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

The German Association of Forest Research Institutes (DVFFA), founded in 1951, has had a Forest Genetics/Forest
Plant Breeding Section since 2009. This section emerged from the merger of the "Working Group for Forest
Genetics and Forest Plant Breeding", founded in 1950, and the "Forum Genetics-Forestry" of 1980. The Section
is an open platform for meetings and the mutual exchange of knowledge in the fields of forest plant breeding,
basic molecular genetic research, applied population genetic research, forest genetic conservation, provenance
research and seed management, and organises a meeting every two years.
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Zusammenfassung

Vom 12. bis 14. September 2022 richteten die Sektion Forstgenetik/Forstpflanzenziichtung und die Deutsche
Dendrologische Gesellschaft (DDG) die 7. Tagung in Ahrensburg/Schleswig-Holstein aus. Der Schwerpunkt der
dreitagigen Vortragsveranstaltung lag auf dem Thema ,,Beitrdge von Forstpflanzenziichtung und Forstgenetik fiir
den Wald von Morgen”. Anlass fur die Tagung gab es mehr als genug. Der Klimawandel wird immer
offensichtlicher. Die Auswirkungen der in weiten Teilen Deutschlands zu trockenen und warmen Jahre stellen
Waldbesitzer und -bewirtschafter vor Herausforderungen. Mit der Veranstaltung versuchten wir auf einige der
anstehenden Fragen eine Antwort zu geben.

Auf der Tagung wurden 51 Vortrdage und Poster vorgestellt, die 10 Bloécken zugeordnet waren: Methoden,
Resistenz, Geholzphysiologie | und Il, Rot-Buche, Ziichtung, Differenzierung, Alternativbaumarten, Rot-Eiche
und forstliches Vermehrungsgut.

Die Tagung endet mit einer halbtagigen Exkursion zu einem 60-jdhrigen Bestand mit Lindenblattriger Birke
(Betula maximowicziana), einem ehemaligen Herkunftsversuch. Am Objekt wurden Wissen und praktische
Erfahrungen Uber eine weniger bekannte Baumart Ostasiens ausgetauscht. Weiterer Exkursionspunkt war
eine vom Thinen-Institut flr Forstgenetik in Streifen angelegte Nachkommenschaftsprifung zur Nutzung
im Kurzumtrieb. Fir das bestehende silvoarable Agroforstsystem (Baume mit Ackerkulturen) wurde
zusammen mit dem Thiinen-institut fiir Okologischen Landbau ein Konzept fiir ein silvopastorales System
(Badume mit Tierhaltung) mit Hiihnern bzw. Kalbern entwickelt. Zur Vorbereitung der Beweidung wurde in
der Vegetationsruhe die Halfte der elfjahrigen Geholzstreifen geerntet und energetisch genutzt. Der
verbleibende Aufwuchs sowie der aus Wurzelschosslingen und Stockausschlag bieten den Bruderhdhnen
Schatten und Schutz.

Die Veranstaltung wurde im Rahmen der Charta Holz 2.0 durchgefiihrt, die unter anderem die Erh6hung des

nutzbaren Waldholzpotenzials zum Ziel hat. Die Tagung knipft an folgende Schwerpunkte des

Handlungsfeldes Ressource Wald und Holz der Charta an:

e Nachhaltige Rohstoffversorgung: Flachenproduktivitit und -management, Anbau produktiver
Baumarten, Sicherung der Nadelrohholzversorgung, Forstpflanzenziichtung/Forstgenetik

e Schutz durch nachhaltige Nutzung: Risikominimierung (Forstschutz, Umtriebszeiten, Waldumbau),
Anpassung der Walder an den Klimawandel, Krisenmanagement Um die Ergebnisse der gut besuchten
Veranstaltung einer breiten Offentlichkeit zuginglich zu machen, wird der Inhalt ausgewéhlter
Prasentationen im Folgenden wiedergegeben.

Um die Ergebnisse der mit 85 Teilnehmern und Teilnehmerinnen aus Deutschland und Osterreich gut
besuchten Veranstaltung einer breiten Offentlichkeit zuganglich zu machen, wird der Inhalt ausgewéhlter
Prasentationen im Folgenden wiedergegeben.

Fir den Inhalt der Beitrage sind die Autoren/Autorinnen verantwortlich.

Schliisselworte: Forstgenetik, Forstpflanzenziichtung, Klimawandel, Nachhaltigkeit

MIRKO LIESEBACH (Thiinen-Institut fur Forstgenetik) und UTE TROBER (Staatsbetrieb Sachsenforst)
Obleute der Sektion Forstgenetik/Forstpflanzenziichtung

o3¢ (2
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Abstract

The 7" meeting of the “Section Forest Genetics/Forest Tree Breeding” and the German Dendrology Society
(DDG) took place in Ahrensburg/Schleswig-Holstein from September 12—14, 2022. The focus of the three-day
lecture event was on "Contributions of Forest Plant Breeding and Forest Genetics to the Forest of Tomorrow".
There was more than enough reason for the conference. Climate change is becoming more and more
obvious. The effects of the excessively dry and warm years in large parts of Germany pose challenges for forest
owners and managers. With the meeting we tried to answer some of the questions.

At the conference, 51 presentations were given, which were assigned to 10 blocks: Methods, Resistance,
Woody Plant Physiology | and Il, European Beech, Breeding, Differentiation, Alternative Tree Species, Red
Oak and Forest Reproductive Material.

The conference ended with a half-day excursion to a 60-year-old stand of Monarch birch (Betula
maximowicziana), a former provenance trial. At the object a lesser-known tree species of East Asia, knowledge
and practical experience were exchanged. Another excursion point was a progeny test for use in short rotation
set up by the Thiinen Institute of Forest Genetics in strips. For the existing silvoarable agroforestry system (trees
with arable crops), a concept for a silvopastoral system (trees with livestock) with chickens or calves was
developed together with the Thiinen Institute of Organic Farming. In preparation for grazing, half of the eleven-
year-old woody strips were harvested during winter and used for energy production. The remaining growth as
well as that from root shoots and sockers provide shade and shelter for the brother cocks.

The meeting is held as part of the Charta flr Holz 2.0, which aims among other things to increase the usable
forest wood potential. The conference builds on the following priorities in the field of action Resource Forest
and Wood of the Charta:
e Sustainable wood supply: productivity and management,
Cultivation of productive tree species, guarantee the supply of softwood,
Forest tree breeding / forest genetics
e Conservation through sustainable use: risk minimization (forest conservation, rotation length,
forest conversion), adaptation of forests to climate change, crisis management

In order to make the results of the event, which was well attended by 85 participants from Germany and Austria,
accessible to a broad public, the content of selected presentations is published.

The authors are responsible for the content of the contributions.

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

MIRKO LIESEBACH (Thiinen Institute of Forest Genetics) and UTE TROBER (Staatsbetrieb Sachsenforst)
Chairs of the Section Forest Genetics/Forest Tree Breeding

s (2
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Neue biotechnologische Methoden fiir Geholze

ToBIAS BRUGMANN, VIRGINIA ZAHN, ALEXANDER FENDEL, STEFAN ZEBBEDIES, ALICE-JEANNINE SIEVERS, DIRK
BECKER, MATTHIAS FLADUNG

Als neue biotechnologische Methoden werden Verfahren zur gezielten Verdnderung des Erbguts
zusammengefasst, die durch Zinkfinger-Nukleasen, transcription activator-like endonucleases (TALENs) und
CRISPR/Cas erreicht werden (,,Genomeditierung”, BocH et al. 2009; JINEK et al. 2012; SHUKLA et al. 2009). Fir die
jingste dieser Methoden wurden im Jahr 2020 Emmanuelle Charpentier und Jennifer A. Doudna mit dem
Chemie-Nobelpreis ausgezeichnet. Sie haben maRgeblich die Genschere CRISPR/Cas9 entwickelt, mit der sich das
Erbgut von Mikroorganismen, Pilzen, Pflanzen und Tieren schnell, giinstig und prazise verdndern lasst.
Genomeditierungen ermoglichen das zielgenaue Ausschalten (Knockout) von Genen auf DNA-Ebene. Damit sind
sie ein Fortschritt im Vergleich zu vorherigen Methoden, wie beispielsweise die RNA-Interferenz, die auf
posttranskriptioneller Ebene eine, haufig unvollstandige, Herunterregulation von Genexpressionen bewirkte.
Gen-Knockouts werden zur Aufklarung von Genfunktionen verwendet, indem daraus resultierende,
phanotypische Verdanderungen analysiert werden. Aufgrund der einfachen Umsetzbarkeit und groRen
Zielgenauigkeit bei der genetischen Bearbeitung bietet die CRISPR/Cas-Technologie der Pflanzenforschung
vielversprechende Perspektiven.

Die drangenden Herausforderungen des Klimawandels sind durch extrem trockene Sommer in der Landschaft
unibersehbar: Nur 21% der Waldbdume in Deutschland weisen keine geschadigte Krone auf (BMEL 2022) auf.
Um die genetische Grundlage der Trockenstresstoleranz in Bdumen zu erforschen, ist die Ubertragung der
Genomeditierungstechniken auf Waldbaume ein Werkzeug mit groRem Potenzial. Durch gezielte genetische
Veranderungen bei anpassungsrelevanten Genen kann deren Einfluss auf die Trockenstresstoleranz und den
dahinterstehenden physiologischen Prozessen ermittelt werden. Die Erkenntnisse konnen in der
Forstpflanzenziichtung beriicksichtigt werden, z. B. bei der Auswahl von geeignetem Vermehrungsmaterial.

