0.398
EcOAAC _MSECTT 78 1 0.944 0.820 0.869 0.891
2 0.056 0.180 0.131 0.109
EcoAAC_MSECTT 103 1 0.798 0.797 0.725 0.871
2 0.202 0.203 0.275 0.129
EcoAAC_MSECTT 110 1 0.632 0.665 0.607 0.415
2 0.368 0.335 0.393 0.585
EcOAAC_MSECTT 140 1 0.842 0.784 0.784 0.820
2 0.158 0.216 0.216 0.180
EcoAAC MSECTT 169 1 0.963 0.877 0.973 0.947
2 0.037 0.123 0.027 0.053
EcoAAC_MSECTT 186 1 0.381 0.196 0.229 0.263
2 0.619 0.804 0.771 0.737
EcOAAC_MSECTT 190 1 0.522 0.635 0.513 0.473
2 0.478 0.365 0.487 0.527
EcoOAAC MSECTT 229 1 0.944 0.920 0.955 0.900
2 0.056 0.080 0.045 0.100
EcOAAC_MSECTT 259 1 0.842 0.784 0.795 0.682
2 0.158 0.216 0.205 0.318
EcOAAC_MSECTT 267 1 0.486 0.416 0.607 0.371
2 0.514 0.584 0.393 0.629
EcOAAC _MSECTT 270 1 0.357 0.367 0.187 0.371
2 0.643 0.633 0.813 0.629
EcoOAAC_MSECTT 280 1 0.820 0.772 0.806 0.809
2 0.180 0.228 0.194 0.191
EcoAAC_MSECTT 358 1 0.330 0.340 0.375 0.294
2 0.670 0.660 0.625 0.706
Allel: Monitoringflache
EcoACA_MSECTT_ 1, rezessiv 1-Nord 2-Mitte 3-Ost 4-Sud
2, dominant
EcOACA_MSECTT 84 1 0.597 0.632 0.668 0.621
2 0.403 0.368 0.332 0.379
EcoACA_MSECTT_88 1 0.597 0.572 0.627 0.621
2 0.403 0.428 0.373 0.379
EcoACA_MSECTT 126 1 0.883 0.905 0.926 0.918
2 0.117 0.095 0.074 0.082
EcoACA_MSECTT_129 1 0.451 0.302 0.482 0.439
2 0.549 0.698 0.518 0.561
EcOACA_MSECTT 136 1 0.966 0.982 0.935 0.973
2 0.034 0.018 0.065 0.027
EcoACA_MSECTT 282 1 0.957 0.991 0.954 0.937
2 0.043 0.009 0.046 0.063
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Allel: Monitoringflache
ECOAAT_MSECAC_ 1, rezessiv 1-Nord 2-Mitte 3-Ost 4-Sid
2, dominant
EcoAAT_MSECAC 97 1 0.841 0.765 0.768 0.844
2 0.159 0.235 0.232 0.156
EcoAAT_MSECAC_108 1 0.657 0.777 0.500 0.537
2 0.343 0.223 0.500 0.463
EcOAAT_MSECAC 111 1 0.541 0.700 0.641 0.537
2 0.459 0.300 0.359 0.463
EcoAAT_MSECAC_116 1 0.974 0.932 0.991 0.974
2 0.026 0.068 0.009 0.026
EcoAAT_MSECAC 118 1 0.799 0.801 0.845 0.803
2 0.201 0.199 0.155 0.197
EcoOAAT_MSECAC_120 1 0.956 1.000 0.982 1.000
2 0.044 0.000 0.018 0.000
ECOAAT_MSECAC 172 1 1.000 1.000 0.964 0.991
2 0.000 0.000 0.036 0.009
EcCOAAT_MSECAC_174 1 1.000 0.962 0.991 0.966
2 0.000 0.038 0.009 0.034
EcoOAAT_MSECAC_176 1 0.394 0.583 0.482 0.638
2 0.606 0.417 0.518 0.362
EcOAAT_MSECAC 178 1 0.707 0.495 0.482 0.451
2 0.293 0.505 0.518 0.549
EcoAAT_MSECAC_185 1 0.657 0.714 0.627 0.638
2 0.343 0.286 0.373 0.362
EcoAAT_MSECAC_198 1 0.830 0.727 0.926 0.781
2 0.170 0.273 0.074 0.219
EcoOAAT_MSECAC_200 1 0.956 0.991 0.954 0.974
2 0.044 0.009 0.046 0.026
EcoAAT_MSECAC_228 1 0.965 0.932 0.964 0.948
2 0.035 0.068 0.036 0.052
EcoAAT_MSECAC_230 1 0.974 0.971 1.000 0.930
2 0.026 0.029 0.000 0.070
EcCOAAT_MSECAC_249 1 0.983 0.991 0.964 0.930
2 0.017 0.009 0.036 0.070
ECOAAT_MSECAC 252 1 0.974 0.824 0.876 0.902
2 0.026 0.176 0.124 0.098
EcoOAAT_MSECAC_255 1 0.891 0.847 0.896 0.873
2 0.109 0.153 0.104 0.127
EcoOAAT_MSECAC 292 1 0.830 0.836 0.813 0.759
2 0.170 0.164 0.187 0.241

82




