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1 Aufgabenstellung und Ziel des Vorhabens

Ziel des Modellvorhabens war es, eine Standardmethode zur Ermittlung der Mindestfldache
und Mindestbaumzahl sowie der Mindestzahlen zu beerntender Bdume in zugelassenen
Erntebestinden fiir eine genetisch nachhaltige Durchfiihrung der Saatguternte zu entwickeln.
Mit Hilfe von genetischen Inventuren sollte an ausgewihlten Beispielen untersucht werden, in
welchem Umfang die genetische Zusammensetzung und genetische Vielfalt des geernteten
Vermehrungsgutes derjenigen des Ausgangsbestandes entspricht und ob bzw. wie sich die
genetische Zusammensetzung des gewonnenen Saatgutes in Abhéngigkeit von Baumzahl und
Baumverteilung dndert.

Das geerntete Vermehrungsgut sollte ferner in zwei Baumschulen einzelbaumweise
angezogen werden, um die Angepasstheit, Qualitit und genetische Zusammensetzung der
Samlingspopulationen in Abhéngigkeit von der Anzahl an beernteten Bdumen zu beurteilen.
Die gewonnenen Daten sollten dann im Rahmen der wissenschaftlichen Betreuung einer
integrierten Auswertung unterzogen werden. Hierbei sollten die genetischen Daten
gemeinsam mit Informationen zur Bestandesstruktur, Blithphdnologie, Bliihintensitit,
Fruktifikationsstirke und Pollenverbreitung in Simulationsstudien mit dem Computermodell
EcoGene einfliefen. Dadurch sollten die Mindestanforderungen fiir Flachengro3e, Baumzahl
und Anzahl an Erntebiumen unter variierenden Bedingungen des Paarungssystems ermittelt
werden, um die Ubertragbarkeit auf andere Bestinde derselben Baumart sowie auf andere
Baumarten moglich zu machen.

Mit der Entwicklung einer Standardmethode zur Erarbeitung von Vorgaben zur Ernte von
forstlichem Saatgut sollte das Vorhaben zur Entwicklung und Erprobung von Konzepten und
Verfahren fiir eine verstirkte und verbesserte Nutzung genetischer Ressourcen in der
Forstwirtschaft beitragen.

2 Voraussetzungen, unter denen das Vorhaben durchgefiihrt wurde

Die nachhaltige und multifunktionale Waldentwicklung ist langfristig auf die o6kologische
Stabilitdt und damit auf die Erhaltung der Anpassungsfahigkeit der Wilder auf sich vielfiltig
dndernde Umweltfaktoren ausgerichtet. Eine Grundvoraussetzung hierfiir ist die
generationeniibergreifende Erhaltung der genetischen Vielfalt der Populationen. Gerade im
Zuge des Klimawandels gewinnt der Bestandesumbau und damit die kiinstliche Verjiingung
eine neue Bedeutung. Forstlich relevante Gesetze, Verordnungen und Handlungsempfehlung
sind an diesem Leitbild auszurichten. Dies gilt auch fiir das im Mai 2002 verabschiedete
Forstvermehrungsgutgesetz (FoVG), das das Ziel verfolgt ,,den Wald mit seinen vielféltigen
positiven Wirkungen durch die Bereitstellung von hochwertigem und identitdtsgesichertem
forstlichen Vermehrungsgut in seiner genetischen Vielfalt zu erhalten und zu verbessern
sowie die Forstwirtschaft und ihre Leistungsfihigkeit zu fordern.*

Die Gewinnung von forstlichem Vermehrungsgut laut FoVG erfolgt iiberwiegend in
zugelassenen Erntebestinden der Kategorie ,,Ausgewidhlt”. In der Forstvermehrungsgut-
Zulassungsverordnung (FoVZV) wird die Zulassung dieser Erntebestinde geregelt. Bei der
Zulassung ist u.a. auf folgendes zu achten: ,Die Erntebestinde der bestandesbildenden
Baumarten miissen eine baumartenspezifische Mindestfliche aufweisen, wobei die
Anteilsfliche der zugelassenen Baumart ausschlaggebend ist. Erntebestinde miissen aus
fruktifikationsfihigen Bdumen bestehen, die so zahlreich und gut verteilt sind, dass zwischen
den Biumen eine ausreichende gegenseitige Befruchtung gewihrleistet ist. Zur Vermeidung
der Gefahr eines Verlusts an genetischer Vielfalt wird die Zulassung mit der Auflage
versehen, dass die Ernte von einer Mindestzahl etwa gleichmiBig iiber den Erntebestand
verteilter Einzelbdume erfolgen muss. Insgesamt unterliegen 26 Baumarten dem FoVG.



Darunter sind nicht nur bestandesbildende Baumarten sondern auch solche, die in Mischung
vorkommen und deren Populationsumfang deutlich geringer ist als bei den Hauptbaumarten.

In der Verordnung findet sich eine Tabelle, in der fiir jede Baumart die Mindestfldche der
zugelassenen Bestinde, die Mindestzahl der Biume im Bestand und die Mindestzahl der zu
beerntenden Bdume festgelegt wird. Als Mindestzahl fruktifikationsfihiger Bdume im
Bestand gibt das Gesetz je nach Baumart und Lage des Bestandes 20 oder 40 an, die
Mindestanzahl von Bdumen, die beerntet werden miissen, liegt in der Regel bei 20. Fiir
seltene bzw. einige Mischbaumarten und Bestinde in Extremlagen oder Randgebieten der
natiirlichen Verbreitung ist sie auf 10 reduziert. Die Festlegung auf diese Zahlen erfolgte
willkiirlich als Kompromiss zwischen iiblicher Erntepraxis und Erhalt der genetischen Vielfalt
im Saatgut.

Das Projekt sollte diese Zahlen iiberpriifen und neue Vorgaben zur Mindestzahl und
rdaumlichen Verteilung von Samenbdumen auf wissenschaftlicher Basis erarbeiten.

3 Planung und Ablauf

3.1 Planung

Das Projekt wurde von den folgenden vier Projektpartnern bearbeitet:

e Partner I: Bayerisches Amt fiir forstliche Saat- und Pflanzenzucht (ASP)

e Partner II: Universitit Hamburg, Zentrum Holzwirtschaft, Arbeitsbereich
Weltforstwirtschaft

e Partner III: Landesbetrieb Wald und Holz NRW, Lehr- und Versuchsforstamt
Arnsberger Wald, Fachgebiet Waldokologie und Forstgenetik

e Partner IV: Landeskompetenzzentrum Forst Eberswalde, Fachbereich
Waldentwicklung /Monitoring

¢ Fiir die wissenschaftliche Betreuung (WB) und Gesamtkoordinierung war das Thiinen
Institut fiir Forstgenetik zustindig.

Tabelle 1 gibt einen Uberblick zu den Arbeitsschritten und der urspriinglichen Zeitplanung
gemdl Antrag. Tabelle 2 zeigt die Arbeitsteilung zwischen den Partnern auf.

Mit Hilfe von genetischen Inventuren sollte im Projekt fiir Vogelkirsche und Rotbuche
untersucht werden, in welchem Umfang die genetische Zusammensetzung und genetische
Vielfalt des geernteten Vermehrungsgutes derjenigen des Ausgangsbestandes entspricht und
ob bzw. wie sich die genetische Zusammensetzung des gewonnenen Saatgutes in
Abhingigkeit von Baumzahl und Baumverteilung dndert.

Auswahl und genetische Charakterisierung der Erntebestéinde

Untersucht werden sollten fiir beide Baumarten je drei zugelassene Erntebestinde (Kategorie
»Ausgewidhltes Vermehrungsgut“) in den Bundeslindern Brandenburg, Bayern und
Nordrhein-Westfalen. In jedem Erntebestand sollte die genetische Zusammensetzung der
reproduzierenden Population durch eine Vollaufnahme der reproduktionsfdhigen Altbdume
ermittelt werden. Die Anzahl der Biume héngt von der Bestandesgrofe und Individuendichte
ab (ca. 200-1000 Bidume). Bei der Buche sind hiufig grole Ernteeinheiten mit einer Grofle
von iiber zehn ha zugelassen. Die Saatguternte erfolgt in diesen groBen Ernteinheiten jedoch
hiufig in einem Teilbereich (ca. 4 ha). Daher sollte bei dieser Baumart in Anlehnung an die




Erntepraxis eine genetische Vollerhebung in einer solchen Erntekernzone des Bestandes
durchgefiihrt werden.

Als Genmarker sollten bi-parental vererbte co-dominante Mikrosatelliten verwendet werden.
Die Genmarker waren zu Projektbeginn bereits entwickelt worden und standen fiir die
praktische Anwendung im Rahmen des Projekts zur Verfiigung (Clarke and Tobutt 2003;
Schueler et al. 2006; Schueler et al. 2003; Vaughan and Russell 2004; Jump and Penuelas
2007; Magri et al. 2006; Scalfi et al. 2004; Vettori et al. 2004).

Jahr 2008 ' 2009 ' 2010 ' 2011

I 11

Halbjahr | 11

Einmessen XX
Altbdume

Stichprobennahme

Saatguternte
XXXXXX

I
1
I
Altbdume XXXXXX |
I
1
1

Saatgutaufbereitung
Saatgutpriifung XXXXXX | XXXXXX

Baumschulversuch I

] XXXXXX XXXXXX XXXXXX XXXXXX

Genetische Analysen I

Altbdume XXXXXX |
Genetische Analysen 1
Saatgut XXX I XXXXXX XXXXXX
Genetische Analysen 1
Jungpflanzen XXXXXX

Kunstverjiingung mit
Jungpflanzen aus
Baumschule

XXXX XXX

Simulationsstudien XXXXXX XXXXXX

Erstellung von
Zwischen- und
Endbericht

1
|
|
1
Auswertung + 1
|
|
|
|

XXXXXX XXXXXX

Tabelle 1: Urspriinglicher chronologischer Arbeitsplan (x = 1 Monat)

Einmessen der Altbdume

Fiir die integrative Auswertung mit Hilfe von Computersimulationen sollten moglichst
vollstindige Eingangsdatensitze angelegt werden. Hierzu zédhlte neben den Genotypen der
Altbdume auch deren rdumliche Position und Durchmesser.

Ernte und genetische Charakterisierung des Saatguts

In jedem ausgewihlten Bestand sollte Saatgut von 40 Einzelbdumen beerntet werden. Pro
Baum sollten ca. 1000 volle Samen geerntet werden. Das Saatgut sollte einzelbaumweise
getrennt  gehalten = werden.  Fir die  genetische  Inventur  sollten  pro
Einzelbaumnachkommenschaft 20 Samen an 8-12 Mikrosatelliten-Genorten untersucht
werden. In Anlehnung an die forstliche Praxis sollte die Beerntung des Saatguts bei der Buche
durch 40 Netze unter einzelnen Buchen erfolgen.

Saatgutpriifung und Anzucht des Saatguts in der Baumschule
Fir das Saatgut jedes Einzelbaumes sollte zunédchst eine Saatgutpriifung nach den ISTA-
Vorgaben durchgefiihrt werden. Représentative Saatgutproben der 3x40 Einzelbdume sollten




getrennt nach Nachkommenschaften parzellenweise (240 Einzelparzellen je Baumschule mit
mindestens 200 Samlingen) ausgebracht werden. In Brandenburg sollten hierbei die Buchen
und in Nordrhein-Westfalen die Kirschen angezogen werden. Die Einzelnachkommenschaften
sollten anschlieend hinsichtlich ihres Anwuchserfolges, ihres Wachstums, der Vitalitit,
Wuchsformen und ihrer genetischen Struktur untersucht werden.

Sofern in der Baumschule deutliche Unterschiede in der Mortalitit zwischen
Einzelbaumnachkommenschaften beobachtet wiirden, sollte im zweiten Jahr nach der Aussaat
von den iiberlebenden Sdamlingen/Jungpflanzen eine weitere Stichprobe von 20 Pflanzen pro
Einzelbaumnachkommenschaft genetisch untersucht werden. Hierdurch sollte die
Auswirkung der genetischen Selektion bestimmt werden.

Partner I I 111 IV WB
Aufgaben

Auswahl Erntebestinde Eiche El E2 E3
Auswahl Erntebestinde Kirsche K1 K2 K3
Einmessen Altbdume Eiche El E2 E3
Einmessen Altbaume Kirsche K1,K2,K3

Beprobung Altbdume Eiche fiir genetische  El E3 E2

Analysen

Beprobung Altbdume Kirsche fiir K1,K2,K3

genetische Analysen

Saatguternte + Saatgutaufbereitung Eiche El E2 E3
Saatguternte + Saatgutaufbereitung Kirsche K1 K2 K3
Saatgutpriifung Eiche El E3 E2
Saatgutpriifung Kirsche K1 K3 K2
Baumschulversuch + Kunstverjiingung E1,E2,E3
Eiche

Tabelle 2: Die zwischen den einzelnen Partnern (I, II, III, IV) und der Wissenschaftlichen Betreuung (WB)
vereinbarte Arbeitsteilung ; E1, K1 = Eichen- und Kirschen-Bestand Bayern, E2, K2 = Eichen- und Kirschen-
Bestand NRW, E3, K3= Eichen- und Kirschen-Bestand Brandenburg

Auswertung
Pro Baumbestand sollten nach Abschluss der genetischen Inventuren Daten zur genetischen

Zusammensetzung von drei Kollektiven vorliegen: (a) Altbestand, (b) Saatgut und (c)
Samlinge am Ende der Anzuchtzeit in der Baumschule. Diese genetischen Daten der drei
Kollektive sollten hinsichtlich der genetischen Vielfalt (Anzahl an Allelen und Genotypen,
Heterozygotie etc.) und genetischen Unterschiedlichkeit (genetische Abstinde) verglichen
werden. Die Daten des Saatguts sollten genutzt werden, um Aussagen zum Paarungssystem
(Anteil Fremdbestdubung, effektive Anzahl Viter, Pollenverbreitung etc.) der Bestinde zu
machen. Ebenso sollten in der Auswertung die Ergebnisse in der Baumschule zu Wachstum,
Vitalitdat und Wuchsformen in Abhidngigkeit von der Anzahl an beernteten Baumen einfliefen.
Die Auswertung der Daten sollte durch das Thiinen-Institut fiir Forstgenetik als Einrichtung
der wissenschaftlichen Betreuung durchgefiihrt werden.

Die gewonnenen Daten sollten zudem im Rahmen der wissenschaftlichen Betreuung einer
integrierten Auswertung unterzogen werden. Hierbei sollten die genetischen Daten
gemeinsam mit Informationen zur Bestandesstruktur, Blithphdnologie, Bliihintensitit,
Fruktifikationsstirke und Pollenverbreitung in Simulationsstudien mit dem Computermodell
Eco-Gene einflieBen. Die Simulationsstudien der Auswertung sollten dem Zweck dienen, die



Mindestzahlen fiir Flichengrofle, Baumzahl und Anzahl an Erntebdumen unter variierenden
Bedingungen des Paarungssystems zu testen. Hierdurch sollten Informationen zur
Ubertragbarkeit der Ergebnisse auf andere Bestinde derselben Baumart und andere
Baumarten erhalten werden.

Verwendung des Vermehrungsgutes nach Abschluss des Vorhabens
Die Partner hatten sich verpflichtet, das Vermehrungsgut nach Abschluss des Versuchs fiir die
kiinstliche Begriindung von Baumbestianden bzw. Versuchsflichen zu verwenden.

3.2 Ablauf und Abweichungen zur urspriinglichen Planung

Jahr 2008

Entsprechend der Arbeitsplanung konnte nach Auswahl geeigneter Bestinde die erforderliche
Saatgutmenge in allen drei Kirschen-Bestinden geerntet werden. Die ausgewihlten Bestidnde
waren relativ grol und hatten ca. doppelt so viele reproduktionsfihige Altbdume wie
urspriinglich geplant. Hierdurch fiel bei Projektpartner II (Universitit Hamburg) der
Zeitaufwand fiir das Einmessen, Beproben und die genetische Analyse der Altbdume (Flichen
K1, K2, K3 —siehe Tabelle 2) sowie der Mittelbedarf fiir Reisen zu den Versuchsflichen und
fiir Laborarbeiten hoher aus als urspriinglich geplant.

Im Jahr 2008 hatte die Rot-Buche in keinem der drei Bundesldnder ausreichend fruktifiziert
und konnte daher entgegen den Planungen nicht beprobt werden. Auch bei der Ersatzbaumart
Stiel-Eiche konnte nur in dem bayerischen Bestand Saatgut in ausreichender Menge geerntet
werden. Die gleichzeitige Anzucht der Eichensdamlinge konnte somit nicht erfolgen.

Jahr 2009

Auch im Jahr 2009 erfolgte die Projektdurchfiihrung bei der Kirsche wie geplant. Die
Altbestinde wurden vollstindig eingemessen und genotypisiert. Die Genotypen des Saatgutes
wurden bestimmt. Der Baumschulversuch wurde im Jahr 2009 planungsgemil angelegt. Der
Anteil gekeimter Kirschen war allerdings mit 20 % bis 30 % fiir die meisten
Nachkommenschaften geringer als vermutet. In der Baumschule wurden planungsgeméif
Jungpflanzen fiir genetische Untersuchungen beprobt.

Das Saatgut des im Jahr 2008 beernteten bayerischen Stieleichenbestandes wurde im Friihjahr
2009 im Baumschulversuch in Brandenburg ausgesit. Ein Jahr spéter als urspriinglich geplant
wurde dann in NRW ein zweiter Stieleichenbestand mit ausreichender Fruktifikation
gefunden und das notwendige Saatgut geerntet. In Brandenburg musste die Beerntung des
Saatgutes in einem zugelassenen Traubeneichenbestand durchgefiihrt werden. Ein
Stieleichenbestand mit ausreichender Saatgutproduktion konnte auch im Jahr 2009 hier nicht
gefunden werden. Der Baumschulversuch wurde im Herbst 2009 mit den Aussaaten des
Materials der Saatgutbestinde aus NRW und Brandenburg ergéinzt. Die genetischen
Untersuchungen an den Jungpflanzen mussten jedoch anders als geplant noch bis zum Jahr
2011 fortgefiihrt werden. Dies galt bei den Eichen auch fiir den Baumschulversuch, der
ebenfalls ein Jahr langer als geplant bis zum Friihjahr 2011 fortgefiihrt wurde. Der Vergleich
zwischen den verschiedenen Eichenbestinden war so insbesondere im Hinblick auf die
Ergebnisse des Baumschulversuchs nur bedingt méglich.

Jahr 2010
Die erforderlichen genetischen Inventuren wurden am gesamten Kirschen-Material im Jahr
2010 abgeschlossen. Der Baumschulversuch mit den Kirschen wurde im Jahr 2010



planungsgemill fortgefiihrt. Die Pflanzen standen damit fiir die Begriindung von
Versuchsfldachen im Jahr 2011 zur Verfiigung.