Fir Pappeln, insbesondere Aspenhybriden der Gattung Populus, die etablierte Modellorganismen in der
biotechnologischen Forschung sind, stehen zahlreiche molekulare Werkzeuge und Genomsequenzen zur
Verfligung, die CRISPR/Cas-Genomeditierungen erméglichen. In Aspen und deren Hybriden wurden in der
Vergangenheit bereits sehr effizient CRISPR/Cas9-vermittelte Gen-Knockouts ausgeldst, um deren physiologische
Funktion aufzuklaren (FLADUNG 2021; MULLER et al. 2020; BRUEGMANN et al. 2019). Grundlage der zielgenauen
Wirkung der Cas9-Nuklease ist die Verwendung einer der Zielsequenz entsprechenden RNA (sgRNA), die die
Nuklease an genau die Stelle des Erbguts fiihrt, an der die DNA geschnitten werden soll. Durch den Schnitt
entsteht ein DNA-Doppelstrangbruch. Nach Aktivierung des zelleigenen Reparatursystems wird die geschnittene
DNA wieder zusammengefiigt, wobei allerdings Fehler passieren konnen und somit Mutationen entstehen
(zumeist Insertion oder Deletion von einzelnen Basenpaaren am vorgesehenen Genort). Anhand
unterschiedlicher Editierungseffizienzen wurden Kriterien flr das jeweils passende sgRNA-Design aufgestellt
(BRUEGMANN et al. 2019). Da Cas9 fir einige Gene nicht geeignet ist, wurden am Institut 2022 Genomeditierungen
mit einer anderen Cas-Nuklease (Cas12a, ehemals als Cpfl bezeichnet) in P. x canescens durchgefiihrt, wobei
spezielle Editierungsmuster identifiziert wurden. Weitergehende, darauf aufbauende Techniken riicken
zunehmend in den Fokus. Beispielsweise wird im BMEL-/FNR-Forschungsprojekt ,TreeEdit” die
Funktionsfahigkeit von Methoden zum prazisen Einbau bzw. Austausch von Sequenzen durch Homologie-
abhédngige Reparaturmechanismen untersucht.

Die Forschungsarbeiten sind begleitet von wichtigen Aspekten der Sicherheits- und Risikoforschung. Daher
werden genomeditierte Pflanzen auf unbeabsichtigte Editierungen, sogenannte Off-Target-Effekte, untersucht
und Protokolle zum Nachweis von Genomeditierungen erarbeitet. Nach bisherigen Erkenntnissen anhand von
DNA-Sequenzierungen infrage kommender Genorte sind zielspezifische Genomeditierungsansatze sehr exakt,
sodass Off-Target-Effekte duBerst selten auftreten.
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In einem abgeschlossenen Projekt zur DNA-freien Genomeditierung wurden spezielle Methoden untersucht, die
auf rekombinanten Proteinen als Ribonukleotidprotein-Komplexe (RNPs) basieren. Der Einbau von artfremder
Erbinformation wird auf diesem Wege grundsatzlich ausgeschlossen (BRUGMANN und FLADUNG 2019). Die RNPs
wurden erfolgreich in unterschiedliche Zelltypen von Pappeln (P. xcanescens und P. tremula x P. tremuloides)
und Modellorganismen wie Tabak (Nicotiana tabacum) eingeschleust. Der Nachweis einer Genomeditierung
durch RNPs steht noch aus.

Ein weiterer Ansatz hinsichtlich Biosicherheitsaspekten ist die Verwendung von Nickasen anstelle von Nukleasen.
Nickasen l|6sen DNA-Einzelstrangbriiche aus, die im Gegensatz zu von Nukleasen ausgelosten DNA-
Doppelstrangbriichen mit deutlich héherer Wahrscheinlichkeit fehlerfrei repariert werden (FAUSER et al. 2014).
Eine Genomeditierung wird nur dann ausgelost, wenn zwei Nickasen an gegensatzlichen DNA-Einzelstrangen in
definiertem Abstand zueinander platziert werden (RAN et al. 2013). Weil nur beim Zusammentreffen der beiden
Zielregionen eine Editierung auftritt und gleich zwei sgRNAs zur Zieldeterminierung lber die Editierung
entscheiden, sind Off-Target-Editierungen technisch praktisch ausgeschlossen. Die Nickase-vermittelten
Editierungen fiihrten zu Deletionen groRerer DNA-Bereiche zwischen den beiden sgRNA-Sequenzen, was mit
klassischen, Cas9-vermittelten Editierungen nicht erreicht wurde.

Wahrend Genomeditierungen in Pappeln (P. xcanescens, P.tremula, P.tremula x P.tremuloides) effizient
funktionieren, wurden Genomeditierungstechniken in europaischen Waldbaumarten im engeren Sinne bislang
nicht getestet. Im laufenden Projekt ,TreeEdit“ werden Forschungen zur Editierung der Rotbuche (Fagus
sylvatica) angestrengt. Dabei werden drei, zur Etablierung grundlegende Schritte durchgefiihrt: in vitro-
Kultivierung, genetische Transformation und CRISPR/Cas-Editierung. Die in vitro-Kultivierung hat erste Erfolge
gezeigt, sodass Pflanzenmaterial fir die genetische Transformation und die nachgeschaltete Editierung zur
Verfligung steht. AuBerdem wird anhand bestehender in vitro-Kulturen die Editierbarkeit von Gemeiner Esche
(Fraxinus excelsior), Stieleiche (Quercus robur) und dem Chinesischen Gotterbaum (Ailanthus altissima) gepruft.
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Etablierung einer stabilen in vitro-Kultur fiir Fagus sylvatica — Ein erster Schritt hin zur
Genomeditierung in Buchen

VIRGINIA ZAHN, ALICE-JEANNINE SIEVERS, MATTHIAS FLADUNG, TOBIAS BRUGMANN

Als dominante Laubbaumart der natirlichen Vegetation Mitteleuropas ist die Rotbuche (Fagus sylvatica) ein
wichtiger Bestandteil des Okosystems Wald und somit ein treibender wirtschaftlicher Faktor (ELLENBERG 1996;
HousTON DURRANT et al. 2016). In Deutschland ist die Rotbuche mit 15,4 % die flichenmaRig haufigste
Laubbaumart (THUNEN-INSTITUT 2012). Doch aufgrund klimatischer Veranderungen steht F. sylvatica in deutschen
Waldern vor grofRen Herausforderungen.

Bereits heute kommt es durch den global stattfindenden Klimawandel zum vermehrten Auftreten von
Extremwetterlagen (IPCC 2022). Auch in Deutschland werden Hitze- und Dirreperioden mit hoher
Wabhrscheinlichkeit zu einem regelmaRig auftauchenden Wetterphdanomen (UBA 2021). Die Kombination aus
hohen Temperaturen und zunehmenden Perioden von Trockenheit wahrend der Vegetationsperiode fiihrt zu
einer hohen Belastung fiir europdische Waldbestande (IPCC 2022). Baumarten wie die Buche, die sensitiv auf
eine geringe Wasserverfiigharkeit reagieren, konnen unter diesen Bedingungen an Vitalitat und
Konkurrenzfahigkeit verlieren (GEIRER et al. 2007; LEUSCHNER 2020). Bestatigt wurde diese Prognose nach den
Hitzesommer 2018/19, zu deren Langzeitfolgen eine verminderte Wachstumsrate, eine erhohte
Schadanfalligkeit sowie Mortalitatsrate bei F. sylvatica gehorten (FREl et al. 2022; NEYCKEN et al. 2022).

Mit Hilfe moderner biotechnologischer Verfahren wie der Genomeditierung kann die genetische Grundlage von
Merkmalen durch Genfunktionsanalysen untersucht werden. Hierbei wird zum Beispiel durch gezielte Mutation
des zu untersuchenden Gens ein Knock-out erzielt, innerartliche Genvarianten gegeneinander ausgetauscht oder
diese zusatzlich integriert.

Erhaltene Pflanzen werden anschlieRend phanotypisch analysiert. Das gewonnene Wissen kann die Selektion auf
Pflanzgut mit dem gewiinschten Merkmal beschleunigen und eine prazisere Prognose Uber die Reaktion
vorhandener Bestdande auf Stressoren ermdglichen. Die Genomeditierung kann somit, wenn etabliert und
angewendet, einen Beitrag zur Steigerung der Widerstandsfahigkeit der Buche gegen den Klimawandel leisten.

Eine wesentliche Voraussetzung fiir die Genomeditierung und die spatere Vermehrung geeigneter Genotypen ist
ein effizientes in vitro-System, welches sich gerade bei holzigen Pflanzen haufig als Bottleneck herausstellt
(BENSON 2020). Dies trifft aufgrund ihrer Rekalzitranz gegeniiber der de novo-Organogenese auch auf Fagus
sylvatica zu (VIEITEZ et al. 1993). Um eine mogliche genetische Veranlagung fir die in vitro-Kultur zu prifen,
wurden verschiedene Buchengenotypen aus dem gesamten europdischen Verbreitungsgebiet Gber
wachstumsaktive Sprosse in die Gewebekultur Ubertragen (Herkunftsversuche von M. FORSTREUTER, Freie
Universitat Berlin, und M. LIESEBACH, Thinen-Institut fir Forstgenetik, GroRhansdorf). Es wurden keine
Zusammenhange zwischen der geographischen Herkunft und der in vitro-Kultivierbarkeit gefunden. Auch ein
Zusammenhang der in vitro Kultivierbarkeit zum Alter der Bdume (3-24 Jahre) konnte nicht bestatigt werden.
Jedoch war der Erntezeitpunkt von entscheidender Bedeutung fiir die Sprossaustrieb in vitro (unveréffentlicht).

Neben der direkten Uberfiihrung von Sprossen aus Freilandmaterial wurden aus Bucheckern gezogene Samlinge
in die in vitro-Kultur Gberflhrt. Fir diese wurden Kulturmedien mit unterschiedlichen Phytohormonzusatzen
getestet. Es konnte ein Uberfiihrungsmedium mit einer Austriebsrate von 90 % nach 4 Wochen Kultur sowie ein
vielversprechendes Sprosselongationsmedium ermittelt werden (unveréffentlicht). Das Verfahren ermoglicht die
Gewinnung von in vitro-Ausgangsmaterial, u. a. fir weiterfliihrende Versuche zur Genomeditierung.

Erste Schritte zur erfolgreichen Genomeditierung bei der Buche sollen Uber die genetische Transformation
erfolgen, die mittels Agrobacterium tumefaciens, Partikelkanone oder PEG-vermittelt mit Protoplasten
durchgefihrt werden sollen. Hierbei sollen optische Markersysteme, wie dem GUS- oder RUBY-Markersystem,
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Ubertragen und getestet werden. Um weiteres Ausgangsmaterial fir die Transformationsversuche zu generieren,
wurden Keimlingen verschiedene Gewebe fir die Kallusinduktion entnommen. Von diesen erwies sich das
Hypokotyl als das Gewebe mit der héchsten Kallusinduktionrate. Des Weiteren werden fiir die Optimierung der
Protoplastenisolation aus Blattern die Herkunft des Ausgangsmaterials, Dauer des Enzymverdaus sowie die Art
der Aufreinigung getestet. SchlieRlich wird die in planta-Transformation von Rotbuchensdamlingen als
Moglichkeit, die in vitro-Kultur zu umgehen, getestet.

Nach erfolgreicher Etablierung der genetischen Transformation ist die Genomeditierung der Buche mittels des
CRISPR/Cas-Systems geplant. Hierbei soll der Einfluss von Genen, die in Hinblick auf die Trockenstresstoleranz
zuvor in Pappeln getestet wurden, bei der Buche gepriift werden. Diese Analysen sollen zu einem verbesserten
Verstandnis der Trockenstressantwort der Buche beitragen, um eine genetische Grundlage fir die Identifikation
und Selektion klimawandelangepasster Buchen zu liefern.
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Identifizierung von Inter-SINE Amplified Polymorphism Markern in der Filial-Generation
gelenkter Kreuzungen von Populus tremula

BIRGIT REICHE, MARIE BRUCKNER, BEATRICE WEBER, UTE TROBER, TONY HEITKAM, HEINO WOLF, DORIS KRABEL

Zusammenfassung

Die eindeutige Identifizierung von Pflanzenmaterial bildet die Grundlage fir eine erfolgreiche Ziichtungs- und
Forschungsarbeit an krautigen und holzigen Pflanzen. Hierflr reichen morphologische Merkmale haufig nicht
aus, sodass eine umfassende Charakterisierung und Identifizierung des Ausgangsmaterials sowie des erzeugten
Vermehrungsguts ausschliefRlich auf molekularer Ebene erfolgen kann. Durch ihre disperse Verbreitung im
Genom und ihre hohe Kopienanzahl sind Short Interspersed Nuclear Elemente (SINEs) besonders geeignet fir
die Ableitung von genomischen Markern. In zwei Verbundprojekten wurde die Ubertragbarkeit des an der
Kartoffel etablierten Inter-SINE Amplified Polymorphism- (ISAP-) Markersytems auf Baumarten der Familien
Salicaceae und Pinaceae untersucht. Dabei konnten die Praktikabilitat, die Reproduzierbarkeit sowie die Eighung
zur Differenzierung von Genotypen und zur Erfassung der genetischen Variabilitdt von Populationen auf
Grundlage der erzeugten Fingerprints belegt werden.

Durch die Untersuchung einer gelenkten Kreuzung von Populus tremula soll nun die Weitergabe von SINE-Kopien
an die Filialgeneration und somit die Eignung der ISAP-Marker zum Erkennen von Verwandtschaftsbeziehungen
und Stammbaumanalysen untersucht werden. Die molekulare Charakterisierung des Ausgangsmaterials fir
generatives und vegetatives Vermehrungsgut tragt maRgeblich zur Bestimmung des Hybridstatus sowie zur
systematischen Zuordnung von unbekanntem Pflanzenmaterial und somit zur Verifizierung von
Forstvermehrungsgut bei.

1 Einleitung

In den vergangenen Jahren wurden die auf Retrotransposons basierenden Inter-SINE Amplified Polymorphism
(ISAP-) Marker hinsichtlich ihrer Eignung zur Genotypisierung von Pflanzenmaterial intensiv untersucht
(DIEKMANN et al. 2017; REICHE et al. 2021; SEIBT et al. 2012; SORMIN 2021; WENKE et al. 2015). Grundlage fir das
Markersystem bilden Short Interspersed Nuclear Elements (SINEs), die in hoher Kopienzahl dispers im Genom
von Eukaryoten verbreitet sind. Durch ihren mobilen Charakter und die Ausbreitung durch einen Copy-Paste-
Mechanismus, wachst die Anzahl der vorhandenen SINE-Kopien mit jedem Transpositionsereignis stetig an. Die
bioinformatische Erfassung und Charakterisierung von SINE-Kopien erlaubt anhand von Sequenzahnlichkeiten
die Identifizierung einer Familienstruktur. Weiterhin kénnen durch die Erfassung der Kopienzahlen und
Identitatswerte (Ahnlichkeiten der Mitglieder zur Konsensussequenz) Riickschliisse auf die Aktivitit der
entsprechenden Familie gezogen werden. Beispielsweise deuten hohe Kopienzahlen auf hochaktive Kandidaten
hin, hohe Identitdatswerte legen die Vermutung nahe, dass die Transkription und Insertion in jlingerer
Vergangenheit stattgefunden haben, wahrend altere Kopien Mutationen aggregieren, die zu einer Abweichung
von der Konsensussequenz fithren und sich in einem niedrigen Identitatswert widerspiegeln.

Durch die Anwendung von SINE-spezifischen Primern kdnnen genotypenspezifische Fingerprints erzeugt werden.
Aufgrund der Einfachheit der Methodik besitzen die Marker einige Vorziige bei der Verifizierung und
Identifizierung von Sorten und Klonen. Wie im Verbundprojekt TreeSINE am Beispiel der Pappel gezeigt wurde,
koénnen, im Unterschied zur Mikrosatelliten-Analyse, mit einer einzelnen ISAP-Primerkombination 24 Genotypen
eindeutig voneinander differenziert werden. Da die amplifizierten PCR-Produkte in einem Agarose-Gel
aufgetrennt werden kénnen, eignet sich die Methodik besonders fir Institutionen mit Standardlaborausstattung.
Vor allem bei der Untersuchung von Klon- und Sortenmaterial ist es besonders wichtig, die Reproduzierbarkeit
der resultierenden Fingerprints zu Gberprifen. Hierfir wurden biologische Replikate (mehrere Rameten eines
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Klons; Abb. 1 Panel A) sowie verschiedene Gewebetypen desselben Individuums untersucht (Abb. 1 Panel B).
Zusatzlich wurden ausfihrliche Ringtests (dieselben Proben und Marker) in verschiedenen Laboren durchgefiihrt
(Abb. 1 Panel C). In allen Untersuchungen wurde die hohe Reproduzierbarkeit der ISAP-Fingerprints
nachgewiesen.
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Abb 1: Tests zur Reproduzierbarkeit von ISAP-Fingerprints. Panel A: Testung von Rameten verschiedener
Pappelgenotypen (AF2, Bakan, Skado, Max3 und H275), M= GroRenstandard 100bp+ (Thermo Fisher). Panel B:
Elektropherogramme einer Primerkombination zur Testung der Stabilitat von Fingerprints in verschiedenen
Gewebetypen (Holz, Nadeln, Knospe) eines Individuums von P. abies. Panel C: Ringtest zur Uberpriifung der
Reproduzierbarkeit in verschiedenen Laboren der Projektpartner B (Tharandt) und C (Graupa). Beschriftungen
unterhalb der Gelbilder beinhalten den Genotypen und den Ort der PCR. Beschriftungen links an den Agarosegelen
geben das Labor der Geldokumentation an. Die erste und die letzte Spur enthalten den GroRenstandard.

Die Fahigkeit von Pappeln, tber ihre Artgrenzen hinaus fertile Nachkommen zu produzieren (ECKENWALD 1996),
die haufig in ihren Eigenschaften den Kreuzungseltern tiberlegen sind (HU und THOMAS 2019), macht die Gattung
bereits seit vielen Jahrzehnten zum Gegenstand intensiver Forschung und Ziichtung. Die hohe Wuchsleistung
und die Moglichkeit der einfachen und schnellen vegetativen Vermehrung machen die Pappel besonders
attraktiv fiir den Anbau auf Flachen, die eine schnelle und stabile Wiederbegriinung erfordern, wie beispielsweise
zur Renaturierung von alten Tagebauflachen, zur Befestigung von Uferstreifen (STROWASSER et al. 2021) oder als
Vorwald auf Frei- und Kalamitatsflichen (FAUST und ScHIRMER 2020). Durch ihre besonders gute
Wiederaustriebsfahigkeit werden sie zudem gern zur (Energie-) Holzgewinnung auf Kurzumtriebsplantagen
eingesetzt. Dabei stehen eine schnelle Wuchsleistung, gute Holzqualitat sowie eine hohe Resistenz gegeniber
biotischen (z. B. Insekten- und Pilzbefall) sowie abiotischen (z. B. Trockenheit und Spatfrost) Umwelteinfliissen
im Vordergrund bei der Auswahl geeigneter Genotypen (LAUREYSENS 2005; SCHRODER und FLADUNG, 2018).

Die Eignung der ISAP-Marker zur ldentifizierung und Verifizierung von Genotypen konnte bereits in zwei
Projekten sowohl an Laub- als auch an Nadelbdumen gezeigt werden. Zudem gaben Untersuchungen an Fichten
Hinweise darauf, dass mit den Markern Verwandtschaftsbeziehungen identifiziert werden kénnen. Wie bei
KRAMEROV und VESSETzKY (2011) dargelegt, werden SINE-Kopien an die Nachkommen weitergegeben. Da ISAP-
Marker Abschnitte zwischen zwei benachbarten Kopien amplifizieren, kann davon ausgegangen werden, dass die
amplifizierten Fragmente der Eltern (zum Teil) auch in der Filialgeneration sichtbar werden. Die Untersuchung
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einer gelenkten Kreuzung von P. tremula sollte Aufschliisse zur Vererbung von ISAP-Banden geben. Hierfir
wurden Individuen von der Eltern- zur zweiten Filialgeneration untersucht.

22 Ergebnisse

Die DNA-Extraktion erfolgte mit dem innuPrep Plantkit der Firma Analytik Jena nach Herstellerangaben.
Zusammensetzung und Ablauf der PCR sowie die Dokumentation der Elektrophorese erfolgten wie bei REICHE et
al. (2021) angegeben. In der vorliegenden Untersuchung wurden die Primerkombinationen: SaS-IV1a_for/SaS-
IV1b_for angewendet. Das resultierende Gelbild sowie das Kreuzungsschema sind in Abbildung 2 dargestellt.

236 x 64 375 x 113

SaS-IV1a_for/SaS-IV1b_for

Abb. 2: Kreuzungsschema und Fingerprints einer gelenkten Kreuzung von Populus tremula. Die Eltern-, F1- und
F.-Generation wurden mit der ISAP- Primerkombination SaS-IV_1a_for/SaS-IV1b_for untersucht und im 2%igen
Agarose-Gel aufgetrennt. GréRenstandard ist rechts neben dem Gelbild in bp angegeben.