Im Jahr 2010 erfolgte ein groBer Teil der genetischen Inventuren bei der Eiche.

Jahre 2011-2012

Die genetischen Inventuren bei den Eichensdmlingen wurden im Jahr 2011 vervollstindigt.
Bei der praxisiiblichen Beerntung des FEichensaatgutes mit Netzen bzw. bei der
Handsammlung unter den Bdumen besteht keine 100 % Sicherheit, dass das Eichensaatgut
von einem einzigen Mutterbaum stammt. Die genetischen Inventuren zeigten sehr rasch, dass
die Zuordnung der Samen zu den potentiellen Mutterbdumen hiufig fehlerhaft war. Deswegen
mussten im Jahr 2011 zusédtzliche Samen genetisch untersucht werden, um die angestrebte
Stichprobengrofle je Mutterbaum zu erreichen und so die Zielsetzung des Projektes nicht zu
gefihrden. Auch der Baumschulversuch der Eichen musste im Jahr 2011 fortgesetzt werden.
Im Frithjahr 2012 wurden mit den Eichen Versuchsflichen angelegt.

Beim vTI wurden die integrative Datenauswertung und die Modellierung wegen der

verzogerten genetischen Inventuren bei der Eiche erst in den Jahren 2011 und 2012
durchgefiihrt. Die Erstellung des Endberichts verzogerte sich dadurch bis September 2012.

4 Methode

4.1 Beschreibung der Bestinde / Saatguternte
4.1.1 Kirsche

Fiir die Untersuchungen wurden folgende Bestinde der Vogelkirsche (Prunus avium)- (im
folgenden auch kurz als Kirsche bezeichnet) ausgewdhlt (Tabelle 3a; Abbildungen 1, 2a, 2b,
2¢).

Fliche Bundesland Standort Koordinaten

K1 Bayern Gnotzheim 49,623 °N-10,192° E

K2 Nordrhein-Westfalen Rheinbach 50,608 °N-6,939°E

K3 Brandenburg GroBe Heide, 53,477 °N-13,719° E
Prenzlau

Tabelle 3a: Ubersicht iiber die drei in das Projekt einbezogenen Kirschen-Bestinde



Ay Brandenburg

NRW.

Bayern

Abbildung 1: Lage der drei untersuchten Wildkirschen-Bestinde, Bayern =B1, NRW = B2, Brandenburg = B3

Bestand K1

Der Kirschen-Bestand Bayern (K1; Eigentimer Fiirstlich Schwarzenberg’sche
Familienstiftung, Doméne Schwarzenberg) befindet sich im Wuchsgebiet Frinkische Platte,
Wuchsbezirk, sudliche Friankische Platte in 260-300 m N.N. Es handelt sich um einen
autochthonen zugelassenen Kirschen-Saatgut-Erntebestand der Kategorie ,,Ausgewdihlt
(Herkunftsgebiet 81404, Registernummer 091 814 04 039 2) gelegen bei Gnoétzheim in
Unterfranken. Die Bestandesbegriindung erfolgte in den Jahren 1920 bis 1960. Die
Gesamtflache des Bestandes betridgt 68 ha, die Anteilflache mit Kirsche 1,5 ha.

Die Beerntung erfolgte vom 09.- 14. Juli 2008 auf Planen bzw. Netze durch das ASP unter
Mithilfe eines gewerblichen Unternehmers. Die Aufarbeitung, Zwischenlagerung und Priifung
des Saatgutes erfolgte durch Projektpartner I in Teisendorf.

Bestand K2

Der Kirschen-Bestand NRW (K2; Eigentiimer Stadt Rheinbach) befindet sich im
Wuchsgebiet Nordeifel in 220 m N.N. auf miBig staufrischem, ndhrstoffreicheren
Schiefergebirgslehm mit LoBanteilen. Das Geldnde ist eben und leicht wellig. Es handelt sich
um einen ca. 8,5 ha groBen rd. 60-jahrigen Mischbestand aus Traubeneiche, Vogelkirsche und
Europiischer Larche. Im Unterstand finden sich Rotbuche, Douglasie und Winterlinde.
Traubeneiche und Vogelkirsche stammen aus Naturverjingung. Die reduzierte Vogel-
Kirschen-Fliche betrigt im Gesamtbestand rund 1,9 ha. Aufgrund ihres spontanen,
standortangepassten Vorkommens und ihrer Qualitit wurde die Vogelkirsche bereits friih als
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Generhaltungsobjekt behandelt und spéter als Saatgutbestand unter der Registernummer 05 1
81404 001 2 zugelassen.

Die Ernte 2008 erfolgte gemidll der Projektvorgaben mittels Riittler eines gewerblichen
Ernteunternehmers auf Planen bzw. Netze. Die Aufarbeitung und Zwischenlagerung des
Saatgutes erfolgte durch Projektpartner III in Arnsberg.

Bestand K3

Die Fliche K3 liegt in der okologische Grundeinheit 10, Wuchsgebiet Ostmecklenburg-
Nordbrandenburger Jungmoridnenland, Wuchsbezirk Angermiinder-Strasburger Grund-
(Wellen-) Morédne. Als potentielle natiirliche Waldgesellschaft kommt hier der Perlgras-
Buchenwald im Komplex mit Friihlingsplatterbsen-Buchenwald vor. Es handelt sich um einen
miBig frischen Standort mit guter bis sehr guter Néahrstoffversorgung. Ausgangssubstrate sind
lehmige bis sandig-lehmige Substrate (Geschiebemergel). Es handelt sich um privaten
Wirtschaftswald der unter fachlicher Beratung durch die Landesforstverwaltung Brandenburg
nach den Zielen des Eigentiimers bewirtschaftet wird. Ein Schutzstatus als NSG oder FFH-
Gebiet liegt nicht vor. Planungsziel ist eine miBige Hochdurchforstung nach MaB3gaben des
Eigentiimers sowie die fortlaufende Beerntung der Vogelkirsche durch private Unternehmer
zur Vermarktung des Saatgutes. Die Gesamtfliche des Bestandes betrdgt 67,0 ha, die
Anteilflache der Kirsche ca. 2,0 ha (ca. 400 St.) Die Erntezulassungsnummer lautet 12 3
81402 001 2.

Die Beerntung der Kirsche im Bestand K3 erfolgte im Juli 2008 durch ein privates
Unternehmen. Die Kirschen wurden dort so wie im Bestand NRW mittels eines an einem
Unimog an der Frontzapfwelle befestigten Riittlers in zuvor ausgelegte Netze geriittelt. Die
Erntemenge iibertraf mit durchschnittlich 3,5 kg pro Baum das kalkulierte Gewicht von 2,5 kg
pro Erntebaum, das in etwa 1.000 Samen entsprechen sollte. Nach Abmessen von je 100
Samen pro Erntebaum erfolgte die Festlegung, bei 3,5 kg zu bleiben, um die angestrebten
2000 Korner pro Absaat zu erreichen. Insgesamt wurden 141 kg Kirschen von 40
Einzelbiumen geerntet. Die in Eimer abgefiillten Partien wurden der Samendarre Jatznick
zwecks Reinigung und Aufbereitung iibergeben.

Ein paar Tage nach der Ernte der Kirschen wurden die Samen getrocknet und bei -5°C
gelagert. Im Januar 2009 wurde das Saatgut stratifiziert. Im Mai 2009 wurden die Samen in
einer Baumschule in Bad Waldliesborn (NRW, Deutschland) ausgesidt. Im Herbst 2009
wurden Blitter von 24 Sidmlingen pro Einzelbaumabsaat fiir die genetische Analyse
entnommen.
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Abbildung 2a: Riumliche Position der beprobten Kirschen im bayerischen Bestand (K1). Die Saatgutbdume
sind mit roten Quadraten gekennzeichnet; individuelle Genotypen sind griin markiert, Individuen des gleichen
Klons schwarz markiert und alle Individuen desselben Klons mit schwarzen Polygonen umrandet.
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Abbildung 2b: Riumliche Position der beprobten Kirschen im Bestand aus NRW (K2). Die Saatgutbdume sind
mit roten Quadraten gekennzeichnet; individuelle Genotypen sind griin markiert, Individuen des gleichen Klons
schwarz markiert und alle Individuen desselben Klons mit schwarzen Polygonen umrandet.
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Abbildung 2¢: Ridumliche Position der beprobten Kirschen im Bestand aus Brandenburg (K3). Die
Saatgutbdume sind mit roten Quadraten gekennzeichnet; individuelle Genotypen sind griin markiert, Individuen
des gleichen Klons schwarz markiert und alle Individuen desselben Klons mit schwarzen Polygonen umrandet.
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4.1.2 Eiche

Die genetische Charakterisierung der Eiche wurde auf den drei in Tab. 3 und Abb. 3 und 4
aufgefiihrten Fliachen durchgefiihrt. Beim Bestand Bayern (E1, Abb. 4a) handelt es sich um
einen ca. 2,4 ha groBlen, 215 — 222 -jdhrigen Stiel-Eichenbestand mit etwas Buche, Hain-
Buche, Linde, Esche, Bergahorn, Kirsche, Tanne sowie reichem Nebenbestand und
Naturverjiingung der genannten Baumarten. Die Wuchsleistung entspricht ungefihr der I.
EKI. nach JUTTNER: 200 Jahre: unterer Hohengrenzwert 33 m; BHD 70 cm; Stammzahl 70
Stiick pro ha; Derbholzmasse 500 Vfm. Nach stirkeren Eingriffen in den letzten 3 Jahren
liegen leider noch keine neuen Daten zu Stammzahlen, Vorrat und Bestandesaufbau vor. Der
Bestockungsaufbau gestaltet sich folgendermaBen: auf eine Alt-Eiche treffen rund 6
Mischbaumarten > 10 cm BHD. Damit entspricht der Bestockungsaufbau ziemlich genau der
Richtzahl SCHADELINS fiir Altbestinde zwischen Elite- und dienenden Begleitbaumarten.
Die Schaftform der Baume ist durchwegs gut bis sehr gut, die Krone iiberwiegend gut und der
Stamm auffallend feinborkig. Der Bestand wurde im Jahr 1991 als Erntebestand in der
Kategorie ,,ausgewihlt”, Herkunftsgebiet 09 (Siiddeutsches Hiigel- und Bergland sowie
Alpen) zugelassen. Die Beerntung erfolgt iiber Netze, deren Auslage allerdings bei der sich
flichig entwickelnden Naturverjiingung immer mehr eingeschriankt wird. Seit seiner
Zulassung wurde der Bestand sechsmal beerntet mit einer Gesamtsaatgutmenge von 5.749 kg.

Bei dem Eichen-Bestand NRW (E2; Abb. 4b) handelt es sich um einen rund 230-jdhrigen,
vitalen Stieleichen-Buchen-Hainbuchen-Mischbestand von 12,7 ha Gesamtgrole auf
grundfeuchtem bis méflig frischem, teilweise sandigem bis schluffigem LoBlehm im
Wuchsgebiet Weserbergland. Das Gelédnde ist eben bis leicht wellig. Als weitere Baumarten
kommen Sandbirke, Roterle und Eberesche vor. Der Stieleichen-Anteil betrdgt rund 70%.

Der Bestand wird seit 2001 im Erntezulassungsregister als zugelassener Saatgutbestand unter
der Register-Nr. 052 81706 058 2 gefiihrt. Aufgrund seines Alters und der Bestandes-
geschichte diirfte der Bestand aus Ortlichem Saatgut hervorgegangen sein. Er ist damit von
besonderer Bedeutung fiir die Erhaltung der regionalen genetischen Ressourcen der
Stieleiche. Die waldbauliche Planung sieht eine konsequente Entnahme von mit der
Stieleichen konkurrierenden Rotbuchen vor, um den Bestand mdoglichst lange als
Erntebestand nutzen und evt. natiirlich verjiingen zu konnen.

Der Bestand Brandenburg (E3; Abb. 4b) ist ein Traubeneichenbestand mit einer Gesamtfldche
von 17,2 ha und einer Anteilfliche der Traubeneiche von ca. 2,6 ha und liegt auf einer
Meereshohe von 56 m iiNN. Die potentielle natiirliche Waldgesellschaft ist ein Flattergras-
Buchenwald im Komplex mit Schattenblumen-Buchenwald. Es handelt sich um einen méfig
frischen Standort mit mittlerer Néahrstoffversorgung. Ausgangssubstrat sind sandige Substrate
ohne anlehmigen bis lehmigen Sand im Oberboden. Es ist ein Wirtschaftswald der unter
fachlicher Beratung durch die Landesforstverwaltung nach den Zielen des Eigentiimers
bewirtschaftet wird. Ein Schutzstatus als NSG oder FFH-Gebiet liegt nicht vor. Der Bestand
liegt im Naturpark "Barnim" und im Landschaftsschutzgebiet "Barnimer Heide". Planungsziel
ist eine schwache Hochdurchforstung nach Maf3gaben des Eigentiimers und eine fortlaufende
Beerntung der Traubeneiche zur Vermarktung des Saatgutes (Die Holznutzung ist durch
Splitter stark beeintrichtigt, durch die Néahe zur Stadt Eberswalde wird der Bestand durch
Erholungssuchende stark frequentiert).
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Forstliches Waldort Bundesland Koordinaten Bezeichnung Art
Herkunftsgebiet (Gaub-

Kriiger)
817 09 Eichet/ Bayern 4572530/ El Stieleiche
Siiddeutsches Eichel- 5302628
Hiigel- und garten
Bergland, sowie
Alpen
817 01 GroBer Nordrhein- 3470790/ E2 Stieleiche
Niedersdchsischer  Bruch am Westfalen 5768060
Kiistenraum und Wellbach
Rheinisch-
Westfilische Bucht
818 04 Eberswalde/ Branden- 5420222/ E3 Trauben-
Ostdeutsches Stadtsee burg 5854999 eiche
Tiefland

Tabelle 3b: Ubersicht iiber die drei in das Projekt einbezogenen Eichenbestinde

Abbildung 3: Lage der drei untersuchten Eichenbestinde (Bayern E1, NRW E2, Brandenburg E3)
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Abbildung 4 a,b,c: Riumliche Verteilung der Eichen in den drei Versuchsflichen, die Position der Netze unter
den Mutterbdumen ist jeweils mit ,,M*

4.2 Genetische Inventuren Kirsche

Im Sommer 2008 wurden in jedem Bestand Saatgut-Proben von 38-40 Erntebdumen geerntet
(Einzelbaumabsaaten). Fiir die genetische Analyse wurden ferner Blitter oder Knospen von
allen Bdumen mit einem BHD groBer als 4 cm im Bestand entnommen sowie die rdumliche
Position der Baume bestimmt. Der bayerische Bestand hatte schitzungsweise mehr als 1.000
reproduktionsfihige Biume. Daher hatten wir dort die untersuchte Fliche auf ein Areal von
38 Mutter-Bdumen sowie eine zusitzliche Zone von 100 m um diese Bidume herum
eingegrenzt. Im Bestand in NRW konnte im Herbst 2008 Saatgut nur von 39 anstatt der
gewiinschten 40 Erntebdume Saatgut geerntet werden.
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DNA wurde aus Knospen (Altbdume), Blittern (Altbdume, Sdmlinge) und Samen extrahiert.
Danach wurden alle Proben an acht Kernmikrosatelliten nach Jolivet ef al. (2011) untersucht.
Fiir Altbdume und Samen wurden auflerdem die Genotypen am Selbstinkompatibilititsystem
(SI) nach Vaughan et al. (2008) und Sonneveld et al. (2003) bestimmt. Die Genotypisierung
wurde mit dem DNA-Seqgenzierer (Megabace Genetic Analyzer von Amersham Biosciences)
durchgefiihrt.

Die Stichprobenumfinge der drei untersuchten Entwicklungsstadien in den drei Bestinden
finden sich in Tabelle 4. Fiir die Altbiume wurden die Genotypen der Mikrosatelliten und des
SI-Systems benutzt, um Klone bzw. Gruppen von Klonen zu identifizieren. Hierbei wurden
mogliche Fehler bei der Genotypisierung beriicksichtigt, in dem fiir jedes Individuum fiir
einen Genort eine fehlende Ubereinstimmung zugelassen wurde.

Bayern NRW Brandenburg
Reduzierte Kirschenfliche 1,5 ha 1,9 ha 2,0 ha
Altbaume
Anzahl Individuen (N) 504 510 455
Anzahl Genotypen (Ng) 192 362 347
Klonale Diversitidt (Ng/N) 0,38 0,71 0,76
Anzahl Klone 34 51 21
Mittlere Anzahl Individuen je Klon 10,2 (2-122) 3,9 (2-12) 6,14 (2-20)
(min — max) = mittlere Anzahl Ramets
Samen
Anzahl Einzelbaumabsaaten 38 39 40
Anzahl Samen 760 780 800
Samlinge
Anzahl Einzelbaumabsaaten 37 39 40
Anzahl Samlinge 888 936 960

Tabelle 4: Stichprobengrofien fiir die genetischen Untersuchungen in den drei Wildkirschen-
Bestinden und Ausmal der Verklonung

4.3 Stichprobennahme und genetische Inventuren Eiche

Im Eichenbestand E1 wurden alle Stieleichen mittels GPS-Gerit eingemessen und beprobt.
Die Beprobung des Bestandes E2 erfolgte nicht im gesamten zusammenhidngenden Gebiet,
sondern in zwei Teilgebieten. Fiir alle beprobten Bdume sind Koordinaten vorhanden. An den
ausgewihlten Saatgutbestand schlieBen weitere Eichen an und sind im weiteren Umfeld sehr
hiufig. Im Bestand E3 wurden alle Eichen beprobt und mittels GPS eingemessen. In
unmittelbarer Ndhe an den zugelassenen Saatgutbestand schlieBen sich weitere
Eichenbestinde an.

Im Eichen-Erntebestand E1 wurde an 41 Plitzen moglichst einzelbaumweise Saatgut
gewonnen mit einer Erntemenge zwischen 5 und 8 kg je Baum/Netz (ungereinigt). Das
Eichensaatgut wurde einzelbaumweise aufbereitet, d.h. gereinigt und bis auf einen
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Feuchtegehalt von 40% getrocknet, anschlieBend thermobehandelt und bei -3°C bis zur
Aussaat eingelagert. An je 200 Eicheln von vier der 41 Saatgutpartien wurde bereits ein
Keimversuch angesetzt, um ggf. vergleichen zu konnen, wie sich der Keimverlauf nach
Lagerung verdndert hat. Dabei lag die mittlere Keimféahigkeit der vier Einzelbaumproben bei
78 %. In den Bestdnden in NRW und Brandenburg wurde das Saatgut per Handsammlung
unter einzelnen Biumen geerntet

Die spitere Analyse des Saatgutes zeigte jedoch, dass in den einzelnen Netzen bzw. in der
Handsammlung unter den Bidumen zwar die Eicheln des jeweiligen Mutterbaumes
dominierten, oft aber auch einzelne Samen von Nachbarbdumen zu finden waren (bei 60 bis
70 % der Baume einer Fliche, je Mutterbaum 1-10 fremde Samen). Um in den folgenden
Simulationsauswertungen keine Informationen zu verlieren, wurden durch die Untersuchung
weiterer Samen die ,falschen* Samen durch solche ersetzt, die zum jeweils beernteten
Mutterbaum passten. Tabelle 5 enthilt eine Ubersicht aller Eichenproben, die im Vorhaben
molekulargenetisch untersucht wurden. Fiir jeden Bestand ist die Anzahl der Proben (Samen
und Samlinge) angefiihrt, die zusitzlich untersucht wurden, um die ,,falschen® Samen und
S@mlinge zu ersetzen. Insgesamt wurden 7145 Proben untersucht.

Bayern NRW Brandenburg
2,4 ha 12,7 ha 17,2 ha
Altbdume
Anzahl Individuen (N) 596 154 513
Samen
Anzahl Einzelbaumabsaaten 41 39 45
Anzahl Samen 809 787 923
Anzahl zusitzlich untersuchter Samen 86 152 237
Séamlinge
Anzahl Einzelbaumabsaaten 38 39 40
Anzahl Simlinge 888 936 960
Anzahl zusitzlich untersuchter Sdmlinge 164 168 134

Tabelle 5: Ubersicht iiber das Probenmaterial, das bei der Eiche genetisch untersucht wurde.

Aufbereitung der Blattproben von Jungpflanzen

Nachdem bei allen Nachkommenschaften das Auflaufprozent unter 80 % lag, mussten laut
Projektplanung Samlinge aller Nachkommenschaften untersucht werden. Die Eicheln aus
Bayern waren im Friithjahr 2009, die aus Nordrhein-Westfalen und Brandenburg im Friihjahr
2010 vom Projektpartner IV in einer Baumschule in Brandenburg ausgesit worden. Im Herbst
2010 wurden durch den Projektpartner IV von den einzelbaumweisen Nachkommenschaften
aller drei Versuchsflichen Blattproben entnommen und an das ASP geschickt. Insgesamt
waren dies 4800 Einzelproben (40 S@mlinge pro Nachkommenschaft). Fiir die Analysen
waren 20 Samlinge pro Nachkommenschaft vorgesehen. Aus der Erfahrung mit den Samen
(Analyse von mehr als 20 Samen notwendig, wenn Samen nicht zum Mutterbaum passen)
wurden von Beginn an mehr als 20 Samlinge beprobt, um auch fiir Wiederholungen geniigend
Material zur Verfligung zu haben. Fiir die DNA-Untersuchungen wurde ein Teil des
Blattmaterials von jeder Probe zerkleinert und gefriergetrocknet. Das iibrige Material wurde
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eingefroren und steht fiir eventuelle Wiederholungen oder spitere Untersuchungen mit
weiteren Genmarkern zur Verfiigung.

Molekulargenetische Marker (Kernmikrosatelliten)
Aus den Altbiumen (Blattmaterial und Kambium) und aus den Einzelbaumabsaaten (Samen
und Sédmlinge) wurde die DNA mithilfe der ATMAP-Methode (Dumolin et al. 1995)
extrahiert. Der DNA-Gehalt wurde mittels Photometer (Gene Quant Pro, Amersham
Bioscience) bestimmt und auf ca. 20ng/uL verdiinnt.
Bei der Analyse der Kernmikrosatelliten kamen 11 hochvariable Marker in 3
Multiplexreaktionen zum Einsatz.

e multiplex A (QpZAG36, QpZAG16, QpZAG46) (Steinkellner et al. 1997),

e multiplex B (QpZAG104-, QpZAG110, QpZAG15) (Steinkellner et al. 1997)

e multiplex C (QrZAG87, QrZAG7, QrZAG65, QrZAGSb, QrZAG20) (Kampfer et al.

1998).

Die Multiplex PCRs wurden mit Fluoreszenzfarbstoffen markierten Primern durchgefiihrt und
mit einem automatischen Sequenziergerit (CEQ8000 Beckman-Coulter) analysiert.

4.4 Genetische MaBe

Als MaB fiir die genetische Ahnlichkeit zwischen benachbarten Individuen wurde der
kindship-Index (Loiselle et al., 1995) in fiinf verschieden Entfernungsklassen berechnet.
Signifikant positive Werte des Index zeigen an, dass die Individuen @hnlicher sind, als man es
durch den Zufall erwarten wiirde. In den meisten Fillen ist dies ein Ausdruck der
genealogischen Verwandtschaft. Fiir die Berechnungen wurde das Programm SpaGedi v 1.3c
(Hardy and Vekemans, 2002) genutzt. Details zur Berechnung dieses Index bei der
Wildkirsche finden sich bei Jolivet et al. (2011).

Als Parameter fiir die genetische Diversitiat wurde die Anzahl verschiedener Allele (A), die
effektive Anzahl Allele (A.) und die allelische Reichhaltigkeit (A;) berechnet. Die effektive
Anzahl Allele beriicksichtigt die hiufigen Allele stdrker, die allelische Reichhaltigkeit
korrigiert die Anzahl verschiedener Allele mit der Stichprobengrée (El Mousadik and Petit,
1996). Um signifikante Unterschiede zwischen den Diversititsparametern der einzelnen
Entwicklungsstadien zu bestimmen wurde der t-Test genutzt.

Die Fixierungsindices (F) dienten als MaB zur Bestimmung des Uberschusses an
Homozygoten (+ Werte) oder Heterozygoten (negative Werte) im Vergleich zu den
erwarteten Werten bei Zufallspaarung und unendlichen PopulationsgroBe (Hardy-Weinberg-
Proportionen). Fiir die Kirsche wurden in die Berechnung der F-Werte nur die Mikrosatelliten
einbezogen, da beim GIS-Genort alle Individuen heterozygot sind. Signifikante
Abweichungen von den Hardy-Weinberg-Proportionen wurden mit Hilfe eines
Permutationstests bestimmt. Die Statistische Signifikanz von Unterschieden bei den F-Werten
zwischen verschiedenen Entwicklungsstadien eines Bestandes wurde mit paarweisen t-Tests
ermittelt. Die Berechnungen wurden mit den Computerprogrammen Fstat v. 2.9.3.2 (Goudet,
1995) und GDA_NT (Degen, unverdffentlicht) durchgefiihrt, die statistischen Auswertungen
mit R v 2.0.6 (R Development Core Team 2004).

Fir die Samen wurden Vaterschaftsanalysen mit dem Programm CERVUS v. 3.0.3
(Marschall et al. 1998; Kalinowski et al. 2007) durchgefiihrt, um verschiedene Parameter des
Paarungssystems zu messen. Hierbei wurden die Allelhdufigkeiten anhand der Daten der
Altbdume geschitzt. Als Pollenspender (Vater) eines Samens wurde derjenige Kandidat mit
der hochsten Wahrscheinlichkeit (LOD Score) zugeordnet. Die Wahrscheinlichkeit ergibt sich
hierbei aus den Hiufigkeiten der Allele der fraglichen Nachkommen bei den potentiellen
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Vitern. Fiir die Berechnungen wurden bei den Kirschen acht Mikrosatelliten-Genorte sowie
der SI-Locus des Selbstinkompatibilitdtssystems genutzt. Der zugeordnete Vater musste
mindestens eine Wahrscheinlichkeit von 95% aufweisen und durfte maximal an einem der
neun Genorte zum Samen und zum Mutterbaum nicht kompatibel sein. Letzteres ist die
tolerierte Fehlerrate, die durch eine falsche Bestimmung des Genotyps im Labor verursacht
sein konnte. Weitere Einzelheiten zum Vaterschaftstest sind bei Jolivet et al. (2012a)
beschrieben. Mit Hilfe der Vaterschaftsanalyse wurde fiir jeden Mutterbaum die
fehlerkorrigierte Anzahl effektiver Viter (K) nach Nielsen et al. (2003) berechnet. Dieses
MalB ist ein guter Schitzwert fiir die genetische Diversitdt, die im Saatgut durch die
verschiedenen Pollenspender zu finden ist. Aus dem rdumlichen Abstand zwischen
Mutterbaum und dem gefundenen Pollenspender im Bestand wurde die Entfernung der
Pollenverbreitung ermittelt. Einige Berechnungen zum Paarungssystem wurden mit den
Programmen MLTR (Ritland 2002) durchgefiihrt.

4.5 Bestimmung der Qualitit des Saatgutes

Die Lebensfihigkeit der Samen wurde bei der Kirsche mit einem Tetrazolium-Test von 200
Samen pro Einzelbaumabsaat bestimmt. Die Analysen wurden fiir jeden Bestand von einem
zertifizierten Labor gemill den ISTA-Regeln (International Seed Testing Association)
durchgefiihrt.

Die Saatgutpriifung bei Eiche wurde ebenfalls nach den ISTA-Vorgaben am ASP Teisendorf
durchgefiihrt. Von jeder Einzelbaumabsaat wurden hierbei 200 Eicheln untersucht. Die
wichtigsten Parameter waren der Hohlkornanteil, das Tausendkorngewicht und die
Keimfihigkeit. Daraus wurde die Anzahl lebender Keime pro kg Saatgut berechnet.

4.6 Baumschulversuche

Anzucht der Kirsche in den Forstbaumschulen Peter Jungermann, Lippstadt

Nach Zwischenlagerung der Einzelbaumabsaaten der Projektpartner I, III und IV wurde
Anfang Januar 2009 mit ihrer Stratifikation (nass, 2 Wochen bei 20°C, dann bei 4°C)
begonnen. Die Aussaat fand am 13. und 14. Mai 2009 statt. Aufgrund der einzelbaumweisen
Trennung wurde von Hand ausgesét. Alle anderen Aussaat-Parameter waren praxisiiblich: 5-
reihige Aussaat in Baumschul-Standardbeeten, rd. 100 Samen/lfm, Aussaattiefe rd. 1 bis 2
cm, lockere manuelle Uberdeckung der Aussaat mittels Harke und Substrat (humoser Sand).
Die Saatbeete wurden unmittelbar nach der Aussaat getunnelt. Die Einzelbaumsaaten liefen
ziigig und {iiberwiegend zahlreich auf. Pridventive Pflanzenschutzmaflnahmen wurden
praxisiiblich durchgefiihrt. Diingungen erfolgten nach Bedarf. Bestandesbedrohende
Krankheiten wurden nicht festgestellt. Ebenso gab es keine augenfilligen Ausfille der
Keimlinge.

Die Vogelkirschen-Sdmlinge standen aufgrund des guten Auflaufens und weiteren
Wachstums im ersten Jahr in einem Standraum, der eine Aufschulung der Pflanzen zur
Vermeidung von iibermiBiger Konkurrenz der Sdmlinge untereinander im 2. Standjahr
erforderte. Entsprechend wurden die Sdmlinge am 26. Méarz 2010 gerodet und im Kiihlhaus
zwischengelagert. Nach praxisiiblicher Aussortierung eines geringen Anteils unterdriickter
und beschidigter Pflanzen wurden die Sdmlinge vom 10. bis 13. Mai 5-reihig maschinell
aufgeschult. Die weitere Behandlung der aufgeschulten Pflanzen erfolgte praxisiiblich:
Priventive Pflanzenschutzmallnahmen wurden durchgefiihrt, Diingungen erfolgten nach
Bedarf. Auffilligkeiten wie Krankheiten oder Mangelsymptome wurden bei Kontrollen in der
Vegetationsperiode des 2. Standjahres nicht festgestellt. Bereits kurz nach der Verschulung
wurden jedoch die benachbart stehenden nordrhein-westfilischen Einzelbaumabsaaten 16 bis
28, teilweise auch 30 und 31 auffillig. Die Pflanzen blieben im Wachstum deutlich zuriick
ohne jedoch Krankheitssymptome zu zeigen und starben in der Folge fast vollstindig ab. Der
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Schaden zog sich scharf abgegrenzt leicht schrig (aber parallel in Breite eines
Baumschulbeetes, also auch Maschinenarbeitsbreite) durch das Verschulquartier und betraf
tiberwiegend ein Beet. Nach dem Schadbild ist es moglich, dass die Ursache im unbekannten
Leerlaufenlassen eines Pflanzenschutzmittelrestes aus einer Spritze mit entsprechenden
Folgen fiir die aufgeschulten Pflanzen liegt. Augenfillige Ausfille ohne erkennbaren Grund
— moglicherweise aber durch Verschulstress begriindet — gab es bei den Absaaten:
Brandenburg 13, 14, 16, 17, 24, 31, 32 (hoch). Ende September 2010 traten erste
Verbissschiden durch Kaninchen und Hasen auf. Betroffen waren vor allem AuBlenreihen der
Beete sowie Beetanfinge, die von Wegen aus fiir das Wild leicht zugédnglich waren.
Besonders betroffen durch Verbiss waren die Absaaten: Bayern 20, 25, 44, 91, 46, 97
(extrem) und 98; Brandenburg 7; NRW 1. Die Verbissschdden verstiarkten sich im Oktober
2010 unerwartet und drohten sich derart auszuweiten, dass die Pflanzen unverziiglich gerodet
werden mussten. Sie wurden im Kiihlhaus zwischengelagert und wurden seit dem 24.11.2010
gemessen, gezihlt, gebiindelt und verbisssicher im Freiland eingeschlagen. Bei der Messung
der Pflanzen wurden bei einer zufélligen Stichprobe von 20 Pflanzen einer Einzelbaumabsaat
jeweils die Sprossldnge in cm und der Wurzelhalsdurchmesser in mm erfasst.

Bei einzelnen Einzelbaumabsaaten wurde insgesamt die Zielpflanzenzahl von mindestens 200
Pflanzen nicht erreicht, wenngleich die Zielpflanzenzahl von gesamt 24000 mit 25315
abgabefihigen Verschul-Pflanzen nach Sortierung und Biindelung leicht iiberschritten wurde.

Vom 21. bis 29. Mirz 2011 wurden die Pflanzen in Absprache mit den Projektpartnern zur
Anlage von Versuchs- und Beobachtungsflichen abgegeben.

Anzucht der Eiche in der Forstbaumschule Stadtsee, Eberswalde

Im Herbst 2008 erfolgte die Ernte des Eichensaatgutes im bayerischen Bestand El1. Zur
Vermeidung von Pilzbefall wurden ca. 240 kg Eicheln in Kartoffelsdcken fiir 2,5 Stunden im
Wasserbad bei 41 °C thermobehandelt und anschlieBend auf eine Feuchte von ca. 40 %
getrocknet (ca. 1-2 Tage an der Luft ausgebreitet). AnschlieBend wurden die Eicheln einzel-
partieweise in Stapelkisten bei -3°C eingelagert (bis Mirz 2009). Am 1. April 2009 wurden
38 Einzelpartien zu je 600 Stiick Eicheln in der FBS Stadtsee gesit, zwei Partien waren durch
Mausefrall vernichtet worden. Auf 206 m Beetldnge wurden dabei 22.800 Eicheln von Hand
gesit. Der Abstand im Beet ist dabei durch die von der Pflanzmaschine gezogenen Rillen
vorgegeben, er betrdgt ca. 16 cm. Zwischen den Eicheln wurde ca. eine Eichelldnge Abstand
gewahrt, also ca. 4 cm. Die gleiche Vorgehensweise wurde bei den Eicheln der Bestinde E2
(NRW) und E3 (Brandenburg) im Folgejahr angewandt.

Nach der Saat wurden die Beete eingemessen und in einem Quartierbuch dokumentiert.

Im Juli 2009 erfolgte eine Auflaufbonitur der bayerischen Eichen (E1) mit Hilfe eines 1 m?
groflen Holzrahmens. In der Mitte des jeweiligen Beetes wurden im Holzrahmen die Pflanzen
gezihlt und auf die Beetlinge hochgerechnet. In sehr liickigen Partien fand eine Vollzdhlung
statt. Zusétzlich wurde stichprobenartig die mittlere Hohe pro Partie bestimmt. Die
Auflaufbonitur der Absaaten E2 und E3 wurde im Juli 2010 nach dem gleichen Schema
durchgefiihrt.

4.7 Anlage der Versuchsflichen (Folgebestand)

Kirsche

Versuchsflichen des Landeskompetenzzentrum Forst Eberswalde

Mit dem in Nordrhein-Westfalen angezogenem Pflanzgut konnten im Frithjahr 2011 in
Brandenburg vom Landeskompetenzzentrum Forst Eberswalde drei Versuchsflachen angelegt
werden: die Flichen Falkensee, Trimmersee und Maienpfuhl (Tabelle 6). Nach
Flachenvorbereitung durch Pfliigen und Zaunung wurden in einem Verband von 2 mal 3
Meter je 5 Pflanzen einer Absaat in dreifacher Wiederholung gepflanzt. Auf der ungeziunten



21

Flache Falkensee wurden die Pflanzen mit einem Verbissschutzmittel behandelt, im zweiten
Standjahr ist auch diese Flache gezdunt worden.

Falkensee Trimmersee Maienpfuhl
Herkunft Absaaten | Stiick | Absaaten | Stiick Absaaten Stiick
Bayern (K1) 41| 602 40 595 40 588
Nordrhein-
Westfalen (K2) 35| 529 36 528 36 532
Brandenburg (K3) 36| 524 37 549 39 585
Summen 1655 1672 1705

Tabelle 6: Ubersicht zu den ausgebrachten Kirschen auf den Versuchsflichen des Landeskompetenzzentrums
Forst Eberswalde

Nicht immer waren von einer Absaat noch 15 Pflanzen vorhanden, daraus ergibt sich eine
Differenz zur theoretisch moglichen Anzahl an Pflanzen (Anzahl Absaaten mal 15 =
Stiickzahl). Insgesamt fanden 5.032 Pflanzen Verwendung. Auf den drei Flachen wurden alle
Pflanzen eingemessen, im Sommer 2011 erfolgte eine Anwuchsbonitur. Bei der Aufnahme
des Anwuchsprozentes wurde eine Qualitdtsansprache der Pflanzen durchgefiihrt. Im Mirz
2012 wurden auf der Fliche Maienpfuhl alle Hohen gemessen, bei Pflanzen gréBer als 1,30
Meter auch der Brusthohendurchmesser mit einer Schiebelehre. Gleichzeitig wurden Zwiesel
und Steildste mit einer Astschere entfernt.

Versuchsfldchen des Thiinen-Instituts fiir Forstgenetik

Am 21. Mirz 2011 wurden die bereits leicht angetriebenen Pflanzen aus dem Einschlag in der
Baumschule in Lippstadt (Nordrhein-Westfalen) abgeholt, wo die Pflanzen angezogen
worden sind, und im Kiihlraum des Thiinen-Instituts fiir Forstgenetik in GroBhansdorf
eingelagert. Angesichts der GroBe des iiberwiegenden Teils der Pflanzen wurde von einer
weiteren Aufschulung abgesehen. Fiir die Anlage der Fliche in Brandenburg wurden Mitte
April 2011 die Kirschen nach Waldsieversdorf gebracht. Angesichts des bereits
vorangeschrittenen Zustandes der Kirschen und der zwischenzeitlich herrschenden
Friihjahrstrockenheit wurde das Versuchsdesign angepasst. Es wurde ein Pflanzverband von
2m x 1m gewidhlt, um trockenheitsbedingte Ausfille zu kompensieren. Die
Einzelbaumnachkommenschaften wurden in Parzellen mit 2 Reihen von je 5 Pflanzen mit
Sfacher Wiederholung gepflanzt.