Mit der Primerkombination SaS-IV_1a_for/SaS-IVlb_for wurden insgesamt 175 Banden produziert, die 15
verschiedenen Bandenklassen zugeordnet werden konnten. Die Anzahl der Fragmente pro Individuum lag
zwischen 4 und 13. Drei Banden (689 bp, 839 bp, 1218 bp) wurden bei allen Individuen amplifiziert, was ein Indiz
sein konnte, dass die entsprechenden SINE-Kopien homozygot in allen vier Eltern und somit auch in den
Filialgenerationen vorkommen. Die Bande 481 bp wurde ausschlieBlich in den Elternindividuen 64 und 236
amplifiziert, konnte aber in keinem Individuum der Filialgenerationen detektiert werden. Die SINE-Kopien lagen
mutmalRlich jeweils auf nur einem Chromosom vor (heterozygot) und wurden in den Fi;-Nachkommen
ausgekreuzt.

In der Bandenklasse 264 bp wurde ein Fragment beobachtet, welches jeweils in einem Individuum der
Elterngeneration und in neun von 13 Nachkommen der F,-Generation, jedoch nicht in der F;-Generation
amplifiziert wurde. Dass die SINE-Kopien bis zu einem gewissen Grad vom Konsens abweichen, wurde durch die
Berechnung des Identitdtswertes nachgewiesen. Es ist daher denkbar, dass die Primerbindungsstellen mutiert
sind und die Primer nicht optimal binden. Wenn die entsprechenden SINE-Kopien nur auf einem Chromosom
vorhanden sind, konnte die Konzentration der PCR-Produkte zu gering sein, um im Gelbild sichtbar zu werden.
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Liegen die Marker jedoch homozygot vor, ist die Konzentration des Amplikons ausreichend, um eine Bande zu
erzeugen.

Die Starke einer Bande lasst keine Riickschllisse Gber die Zygotie zu, wie es bei anderen dominanten Markern
angenommen wurde (VAN Eck et al. 1995). Dies wird beispielsweise bei der Bande 1218 bp sichtbar. Da sie in allen
Individuen vorhanden ist, kann davon ausgegangen werden, dass es sich um einen homozygoten Marker handelt.
Die Intensitat der Bande variiert jedoch stark zwischen den einzelnen Individuen. Auch hier kénnten Mutationen
in der Primerbindungsstelle verantwortlich sein. Da die Bande in allen Elternindividuen vorhanden ist, muss die
Insertion der entsprechenden SINE-Kopien bereits in gemeinsamen Vorfahren und somit vor langerer Zeit
stattgefunden haben. Je langer Insertionen zurlickliegen, umso gréRer ist die Chance, dass sich Mutationen
ansammeln (KOGLER et al. 2020) und Primer nicht mehr optimal binden, was zu einer geringen Konzentration des
PCR-Produktes fiihrt (z. B. beim Individuum mit der Zuchtnummer 64).

Durch die Untersuchung der gelenkten Kreuzung konnte ein kleiner Einblick in die Vererbung der ISAP-
Bandenmuster gewonnen werden. Zusammenfassend lasst sich sagen, dass Banden der Elterngeneration auch
in den Folgegenerationen zu finden sind, jedoch gibt es teilweise deutliche Unterschiede in der Konzentration
der Amplikons, die nicht auf Homo- oder Heterozygotie schlieen lassen. Um einen besseren Einblick in den
Vererbungsprozess der ISAP-Bandenmuster zu bekommen, sind weitere Untersuchungen mit gréRerem
Probenumfang geplant. Zusatzliche Informationen kénnten durch die Sequenzierung der Amplifikationsprodukte
gewonnen werden.
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Loop-Mediated Isothermal Amplification (LAMP): Eine einfache und kostengiinstige
Methode zum DNA-basierten Nachweis von phytopathogenen Pilzen in forstlichem
Pflanzenmaterial

KRISTIN MORGENSTERN, JENS-ULRICH POLSTER, DORIS KRABEL

Zusammenfassung

Vorgestellt wird die Loop-Mediated Isothermal Amplification (LAMP)-Technik, eine sensitive und vor allem
kostengiinstige Alternative zur klassischen Polymerase-Kettenreaktion (PCR). Die Amplifikation der DNA-
Abschnitte erfolgt bei konstanter Temperatur von 60 °C - 65 °C und kann in einem einfachen Heizblock oder
Wasserbad durchgefiihrt werden. Basis hierfir ist die Verwendung einer thermostabilen DNA-Polymerase mit
hoher Strangverdrangungsaktivitat sowie vier bis sechs LAMP-Primern, die an sechs bis acht Regionen der Ziel-
DNA binden. Ein weiterer Vorteil der LAMP-Technik ist die einfache Auswertung. Amplifikationsprodukte kénnen
beispielsweise mit Fluoreszenzfarbstoffen angefarbt werden und sind so nach der Reaktion direkt unter UV-Licht
auswertbar. Das LAMP-Verfahren eignet sich daher besonders fiir die molekulare Point-of-Care-Diagnostik und
Labore ohne PCR-Einrichtung.

Abstract

Loop-Mediated Isothermal Amplification (LAMP): A simple and cost-effective method for DNA-based detection
of phytopathogenic fungi in forest plant material

The Loop-Mediated Isothermal Amplification (LAMP) technique, a sensitive and cost-effective alternative to the
classical polymerase chain reaction (PCR), is described. It allows the amplification of DNA segments at a constant
temperature of 60 °C — 65 °C and can be performed in a simple heating block or water bath. This is achieved by
using a thermostable DNA polymerase with high strand displacement activity combined with four to six LAMP
primers that bind at six to eight regions of the target DNA. An additional advantage of the LAMP technique is its
simple evaluation. As an example, amplification products can be stained with fluorescent dyes and can be
evaluated immediately after the reaction under UV light. This makes the LAMP method particularly suitable for
molecular point-of-care diagnostics and laboratories without PCR equipment.

1 Einleitung

Phytopathogene Pilze fiihren weltweit zu erheblichen Ertrags- und Qualitatsverlusten in der
Forstpflanzenproduktion und neue, invasive Arten gewinnen in Folge von Klimawandel und Globalisierung
zunehmend an Bedeutung. Eine wesentliche Voraussetzung, um das Infektionsrisiko zu verringern und die
Ausbreitung von Krankheitserregern beim Handel mit forstlichem Pflanzenmaterial zu reduzieren, ist ein sicherer
und frihzeitiger Nachweis von Pflanzenpathogenen, insbesondere in Saatguterntebestinden, Samen und
Jungpflanzen.

Die direkte Beobachtung von makroskopischen und mikroskopischen Pilz-Strukturen sowie die Isolierung und
Kultivierung von Pathogenen sind klassische Verfahren der Pilz-Diagnostik, die mit einem hohen Zeitaufwand
verbunden sind und vor allem bei asymptomatischen Pflanzen schnell an ihre Grenzen stoRBen. DNA-basierte
Verfahren ermoglichen dagegen eine Untersuchung von beliebigen Proben, ohne auf die Ausbildung von
typischen Pilz-Strukturen angewiesen zu sein. Die Verfahren zeichnen sich insgesamt durch eine hohe
Sensitivitat, Spezifitat und Zuverlassigkeit aus und werden bei der Identifizierung forstlich relevanter Pathogene
bereits routinemaRig angewendet. Entsprechende Nachweisverfahren stehen beispielsweise fir die Erreger der
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Dothistroma-Nadelbraune (BARNES et al. 2011), verschiedene Arten der Gattung Fusarium (loos et al. 2019; LucHI
et al. 2018; SCHWEIGKOFLER et al. 2004), Phytophthora (100s et al. 2006; SCHENA et al. 2008) und Rhabdocline (CATAL
2002; CATAL et al. 2010) sowie flir Hymenoscyphus fraxineus (T. KOWALSKI) BARAL, QUELOZ & HOSOYA (CHANDELIER et
al. 2014; loos et al. 2009), Nothophaeocryptopus gaeumannii (T. ROHDE) VIDEIRA, C. NAKASH., U. BRAUN & CROUS
(WINTON et al. 2002), Sphaeropsis sapinea (FR.) DYKO & B. SUTTON (LUcHI et al. 2005; SMITH und STANOSZ 2006) oder
Lophodermium seditiosum MINTER, STALEY & MILLAR (STENSTROM und IHRMARK 2005) zur Verfligung.

Eine immer schnellere und sicherere Identifizierung von Pflanzenpathogenen in unterschiedlichsten
Probenmaterialien ist in der DNA-basierten Pilz-Diagnostik nach wie vor von zentraler Bedeutung und treibt die
Entwicklung neuer Verfahren und Techniken stetig voran. Gleichzeitig steigt die Nachfrage nach kostenglinstigen
Modifikationen der Verfahren zur Anwendung am Point-of-Care (POC). Hauptziel ist die Reduzierung des
technischen Aufwands bei hinreichender Sensitivitdt der Analysen. Einen interessanten Ansatz bieten
isothermale Verfahren, wie die Loop-Mediated Isothermal Amplification (LAMP)-Technik. Entwickelt wurde die
Technik urspriinglich von NoTomi et al. (2000) zum Nachweis von Hepatitis-B-Viren. Die Grundlagen des
Verfahrens sowie einzelne Anwendungsbeispiele werden nachfolgend beschrieben.

2 Loop-Mediated Isothermal Amplification (LAMP)-Technik
2.1 LAMP-Primer-Design

Fir die LAMP-Amplifikation werden vier bis sechs Primer bendétigt, die an sechs bis acht Regionen der Ziel-DNA
binden. In Abbildung 1 sind die LAMP-Primer sowie die Primerbindungsstellen auf der Ziel-DNA schematisch
dargestellt. Das Basis-Primerset besteht aus einem inneren Primerpaar (FIP/BIP) und einem duReren Primerpaar
(F3/B3). Eine Besonderheit ist jeweils der Uberhang am 5'-Ende des FIP- und BIP-Primers. Der Uberhang (F1c am
5'-Ende des FIP-Primers; Blc am 5'-Ende des BIP-Primers) hybridisiert wahrend der Amplifikation mit dem DNA-
Strang und bildet DNA-Schleifen, sogenannte Loops. Fir jedes Basis-Set kdénnen zur Verbesserung der
Reaktionsgeschwindigkeit zusatzliche Loop-Primer (LF/LB) abgeleitet werden.

Die Ableitung von LAMP-Primern ist durch die vergleichsweise groRe Anzahl an Primern sowie der besonderen
Struktur der FIP- und BIP-Primer relativ komplex und erfolgt mit spezieller Software wie beispielsweise
,PrimerExplorer V5“ (http://primerexplorer.jp/e/; Eiken Chemical Co., Ltd.; Tokio, Japan).

5
A,
FIP o 3
F2 Loop B
. 5 3 5 3
F3 Primer F3 LB
3 -- F1c messsssees B1 -- 5'
Target DNA
s F3 - F2 = F1 Bic B2c B3c ¥
L ® *IB3° B3 Primer
Loop F ¥
- 6’;3 BIP
5

Abb. 1: Schematische Darstellung der LAMP-Primer (FIP/BIP = inneres Primerpaar; F3/B3 = dulReres Primerpaar;
LF/LB = Loop-Primerpaar) sowie die Primerbindungsstellen des LAMP-Basis-Sets auf der Ziel-DNA (DNA-Strang 1 =
F3-, F2-, F1-Region auf 5'-Seite und Blc-, B2c-, B3c-Region auf 3'-Seite; DNA-Strang 2 = F3c-, F2c-, F1c-Region auf
3'-Seite und B1-, B2-, B3-Region auf 5'-Seite)
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2.2 Grundprinzip der LAMP-Amplifikation

Ausgangspunkt fiir jede LAMP-Amplifikation ist die sogenannte Hantelstruktur der Ziel-DNA, die durch eine
gezielte Selbsthybridisierung mithilfe der FIP- und BIP-Primer entsteht. Abbildung 2 beschreibt schematisch die
Entstehung der Hantelstruktur. Im ersten Schritt (Abb. 2a) bindet der FIP-Primer am komplementédren Abschnitt
der Ziel-DNA. Die Synthese des neuen DNA-Strangs erfolgt mittels einer thermostabilen DNA-Polymerase mit
hoher Strangverdrangungsaktivitat ausgehend vom 3'-Ende des FIP-Primers. Der F3-Primer bindet an der F3c-
Region der Ziel-DNA, aulRerhalb des neu synthetisierten DNA-Stranges mit dem FIP-Primer. Die Polymerase
beginnt auch hier, ausgehend vom 3'-Ende des F3-Primers einen neuen Strang zu synthetisieren und verdrangt
dabei den DNA-Strang mit dem FIP-Primer (Abb. 2a). Am entstandenen Einzelstrang bindet im nachsten Schritt
(Abb. 2b) der BIP-Primer, ein neuer DNA-Strang wird synthetisiert und der B3-Primer bindet an der B3c-Region
der Ziel-DNA, auRerhalb des DNA-Stranges mit dem BIP-Primer. Durch die Synthese des neuen DNA-Stranges,
ausgehend vom 3'-Ende des B3-Primers, wird der DNA-Strang mit dem BIP-Primer verdrdngt (Abb. 2b). Auf
beiden Seiten des neuen Einzelstranges befinden sich nun komplementare Sequenzabschnitte (F1-Flc, B1-Blc),
die miteinander hybridisieren (Abb. 2c), sodass die LAMP-typische Hantelstruktur entsteht (Abb. 2d). Die
gleichen Amplifikationsschritte finden am komplementaren DNA-Strang statt (Abb. 2e).

Im weiteren Verlauf der exponentiellen Amplifikation binden FIP- und BIP-Primer sowie die Loop-Primer LF und
LB immer wieder an den Hantelstrukturen, wodurch Amplifikationsprodukte mit unterschiedlichen
Fragmentlangen gebildet werden, die aus abwechselnd invertierten Wiederholungen der Zielsequenz bestehen.
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Abb. 2: Schematische Darstellung der LAMP-Amplifikation: Bildung der DNA-Hantelstruktur

3 Praktische Anwendung der LAMP-Technik und Ausblick

Die Etablierung eines LAMP-Assays ist aufwendig und umfasst im Wesentlichen die Analyse von Sequenzdaten
des potenziellen Zielorganismus, das LAMP-Primer-Design mittels spezifischer Software sowie umfangreiche
Laborarbeiten zur Stabilitdt, Sensitivitdt und Spezifitit der abgeleiteten LAMP-Primer. Arbeiten, die die
Etablierung von LAMP-Assays fiir Pathogene an krautigen und holzigen Pflanzen detailliert beschreiben, wurden
beispielsweise flir Rhabdocline pseudotsugae SYD. und N. gaeumannii (MORGENSTERN et al. 2020, 2021),
H. fraxineus (HARRISON et al. 2017), Fusarium graminearum SCHWABE (NIESSEN und VOGEL 2010), F. circinatum
NIRENBERG & O'DONNELL (STEHLIKOVA et al. 2020), Botrytis cinerea PERS. (TOMLINSON et al. 2010), Heterobasidion
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irregulare GARBELOTTO & OTROSINA (SILLO et al. 2018) sowie Xylella fastidiosa WELLS et al., Ceratocystis platani
ENGELBRECHT & HARRINGTON und Phytophthora ramorum WERRES ET AL. (AGLIETTI et al. 2019) bereits publiziert.

LAMP-Assays zeichnen sich durch eine hohe Sensitivitat und Spezifitat aus, die mit konventionellen PCR-basierten
Nachweisverfahren vergleichbar sind. In Abbildung 3 sind als Beispiel Amplifikationskurven eines LAMP-Assays
(Abbildung 3a) und eines TagMan Real-time PCR-Protokolls zum Nachweis von N. gaeumannii dargestellt. Die
Sensitivitat beider Verfahren wurde mittels einer dezimalen Verdinnungsreihen im Bereich von 0,2 ng/ul bis 2
fg/ul getestet. Mit sinkender DNA-Konzentration nimmt die Reaktionsgeschwindigkeit generell ab. Dennoch
kénnen mit beiden Verfahren alle Verdiinnungsstufen detektiert werden. Fiir das etablierte LAMP-Assay liegt die
Nachweisgrenze bei einer maximalen Reaktionszeit von 1,5 Stunden damit bei 2 fg/ul N. gaeumannii-DNA
(MORGENSTERN et al. 2021).

a) b)
Primer-set4-8 1% 7 TaqMan

dRn
—
dRn
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Abb. 3: Amplifikationskurven (qTower? G touch): Verdiinnungsreihe (0,2 ng/ul bis 2 fg/ul) mit synthetischen
Nothophaeocryptopus-Fragmenten (LAMP: ITS; TagMan: 8-Tubulin-Gen); a) LAMP-Assay (Primer-Set 4-8; Inkubation
1,5 Stunden) und b) TagMan Real-time PCR (WINTON ET AL., 2002)

Neben der hohen Sensitivitat und Spezifitdt von LAMP-Assays stellt der minimale Gerateaufwand einen weiteren
wesentlichen Vorteil bei der Anwendung des Verfahrens dar. LAMP-Assays konnen grundsatzlich als Single-Tube-
Protokoll verwendet werden, sodass nur die zu analysierende Probe zugegeben werden muss. Die Detektion der
Amplifikationsprodukte erfolgt Uber einen Fluoreszenzfarbstoff, der in kommerziell verfiigbaren Isothermal
Mastermixen (Bsp. GspSSD Isothermal Mastermix; OptiGene Ltd.) bereits enthalten und fiir die Verwendung mit
einem Real-time Cycler oder einem Plattenleser optimiert ist.

Stehen Real-time Cycler oder Plattenleser nicht zur Verfligung kann die LAMP-Reaktion auch in einem einfachen
Heizblock oder Wasserbad durchgefiihrt werden. Fiur die Auswertung miissen die Amplifikationsprodukte nach
der LAMP-Reaktion allerdings zuséatzlich angefdarbt werden. Zum Nachfarben eignen sind beispielsweise
vergleichsweise kostenglinstige Fluoreszenzfarbstoffe zum Anfarben von DNA (Bsp. GelRed, Biotium Inc.,
Fremont, USA). Die Visualisierung der Amplifikationsprodukte erfolgt dann Uber eine einfache UV-Lampe
(Abb. 4).

Zusammengefasst ist die LAMP-Technik ein noch relativ neues Verfahren zur DNA-Amplifikation, was durch die
einfache und schnelle Anwendung eine interessante Alternative zur klassischen PCR darstellt. Insbesondere im
Bereich Pravention und Pathogen-Diagnostik hat die LAMP-Technik durchaus das Potenzial die PCR zu ersetzen.
Die Entwicklung von LAMP-Schnelltests fir forstlich relevante Pathogene in Kombination mit einer ebenso
einfachen und schnellen Probenvorbereitung und DNA-Aufreinigung kann zukiinftig eine einfache Untersuchung
von Pflanzenmaterial vor Ort ermoglichen und damit langfristig das Qualitdtsmanagement in der Produktion und
dem Vertrieb von herkunftsgesichertem Pflanzenmaterial deutlich verbessert.
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Abb. 4: Auswertung LAMP-Reaktion: Amplifikationsprodukte nach der LAMP-Reaktion mit GelRed (Biotium Inc.,
Fremont, USA) angefarbt und mit UV-Taschenlampe (Tank007 UV0O1 1W UV LED 365nm; Tank007 Lighting Inc.,
Shenzhen,China) visualisiert.
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Mit RNA-Interferenz (RNAIi) gegen Krankheitserreger und Schadinsekten?

MATTHIAS FLADUNG, KIRAN SINGEWAR

Zusammenfassung

Im Zuge des fortschreitenden Klimawandels und der damit verbundenen Ausbreitung von Schadlingen wie
Insekten und Pilze sind neue, unkonventionelle Strategien erforderlich, um Waldschadlinge zu bekampfen. Eine
Moglichkeit, Waldbdume schnell und effektiv gegen Insekten und Krankheitserreger zu schiitzen, ist die
Anwendung der sogenannten RNA-Interferenz (RNAi). Die RNAi basiert auf der Ausbringung einer
doppelstrangigen RNA (dsRNA), die sequenzhomolog zu einem lebenswichtigen Gen des Schadlings ist und dieses
in der Auspragung hemmt, was in Konsequenz zum Absterben des Schadlings fiihrt. Wir haben die RNAi beim
Schwammspinner Lymantria dispar (Lepidoptera: Lymantriidae), einem wichtigen Waldschadling, getestet.
Hierzu haben wir dsRNAs fiir sieben Kandidatengene entwickelt und auf zwei verschiedene Arten (ektopisch und
Fltterung) ausgebracht. Die ektopische Anwendung von drei dsRNAs zeigte keine Mortalitat, flihrte aber zu einer
verzogerten Entwicklung der Larven. Die dsRNA-Fitterung Gber kiinstliche Nahrung zeigte keinen Einfluss auf die
Entwicklung der Larven. Die Griinde hierfir liegen vermutlich in einem sehr schnellen dsRNA-Abbau durch
endogene Nukleasen, was die Verwendung einer anderen Formulierung der dsRNA (z.B. Nanopartikel,
Lipidverkapselung) nahelegt. Auch miissen noch weitere Kandidatengene in Hinblick auf ihre Wirkung getestet
werden. Zusammengefasst hat die Anwendung der RNAI ein grof3es Potenzial in der Schadlingsbekampfung.
Zukiinftige Forschungsschwerpunkte sollten auf weitere, flir dsRNA geeignete Gene und/oder auf die
Optimierung der Methode der dsRNA-Ausbringung gelegt werden.