Bei der Fliche in Waldsieversdorf (Oberforsterei Hangelsberg, Revierforsterei
Waldsieversdorf Abteilung 6158) handelt es sich um einen sandigen, schwach nach Osten
geneigten Waldstandort, auf dem zuvor Pinus contorta wuchs. Der Schlagabraum war auf
Wiillen zusammengetragen, so dass der Abstand zwischen den Reihen im Bereich der Wiille
groBBer ausfiel. Durch die noch im Boden verbliebenen Wurzelstocke kam es auch zu
Abweichungen im Pflanzverband innerhalb der Reihe. Insgesamt sind auf der Versuchsfliche
Waldsieversdorf 3700 Kirschen von 74 Einzelbaumnachkommenschaften ausgepflanzt. Dabei
ist der Bestand aus Bayern (K1) mit 28 Einzelbaumnachkommenschaften, der aus Nordrhein-
Westfalen (K2) mit 29 Nachkommenschaften und der aus Brandenburg (K3) mit 17
Nachkommenschaften vertreten.

Die bereits bei der Pflanzung herrschende Trockenheit setzte sich in den folgenden Wochen
fort, so dass mehrfach die Pflanzen aufwendig gewissert wurden. Der bedringende Aufwuchs
an Prunus serotina und Betula pendula wurde in der ersten Vegetationsperiode zuriick
geschnitten. Die gepflanzten Kirschen trockneten zum Teil am Terminaltrieb ein, trieben
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jedoch groBtenteils an der Basis erneut aus. Am Ende der ersten Vegetationsperiode belief
sich die Uberlebensrate auf etwa 80 %. Mit den noch verfiigbaren Restpflanzen, die in der
Baumschule des Instituts in GroBhansdorf aufgeschult waren, wurden im Frithjahr 2012
ausgefallene Pflanzen ersetzt. In der laufenden Vegetationsperiode wurde auf der Fliche der
bedringende Begleitwuchs geméht.

Mit weiteren 20 Nachkommenschaften wurde eine Erhaltungsfliche in Trenthorst /
Schleswig-Holstein angelegt. Unter den 20 Einzelbaumnachkommenschaften sind 6 aus
Bayern (K1), 5 aus Nordrhein-Westfalen (K2) und 9 aus Brandenburg (K3). Insgesamt
wurden 472 Kirschen ausgepflanzt, wobei die Anzahl je Einzelbaumnachkommenschaft
zwischen 6 und 59 variiert und im Mittel bei 24 liegt. Die ehemals ackerbaulich genutzte
Fliche wurde Ende Mai 2012 im Verband 2 m x 1 m bepflanzt. Auch auf dieser Fliache wurde
in der ersten und in der laufenden Vegetationszeit der verdimmende Begleitwuchs gemiht.

Eiche

Mit dem angezogenen Pflanzenmaterial aus der Forstbaumschule Stadtsee wurden im
Frithjahr 2012 zwei Herkunftsversuchsflichen in Brandenburg angelegt: Stadtsee 505 und
Voigtswiese 3573 (Tabelle 7). Die Pflanzung erfolgte als Voranbau unter aufgelichteter
Kiefer bzw. Birke im Verband 1,5 mal 2 Meter in zweifacher Wiederholung.

Herkunft Stadtsee 505 Voigtswiese 3573
Bayern 4.200 1.650
Nordrhein-Westfalen 4.000 1.900
Brandenburg 4.100 2.000
Summen: 12.300 5.550

Tabelle 7: Pflanzenzahl der Eichen in den Herkunftsversuchen

Anwuchsbonituren werden erstmals im Sommer 2012 durchgefiihrt werden. Dazu werden fest
eingemessene Zihlreihen mit je 200 Pflanzen pro Herkunft angelegt werden.

4.8 Simulationsstudien

Die Simulationsstudien zur optimalen Saatguterntestrategie fiir die Kirschen und Eichen
wurden mit dem Modell “EcoGene” (Degen et al 1996, Degen et al 2004) durchgefiihrt. Das
Modell simuliert alle wesentlichen Prozesse eines Baumbestandes, die Einfluss auf die
genetische Zusammensetzung haben (u.a. Pollen- und Samenverbreitung, Blithphénologie,
Fertilitat, Wachstum und Reproduktionsfihigkeit). Fiir die Besonderheiten der Kirschen
(Selbstinkompatibilititssystem und vegetative Vermehrung) wurde das Modell bereits vor
kurzem angepasst (Jolivet & Degen, 2011). Als Eingangsdaten der Simulationen dienten die
Genotypen der Altbdume, ihre rdumlichen Positionen und ihre Durchmesser (BHD). Vor den
eigentlichen Simulationsstudien zur Saatguternte wurden die Parameter zur Pollenverbreitung
mit den tatséchlich beobachteten Werten kalibriert.

Kirsche

In den Szenarien zur Saatguternte bei den Kirschen wurden die Samen direkt an den
Mutterbdumen geerntet. Dies entspricht der iiblichen forstlichen Praxis und war auch bei der
Probennahme des Saatgutes in diesem Projekt der Fall. Ein wesentlicher Eingangsparameter,
der in den einzelnen Szenarien modifiziert wurde, war die Anzahl beernteter Samenbiume (2,
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5, 10, 15, 20, 25, 40, 50). Ferner wurde in den einzelnen Szenarien die Auswahl der
Samenbdume gemil ihrer rdumlichen Position variiert. Hier simulierten wir Szenarien mit
unterschiedlichem Mindestabstand gemessen in Metern zwischen den Erntebdumen
(Szenarien: , Abstand 20m*, ,Abstand 50m*, ,Abstand 80m‘) Insbesondere in
Kirschenbestinden wird haufig eine sehr starke rdaumliche genetische Struktur gefunden und
eine effektive Pollenverbreitung, bei der benachbarte Bdume hédufiger gemeinsame Samen
bilden (Jolivet er al., 2012a). Es wurde vermutet, dass eine Saatguternte, die den Abstand
zwischen den beernteten Saatgutbdumen maximiert, am wenigsten negativ von diesen
Faktoren beeinflusst wird. Ferner wurde erwartet, dass die Anzahl und rdumliche Ausdehnung
von Klonen mit ihren Ramets (genetisch identische Individuen) ebenfalls einen starken
Einfluss auf die genetische Diversitit des Saatgutes hat. Daher wurden Szenarien simuliert, in
denen die Saatgutbdume zufillig ohne Beriicksichtigung ihrer Klonzugehorigkeit ausgewihlt
wurden (Szenarium ,,Zufall*) und Szenarien, in denen maximal ein Individuum je Klon als
Saatgutbaum ausgewihlt wurde (Szenarium ,,Klon*). Andere Szenarien gaben eine maximale
Dichte an reproduzierenden Individuen (N=50 und N=100) in einem Radius von 50m um
einen selektierten Saatgutbaum vor (Szenarien ,,Dichte 50, ,,Dichte 100*.)

Fiir die Auswahl der Saatgutbiume in den einzelnen Szenarien wurde ein Script mit der
Software R programmiert. Jedes Szenarium wurde 100mal wiederholt. Eine optimale
Saatguternte zeichnet sich dadurch aus, dass die genetische Diversitdt im Saatgut hoch ist und
der genetische Unterschied zwischen dem Saatgut und den Altbdumen des Erntebestandes
gering ist. Daher wurden als Ergebnis der Simulationen (a) die effektive Anzahl Allele im
Saatgut (A.), (b) die Anzahl verschiedener Genotypen an jedem einzelnen Genort (NG) sowie
(c) der genetische Abstand nach Gregorius & Roberds (1986) zwischen den Altbdumen und
dem Saatgut (D) berechnet. Dieselben Parameter wurden auch fiir die tatsédchlich
beobachteten Daten berechnet. Damit konnten die Simulationsergebnisse mit der ,,Realitit*
verglichen werden. Der Zusammenhang zwischen der Anzahl an Saatgutbiumen und der
genetischen Diversitdat im Saatgut wird stark von der Reihenfolge, mit der das Saatgut der
einzelnen Familien in die Berechnung einflieB3t, beeinflusst. Um diesen Effekt bei der
Berechnung der ,tatsdchlichen® Werte zu beriicksichtigen, wurden hier Mittelwerte aus 10
Permutationen der Reihenfolge ermittelt.

Eiche

In den drei Eichenbestinden wurden die Samen entsprechend der iiblichen forstlichen Praxis
mit Netzen (E1) bzw. per Hand unter den Mutterbiumen (E2, E3) geerntet. Dabei kommt es
vor, dass die Samen im Netz bzw. unter dem Baum nicht nur von dem dariiber stehenden
Baum, sondern auch von den benachbarten Bdumen stammen. Dies wurde in die Szenarien
eingebaut, in dem die Saatguternte bei den Eichen mit unterschiedlich vielen (2, 5, 10, 15, 20,
25, 40, 50) und unterschiedlich positionierten 10m x 10m groen Netzen simuliert wurde.
Wie bei der Kirsche wurde mit Szenarien mit verschiedenen Mindestabstinden zwischen den
Netzen (,,Abstand 20 m*, ,,Abstand 50 m*, ,,Abstand 80 m*) gerechnet. Ebenso wurden
verschiedene Szenarien zur maximalen Dichte in einem Radius von 50 m um ein Netz herum
(,,Dichte 30%, ,,Dichte 50*) beriicksichtigt.
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5 Ergebnisse

5.1 Kirsche
5.1.1 Demographische und riumlich genetische Struktur der Bestinde

Bei der Lichtbaumart Kirsche wird die Verjiingung sehr stark durch die Bestandesbehandlung
gesteuert. Die Verteilung der Durchmesser (Abbildung 5) zeigt, dass die Altbiume in den
Bestinden Bayern und NRW schwiicher sind als die Bidume des Brandenburger Bestandes.
Dies weist auf eine stiarkere Regeneration in den ersten beiden Bestinden hin. Im Bestand
Bayern geht dies einher mit einer starken vegetativen Vermehrung (Klonierung). Hier
beobachteten wir ungewohnlich grof3e Klon-Gruppen (Abbildung 2a). Im Bestand NRW, war
die vegetative Vermehrung weniger ausgepriagt (Abbildung 2b). Hier liegt eine zweigipfelige
Durchmesserverteilung vor. Dies kann mit der Bestandesbehandlung erklart werden. Eine
Auflichtung des Bestandes wihrend der letzten 10 Jahre hat vermutlich die Regeneration stark
stimuliert.
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Abbildung 5: Verteilung der Brusthohendurchmesser (BHD) in den drei Kirschenbestidnden
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Abbildung 6: Riumliche genetische Struktur der Altbdume in den drei Kirschenbestéinden

In allen drei Kirschenbestinden gab es eine signifikante rdumliche genetische Struktur
(Abbildung 6). Das hei3t, benachbarte Baume waren genetisch @hnlicher, als man es bei einer
zufilligen Verteilung der Genotypen im Raum erwarten wiirde. Am stiarksten war die
rdumlich genetische Struktur im Brandenburger Bestand. Als Ursache kommen in allen drei
Bestidnden Paarungen zwischen verwandten Individuen in Betracht. Ein weiterer Faktor, der
die rdumliche genetische Struktur verursacht, ist die vegetative Vermehrung (Jolivet & Degen
2011). Bei der Berechnung der rdumlichen genetischen Struktur wurde jedoch je Klon nur ein
Individuum beriicksichtigt und somit dieser Effekt heraus gerechnet. Generell sind rdaumlich
genetische Strukturen ein Hinweis auf natiirliche Verjiingung. Bei kiinstlicher Verjiingung
erwartet man eine Durchmischung der Genotypen in der Flidche.

5.1.2 Vergleich der genetischen Zusammensetzung verschiedener Entwicklungsstadien

Verglichen wurde die effektive Anzahl von Allelen (A.) bei Altbdumen, Samen, und
Séamlingen in jedem Bestand. Bei Mikrosatelliten und dem SI-Locus war die genetische
Vielfalt (Anzahl und Reichhaltigkeit von Allelen) am groften im stark verklonten Bestand in
Bayern und am niedrigsten in Brandenburg (Tabelle 8). Im Bestand Bayern, gab es eine
signifikante Reduktion der effektiven Anzahl an Allelen und der Reichhaltigkeit der Allele
(Ae: t5=4.18, P=0.004; A t;=2.52, P=0.039) zwischen Altbdumen und Samen. In diesem
Bestand gab es auch signifikante Unterschiede zwischen der Reichhaltigkeit von Allelen
zwischen Samen und Simlingen (A; t;=4.24, P=0.004). In den Bestinden NRW und
Brandenburg wurden keine signifikanten Unterschiede der Diversititswerte zwischen
verschiedenen Entwicklungsstadien beobachtet (alle P-Werte> 0.05). Wahrscheinlich fiihrte
die Art der Saatguternte zum Verlust der genetischen Vielfalt in dem am hochsten verklonten
Bestand aus Bayern.
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Die genetischen Unterschiede zwischen den drei Bestinden gemessen mit dem genetischen
Abstand und der Populationsfixierung (F) waren alle signifikant (Tabelle 9, Abbildung 7).
Der genetische Abstand erfasst hierbei Unterschiede bei den Héufigkeiten der Allele wihrend
die Populationsfixierung misst, wie stark die Hiaufigkeiten der Allele auf einzelne Varianten
fixiert sind. Auch innerhalb der Bestinde waren die Unterschiede zwischen den
verschiedenen Entwicklungsstadien in fast allen Fillen signifikant, jedoch stets deutlich
geringer als die Unterschiede zwischen verschiedenen Bestinden. Die genetischen
Unterschiede zwischen Samen und Sdmlingen waren hierbei insgesamt sehr gering.
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Microsatelliten

UDP98_411
UDP98_412
BPPCT_040
UDP96_005
UDP96_001
UDP98_021
UDP98_410
BPPCT_034
Summe/ Mittel

SI

Bayern

Altbdume Samen Samlinge
A A A A A A A A, A
10 24 100 10 19 82 9 18 7.3
12 48 120 11 46 95 11 4.7 9.5
9 4.2 90 9 32 77 10 33 7.6
8 3.2 80 9 27 6.6 7 27 56
6 2.5 60 7 22 6.6 7 22 58
7 3.0 70 7 24 56 5 24 48
9 3.7 90 10 3.7 93 9 33 84
10 55 100 11 46 98 11 46 95
71 3.7 89 74 32 79 69 31 73
20 129 20 21 84 182 - - -

Altbiaume

A AC Al’

9 3.0 8.2
8 34 7.7
6 4.1 6.0
7 3.6 6.3
5 1.7 4.5
4 2.1 4

8 3.0 6.8
11 59 104
58 33 6.8
16 11.3 15.5

NRW

Samen
A A,
11 3.0
12 3.8
8 44
8 34
4 1.8
4 2.2
7 2.8
11 5.5
65 34
19 109

8.3
7.7
6.7
6.2
39
4.0
5.6
9.5
6.5

16.2

Brandenburg
Sémlinge Altbdume Samen
A A, A |A A, A A A, A
12 28 84| 9 36 90 9 32 9.0
13 39 88| 6 32 60 6 29 53
8 42 70| 7 34 170 8 34 6.0
11 36 73| 5 34 50 5 38 50
6 19 36| 3 22 30 3 27 30
5 22 49|14 17 40 4 20 3.6
7 28 59| 5 29 50 5 26 44
11 57 93| 7 42 170 8 39 72
73 34 69|46 3. 57 48 3.0 54
- - - 15 9.0 145 16 7.1 13.0

Samlinge

A A A

—
()

wn
N

~N O\ 0O

35 92
28 64
3.1 6.2
37 5.0
2.8 32
20 38
25 50
41 170
31 5.7

Table 8: Anzahl Allele (A), effektive Anzahl Allele (A.) und allelische Reichhaltigkeit (A;) bei Mikrosatelliten und dem SI-Locus verschiedener Entwicklungsstadien der drei

Kirschenbestinde.
Bayern NRW Brandenburg
Altbdume Samen Samlinge Altbdume Samen Samlinge Altbdume Samen Samlinge
Altbdume - 0.0110 * 0.0113 * 0.0438 * 0.0378 * 0.0356 * 0.0808 * 0.0869 * 0.0925 *
Bayern Samen 0.130 *** - 0.007 * 0.0731 * 0.0663 * 0.0626 * 0.1069 * 0.1113 * 0.1186 *
Samlinge 0.139 *%** 0.041 *** - 0.0727 * 0.0648 * 0.0612 * 0.1097 * 0.1114 * 0.1189 *
Altbdume 0.239 #** 0.295 **%* 0.296 *** - 0.0026 * 0.0026 * 0.0687 * 0.0885 * 0.0900 *
NRW Samen 0.222 #%*% 0.285 *** 0.279 *#%* 0.064 *** - 0.0004 ns 0.0720 * 0.0873 * 0.0896 *
Samlinge 0.213 #** 0.277 **%* 0.271 **%* 0.067 *** 0.035 *** - 0.0657 * 0.0810 * 0.0832 *
Altbdume 0.330 *** 0.371 **%* 0.375 **%* 0.301 *** 0.304 *** 0.296 *** - 0.0233 * 0.0234 *
Brandenburg Samen 0.354 #** 0.386 *** 0.386 *** 0.307 *%* 0.313 *%* 0.299 *#*  (.153 *** - 0.0005 ns
Samlinge 0.364 *** 0.395 *#* 0.395 *%* 0.314 *%%* 0.317 *%%* 0.306 *** 0.151 *#*%  (.034 *** -

Table 9: Genetische Unterschiede innerhalb und zwischen den drei Kirschenbestinden. Obere Diagonale: Fst Werte. Untere Diagonale: Genetischer Abstand nach Gregorius.
Signifikanzniveau: ns nicht signifikant, * p<0.05, ** p<0.01, *** p<0.001
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Abbildung 7: Genetische Unterschiede innerhalb und zwischen den verschieden Entwicklungsstadien der drei
Kirschenbestidnde (1 = Bayern, 2 = NRW, 3 = Brandenburg) dargestellt als Dendrogram einer UPGMA
Clusteranalyse berechnet aus den genetischen Abstinden.

5.1.3 Paarungssystem

Die Wildkirsche ist auf Grund der Anwesenheit eines SI Systems selbstinkompatibel. Deshalb
sind zwei Individuen, die dieselben Genotypen am SI-Locus tragen, nicht kompatibel, d.h. sie
konnen sich nicht gegenseitig befruchten. Das bedeutet auch, dass die Paarung unter Ramets
desselben Klons nicht moglich ist. In Bestdnden, die eine starke Verklonung aufweisen, wird
dies die Verfiigbarkeit an Paarungspartnern negativ beeinflussen und daher zu geringerer
genetischer ~ Diversitit  und  hoherer  genetischer =~ Homogenitit  bei den
Einzelbaumnachkommen fithren. Um diesen Kloneffekt genauer zu ermitteln, wurde die Zahl
von kompatiblen Biumen mit einem Radius von 50 m um jeden Erntebaum (MA) geschitzt.

Im Bestand Bayern war der Fixierungsindex in allen drei Stadien negativ (Uberschuss an
Heterozygoten). Hierbei waren die F-Werte fiir Samen und Sémlinge signifikant (Abbildung
8). In NRW hatten die Sdmlinge und die Altbiume negative F-Werte. Bei den Altbdaumen war
der Wert signifikant. Im Bestand Brandenburg hatten die Samen und die Sdmlinge signifikant
positive F-Werte (Uberschuss an Homozygoten). Der Fixierungsindex von Samen und
Altbdumen unterschied sich nicht signifikant im Bestand Bayern (T-Test, P> 0.1). Jedoch gab
es eine signifikante Abnahme der F-Werte vom Saatgut iiber die Samlinge hin zu den
Altbdumen in den Bestinden NRW (t;=3.71, P=0.007) und Brandenburg (t;=3.49, P=0.01).
Dies kann mit einer Selektion gegen ingeziichtete Individuen erkldrt werden (Jolivet et al.
2012b).

Bei der Vaterschaftsanalyse konnte fiir 75% bis 92% der Samen in den Bestdnden ein Vater
zugeordnet werden (Tabelle 10). Der Polleneintrag von Biumen auflerhalb der Bestinde lag
damit zwischen 25% und 8%. Mehr als 50% der Genotypen der Bestidnde hatten erfolgreiche
Pollen und trugen damit zur Saatgutproduktion bei. Hierbei war es jedoch nicht moglich,
zwischen den einzelnen Ramets eines Klons zu unterscheiden. Der relative Beitrag der
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potentiellen Viter zur Saatgutproduktion war unterschiedlich. In den drei Bestinden waren
die 5 erfolgreichsten Viter an der Produktion von 12% bis 26% der Samen beteiligt.

0.06

A =——@=—=DBayern
LY il NRW
~ = A= Brandenburg

0.04

-0.02 -

-0.04 -

*

Samen Séamlinge Altbdume

Abbildung 8: Fixierungsindex der verschiedenen Entwicklungsstadien in den drei Kirschenbestinden. * =
signifikante Abweichung zu den erwarteten Werten bei Zufallspaarung,

Bayern NRW Brandenburg
Samen mit einem Vater im Bestand 84 % 75 % 92%
Anteil Genotypen des Bestandes mit 119 (62 %) 204 (56 %) 217 (62 %)
erfolgreichen Pollen
Anteil Samen von den besten 5 Vitern 26 % 12 % 12 %

Tabelle 10: Ergebnisse der Vaterschaftsanalyse in den drei Kirschenbestinden

Die effektive Anzahl an Vitern war im Bestand Bayern mit 15 geringer als in den Besténden
NRW (32) und Brandenburg (35). Grofle Unterschiede bei der Anzahl effektiver Viter gab es
auch zwischen den Einzelbaumnachkommenschaften. Es gab keine Korrelation zwischen der
Anzahl potentiell verfiigbarer kompatibler Viter und der Anzahl effektiver Viter in den
Nachkommenschaften. Daher muss gefolgert werden, dass andere Faktoren das
Paarungsmuster prigten. Genau so wie in anderen Kirschenbestinden bereits beobachtet
(Jolivet et al., 2012a) gab es auch in den drei Versuchsbestinden eine iiberproportionale
Pollenverteilung zwischen benachbarten Individuen (Abbildung 9). Eine solche Paarung
zwischen benachbarten Individuen fiihrt auf Dauer zur Herausbildung von Familienstrukturen
und ist eine mogliche Erkliarung fiir die rdumlichen genetischen Strukturen der Altbiume.
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Abbildung 9: Verteilung der tatséchlich beobachteten Pollenverbreitung und der erwarteten Verteilung bei
zufilliger Paarung in den drei Kirschenbestinden

5.1.4 Simulationsergebnisse

Vergleich simulierte und tatsdichliche Nachkommenschaften
Mit dem Simulationsmodell Eco-Gene wurden in allen drei Bestinden fiir dieselben
Samenbdume Nachkommen simuliert, die auch im Projekt beerntet und genetisch untersucht
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wurden (realen Werte). Im Bestand Bayern war die effektive Anzahl Allele in den
Simulationen deutlich geringer als die realen Werte (Abbildung 10). Dieser Unterschied kann
mit Pollenkontaminationen von auflerhalb des Bestandes erkliart werden, da diese nicht in den
Simulationen beriicksichtigt werden. Die Anzahl der Genotypen und der genetische Abstand
zwischen Altbdumen und Nachkommen zeigten jedoch eine gute Ubereinstimmung zwischen
simulierten und beobachteten Werten. In den Bestdinden NRW und Brandenburg stimmten die
simulierten und die beobachteten Werte fiir die Anzahl Genotypen und die effektive Anzahl
der Allele gut miteinander iiberein. Der genetische Abstand zwischen Altbdumen und Samen
war in den Simulationen fiir den Bestand Brandenburg jedoch deutlich geringer als der
beobachtete Wert. Insgesamt stimmten in allen drei Bestinden die simulierten und
beobachteten Werte fiir die Anzahl Genotypen in den Nachkommen gut miteinander iiberein.

Einfluss der rdumlichen Verteilung der Samenbdume

Eine optimale Saatguternte aus genetischer Sicht zeichnet sich durch eine hohe genetische
Diversitdt im Saatgut (Anzahl Genotypen, effektive Anzahl Allele) und einen geringen
genetischen Abstand zwischen Altbdumen und Saatgut aus. Gemessen an diesen Parametern
war in den Simulation zur Saatguternte das Szenarium ,,Zufall” mit der zufilligen Auswahl
der Samenbdume in den Bestinden Bayern und Brandenburg optimaler als die reale Auswahl
der Samenbdume im Projekt (Abbildung 10). Dies kann damit erklidrt werden, dass bei der
tatsdchlichen Ernte hdufiger Samenbdume derselben Klongruppe ausgewihlt wurden und so
geringere Diversititswerte im Saatgut beobachtet wurden als in den Simulationen.

Nur im Bestand Bayern wurden grof3ere Unterschiede zwischen den verschiedenen Szenarien
zur Auswahl der Samenbdume beobachtet. Hier wurden die hochsten Diversititswerte und
geringsten genetischen Abstéinde fiir die Szenarien ,,Klon“ (Auswahl nur eines Individums je
Klon) und ,,Dichte 50“ (maximale Dichte von 50 Individuen im Radius von 50 m um
ausgewihlten Baum) gefunden. Das Szenarium ,,Dichte 50* fiihrte jedoch im Bestand NRW
zu groBeren genetischen Abstidnden. Insgesamt iiber alle Bestinde betrachtet waren die
Szenarien ,,Klon* und ,,Abstand 20m* (Mindestabstand von 20 m zwischen Erntebdumen) die
effektivsten (hohe genetische Diversitit, geringe genetische Abstinde). Das Szenarium
,Klon“ vermied die mehrfache Beerntung von Individuen desselben Klons. Das Szenarium
,LAbstand 20m‘ wihlte nur Samenbdume aus, die einen Abstand von mindestens 20 m
voneinander hatten. Da die Kenntnis der Klonzugehorigkeit aufwendige genetische
Untersuchungen voraussetzt, ist fiir die forstliche Praxis die Beerntung von Bdumen mit
einem Mindestabstand von 20 m zu empfehlen. In groBeren Bestinden sollte dieser
Mindestabstand dann auf 50 m erhoht werden.

Einfluss Anzahl Saatgutbdiume

In den Simulationen wurde auch der Einfluss der Anzahl beernteter Samenbdume auf die
genetische Zusammensetzung des Saatguts untersucht und die Werte mit den real analysierten
Samen verglichen. Als optimal wurde eine Saatguternte definiert, wenn 95% der maximalen
genetischen Diversitidt (effektive Anzahl Allele, Anzahl Genotypen) und ein genetischer
Abstand zwischen Saatgut und Altbestand von maximal 5% iiber dem Minimalwert erreicht
wurden. Diese Werte stellen dann per Definition die Schwellenwerte da. Die Anzahl
Samenbdume, bei denen diese Werte erreicht wurden, sind in der Tabelle 11 aufgefiihrt. In
Bezug auf die effektive Anzahl an Allelen wurden die 95% Werte schon bei nur 5 beernteten
Bédumen erreicht. Dieses Maf} gibt allerdings den haufigen genetischen Varianten ein hohes
Gewicht. Um den genetischen Abstand zwischen Saatgut und Altbdumen unter den
Schwellenwert zu bringen, mussten zwischen 25 und 50 Samenbdume beerntet werden. Der
Schwellenwert fiir die Anzahl Genotypen wurde in den meisten Féllen mit 25 Samenbdumen
erreicht. Eine Ausnahme war hier der Bestand Bayern. Bei den tatsdchlich untersuchten
Samen mussten in den Bestinden NRW und Brandenburg 40 Samenbdume beerntet werden,
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um den Schwellenwert zu erreichen. Uber alle Parameter und Szenarien hinweg betrachtet,
filhrte die Beerntung von 25 Samenbdumen in den meisten Fillen zur Einhaltung der
Schwellenwerte.

Bayern NRW Brandenburg
A NG D A, NG D A, NG D

Szenarium

Zufall 5 25 25 5 25 50 5 20 50
Klon 10 40 50 5 25 50 5 20 50
Dichte 50 5 40 25 5 20 25 5 25 25
Dichte 100 5 25 40 5 15 40 5 20 50
Abstand 20m 5 40 40 5 40 50 5 20 40
Abstand 50m 5) (20) (20) 5) 10) 10) 5 15 50
Abstand 80m - - - |- - - 5) (15) (40)
Tatsiichliche Samen 2 25 20 5 40 40 5 40 25

Tabelle 11: Anzahl der Samenbdume in den verschieden Szenarien und fiir die tatséichlich analysierten Samen,
die beerntet werden mussten, um 95% der maximal genetischen Diversitét (effektive Anzahl Allele = A.; Anzahl
Genotypen = NG) im Saatgut und 105% des minimalen genetischen Abstandes (D) zu erreichen. Einige
Szenarien konnten wegen der Bestandesstruktur nur mit reduzierter Anzahl Samenbdume simuliert werden =
Werte in Klammern

Bayern NRW Brandenburg
% NG % NG
% NG % NG Max % NG Max % NG
NG Max Sim AB NG Sim AB NG Sim AB

Szenarien
Zufall 181.8 95.3 972 | 155.2 96.7 107.0 143.1 96.9 114.4
Klon 190.5 91.0 1019 | 157.1 96.0 108.4 142.4 97.1 113.9
Dichte 50 189.8 94.2 101.5 | 1543 964  106.4 148.5 99.7 118.8
Dichte 100 182.8 95.3 97.8 | 154.7 95.7 106.7 143.9 97.4 115.1
Abstand 20m 185.8 93.1 994 | 1553 947 1071 142.9 96.4 114.3
Abstand 50m 191.2 100.0 102.2 | - - - 143.8 98.0 115.0
Abstand 80m - - - - - - - - -
Tatséichliche
Samen 169 95.5 904 | 151.5 92.9 1045 1184 92.5 94.7

Tabelle 12: Anzahl Genotypen (NG) als ein Maf fiir genetische Vielfalt, die mit 25 beernteten Samenbdumen
erreicht werden im Vergleich zu den Maximalwerten (Max Sim) und zu den Werten der Altbdume (AB).

Wenn 25 Samenbdume ausgewihlt wurden, dann war der Unterschied bei der Anzahl
Genotypen zu den Szenarien mit der Auswahl von 50 Samenbdumen sehr gering und das
Niveau der Anzahl Genotypen im Saatgut entspricht oder {ibertrifft das Niveau der Altbdume
(Tabelle 12). In den Bestinden Brandenburg und NRW waren die Unterschiede zwischen den
einzelnen Szenarien gering. Im Bestand Bayern fiihrte das Szenarium ,,Abstand 50m* zu der
hochsten Anzahl Genotypen im Saatgut.
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Abbildung 10: Ergebnisse der Simulationen fiir verschiedene Szenarien der Saatguternte in den drei Kirschenbestidnden. Die durchgezogene schwarze Linie gibt die Mittelwerte
von 10 Permutationen der tatsdchlich analysierten Samen wieder. Die gestrichelte Linie gibt die Simulationsergebnisse fiir die tatsédchlich beernteten 40 Samenbdume wieder. Die
Werte der einzelnen Szenarien sind Mittelwerte aus 100 Wiederholungen.
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5.1.5 Saatgutqualitit

Die Uberpriifung der Viabilitit nach den ISTA-Vorgaben (Tetrazolium-Test) ergab in allen
drei Bestdnden sehr hohe Werte. Auffillig war die hohe Viabilitdt des Saatgutes aus NRW
(Abbildung 11). Beim Kirschensaatgut des Bestandes Brandenburg gab es eine grofle
Variation in der Viabilitit zwischen den einzelnen Familien (groBer Box-Plot). Unerwartet
war die negative Korrelation des Tausendkorngewichts mit den Viabilititen. In jedem
Bestand verglichen wir die Qualitit des Saatgutes von Klonen mit der Qualitit des Saatguts
von nicht verklonten Mutterbiumen. Signifikante Unterschiede fanden wir dabei nicht.
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Abbildung 11: Viabilititen des Kirschensaatgutes und Tausend-Korn-Gewichte (TKM) in den drei Bestidnden.
Die schwarzen Box-Plots geben die Variation der Einzelbaumnachkommenschaften fiir verklonte Individuen und
die weillen Box-Plots geben die Variation fiir Nachkommenschaften nicht verklonter Mutterbdume wieder

5.1.6 Baumschulversuch (Vitalitiat, Wachstum)

Einige zusammengefasste (durchschnittliche) Daten zu den Pflanzenqualitéits-bezogenen
Messergebnissen der fertigen Kirschenpflanzen finden sich in Tabelle 13.

Bestand Anzahl pflanz- | Spross-Linge Waurzelhalsdurch- | Verhiltnis
fahiger Kirschen | (cm) messer (mm) Spross-Linge
/ WHD x 10
Bayern 8980 141 16,4 86
Nordrh.-Westf. | 10200 118 14,8 80
Brandenburg 6135 119 15,0 79

Tabelle 13: Ergebnisse zu Pflanzenzahl, mittlerer Sprosslinge, mittlerem Wurzelhalsdurchmesser der
Nachkommenschaften der drei Kirschenbestinde, Messwerte von Herbst 2011

Auffillig ist der deutliche Sprossldngen-Vorsprung der bayerischen Herkunft und die deutlich
geringere Ausbeute der brandenburgischen Herkunft.

Der bereits im 1. Standjahr vorhandene Sprosslingenvorsprung der bayerischen Herkunft hat
sich fortgesetzt. Dagegen haben sich die durchschnittlichen Unterschiede zwischen der
nordrhein-westfélischen und brandenburgischen Herkunft in der Sprosslinge im 2. Standjahr
verringert. Diese Entwicklung kann nicht durch die Anzuchtbedingungen erklédrt werden. Sie
ist nicht gleichgerichtet mit der weiter bestehenden quantitativen Differenz zwischen beiden
Herkiinften. Der Habitus der Pflanzen war sehr einheitlich: Die Kirschen waren fiir verschulte
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Pflanzen sehr schlank aber trotzdem stabil. Dieser Eindruck wird durch die o. g. Werte
besttigt.

Diese Einheitlichkeit gilt auch fiir Blattfarbe, -groe und ggf. (widhrend der Anzucht
allerdings fehlende) Anzeichen fiir Schiadlingsbefall oder Krankheiten als Vitalitatsmerkmale.
Es bestand ein  Widerspruch zwischen Ausbeute, Sprosslinge und dem
Wurzelhalsdurchmesser, die ebenfalls (indirekt) als Weiser fiir die Vitalitit gewertet werden
konnen. So war zum Beispiel die Ausbeute (Anzahl Sdmlinge) der Familie 8 des bayerischen
Fliache (K1) sehr gering. Jedoch fielen die iiberlebenden Sdmlinge/ Jungpflanzen durch grofle
Wiichsigkeit (Sprosslidnge, Wurzelhalsdurchmesser) auf.

Wie Abbildung 12 verdeutlicht, sind die Unterschiede sowohl zwischen den drei Herkiinften
als auch den Einzelbdumen fiir die Ausbeute offensichtlich deutlich groBer als fiir die
Sprosslidnge und den Wurzelhalsdurchmesser. Durch die einzelbaumweise getrennte Anzucht
wurden Unterschiede in Ausbeute, Sprosslinge und Ausbeute zwischen den
Nachkommenschaften deutlich, die bei praxisiiblicher Anzucht einer Mischabsaat aus dem
Erntebestand so nicht erkennbar geworden wéren.

Unerwarteter Weise gab es gemessen mit dem Spearman-Rang-Koeffizienten keine
Korrelation zwischen den Tetrazoliumtests des Saatguts der Familien bei der Saatgutpriifung
und den spiteren Auflaufprozenten in der Baumschule (K1=0.20 ns; K2=0.24 ns; K3=0.09
ns).

Da die Anzucht unter sehr homogenen Baumschul-Bedingungen stattfand, konnen die
zwischen den Herkiinften und Einzelbaumabsaaten beobachteten Unterschiede mit hoher
Wahrscheinlichkeit genetisch beeinflusst sein.
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Abbildung 12: Ergebnisse des Baumschulversuchs fiir die Einzelbaumnnachkommenschaften der drei Kirschenbestinde
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5.1.7 Versuchsflichen

Erste Ergebnisse des Kirschen-Herkunftsversuch des Landeskompetenzzentrum Forst
Eberswalde

1) Anwuchsbonituren

Wihrend die Flachen Falkensee und Maienpfuhl keine nennenswerten Ausfille zeigten,
waren diese auf der Fliche Trimmersee mit insgesamt 45% erheblich. Die Fliche hatte im
Frithjahr 2011 unter der fiir Brandenburg typischen Friihjahrstrockenheit gelitten, diese setzte
unmittelbar nach der Pflanzung ein. Auch ist der Standort der Fliche Trammersee weniger
feucht als in Falkensee oder Maienpfuhl. Wider Erwarten zeigte die lokale Herkunft
Brandenburg (K3) den zweithochsten Ausfall nach der Herkunft Bayern (K1). Nordrhein-
Westfalen (K2) zeigt einen um die Hélfte geringeren Ausfall als Brandenburg (Tabelle 14).