Abstract
With RNA interference (RNAI) against pathogens and insect pests?

Climate change is altering the seasonal interplay between long-lived trees and pests. Changing temperatures and
prolonged droughts can allow pests such as insects and fungi to colonize new habitats, leading to outbreaks of
disease in previously unaffected forests. Conventional forest management strategies face huge challenges, as
they are often unable to control severe outbreaks, which occur over a short period. Therefore, new
unconventional strategies are required to control forest pests. One way to quickly and effectively protect forest
trees against insects and pathogens is to use so-called RNA interference (RNAi). RNAi is based on the release of
a double-stranded RNA (dsRNA) that is sequence-homologous to a vital gene of the pest and inhibits its
expression, consequently leading to the pest’s death. We tested RNAi in the gypsy moth Lymantria dispar
(Lepidoptera: Lymantriidae), an important forest pest. To do this, we developed dsRNAs for seven candidate
genes and delivered them in two different ways (ectopic and feeding). Ectopic application of the dsRNAs resulted
in no mortality but delayed larval development. The dsRNA feeding via the artificial diet showed no influence on
the development of the larvae. The reasons for this probably lie in a very rapid dsRNA degradation by endogenous
nucleases, which suggests the use of a different dsRNA formulation (e.g., nanoparticles, lipid encapsulation). In
summary, the application of RNAi has great potential in pest control. Future research should focus on new genes
selected for dsRNA and/or on optimizing the method of dsRNA delivery.

1 Einleitung

Der Klimawandel andert das saisonale Zusammenspiel zwischen langlebigen Baumen und Schadlingen.
Veranderte Temperaturen und ausgedehnte Trockenperioden kénnen dazu fiihren, dass Schadlinge wie Insekten
und Pilze neue Lebensrdaume besiedeln, was Krankheitsausbriiche in Waldern zur Folge hat, die bis dato davon
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verschont geblieben sind. Herkémmliche Waldmanagement-Strategien stehen vor riesigen Herausforderungen,
da sie haufig schwere Ausbriiche, die darliber hinaus auch noch in kurzer Zeit erfolgen, nicht zu kontrollieren in
der Lage sind.

Traditionelle MaRnahmen zur Bekampfung von Schadlingsinvasionen und -ausbriichen umfassen beispielsweise
das Entfernen des infizierten Laubs, das Entnehmen von geschaddigten Baumen oder Abschneiden geschadigter
Baumteile (SEIDL et al. 2016), die Zersiedelung von Waldbestdanden (ROBERTS et al. 2020), und das Einbringen von
Pheromonfallen und vergiftetem Holz (WERMELINGER 2004). Bei wiederkehrenden Ausbriichen allerdings wurden
die angewendeten Managementtechniken hinterfragt (HLASNY et al. 2017).

Auch wurden chemische Fungizide und Pestizide eingesetzt, um den Erregerausbruch einzuddmmen (OKORSKI et
al. 2015). Jedoch sind diese chemischen MalRnahmen nicht erfolgreich, um Krankheiten oder Insektenbefall Gber
langere Zeitrdume zu bekdmpfen (LIEBHOLD et al. 2019). Stattdessen schaden viele dieser Substanzen der
menschlichen Gesundheit, schadigen auch Nichtziel-Organismen (Nitzlinge) und kénnen eine
Resistenzentwicklung begiinstigen (BILLINGS 2011). Diese Strategien, die von der Offentlichkeit auch abgelehnt
werden, werfen somit Fragen einer sinnhaften Anwendung auf (JACTEL et al. 2019). Daher wird der Entwicklung
und Anwendung alternativer und effizienterer Bekampfungsmethoden gegen Schadlinge und Krankheitserreger
von Forstbdumen eine sehr hohe Prioritdt eingerdumt.

Seit einigen Jahren wird die RNA-Interferenz (RNAi) als 6konomisch und o6kologisch sinnvolle Méglichkeit
eingeschatzt, Waldbdume schnell und effektiv gegen Insekten und Krankheitserreger zu schiitzen (BAuM et al.
2007). Die RNAi ist ein konservierter, posttranskriptioneller Regulationsmechanismus von Genen, der in fast allen
eukaryotischen Organismen vorkommt (SzZWEYKOWSKA-KULINSKA et al. 2003). RNAi wird durch Anwesenheit von
doppelstrangiger RNA (dsRNA) ausgelost wird (FIRE et al. 1998) und wird entweder innerhalb von Zellen gebildet
oder ist aulerhalb vorhanden und wird in die Zellen transportiert (dsRNA-Impfung). Ist die dsRNA
sequenzhomolog zu einem lebenswichtigen Gen des Schadlings, wird dieses in der Auspragung gehemmt und
kein entsprechendes Protein gebildet, was in Konsequenz zum Absterben des Schadlings fiihrt. In verschiedenen
Publikationen wird bereits auf die erfolgreiche Anwendung der dsRNA-Impfung zur Schadlingsbekdampfung
hingewiesen (RODRIGUES et al. 2018; KYRE et al. 2019; DHANDAPANI et al. 2020a).

Der Mais ,,SmartStax” Pro” (Mon87411) ist das erste RNAi-basierte Produkt, das von der Firma Bayer entwickelt
wurde und 2017 in den USA und 2021 in China zugelassen wurde (DE SCHUTTER et al. 2022). Die dsRNA, die in dem
Mais auf das VACUOLAR SORTING PROTEIN (SNF7)-Gen des Westlichen Maiswurzelbohrers (Diabrotica virgifera
virgifera) abzielt, ist mit dem Bacillus thuringiensis (Bt) Cry3Btl-Toxin sowie einer Glyphosphatresistenz
gekoppelt (BOLOGNESI et al. 2012). Da es sich allerdings bei dem ,,SmartStax” Pro“-Mais um einen gentechnisch
veranderten Mais handelt, ist das Interesse an dem Mais relativ gering. Dem gegeniiber hinaus befindet sich das
erste ,,alleinige” dsRNA-Produkt, Ledprona® (RODRIGUES et al. 2021), das durch Spray aufgetragen wird, derzeit in
den USA bei der Umweltschutzbehérde (EPA) im Registrierungsprozess. Ledprona® zielt auf die Proteasom-
Untereinheit Beta-Typ-5 ab, was beim Kartoffelkafer (Leptinotarsa decemlineata) zu einer Sterblichkeit von 90%
fahrt.

Im Vergleich zur Schadlingsbekampfung bei Nutzpflanzen mittels RNAi und dsRNA findet in der Literatur die
Anwendung dieser Methodik bei Biumen nur sehr wenig Beachtung. In unserer Arbeit haben wir uns daher mit
dem Schwammspinner Lymantria dispar (Lepidoptera: Lymantriidae), der (iber 300 Baumarten schadigt (JOHNSON
et al. 2002), beschéftigt. Wir haben dsRNAs fiir sieben Kandidatengene entwickelt auf zwei verschiedene Weisen
(ektopisch und Fiitterung) auf ihre Wirkung getestet. Die Ergebnisse weisen auf das grofRe Potenzial von dsRNA
hin, werfen aber auch einige unbeantwortete Fragen auf, die in der Diskussion aufgegriffen werden.
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2 Material und Methoden
2.1 Schwammspinnerlarven

Eier des Schwammspinners wurden freundlicherweise von Dr. SYBILLE UNSICKER, Max-Planck-Institut fiir chemische
Okologie, Jena, Deutschland, zur Verfiigung gestellt. Die Eier der Insekten stammen aus Laborkulturen, die von
HANNAH NADEL beim Animal and Plant Health Inspection Service (APHIS) des US-Landwirtschaftsministeriums
(USDA) entwickelt und gepflegt wurden.

Die Larven wurden nach dem Schlipfen bei Raumtemperatur gehalten und wurden mit einer kiinstlichen
Weizenkeimdiat erndhrt. Um die Empfindlichkeit verschiedener Stadien von Schwammspinnerlarven gegeniiber
dsRNA zu beobachten, wurden Larven im ersten und dritten Stadium in den verschiedenen Experimenten
verwendet.

2.2 DsRNA- und PCR-Primer-Entwicklung, und PCR-Amplifikation

Basierend auf bereits publizierten Arbeiten wurden sechs Kandidatengene fiir die dsRNA-Synthese ausgewahilt.
Uber NCBI-BLAST wurden Schwammspinner-homologe Gene identifiziert (Tabelle 1) und als Grundlage fiir die
dsRNA-Entwicklung verwendet.

Tabelle 1: Primer, die in dieser Studie fiir PCR, dsRNA-Synthese und qPCR verwendet wurden (fiir die PCR- und gPCR-
Amplifikation wurden die gleichen Primer verwendet). Gennamen, Sequenzen der Vorwarts- und Riickwarts-Primer
sowie die GroBRe des PCR-Produkte und die Tu-Temperaturen der PCR sind angegeben. *Die T7-Promotorsequenz,
die fiir die dsRNA-Synthese durch MEGAScript® benétigt werden, wurde an die Primer angehingt (5'-GAA TTA ATA
CGA CTC ACT ATA GGG AGA-3’).