Flache Falkensee Trimmersee Maienpfuhl
Herkunft Ausfall Ausfall Ausfall
Bayern 2% 61% 2%
Nordrhein-Westfalen 1% 26% 0%
Brandenburg 1% 53% 0%
Gesamt 2% 45% 1%

Tabelle 14: Ergebnisse der Anwuchsbonituren der Kirschenherkunftsversuche des Landeskompetenzzentrum
Forst Eberswalde im Sommer 2011

Schédden durch Frost oder Méuse konnten bislang nicht beobachtet werden. Allerdings ist die
ungezaunte Flache Falkensee massiv durch Wildschidden betroffen, obwohl die Pflanzen nach
der Pflanzung mit einem Verbissschutzmittel bestrichen wurden. Es waren Verbif3 durch
Damwild und Fegeschidden durch Rehwild zu beobachten. Im Friihjahr 2012 wurde die Flache
ebenfalls gezdunt. Rund 80% der Pflanzen weisen Wildschidden auf, die Herkunft Bayern hat
zwar weniger Verbiss, dafiir aber mehr abgeknickte Pflanzen. Die ist auf groBere
Pflanzenhdhen zuriickzufithren, zum Abidsen der Blitter hat das Damwild die gréBeren
Pflanzen umgeknickt.

2) Qualitét auf der Versuchsflache Maienpfuhl
Beim Merkmal Steilédste zeigte sich in allen Herkiinften ein ungefihr gleicher Anteil von ca.
einem Dirittel (Tabelle 15).

Herkunft Wipfelschiftig Steilast Zwiesel
Bayern 62% 31% 6%
NRW 59% 32% 9%
Brandenburg 55% 34% 12%
Summen 59% 32% 9%

Tabelle 15: Ergebnisse der Qualititsbonitur im Sommer 2011

Beim Merkmal ,,.Zwiesel* zeigt die Herkunft Brandenburg (K3) sowohl absolut als auch
bezogen auf die Gesamtpflanzenzahl einen deutlich hoheren Anteil dieses
qualititsmindernden Merkmals. Da einzelne Absaaten als besonders ,,zwieselig® identifiziert
werden konnen (z.B. Familien Nr. 38: 31%, Nr.28: 26%), wire der Vergleich mit den
Qualitdtsmerkmalen des jeweiligen Mutterbaums interessant.
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3) Hohe und Durchmesser auf der Versuchsflache Maienpfuhl

Die Herkunft Bayern (K1) stellt nach der ersten Vegetationsperiode die stidrksten und
hochsten Pflanzen auf der Versuchsfliche Maienpfuhl (Abbildung 13). Dieser Trend deutete
sich sowohl in der Anzucht als auch bei der Pflanzung an. Nordrhein-Westfalen und
Brandenburg unterscheiden sich sowohl in der Hohe als auch im Durchmesser kaum
voneinander, wenn auch die Kirschen aus Brandenburg in beiden Kategorien leicht hohere
Werte aufweisen.
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Abbildung 13: Hohen (links) und Brusthohendurchmesser (rechts) der drei verschiedenen Herkiinfte (K1,
K2,K3).

5.2 Eiche
5.2.1 Demographische und ridumlich genetische Struktur der Bestinde

Die Verteilung der Durchmesser (Abb. 14) war in allen drei Bestinden eingipfelig. Die
grofften Durchmesser fanden sich im Bestand NRW. In allen drei Bestinden gab es eine
signifikant positive rdumliche Struktur (Abb. 15). Mit zunehmender Nihe zwischen den
Bdumen waren diese genetisch dhnlicher. Dies ist in den meisten Fillen das Ergebnis von
Naturverjiingung, bei der sich Familienstrukturen herausbilden. Am deutlichsten war die
rdumliche genetische Struktur in den Bestinden Bayern und Brandenburg mit signifikanten
Werten bis zu einem Radius von 90 m bzw. 70 m.
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5.2.2 Vergleich der genetischen Zusammensetzung verschiedener Entwicklungsstadien

Die Flichen E1 und E3 hatten eine hohere genetische Vielfalt ausgedriickt als mittlere Anzahl
Allele per Locus als die Fliche E2 (Tab. 16). Die Fliche E2 hatte die geringste Anzahl an
Allelen und mit 152 untersuchten Biumen auch die geringste Anzahl an Altbdumen. Die
Anzahl effektiver Allele (A.) war auf der Fliche E1 am niedrigsten und auf der Fliche E3 am
hochsten. Die beobachtete und die erwartete Heterozygotie steigen ebenfalls von E1 iiber E2
zu E3 an. Die Altbdume aller drei Bestiinde hatten signifikant positive F-Werte. Die Werte
waren jedoch sehr niedrig und zeigten unterschiedliche Ergebnisse fiir die einzelnen Genorte.
Der Genort QpZAG46 zeigt sehr hohe positive Werte (0,029-0,122), wohingegen der Genort
QpZAGI15 sehr niedrige bis negative F-Werte zeigt (0,016 bis -0,041). Diese Ergebnisse
deuten nicht auf Inzuchteffekte in den Altbestdnden hin, sondern konnten genortspezifische
Effekte sein (z. B. Null-Allele).

Fldache A A, Ho Hg F-Wert
El 27,2 9,1 0,819 0,842 0,028%*
E2 243 10,6 0,853 0,864 0,016*

E3 27,5 11,2 0,870 0,894 0,028%%*

Tabelle 16: Die genetischen Parameter zur Beschreibung der genetischen Vielfalt: mittlere Anzahl Allele je
Genort (A), mittlere Anzahl effektiver Allele (Ag), beobachtete Heterozygotie (Hp) und Fixierungsindex fiir alle
drei Entwicklungsstadien je Fldche fiir Bayern (E1), Nordrhein-Westfalen (E2) und Brandenburg (E3)

Bei der mittleren Anzahl der Allele per Locus und den Heterozygotie-Werten unterscheiden
sich die Kollektive jeder Fliche nur wenig (Tab. 17). Interessant ist, dass auf der bayerischen
Fliche (E1) in den Samen und Sdmlingen weniger Allele gefunden wurden, als bei den
Altbaumen. Diese Unterschiede lassen sich auf seltene Allele zuriickfithren, die in sehr
niedrigen Frequenzen (>1%) im Altbestand 6fter vorkommen als in den Verjiingungsstadien.
Unterschiede in seltenen Allelen konnen durch zufillige Effekte in der Stichprobennahme in
den Samen und Sdmlingen erkldrt werden. Auf dieser Fliche wurden alle Altbdume (596)
inventarisiert. Die Fliche ist von anderen Eichenfldchen isoliert, so dass wahrscheinlich der
Genflul von auBlen gering ist. Auf der Fliche aus NRW (E2) wurden bei den Samen mehr
Genvarianten nachgewiesen, als bei den 154 untersuchten Altbiumen. Eine mogliche
Erklarung ist, dass nicht alle Altbdume aus dem Bestand beprobt wurden. Auflerdem kam es
wahrscheinlich zu einem Genfluss von auflerhalb des Bestandes, da in der ndheren Umgebung
viele weitere Eichenbestinde vorkommen.

Die Flache aus Brandenburg (E3) verhilt sich dhnlich der Fliche E2, auch hier wurden mehr
Genvarianten bei den Samen als bei den Altbdumen gefunden, und der Wert ging bei den
Samlingen wieder leicht zuriick. Da hier alle Biume im Bestand beprobt wurden, ist der
Anteil an zusitzlichen Allelen wahrscheinlich durch Genflul3 von auflen zu erkléren.

Bestinde El E2 E3
Entwicklungsstadien A S SD A S SD A S SD
Anzahl der Allele (A) 27,2 25,7 263 | 243 282 25,5 27,5 289 26,2

Anzahl effektiver Allele (Ag) 9,1 8,8 89 | 10,6 10,5 10,2 11,1 10,6 10,3

Beobachtete Heterozygotie (Hp) [ 0,819 0,822 0,826 10,853 0,846 0,852 | 0,870 0,866 0,870

Fixierungsindex 0,028** 0,018** 0,009*[0,016* 0,017** 0,008**]0,028** 0,024** 0,017**

Tabelle 17: Genetische Vielfalt und Diversitit der drei Entwicklungsstadien (A =Altbdume, S = Samen, SD =
Samlinge) in den drei untersuchten Eichenbestdnden (E1, E2, E3); *p<0.05, **p<0.01
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Der Fixierungindex war positiv und hochsignifikant fiir die Bestinde in Bayern (E1) und
Brandenburg (E3) (Tab. 17). Der Bestand NRW zeigte einen niedrigeren Fixierungsindex, der
signifikant auf dem p<0.05 Niveau war. In den Samen und Sdmlingen der Bestinde E1 und
E3 zeigte sich ein niedrigerer Fixierungsindex, als bei den Altbdumen. Im Bestand E2 ist der
Fixierunsindex in den Samen am hochsten. In allen Bestinden zeigte sich der niedrigste
Fixierungsindex in den Sdmlingen. Auch bei den Samen und Sidmlingen zeigen sich
genortspezifische F-Werte und deuten somit nicht auf Inzucht hin.

Die genetische Differenzierung zwischen den Bestinden und zwischen den
Entwicklungsstadien innerhalb der Bestinde wird in Tab. 18 und Abbildung 16 dargestellt.
Die genetischen Unterschiede zwischen den Kollektiven von unterschiedlichen Fldachen
(genetischer Abstand zwischen 24,6 und 45,9 %) sind vergleichsweise hoch bis sehr hoch.
Vor allem die Werte zum Bestand E3 sind als sehr hoch einzustufen. Dies bestitigt die
unterschiedliche Artenzusammensetzung der Bestidnde. Bei den Bestidnden E1 und E2 handelt
es sich um Stieleiche, bei Bestand E3 um Traubeneiche.

Die Abstandwerte innerhalb der Fldachen sind deutlich geringer als zwischen den Flichen
(5,5-12,1%) und zeigen die groBe genetische Ahnlichkeit der Kollektive einer Fliche. In allen
drei Flachen liegen die genetischen Abstidnde zwischen den Generationen (Altbdume zu
Samen und Sdmlingen) zwischen 10,3 und 12,1%. Die geringsten und nicht signifikanten
genetischen Abstinde wurden zwischen Samen und Sidmlingen innerhalb der Bestinde
gefunden (5,5-5.6%).

E1_S E1_SD E2_A E2_S E2_SD E3_A E3_S E3_SD
E1_A 0,107** 0,121%* 0,251** 0,252%%* 0,246%* 0,422%* 0,436** 0,435%*
E1_S 0,055 n.s. 0,27** 0,263*%* 0,258%** 0,444%** 0,455%%* 0,453%*
E1_SD 0,271%* 0,262%* 0,257** 0,446%** 0,459%** 0,456%*
E2_A 0,112* 0,113%* 0,423** 0,433%* 0,436**
E2_S 0,056 n.s. 0,431%* 0,438%** 0,44%*
E2_SD 0,431%** 0,437** 0,438**
E3_A 0,103** 0,113**
E3_S 0,056 n.s.

Tabelle 18: Genetischer Abstand D nach Gregorius & Roberds (1986) zwischen den Bestdnden (E1, E2, E3)
und zwischen den drei Entwicklungsstadien (A =Altbaume, S = Samen, SD = Samlinge) innerhalb der drei
Eichenbestinde; Signifikanzen aus Permutationstests: ** p>0.99; * p>0.95; n.s. nicht signifikant)

3 Altbaume

————— 3 Samen

——— 3 Samlinge

1 Altbaume

——— 1 Samen

————— 1 Samlinge

2 Altbdume

————— 2 Samen

———— 2 Samlinge
0.1

Abbildung 16: Genetische Unterschiede innerhalb und zwischen den verschieden Entwicklungsstadien der drei
Eichenbestinde (1 = Bayern = Stieleiche, 2 = NRW = Stieleiche, 3 = Brandenburg = Traubeneiche) dargestellt
als Dendrogram einer UPGMA Clusteranalyse berechnet aus den genetischen Abstinden
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Vergleich von Saatgut und Simlingen vor und nach der Aussaat

Ein Auflaufprozent von durchschnittlich mehr als 70 % kann als hoch eingestuft werden.
Daher waren allenfalls geringen Drifteffekte und/oder Selektionseffekte zu erwarten. Die
Unterschiede in der mittleren Anzahl der Allele pro Locus und der effektiven Anzahl der
Allele waren zwischen den Samen und Sdmlingen gering (Abb. 17). Gleiches gilt auch fiir die
erwarteten Heterozygotie. Auffallend war das Vorkommen von relativ vielen privaten Allelen
in den Samen der Bestinde E2 und E3 und der starke Riickgang dieses Parameters in den
Samlingen dieser Bestdnde. Diese Unterschiede konnten auf genetische Drift oder Selektion
hinweisen oder einfach ein Stichprobeneffekt gewesen sein. Im Bestand E1 war die Anzahl
der privaten Allele bei Samen und Sdmlingen gleich. Die genetischen Abstinde zwischen
Samen und Samlingen innerhalb der Bestinde waren sehr gering und nicht signifikant (5,5 -
5.6%) fiir den gesamten Genpool. Demnach zeigte sich eine sehr groBe Ahnlichkeit fiir das
Saatgut und die daraus gewonnenen Pflanzen innerhalb der einzelnen Bestédnde.
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Abbildung 17: Allelprofile der Samen und Séamlinge innerhalb der Besténde (E1, E2, E3). Na mittlere Anzahl
der Allele, Ne Anzahl effektiver Allele, He erwartete Heterozygotie

Um Selektionseffekte an jedem einzelnen Genort beurteilen zu konnen, wurde der genetische
Abstand nach Gregorius & Roberds (1986) fiir jeden Genort zwischen Samen und Sdmlingen
jeder Fliche berechnet. Dieser lag unter 10% bei allen Genorten. Fiir vier Genorte konnte
jedoch fiir einige Kombinationen ein signifikanter Abstand festgestellt werden (Tab. 19). Fiir
die Flachen E1 und E2 war der genetische Abstand an zwei Genorten signifikant. Fiir die
Fliche E3 zeigte nur der Genort QpZAG104 einen signifikanten genetischen Abstand. Aus
diesen Ergebnissen ldsst sich nur in geringem Male auf Selektionseffekte an wenigen
Genorten bei der Aufzucht schlie3en.
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QpZAG104 QpZAG110 QrZAG7 QrZAG65
E1S-SD 6,1n.s. 5,3% 4,5n.s. 9,2%
E2S-SD 7,4n.s. 5,6% 7,8%* 5,3n.s.
E3 S -SD 8,7%* 6,0n.s. 6,3n.s. 7,0n.s.
** p>0.99 *p>0.95 n.s. nicht signifikant

Tabelle 19: Genetische Abstinde an einzelnen Genorten zwischen Samen (S) und Sdmlingen (SD) jeder Fliche.

5.2.3 Paarungssystem

Fir die Analysen zum Paarungssystem und zur Pollenausbreitung wurden die genetischen
Daten der Einzelbaumabsaaten verwendet (Tab. 20). Aus dem Bestand E1 wurden 41
Einzelbaumabsaaten untersucht, 39 aus Bestand E2 und 45 aus Bestand E3. Von der Flidche
El standen nach Aufbereitung der Samen und Aussaat noch Sidmlinge von 38
Nachkommenschaften zur Verfiigung, auf der Fldche E3 noch 40.

El E2 E3

[Entwicklungsstadien S SD S SD S SD
Analysierte
Samen/Samlinge

je Netz/Baum 12-21 16-23 11-23 11-25 16-24 20-26
Anzahl der Nach-
kommenschaften

je Bestand 41 38 39 39 45 40

Tabelle 20: Ubersicht iiber die analysierten Proben, die fiir die Berechnungen zum Paarungssystem in allen drei
Bestianden (E1, E2, E3) verwendet wurden. S=Samen, SD=Sémlinge

Die Fremdbefruchtungsrate ist in allen drei Bestdnden sehr hoch (Tab. 21). Dies spricht fiir
einen hohen Pollenfluf3 im Bestand. Der Anteil des von aullerhalb des Bestandes stammenden
Pollens ist im Bestand E1 vergleichsweise gering (17 %). Fiir den Bestand E3 ist der
Pollenflu von auflen mehr als doppelt so hoch wie im Bestand E1. Im Bestand E2 sind
sowohl nicht genotypisierte Bdume innerhalb des Bestandes, sowie Pollen von au3erhalb fiir
den relativ hohen Anteil der nicht identifizierbaren Viter verantwortlich. Die Anzahl
effektiver Pollenspender gibt die potentielle Anzahl der Viter pro Einzelbaumabsaat an und
wird fiir kleine Probenzahlen korrigiert. Wenn sich viele Viter an einer Einzelbaumabsaat
beteiligen ist dieser Wert hoch, bei wenigen Pollenspendern pro Einzelbaumabsaat ist dieser
Wert klein. Der Mittelwert der effektiven Pollenspender ist im Bestand E2 am geringsten (~9
Viter pro Einzelbaumabsaat). Bei den Bestinden E1 und E3 ist die Anzahl der effektiven
Pollenspender vergleichbar hoch (~33 bzw. ~27), d.h. es beteiligen sich viele Viter an jeder
Einzelbaumabsaat. Die Schwankungsbreite dieses Wertes ist in den Bestdnden E1 und E3
sehr gro3. Bei hohen Werten ist zu erwarten, dass die Anzahl der Pollenspender noch
zunimmt, wenn weitere Eicheln untersucht werden. Bei niedrigen Werten wiirde jedoch bei
mehr untersuchten Eicheln je Mutterbaum die Anzahl der Pollenspender nicht oder nur in
geringem Maf3e ansteigen. Das Ergebnis passt gut zu der Gesamtgrofle der Bestidnde. E2 ist
deutlich kleiner und umfasst insgesamt deutlich weniger reproduktionsfihige Eichen. Die
Anzahl der Bidume je Bestand, die sich als Pollenspender in den untersuchten Samen
beteiligten, liegt zwischen 47 % (E1) und 69 % (E2). Diese Werte zeigen, dass im Saatgut
dieses Jahres die Gene von ca. der Hilfte bis zwei Drittel der Baume fiir die Folgegeneration



44

zur Verfiigung stehen. Diese Werte hingen stark vom Bliitezeitpunkt der Baume im Bestand,
von der Wetterlage und der Windrichtung zum Bliitezeitpunkt ab.

Der Anteil der Vollgeschwister bei den Samen innerhalb der Bestinde war gering (0-5,6%).
Der Anteil der Verwandtenpaarung war in allen drei Bestidnden etwa gleich (14,6-16,0%) und
lag in einem Bereich, der fiir Buche auch in anderen Studien (z.B. Projekt zum genetischen
Monitoring) festgestellt wurde.

El E2 E3
Fremdbefruchtungsrate 99,6% 98,1% 99,2%
Pollen von auBBerhalb des Bestandes 16,9% 41,6% 36,9%
Anzahl effektiver Pollenspender
(Mittelwert) 33,1 2.8 274
Anzahl effektiver Pollenspender
(Min-Max) 2,4-136 1-50,9 2-136
Anteil der Baume als Pollenspender 46,9% 68,7% 68,6%
Anteil Vollgeschwister
(Multilocuskorrelation von p) 0 3,5% >.6%
Anteil
Verwandtenpaarung 16,0% 14,6% 15,9%
(Differenz t,-t;)

Tabelle 21: Ubersicht iiber die Ergebnisse zum Paarungssystem fiir die drei Eichenflichen (B1, B2, B3)

Pollenverbreitung

Die Pollenverbreitung wurde mithilfe von Vaterschaftsanalysen im Programm CERVUS
(Kalinowski et al. 2007) berechnet. Zuerst wurde der hochst wahrscheinliche Vater fiir jede
Eichel geschitzt, danach wurde der Abstand der Mutter zum Vater berechnet und somit der

Pollenfluf} bestimmt (Tab. 22, Abb. 18).

El E2 E3

Minimum 0 0 0
Maximum 412.6 334,1 4413
Mittelwert 88,1 50,3 110,3
Median 54,1 29,2 71,3

Tabelle 22: Ergebnisse der Pollenverbreitungsdistanz [m] in allen drei Eichenfldchen

Zwischen den Bestinden gab es Unterschiede in der Pollenausbreitung, mit den niedrigsten
Werten fiir die Fliche E2 und den hochsten Werten fiir die Fliche E3. Die mittlere
Pollenverbreitung schwankte zwischen 50,3 m und 110,3 m. Die maximal beobachtete
Pollenverbreitung lag zwischen 334,1 m (Fliche E2) und 441,3 m (Flache E3). In jedem
Bestand gab es eine L-formige Verteilung der Pollen mit deutlich {iberproportionalem Anteil
effektiven Pollens in den ersten Entfernungsklassen (Abb. 18).
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Abbildung 18: Verteilung der tatsdchlich beobachteten Pollenverbreitung und der erwarteten Verteilung bei
zufilliger Paarung in den drei Eichenbestinden

Unterschiede zwischen den Einzelbaumabsaaten der drei Bestiinde

Im Bestand El lag die Anzahl der Allele der einzelnen Nachkommenschaften zwischen 6,1
und 10,4. Die Anzahl der effektiven Allele lag in diesem Bestand zwischen 3,3 und 4,4. Die
erwartete Heterozygotie zeigte Werte zwischen 0,636 und 0,761. Die Anzahl der Allele zeigte
im Bestand E2 die groflite Schwankung zwischen den Nachkommenschaften mit 6,1-10,6. Die
Anzahl der effektiven Allele lag hier zwischen 3,4 und 4,7. Die erwartete Heterozygotie
schwankte im Bestand E2 am meisten (0,653-0,783). Im Bestand E3 schwankte die Anzahl
der Allele zwischen 8,4 und 11,3. Die Anzahl der effektiven Allele zeigte in diesem Bestand
die groBte Schwankungsbreite. 3,4-5,1. Die erwartete Heterozygotie zeigte hier die hochsten
Werte aller drei Eichenflichen mit Werten zwischen 0,679 und 0,802. Die geringen
Unterschiede zwischen den Einzelbaumabsaaten in allen drei Bestdnden sprechen dafiir, dass
die Auswahl eines bestimmten Baumes im Bestand von geringer Bedeutung ist.
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5.2.4 Simulationsergebnisse

Vergleich simulierte und tatsichliche Nachkommenschaften

Mit dem Simulationsmodell Eco-Gene wurden in allen drei Besténden fiir dieselben Biume
Nachkommen simuliert, die auch tatsdchlich per Netz oder Handsammlung beerntet und
genetisch untersucht wurden. Der genetische Abstand zwischen Saatgut und Altbestand war
in allen drei Bestinden in den Simulationen fiir 40 Familien geringer als die tatsédchlich
beobachteten Werte (Abbildung 19). Das bedeutet, dass die Simulationen eine groflere
genetische Ahnlichkeit ermitteln als in der Wirklichkeit beobachtet wurde. Dies mag daran
liegen, dass das Modell verschiedene Faktoren, die in der Wirklichkeit variabel sind, nicht
vollstiandig beriicksichtigte (z.B. Variation in der Bliithphédnologie, Pollenkontamination von
auBerhalb des Bestandes, unregelmiBige Segregation der miitterlichen Allele, Uberschiitzung
der Samenverbreitung). Der Einfluss der Anzahl Netze/ Plitze der Handsammlung auf den
genetischen Abstand wurde jedoch vom Modell sehr gut wiedergegeben.

Die Anzahl Genotypen im Saatgut zeigten fiir die volle Anzahl an beernteten Netzen eine gute
Ubereinstimmung zwischen Simulationen und tatsichlich beobachteten Werten im Bestand
Bayern. Im Bestand NRW iiberschitzten und im Bestand Brandenburg unterschitzten die
Simulationen die tatsdchlichen Werte. Bei einer geringeren Anzahl Familien, lagen die
simulierten Werte immer iiber den beobachteten. Dies ist ein Stichprobeneffekt, da in den
Simulationen in jedem Fall die gleich groe Anzahl an Samen simuliert wurde und dann bei
der hohen Anzahl an Allelen viele Genotypen gebildet werden konnen.

Die effektive Anzahl Allele wurde in den Bestinden Bayern und NRW fiir die vollstindige
Anzahl beernteter Netze in guter Ubereinstimmung mit den tatsichlichen Werten
vorhergesagt. Im Bestand Brandenburg wurden die tatséchlichen Werte in den Simulationen
leicht unterschitzt.

Einfluss der rdumlichen Verteilung der Samenbdume

Im Bestand NRW gab es insgesamt nur 154 Individuen und die Dichte in der Umgebung der
Saatgutbdaume war gering. Daher konnten fiir diesen Bestand nur die ,,Abstands‘-Szenarien
simuliert werden. Insgesamt gab es nur sehr geringe Unterschiede zwischen den
verschiedenen Szenarien zur rdumlichen Verteilung der Saatguternte. Viel groeren Einfluss
hatte die Anzahl an Netzen/ Orte der Saatguternte im Vergleich zur rdumlichen Anordnung.

Einfluss Anzahl Saatgutbdiume

Diesen Einfluss haben wir wegen der besseren Ubereinstimmung von Simulationen und
Realitéit nur anhand der effektiven Anzahl Allele und der Anzahl Genotypen abgeschitzt. Wir
ermittelten fiir jeden Bestand die Anzahl Netze die erforderlich war um 95% der maximalen
Werte zu erreichen (Tabelle 23). In allen Szenarien reichten 10 bis 15 Netze hierfiir aus.

Bayern NRW Brandenburg
Ae NG Ae NG A. NG

Dichte 30 10 15 - - 5 10
Dichte 50 10 10 - - 10 10
Abstand 20 5 15 10 15 10 10
Abstand 50 (10) (15) - - (5) (10)
Abstand 80 (10) (10) - - (5) (10)
Tatséichliche Samen 15 40 20 40 20 40

Table 23: Anzahl erforderlicher Netze, um 95% der maximalen effektiven Anzahl an Allelen (A.) und Anzahl an

Genotypen (Ng) zu erreichen
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5.2.5 Saatgutqualitit

Tausendkorngewicht
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Abbildung 20: Darstellung der Keimfihigkeit (b) und des Tausendkorngewichts [g] (a) fiir das Saatgut der drei
Eichenflichen (Bayern E1, Brandenburg E3, Nordrhein-Westfalen E2).

Fir die Samen der drei untersuchten Bestinde (Bayern, Brandenburg und Nordrhein-
Westfalen) sind die Verteilungen der Werte der Einzelbaumabsaat fiir Keimfzahigkeit und das
Tausendkorngewicht in Abbildung 20 dargestellt. Die Keimfidhigkeit war beim Saatgut aus
Brandenburg (E3) am hochsten. Der Mittelwert lag hier bei 91,6%. Im Bestand E1 lag die
Keimfihigkeit bei 80,6% und im Bestand E2 nur bei 71,1%. Die Variation zwischen den
Einzelbaumabsaaten war im Bestand Brandenburg am geringsten (71,0% - 99,5%) und im
Bestand NRW am groBten (44,0%-87,5%). Ausreiller mit extremen Werten kommen in allen
drei Bestinden vor.
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Das Tausendkorngewicht war in allen drei Bestdnden im Mittel sehr dhnlich, allerdings mit
einer grolen Variationsbreite zwischen den Einzelbaumabsaaten (zwischen 2,3 und 7,3 kg).
Das Tausendkorngewicht im Bestand El1 lag zwischen 2,4 und 6,4 kg, im Bestand E2
zwischen 2,8 und 7,1 kg und im Bestand E3 zwischen 2,3 und 7,3 kg. Der Mittelwert war im
Bestand E2 am grofiten mit 4,9 kg und im Bestand E1 am niedrigsten mit 4,3 kg. Interessant
war hier, dass die Werte fiir den Traubeneichenbestand (E3) zwischen denen der beiden
Stieleichenbestinde (E1 und E2) liegen.

5.2.6 Baumschulversuch

Bei der Erstbonitur der Stieleichen bayerischer Herkunft (E1) wurden im Jahr 2009 mit Hilfe
eines 1m? groen Holzrahmens in der Mitte des jeweiligen Beetes die Pflanzen gezihlt und
auf die Beetlinge hochgerechnet (Abb. 21). Insgesamt wurden so 13.357 St. Pflanzen
ermittelt. Die Spanne des Anwuchsprozentes bezogen auf 600 gesite Eicheln reichte von 27
% (BAY36) bis 74 % (BAY11). Das mittlere Anwuchsprozent betrug 59 % (Abb. 22).
Zusitzlich wurde stichprobenartig die mittlere Hohe pro Partie bestimmt. Die schlecht
aufgelaufene Partie BAY36 wies auch die niedrigste mittlere Hohe von 10 cm auf, die groB3te
Hohe mit 22 cm erreichte BAY?23, die mittlere Hohe lag bei 15 cm.

BAY2: Anwuchsprozent 73%, 40 St.; H21 cm BAY20: Anwuchsprozent 43%, 260 St.; H 11 cm

Abbildung 21: Verschiedene Anwuchsprozente, Stiickzahlen und Hohen wihrend der Aufnahme am 22.07.2009
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Abbildung 22: Absteigend sortierte Anwuchsprozente der Herkunft Bayern (E1), Stand Juli 2009
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Abbildung 23: Stiickzahlen der Herkunft Bayern (E1), Stand Juli 2009

Im Ergebnis lisst sich festhalten, dass bis auf die Partie BAY36 (159 St.) bei allen anderen
Absaaten die angestrebte Pflanzenzahl von 200 St. erreicht wurde keine weiteren Ausfille
vorausgesetzt (Abb. 23).



Bei der Erstbonitur der Stieleichen aus NRW bzw. der Traubeneiche aus Brandenburg wurden
im Jahr 2010 18.278 St. (NRW) bzw. 13.930 St. (Brandenburg) Pflanzen ermittelt. Die
Spanne des Anwuchsprozentes reichte von 15 % (BBG33) bis 97 % (NRW20). Das mittlere
Anwuchsprozent betrug fiir NRW 63 %, fiir Brandenburg 61 % (Abb. 24). Zusitzlich wurde
stichprobenartig die mittlere Hohe pro Partie bestimmt. Erwartungsgemill hatten die
Brandenburger Traubeneichen eine niedrigere mittlere Hohe von 12 cm gegeniiber einer
mittleren Hohe von 18 cm der Stieleichen aus NRW (Zum Vergleich: Stieleiche aus Bayern

2009 15 cm).
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Abbildung 24: Absteigend

sortierte Anwuchsprozente der Herkiinfte NRW und Brandenburg, Stand Juli 2010
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Abbildung 25: Stiickzahlen der Herkiinfte NRW und Brandenburg, Stand Juli 2010

Im Ergebnis lie} sich festhalten, dass in der Herkunft Bayern drei Familien, in der Herkunft
NRW zwei und in der Herkunft Brandenburg vier Familien die angestrebte Pflanzenzahl von
200 St. nicht erreichten (Tabelle 22, Abb. 23, 25).

Herkunft St. mittel St. Gesamt Anwuchs % Hohe [cm] Partien >200 St.
Bayern 352 13,357 59% 15 37
Brandenburg 384 13,930 61% 12 36
Nordrhein-Westfalen 457 18,278 63% 18 38

Mittel /Summe 398 45,565 61% 15

Tabelle 25: Ergebnisse der Auflaufbonituren
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Das Anwuchsprozent schwankte um im Mittel 61 %, die drei Herkiinfte unterschieden sich
nicht gesichert voneinander. Die etwas geringere Hohe der Herkunft E3 aus Brandenburg ist
artspezifisch, hier wurde Traubeneiche verwendet. In zwei von drei Bestinden gab es eine
signifikant positive Korrelation zwischen der Vitalitit der Familien in der Saatgutpriifung und
den Auflaufprozenten in der Baumschule (B1= 0.44 **; B2=-0.044 ns; B3=0.44 **).

6 Diskussion und Schlussfolgerungen fiir die Praxis

Réumlich genetische Strukturen

Sowohl in den drei Kirschenbestinden als auch in den drei Eichenbestinden konnten wir eine
positive raumliche genetische Struktur in den ersten Entfernungsklassen nachweisen. Das
heifit raumlich benachbarte Biume waren genetisch dhnlicher als man es per Zufall erwarten
wiirde. Diese genetischen Strukturen waren bei den Kirschen ausgeprégter als bei den Eichen.
Ein wesentlicher Grund fiir die Herausbildung der raumlich genetischen Struktur diirfen fiir
beide Baumarten Paarungen zwischen verwandten Individuen in vorhergehenden
Generationen und eine rdaumlich begrenzte Samenverbreitung sein. So bilden sich im Laufe
der Zeit in naturverjiingten Bestinden Familienstrukturen heraus. Bei der Kirsche kommt
verstarkend noch die ausgeprigte Neigung zur vegetativen Vermehrung durch Wurzelbrut
hinzu. Dadurch bilden sich im Laufe der Zeit teilweise sehr groB3e bis zu iiber 50 m Radius
umfassende Klongruppen heraus. Innerhalb einer Klongruppe sind alle Individuen genetisch
identisch. Fiir eine genetisch nachhaltige Saatguternte sind solche rdumliche genetische
Strukturen und insbesondere Klongruppen kritisch zu sehen. Wird Saatgut von verwandten
oder gar genetisch identischen Individuen geerntet, dann ist dieses genetisch weniger variabel,
d.h. genetisch eingeengter als man es bei Saatgut nicht verwandter Individuen erwarten
wiirde. Durch die Einhaltung von Mindestabstinden zwischen Erntebdumen kann dieses
Risiko deutlich eingegrenzt werden (siehe weiter unten).

Genetische Unterschiede zwischen Altbdumen, Samen und Sdmlingen desselben und
verschiedener Bestinde

Die genetischen Unterschiede zwischen verschiedenen Bestinden waren fiir alle sechs
Bestinde deutlich groBer als die genetischen Unterschiede verschiedener Entwicklungsstadien
(Altbdume, Samen, Samlinge) desselben Bestandes. Noch groBer waren die genetischen
Unterschiede auf Artebene zwischen allen Entwicklungsstadien der Stiel- und Traubeneichen.
Innerhalb jedes Bestandes waren zudem die genetischen Unterschiede zwischen Samen und
hieraus angezogenen S@mlingen sehr gering und die genetischen Abstinde zwischen Samen
und Sidmlingen zu den Altbdaumen deutlich groBer. Dies zeigt, dass die Weichen fiir die
genetische Struktur im Pflanzgut bei der Ernte gestellt werden und Einfliisse bei der
Pflanzenanzucht weitaus geringer sind. Im Vergleich zu den Vorgaben zur Ernte von Saatgut
in der Forstvermehrungsgut-Zulassungsverordnung (FoVZV) hatten wir mit fiir 38 bis 40
Einzelbaumnachkommenschaften fiir die genetischen Untersuchungen deutlich mehr Bdume
beerntet als vorgeschrieben (10 Erntebdume bei der Kirsche und 20 Erntebdume bei der
Eiche).

Anzahl Samenbdume und genetische Zusammensetzung des Saatgutes

Eine genetisch nachhaltige und damit optimale Saatguternte zeichnet sich dadurch aus, dass es
im Saatgut eine hohe genetische Vielfalt (effektive Anzahl Allele, Anzahl Genotypen) gibt
und dass es moglichst geringe genetische Unterschiede (genetischer Abstand) zwischen dem
Saatgut und den Altbdumen des Erntebestandes gibt. Fiir beide Baumarten konnte sowohl
anhand der real genetisch untersuchten Samen als auch mit den Simulationsstudien gezeigt
werden, dass mit zunehmender Anzahl beernteter Samenbdume die genetische Diversitit des
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Saatgutes steigt und die genetische Ahnlichkeit des Saatguts mit den Altbdumen zunimmt.
Hierbei handelt es sich jedoch nicht um lineare Zusammenhinge, sondern um exponentielle
Funktionen. Das bedeutet, dass es einen Schwellenwert (Wendepunkt der Funktionen) gibt, ab
dem zusitzliche Samenbdume nur noch einen geringen Effekt haben. Bei den Kirschen wurde
dieser Schwellenwert bei 25 Saatgutbdumen erreicht, bei den Eichen waren hierfiir zwischen
30 und 40 Saatgutbaume erforderlich. Die hoheren Werte bei den Eichen erklirten sich aus
dem groBeren Fremdpolleneintrag.

Réumliche Verteilung der Samenbdume und genetische Zusammensetzung des Saatgutes
Bei den Kirschen insbesondere in dem stark verklonten Bestand in Bayern (K1) fiihrten die
Simulationen mit unterschiedlichen Szenarien der rdaumlichen Verteilung der Erntebdume zu
Unterschieden in der genetischen Zusammensetzung des Saatgutes. Bei den Eichen konnten
solche Auswirkungen der rdumlichen Anordnung der Erntebdume kaum nachgewiesen
werden. Die Vaterschaftsanalysen haben sowohl fiir alle drei Kirschenbestinde als auch fiir
die drei Eichenbestinde eindeutig iiberproportional viele Bestiubungen in den ersten
Entfernungsklassen ergeben. Je begrenzter die Pollenverbreitung in einem Bestand ist und je
ausgepriagter Klon bzw. Familienstrukturen sind, umso kritischer ist die Saatguternte von
benachbarten Baumen. Fiir die Praxis empfehlen wir daher in kleineren Bestidnden (<10 ha)
einen Mindestabstand von 20 m zwischen den Samenbdumen und in groeren Bestéinden (>10
ha) einen Mindestabstand von 50 m zwischen Saatgutbiumen. Wenn die Baumkronen stark
iberlappen, dann miissen die Abstinde entsprechend groer gewihlt werden.