Gen Vorwartsprimer 5’ - 3’ Riickwartsprimer 5’ — 3’ GroBe Tm
Chitin synthase gene A (CHSA)* GTCAAATGGCCTGGATCTGGT TTCGTGCCACATAGTAGCGCA 341 60
Laccase2 (Lac2)* CTCATCCGTTCCACTTGCAC GGAGATGGTCGCCGCATGTT 352 59
Protein mesh (MESH)* TACTTCAGCGATCCACCAGAC CAGAAGCTGGTGGTGATACC 452 60
Proteasome a2 subunit (Prosa)* GGTATGGTCTACTCGGGAATG AGT TCT TGC CCATGG CAG TC 283 59
Proteasome subunit beta 5 (PSBT5)* GCTGGTGGAGCAGCTGATTG TGGAGATGTTCACCCAACCCTT 426 61
Ribosomal protein S13e (Rsp13)* CTCAGGGATTCCCATGGAGT TAAGCCACCAGAGCAGAAGCA 303 59
Shrub ortholog (Snf7)* CCTGTTCGAGTTCCTCCAATTC GATGTCGACAAAGTACACGACA 152 59

2.3 RNA-Extraktion, cDNA-Synthese und Sanger-Sequenzierung

Fir jedes dsRNA-Experiment wurde RNA von drei Schwammspinner-Individuen verwendet. Die Gesamt-RNA
wurde mit dem RNeasy Mini Kit (Qiagen, Hilden, Deutschland) extrahiert und mit einem TURBO DNA-freien Kit
von Invitrogen™ (Thermo Fisher Scientific, Langenselbold, Deutschland) behandelt, um jegliche kontaminierende
genomische DNA zu entfernen. Unter Verwendung eines Spektrophotometers wurde eine 1%-ige Agarose-
Gelelektrophorese durchgefiihrt, um die RNA-Integritat und -Konzentration zu Giberprifen. Unter Verwendung
von GoScript RT Mix, Oligo(dT) (Promega, Walldorf, Deutschland) wurde Gesamt-RNA unter Verwendung von
Reverser Transkriptase revers in cDNA transkribiert. Synthetisierte cDNA und entworfene Primer wurden fiir die
Amplifikation des dsRNA-Kandidatengens verwendet. Das PCR-Produkt wurde zur Sanger-Sequenzierung
(StarSeq, Mainz, Deutschland) geschickt, um die Ldnge und Homologie zu der in der NCBI-Genbankdatenbank
vorhandenen Sequenz zu bestatigen.
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2.4 Doppelstriangige RNA-Synthese und statistische Analyse

Primer, die mit einer T7-Promotorsequenz (5'-GAA TTA ATA CGA CTC ACT ATA GGG AGA-3') verknipft sind,
wurden fir die dsRNA-Synthese der ausgewdhlten Kandidatengene verwendet (Tabelle 1). Die Reinigung der
PCR-Produkte wurde unter Verwendung eines PCR-Reinigungskits (Qiagen, Hilden, Deutschland) durchgefiihrt.
Das MEGAscript RNAi-Kit (Invitrogen von Thermo Fisher Scientific, Vilnius, Litauen) wurde verwendet, um die in
vitro-Transkription von dsRNA gemdll dem bereitgestellten Protokoll durchzufiihren. Eine ANOVA mit
Messwiederholungstests unter Verwendung von Dunnett (Vergleich aller Sdulen mit der Kontrolle) wurde fiir
eine statistisch signifikante Analyse durchgefihrt.

3 Ergebnisse
3.1 Auswahl von Kandidatengenen fiir die dsRNA-Synthese

Sieben zuvor in der Literatur beschriebene Gene wurden fir diese Studie in Betracht gezogen (Tabelle 2). Die
Chitinsynthase A (CHSA) wurde gegen Spodoptera exigua, Laccase 2 (Lacc2) fur Cylas brunneus und Protein Mesh
(MESA) fur Leptinotarsa decemlineata getestet. Diese Gene sind wichtig fiir den strukturellen zellularen
Gerlstaufbau (TIAN et al. 2009; CHRISTIAENS et al. 2016; PETEK et al. 2020). Darliber hinaus sind die Proteasom-
Untereinheiten Beta und Alpha (PSBT5 und Prosa) an der Zellzyklusprogression beteiligt, und die Apoptose wurde
gegen C. brunneus bzw. L. decemlineata getestet (CHRISTIAENS et al. 2016; RODRIGUES et al. 2021). Das ribosomale
Protein (Rsp13) und das endosomale Sortierprotein (Snf7) (Christiaens et al. 2016) zeigten einen signifikanten
Effekt gegen C. brunneus. Die Herunterregulierung dieser Gene durch Injektion von dsRNA fiihrte entweder zur
Sterblichkeit oder zu einer verminderten Entwicklung des jeweiligen Insekts. Homologien aller Gene zu Genen
des Schwammspinners wurden mit der NCBI-Gendatenbankbank abgeglichen und spezifische PCR-Primer
entwickelt.

Tabelle 2: Detaillierte Beschreibung der verwendeten Kandidatengene. Aufgefiihrt sind die Abkiirzungen der
ausgewadhlten Gene zusammen mit ihrem vollstdndigen Namen und ihrer biologischen Funktion, gefolgt von der
Referenz.

Gen Vollstandiger Name Biologische Funktion Referenz
CHSA Chitin synthase A Scaffold material, supporting the cuticles TIAN et al. (2009)
Lacc2 Laccase 2 Adult cuticle tanning CHRISTIAENS et al. (2016)

Important for the structural integrity of the midgut

MESH  Protein Mesh PeTEK et al. (2020)

epithelium
Prosa2  Proteasome a2 subunit Protein regulation in cell-cycle progression and apoptosis CHRISTIAENS et al. (2016)
PSBT5  Proteasome subunit beta 5  Protein regulation in cell-cycle progression and apoptosis RODRIGUES et al. (2021)
Rsp13  Ribosomal protein S13e Protein synthesis in ribosomal subunit CHRISTIAENS et al. (2016)

A part of the Endosomal Sorting Complex Required for the

Snf7 Shrub ortholog TS

CHRISTIAENS et al. (2016)

3.2 Versuchsaufbau

Direkt nach dem Schliipfen der Larven aus den Eiern nehmen Schwammespinner Nahrung auf und durchlaufen 6-
7 Larvenstadien (Abb. 1). Es wurden zwei verschiedene dsRNA- Applikationen auf die Larven im 3. Larvenstadium
getestet, (i) die ektopische Ausbringung der dsRNA und (ii) dsRNA durch Beigabe zum kiinstlichen Futter.
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Abb. 1: Verschiedene Entwicklungsstadien der Larven des Schwammspinners in der Laborzucht (GroRenvergleich mit
einer Euro-Miinze).

3.3 Qualitatskontrolle der synthetisierten dsRNA

Die synthetisierten cDNAs aller sieben Gene wurden Sanger-sequenziert, um die artspezifische Nukleotidsequenz
der Fragmente zu bestdtigen (Daten nicht gezeigt). Die GroBen der synthetisierten dsRNAs wurde auf
Agarosegelen geschatzt (Abb. 2). Die Ergebnisse der Sanger-Sequenzierung und des Agarosegels dienten zur
Validierung der dsRNAs, die fiir die verschiedenen Experimente verwendet wurden.
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Abb. 2: Das Agarosegel zeigt die FragmentgroRe sowie die Qualitat der synthetisierten dsRNAs. Zur Abschatzung der
GroRen der dsRNAs wurden Kontrollfragmente mit einem Bereich von 0,1 bis 1 kb aufgetragen (rechten Seite).

3.4 dsRNA-Fiitterung mit der Nahrung

Die Wirkung der mit der Nahrung aufgenommenen dsRNAs wurde an Larven im 3. Stadium phanotypisch
evaluiert. Fiir die vergleichende Analyse wurden die behandelten Larven mit einer Kontrolllarven verglichen, die
keine dsRNA mit der Nahrung aufnahmen. Insgesamt wurden finf verschiedene dsRNAs in zwei Kombinationen
getestet: (A) PSBT5 und Lacc2, (B) Snf7, CHSA und Prossa 2. Fiir jedes Experiment wurden pro Kombination zehn
Larven verwendet und Futter mit und ohne dsRNA vermischt bereitgestellt. In jeder Kombination wurden auf
300 ng/ul dsRNA in 100 ul verdiinnt, gemischt mit 25 mg Futter, das jeder Larve zugefihrt wurde. Es wurde
taglich kontrolliert, ob die Larven das Futter auch vollstandig aufgenommen haben. Das Gewicht aller Larven
wurde nach 1, 4, 8, 12, 16 und 18 Tagen bestimmt. Bei keiner Kombination wurden Gewichtsveranderungen bei
den behandelten im Vergleich zu unbehandelten Larven festgestellt (Abb. 3).
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Abb. 3: Die synthetisierten dsRNAs wurden den Larven im 3. Stadium mit kiinstlicher Nahrung in zwei Kombinationen
zugefiihrt. Kombination A: PSBT5- und Lacc2-dsRNA, Kombination B: Snf7, CHSA und Prossa 2. Die Abbildung zeigt
das Gewicht der Larven in Gramm in Abhangigkeit zur Kombination (mittlere Abweichung von drei experimentellen
Wiederholungen). Bei behandelten Larven wurden im Vergleich zur Kontrolle keine Gewichtsverdnderungen

festgestellt.

3.5 Ektopische Anwendung von dsRNA

Drei dsRNA-Kandidaten, CHSA, Rsp13 und PSBT5 jeweils separat sowie CHSA + Rspl3 kombiniert, wurden in
wassriger Losung mittels einer Pipette auf den Koérper von Larven im 3. Stadium aufgetragen. Fir jedes
Experiment wurden zehn Larven pro Kombination verwendet. Das Experiment wurde 12 Tage lang durchgefiihrt,
wobei jeder Larve taglich 1.400 ng/ul dsRNA mit 0,1 ng/ul TWEEN 20 verabreicht wurde. TWEEN 20 dient als

Topical application of dsRNA on 3rd instar larvae
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Abb. 4: Die synthetisierten dsRNAs wurden den Larven im 3. Stadium in wassriger Losung mit TWEEN 20 ektopisch
einzeln (CHSA, Rsp13 und PSBT5) und in Kombination (CHSA + Rsp13) verabreicht. Die Abbildung zeigt das Gewicht
der Larven in Gramm in Abhangigkeit zur Behandlung (mittlere Abweichung von drei experimentellen
Wiederholungen). Ein statistisch signifikanter Unterschied zur Kontrolle (unbehandelte und nur mit Wasser (Mock)
behandelte Larven) wurde nur bei Larven festgestellt, die mit dsSRNA-Rsp13 betraufelt wurden.
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Detergens und hilft dabei, dass die dsRNA-Tropfen auf dem Larvenkérper zerlaufen. Das Gewicht aller Larven
wurde nach 1, 4, 8 und 12 Tagen bestimmt. Als Ergebnis wurden Mittelwerte aus drei biologischen
Wiederholungen verwendet (Abb. 4). Wir konnten eine unterschiedliche Entwicklung der einzelnen Larven
beobachten: wahrend die mit CHSA- + Rsp13-, PSBT5- und CHSA-dsRNA behandelten Larven gleiche Gewichte
wie die unbehandelten und nur mit Wasser (Mock) behandelten Larven aufwiesen, zeigten Rsp13-dsRNA
behandelte Larven geringere Kérpergewichte sowie eine verzégerte Entwicklung, was zu einer spateren Hautung
flhrte.