Pollenverbreitung

Sowohl bei den Kirschen als auch in allen drei Eichenbestinden wurde eine effektive
Pollenverbreitung nachgewiesen, bei der benachbarte Bdume iiberproportional hiufig an
Bestdaubungen beteiligt waren. Der Anteil erfolgreicher Pollen von aulerhalb des Bestandes
lag bei den Kirschen zwischen und 8 % und 25 % und bei den Eichen zwischen 17 % und
42% . Externer Pollen steigert zwar die Diversitidt im Saatgut, er verringert jedoch auch die
genetische Ahnlichkeit zwischen den Altbdumen des Saatgutbestandes und deren
Nachkommen.

Qualitiitspriifung Saatgut und Auflauferfolg in der Baumschule

Insgesamt gab es nur eine sehr schwache Korrelation der Ergebnisse der Saatgutpriifung zur
Vitalitdat der Nachkommenschaften und den spiteren Auflaufprozenten in der Baumschule.
Kein Wert war signifikant bei den Kirschen und bei den Eichen nur zwei von drei. Bei den
Kirschen wurde in der Saatgutpriifung die Vitalitit des Saatgutes mit dem Tetrazoliumstest
ermittelt. Hiermit wird deutlich, dass fiir die Praxis bessere Methoden zur
Vitalitdtsabschatzung des Saatgutes entwickelt werden miissen. Wiichsigkeit und Vitalitédt von
Nachkommen der Kirschen, deren Mutterbiume zu Klongruppen gehorten, waren nicht
schlechter als Nachkommen von nicht verklonten Eltern. Das SI-System der Kirsche
funktioniert offensichtlich sehr gut.
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7 Zusammenfassung

Die nachhaltige und multifunktionale Waldentwicklung ist langfristig auf die okologische
Stabilitdt und damit auf die Erhaltung der Anpassungsfahigkeit der Wilder auf sich vielfiltig
dndernde Umweltfaktoren ausgerichtet. Eine Grundvoraussetzung hierfiir ist die
generationeniibergreifende Erhaltung der genetischen Vielfalt der Populationen. Das im Mai
2002 verabschiedete Forstvermehrungsgutgesetz (FoVG) verfolgt das Ziel ,,den Wald mit
seinen vielfdltigen positiven Wirkungen durch die Bereitstellung von hochwertigem und
identitdtsgesichertem forstlichen Vermehrungsgut in seiner genetischen Vielfalt zu erhalten
und zu verbessern sowie die Forstwirtschaft und ihre Leistungsfihigkeit zu fordern.*

Die Gewinnung von forstlichem Vermehrungsgut laut FoVG erfolgt iiberwiegend in
zugelassenen Erntebestinden der Kategorie ,,Ausgewihlt”. In der Forstvermehrungsgut-
Zulassungsverordnung (FoVZV) wird die Zulassung dieser Erntebestinde geregelt. Zur
Vermeidung der Gefahr eines Verlusts an genetischer Vielfalt wird die Zulassung mit der
Auflage versehen, dass die Ernte von einer Mindestzahl etwa gleichmiBig iiber den
Erntebestand verteilter Einzelbaume erfolgen muss.” Insgesamt unterliegen 26 Baumarten
dem FoVG. Darunter sind nicht nur bestandesbildende Baumarten sondern auch solche, die in
Mischung vorkommen und deren Populationsumfang deutlich geringer ist als bei den
Hauptbaumarten. In der Verordnung findet sich eine Tabelle, in der fiir jede Baumart die
Mindestfliache der zugelassenen Bestidnde, die Mindestzahl der Baume im Bestand und die
Mindestzahl der zu beerntenden Bidume festgelegt wird.

Ziel des Modellvorhabens war es, eine Standardmethode zur Ermittlung der Mindestzahlen zu
beerntender Bidume in zugelassenen Erntebestinden fiir eine genetisch nachhaltige
Durchfithrung der Saatguternte zu entwickeln. Mit Hilfe von genetischen Inventuren sollte an
ausgewihlten Beispielen untersucht werden, in welchem Umfang die genetische
Zusammensetzung und genetische Vielfalt des geernteten Vermehrungsgutes derjenigen des
Ausgangsbestandes entspricht und ob bzw. wie sich die genetische Zusammensetzung des
gewonnenen Saatgutes in Abhédngigkeit von Baumzahl und Baumverteilung dndert.

Das Vorhaben began im Jahr Januar 2008 und endete im Juni 2012. An der Durchfiihrung des
Projekts waren die folgenden fiinf Einrichtungen beteiligt:

1. Bayerisches Amt fiir forstliche Saat- und Pflanzenzucht (Dr. Monika Konnert, Dr.
Barbara Fussi, Dr. Eva Cremer)

2. Landeskompetenzzentrum Forst Eberswalde (LFE) (Dr. Ralf Kitzel, Frank
Becker)

3. Landesbetrieb Wald und Holz NRW, (Martin Rogge)

4, Universitdt Hamburg (Dr. Céline Jolivet, Prof. Michael Kohl)

5 vTI, Institut fiir Forstgenetik (Dr. Bernd Degen, Dr. Céline Jolivet)

Die wissenschaftliche Koordinierung des Vorhabens erfolgt durch das Thiinen-Institut fiir
Forstgenetik. Als Modellbaumarten dienten im Vorhaben die Wildkirsche (Prunus avium) und
die Stiel- und Traubeneiche (Quercus robur + Quercus petraea). Alle drei Baumarten
unterliegen dem FoVG. Die Wildkirsche ist eine eher seltene, insektenbestdubte Baumart, die
zumeist als Nebenbaumart in den Bestinden zu finden ist. Sie ist eine lichtbediirftige
Pionierbaumart mit einer Lebenserwartung von zumeist weniger als 100 Jahren. Thre Samen
werden von  Vogeln verbreitet und sie verfiigt iiber ein  gametisches
Selbstinkompartibilititssystem, das Selbstbestdubungen verhindert und Paarungen zwischen
Verwandten reduziert. Die Eichen sind wichtige Hauptbaumarten mit einem Anteil von 9,6 %
(Bundeswaldinventur 1I) der Waldfliche in Deutschland. Sie haben eine lange
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Lebenserwartung mit zumeist deutlich mehr als 100 Jahren. Sie werden vom Wind bestdubt
sind mondzisch und die Samen werden vom Wind und Vogeln (Eichelhidher) verbreitet. In der
Forstvermehrungsgut-Zulassungsverordnung (FoVZV) wird fiir die Kirsche die Ernte von
mindestens 10 Mutterbdumen und fiir die Eiche von mindestens 20 Mutterbdumen in
zugelassenen Bestdnden gefordert.

Im Projekt wurden jeweils ein zugelassener Erntebestand der Kirsche und Eiche in Bayern,
NRW und Brandenburg ausgewdhlt. In den Bestinden wurden alle reproduzierenden Bédume
bzw. ein Block aller reproduzierenden Bdume (N Kirsche = 455 bis 510, N Eiche = 154 bis
596) im Bereich der 40 Saatgutbdume fiir genetische Untersuchungen an 8 bis 11
Mikrosatelliten-Genmarkern beprobt. Fiir die Kirschen wurden zudem die Genotypen am
Selbstinkompatibilititslocus (SI locus) bestimmt. Die rdumlichen Positionen der Bdume und
ithr Durchmesser wurden ermittelt. Im Jahr 2008 ernteten wir in jedem der drei
Kirschenbestinde jeweils von ca. 40 Biumen Saatgut. Bei den Eichen wurden im Jahr 2008
im bayerischen Bestand und im Jahr 2009 in den Bestinden in Brandenburg und NRW
jeweils unter 40 Baumen Saatgut geerntet. Das Saatgut der einzelnen Biume wurde getrennt
gehalten. Jeweils ca. 20 Samen je Nachkommenschaft nutzten wir fiir genetische
Untersuchungen an Mikrosatelliten-Genorten. Ein anderer Teil wurde fiir die Saatgutpriifung
nach den Regeln der ISTA verwendet. Der grofite Teil diente jedoch der Begriindung eines
Baumschulversuchs fiir die Kirsche im Landesbetrieb Wald und Holz NRW und fiir die Eiche
am Landeskompetenzzentrum Forst in Eberswalde. Fiir jede Einzelbaumnachkommenschaft
wurde das Keimprozent, sowie die Entwicklung von Pflanzenhéhe und -durchmesser
gemessen. Bel allen Einzelbaumnachkommenschaften mit einem Keimprozent von unter 80%
wurden in den Baumschulversuchen erneut Proben fiir genetische Inventuren gesammelt
(jeweils 20 Nachkommen je Familie). Insgesamt wurden im Laufe des Projekts 6593 Kirschen
und 5032 Eichen genetisch untersucht.

Sowohl in den drei Kirschenbestinden als auch in den drei Eichenbestinden konnten wir eine
positive raumliche genetische Struktur in den ersten Entfernungsklassen nachweisen. Das
heifit raumlich benachbarte Biume waren genetisch dhnlicher als man es per Zufall erwarten
wiirde. Diese genetischen Strukturen waren bei den Kirschen ausgeprégter als bei den Eichen.
Ein wesentlicher Grund fiir die Herausbildung der raumlich genetischen Struktur diirften fiir
beide Baumarten Paarungen zwischen verwandten Individuen in vorhergehenden
Generationen und eine rdumlich begrenzte Samenverbreitung sein.

Die genetischen Unterschiede zwischen verschiedenen Bestinden waren fiir alle sechs
Bestinde deutlich groBer als die genetischen Unterschiede verschiedener Entwicklungsstadien
(Altbdume, Samen, Samlinge) desselben Bestandes. Auf Artebene waren die genetischen
Unterschiede zwischen allen Entwicklungsstadien der Stiel- und Traubeneichen groBer als die
Unterschiede zwischen den beiden Bestinden der Stieleiche. Innerhalb jedes Bestandes waren
zudem die genetischen Unterschiede zwischen Samen und hieraus angezogenen Sdmlingen
sehr gering und die genetischen Abstinde zwischen Samen und Sdmlingen zu den Altbdumen
deutlich groBer.

Eine genetisch nachhaltige und damit optimale Saatguternte zeichnet sich dadurch aus, dass es
im Saatgut eine hohe genetische Vielfalt (effektive Anzahl Allele, Anzahl Genotypen) gibt
und dass es moglichst geringe genetische Unterschiede (genetischer Abstand) zwischen dem
Saatgut und den Altbdumen des Erntebestandes gibt. Fiir beide Baumarten konnte sowohl
anhand der real genetisch untersuchten Samen als auch mit den Simulationsstudien gezeigt
werden, dass mit zunehmender Anzahl beernteter Samenbdume die genetische Diversitit des
Saatgutes steigt und die genetische Ahnlichkeit des Saatguts mit den Altbiumen zunimmt. Bei
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den Kirschen zeigte sich, dass fiir eine genetisch nachhaltige Ernte 25 Saatgutbdume
ausreichen, bei den Eichen waren wegen des hoheren Fremdpolleneintrags hierfiir zwischen
30 und 40 Saatgutbdume erforderlich.

Bei den Kirschen fiihrten die Simulationen mit unterschiedlichen Szenarien der rdumlichen
Verteilung der Erntebiume zu Unterschieden in der genetischen Zusammensetzung des
Saatgutes. Bei den Eichen konnten solche Auswirkungen der rdumlichen Anordnung der
Erntebaume kaum nachgewiesen werden. Aus den Ergebnissen empfehlen wir fiir die Praxis
in kleineren Bestidnden (<10 ha) einen Mindestabstand von 20 m zwischen Samenbdumen und
in groBeren Bestinden (>10 ha) einen Mindestabstand von 50 m zwischen Saatgutbdumen.
Falls die Baumkronen stark iiberlappen, dann muss dieser Mindestabstand entsprechend
erhoht werden.

Sowohl bei den Kirschen als auch in allen drei Eichenbestinden wurde eine effektive
Pollenverbreitung nachgewiesen, bei der benachbarte Bdume iiberproportional hiufig an
Bestdaubungen beteiligt waren. Der Anteil erfolgreicher Pollen von aulerhalb des Bestandes
lag bei den Kirschen zwischen und 8 % und 2 5% und bei den Eichen zwischen 17 % und 42
%. Die einzelnen Pollensspender beteiligten sich sehr ungleich an der Reproduktion. In den
Kirschenbestinden waren die jeweils fiinf erfolgreichsten Viter an der Bestdubung von 12%
bis 26% alle Samen beteiligt. Bei den Eichen wurde geschitzt, dass das Saatgut eines Baumes
zwischen 10 bis 33 Pollenspendern abstammt.

Insgesamt gab es nur eine sehr schwache Korrelation der Ergebnisse der Saatgutpriifung zur
Vitalitdat der Nachkommenschaften und den spiteren Auflaufprozenten in der Baumschule.
Kein Wert war signifikant bei den Kirschen und bei den Eichen zwei von drei. Bei den
Kirschen wurde in der Saatgutpriifung die Vitalitdt des Saatgutes mit dem Tetrazoliumstest
ermittelt. Hiermit wird deutlich, dass fiir die Praxis bessere Methoden zur
Vitalitdatsabschidtzung des Saatgutes entwickelt werden miissen. Wiichsigkeit und Vitalitédt von
Nachkommen der Kirschen, deren Mutterbiume zu Klongruppen gehoérten, waren nicht
schlechter als Nachkommen von nicht verklonten Eltern. Es zeigten sich in den
Baumschulversuchen deutliche Unterschiede zwischen den Bestinden, aber auch
insbesondere zwischen den einzelnen Nachkommenschaften bei den Auflaufprozenten sowie
beim Hohen- und Dickenwachstum.

Das verbleibende Pflanzgut der Kirsche wurde genutzt um vier Versuchsflichen in
Brandenburg und eine Fliche in Nordrhein-Westfalen anzulegen. Das Eichenmaterial fand
Verwendung in zwei Versuchsfldchen in Brandenburg.
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8 Summary

Establishment of a standard method for the genetically sustainability of seed harvest in
approved seed stands

Bernd Degen, Céline Jolivet, Martin Rogge, Barbara Fussi, Monika Konnert, Eva
Cremer, Frank Becker, Ralf Kiitzel

Sustainability and multifunctionality of forest management strongly depends on the
ecosystem stability and adaptability of forest to changing environments. Therefore, a strategy
to maintain genetic diversity over generations is needed. To this end, the law on forest
reproductive material (FoVG) was signed in May 2002.

According to the FoVG, the production of forest seed reproductive material occurs in certified
stands and must fulfill several criteria. To avoid loss of genetic diversity, harvesting have to
be conducted on a minimum of seed-trees distributed all over the stand. For each of the 26
species concerned by the FoVG, tables are published and contain data such as the minimum
area of the stand, the minimum number of trees within the stand, and the minimum number of
seed-trees.

The aim of this project was to establish a standard method to define the minimum number of
seed-trees within a certified stand to allow genetically sustainable harvesting. Genetic
inventories were conducted on wild cherry (Prunus avium) and sessile/pedunculate oak
(Quercus petraea + Quercus robur) in three certified stands for each species to disentangle
the effects of the amount of seed-trees sampled and their distribution within the stand. Wild
cherry is a pioneer and rare species, pollinated by insects and self-incompatible. Oaks species
are abundant (10-20% of forest area in Germany), long-lived (much more than 100 years),
pollinated by wind, self-compatible and the seeds are dispersed by wind and birds. According
to the FoVG, the minimum number of seed-trees is 10 for cherry and 20 for oak. For each
species, one stand was selected in each of the regions Bavaria, North-Rhine Westphalia
(NRW) and Brandenburg. In each stand, all or a plot of mature trees were sampled (N= 455 to
510 for cherry and N=154 to 596 for oak) around the selected 40 seed-trees and genetic
analyses were conducted at 8 to 11 microsatellite markers. For cherry, the self-incompatibility
locus was also genotyped. Spatial coordinates and diameter at breast height of mature trees
were also recorded. Seeds were collected from 40 seeds-trees in 2008 in each cherry stand and
in an oak stand Bavaria. Oak stands in NRW and Brandenburg were harvested in 2009. Seeds
from each seed-tree were stored separately, but were divided in three seed lots for further
analyses. Twenty seeds were used for genetic analyses, a second seed lot was used for quality
testing according to ISTA rules and a third lot was planted in a nursery (Landesbetrieb Wald
und Holz NRW for cherry and Landeskompetenzzentrum Forst in Eberswalde). Germination
success, seedling height and diameter were recorded for each progeny. In progenies exhibiting
a germination success lower than 80%, samples were collected to conduct genetic inventories
(20 seedlings per progeny). The total number of samples analyzed with genetic markers was
6593 for cherry and 5032 for oak.

A positive spatial genetic structure was observed in all cherry and oak stands. This indicates
that neighbor trees exhibit a stronger genetic relatedness than expected by chance. This
structure originated from mating among related individuals and restricted seed dispersal in the
previous generation. The spatial genetic structure was stronger in cherry than in oak.
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Genetic diversity varied more among stands than within stands among life-stages (mature,
seed, seedling). Genetic distances among seed and seedlings were low compared to genetic
distances among mature trees and seeds/seedlings.

To ensure optimal and sustainable harvesting, genetic diversity (effective number of alleles,
number of genotypes) should be high within seeds, and differences (genetic distance) among
seeds and mature trees low. For each species, the results on harvested and simulated seeds
show that genetic diversity increases with the number of seed-trees harvested, whereas the
genetic distance among mature trees and seeds decreases. Genetically sustainable harvesting
was reached for cherry with 25 seed-trees and for oak with 30 to 40 seed-trees. The higher
values for the oaks is caused by a higher percentage of successful pollen from outside the
stands.

Modeling showed that the genetic composition of seeds varied with the spatial distribution of
cherry seed-trees. This effect was not observed in oak. According to the results, the minimum
distance among seed-trees should be 20 m in small stands (<10 ha) and 50 m in large stands
(>10 ha). In case of overlapping of the tree crown these distances should be increased.

In both cherry and oak stands, the proportion of pollen dispersed among neighbor trees was
high. The amount of successful pollen from outside the stand was between 8 and 25% in
cherry and between 17 and 42% for oak. There were strong differences in contribution to
mating among pollen donors. In cherry, the five best fathers contributed to 12-26% of the
seed. In Oak, the number of pollen donors per seed-tree was estimated to be between 10 and
33.

There was mostly a very weak correlation among the results of seed quality testing and
germination success in the nursery. No significant value could be observed in cherry, while
two out of three values were significant in oak. Seed quality was tested in cherry with a
tetrazolium test, but the results strongly suggest that better methods to estimate seed vitality
need to be established for the practice. Vitality and vigor of seeds collected on seed-trees
belonging to a clonal group was not lower than seeds collected from non-clonal trees. In the
nursery, there were strong differences among stands and progenies within stands in
germination success, and seedling height and diameter.

The remaining cherry material was planted at four stands in Brandenburg and in Schleswig-
Holstein. Oak material was planted in two stands in Brandenburg.

The study was financially supported as the MuD project 07/BM009 by the Federal Ministry of
Food, Agriculture and Consumer Protection (BMELV), Germany.
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