4 Diskussion

Die RNA-Interferenz (RNAI) stellt eine der zelluldren, posttranskriptionellen Genstilllegungsmechanismen dar,
indem sie verhindert, dass mRNA in ein entsprechendes Protein umgewandelt wird (FIRe et al. 1998). Die RNAi-
Technologie basiert auf der Anwesenheit von doppelstrangiger RNA (dsRNA), die entweder innerhalb von Zellen
gebildet wird oder aullerhalb von Zellen vorhanden ist und in diese transportiert wird. Ist die dsRNA
sequenzhomolog zu einem lebenswichtigen Gen des Schadlings, werden tber einen komplizierten Mechanismus
21-24 bp-lange einzelstrangige RNAs gebildet (siRNAs), die komplementdr zur mRNA des lebenswichtigen Gens
sind (DAs et al. 2020). An die siRNA binden verschiedene Proteine und Enzyme und bilden einen sogenannten
Silencing-Komplex (RISC), der an die mRNA bindet und deren Abbau initiiert, was in Konsequenz zum Absterben
des Schadlings fihrt (dsRNA-Impfung). Das Ausbringen der dsRNA ist daher als Methode, die nicht unter die
gesetzlichen Gentechnik-Regelungen fillt, eine interessante, agrodkosystemfreundliche Alternative zu
herkémmlichen Methoden der Schadlingsbekdmpfung (WANG et al. 2017).

In Kulturpflanzen wurden bereits mehrere Verfahren zur Anwendung der dsRNA-Technologie fiir die Bekampfung
wichtiger Pflanzenschadlinge (Insekten, Pilze) getestet. Hierbei stehen Fragen einer optimalen Ausbringung der
dsRNA im Fokus, wie beispielsweise tber Spriihen, Fitterung, Infiltration oder Injektion (DAs et al. 2020). Die
dsRNA kann aber auch in Wasser gelost tiber die Wurzel aufgenommen oder mittels Bakterien, Pilze oder Viren
Ubertragen werden. Fiir Geholze allerdings gibt es nur sehr wenige Berichte lber die exogene Ausbringung der
dsRNA (FLADUNG et al. 2021).

In unseren Arbeiten haben wir dsRNA von bis zu sieben verschiedenen Genen einzeln oder in Kombination in
FUtterungsversuchen (ber die Nahrung sowie in Wasser gelost per Auftrdufeln ektopisch auf
Schwammspinnerlarven im 3. Stadium des (Lymantria dispar) appliziert. Wir konnten keine negativen
Auswirkungen jeglicher dsRNA beobachten, wenn wir die dsRNAs (iber die Nahrung den Larven verabreicht
haben (Abb. 3). Die Larven wiesen vergleichbare Gewichte sowie eine dhnliche Entwicklung wie unbehandelte
Larven auf. Unsere Ergebnisse decken sich mit Erkenntnissen anderer Autoren, dass im Speichel von
Schmetterlingslarven Nukleasen dafiir verantwortlich sein kdnnen, dass dsRNAs schnell abgebaut werden (CHEN
et al. 2021; NISHIDE et al. 2020).

Allerdings zeigen andere Studien, dass dsRNAs im Fitterungsstudien durchaus eine schadigende Wirkung auf
Insekten haben (GosH et al. 2017). Bemerkenswert ist die Studie von GosH et al. (2017) am Schwammspinner, in
der auf Basis von Transkriptom-Sequenzierdaten nicht weiter charakterisierte Gene fir das dsRNA-Design
ausgewahlt wurden, die, in Flitterungsversuchen angewendet, zu einer Verringerung des Korpergewichts der
Larven fihrten. Mogliche weitere Griinde fiir die widerspriichlichen Ergebnisse kdnnten in Unterschieden in der
Fltterungsstrategie, der Formulierung der angebotenen dsRNA sowie der verwendeten dsRNA-Menge liegen
(SINGEWAR und FLADUNG, unveroff.).

Die ektopische Applikation der dsRNA (ber einen Wassertropfen hat zunachst die Schwierigkeit ergeben, dass
der Tropfen an den Harchen der Larven hangenblieb und nicht auf die Haut gelangte. Erst als wir TWEEN 20 dem
Wasser beigemischt haben, verlief der Tropfen nach Ausbringung und benetzte auch die Haut der Larven. Mit
Ausnahme der Rspl3-dsRNA zeigten alle von uns getesteten dsRNAs keinen Effekt auf die
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Schwammspinnerlarven (Abb. 4). Rsp13-dsRNA behandelte Larven wiesen signifikant geringere Kérpergewichte
sowie eine verzogerte Entwicklung auf, was zu einer spateren Hautung fiihrte (SINGEWAR und FLADUNG, unveroff.).

Nach Kenntnis der Autoren ist dieses die erste Studie, in der die ektopische Anwendung von dsRNA bei
Schwammespinnern versucht wurde. Weitere Studien miuissen durchgefiihrt werden, in denen sowohl
unterschiedliche dsRNA-Konzentrationen als auch dsRNAs auf Basis anderer Gene getestet werden.

5 Schlussfolgerungen

Die RNA-Interferenz (RNAI) ist es ein natlrliches System, mit dem Zellen die Aktivitat von Genen regulieren. RNAI
ein Mechanismus der posttranskriptionellen Geninaktivierung in Eukaryoten und dient Pflanzen vor allen als
natirlicher Abwehrmechanismus gegen Viren und Transposons. RNAI ist nicht nur gegen Viren einsetzbar,
sondern auch gegen Pilze und Insekten denkbar. Verfiigt eine Pflanze liber ein bestimmtes dsRNA-Fragment, das
genau zu der mRNA eines Schadlings passt, wird die mRNA des Schadlings ,neutralisiert”. Auf dsRNA-basierende
Pestizide stellen daher fiir die Schadlingsbekampfung eine interessante Alternative zu chemischen Pestiziden dar.
Sie wirken aulRerst spezifisch, schadigen bevorzugt Ziel-Schadlinge und verschonen Nicht-Ziel-Organismen, und
reichern sich anders als chemische Pflanzenschutzmittel nicht in der Natur und Umwelt an. Es finden keine
Resistenzbildungen statt, nur wenn sich in Schadlingen die Sequenz der Zielgene durch spontane Mutationen
verandert, konnten dsRNA-Pestizide nicht mehr wirken. DsRNA-Pestizide unterliegen nicht der
Gentechnikgesetzgebung, allerdings sind dennoch Fragen zur biologischen Sicherheit zu klaren, da die dsRNA
auch auf im Boden lebende, potentiell noch unbekannte Organismen trifft. Die in dieser Arbeit durchgefiihrten
Analysen zur dsRNA-Anwendung gegen den Schwammspinner stellen einen ersten, vielversprechenden Schritt
zur Entwicklung einer vollig neuen Methodik der Schadlingsbekdampfung dar. Aber noch sind offene praktische
Fragen wie Art der Zielgene, Formulierung der dsRNA zum Schutz gegen endogene Nukleasen und die
effizienteste Methode der dsRNA-Ausbringung zu beantworten.
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Hybridpappeln im Klimawandel - Ergebnisse einer Pappelklonpriifung des Projekts
FastWwOOD

MAREK SCHILDBACH, MARTIN HOFMANN

Zusammenfassung

Im Rahmen des Projekts FastWOOD wurden durch die Nordwestdeutsche Forstliche Versuchsanstalt (NW-FVA)
unter Beteiligung des Staatsbetriebs Sachsenforst (SBS) und des Bayerischen Amtes fiir Waldgenetik (AWG)
mehrere Serien von Pappelklonpriifungen angelegt. Untersuchungen zur Wuchsleistung und Experimente zur
Trockenheitsresistenz zeigten bereits in den ersten Jahren unterschiedliche Reaktionsmuster der Pappelklone
auf Trockenheit in Abhangigkeit von Klon und Wuchsphase. Die langanhaltende Diirre der Jahre 2018 bis 2020
flihrte zu erhéhten Ausféllen und zu einem deutlichen Riickgang der Wuchsleistung der meisten Klone. Dabei
verschiebt sich die Rangfolge der Klone in Bezug auf die Biomasseleistung zum Teil deutlich. Die Ergebnisse
unterstreichen die Uberragende Rolle der Wasserversorgung fiir den Pappelanbau und zeigen die Bedeutung
gezielter Resistenzforschung.

1 Einleitung

Schnellwachsende Baumarten wie z. B. Hybridpappeln kénnen einen Beitrag zur Sicherung der Versorgung der
Gesellschaft mit holziger Biomasse leisten. Diese koénnen in Kurzumtriebsplantagen (KUP) auf
landwirtschaftlichen Flachen angebaut werden, aber auch fir die schnelle Wiederbewaldung von
Kalamitatsflachen kann ein Anbau schnellwachsender Baumarten als Vorwald eine sinnvolle Option darstellen.

Eine Voraussetzung fiir einen grofflachigen, betriebssicheren und wirtschaftlichen Anbau schnellwachsender
Baumarten ist das Vorhandensein geeigneter Klone und Nachkommenschaften. Mit dem vom BMEL geforderten
Zichtungsprojekt ,,FastWOOD“ (Laufzeit 2008 bis 2018) sollten die Grundlagen dafiir geschaffen werden (JANREN
ET AL. 2012a). Die NW-FVA war innerhalb des Projekts federfiihrend an der Ziichtung von Balsampappelhybriden
beteiligt (JANREN ET AL. 2012b). Zur Prifung der geziichteten Klone wurden in Zusammenarbeit mit dem SBS und
dem AWG mehrere Serien von Pappelklonprifungen angelegt. Die Versuchsserie 605 ist Gegenstand dieses
Artikels. Besonderes Augenmerk wird dabei auf die Wasserversorgung der Baume und deren Reaktion auf
Wassermangel gelegt, da dieser Aspekt im Zuge des Klimawandels zunehmend an Bedeutung gewinnen wird.

2 Material und Methodik
2.1 Grunddaten

Die Versuchsserie 605 besteht aus 35 Priifgliedern, die Uberwiegend aus gelenkten Kreuzungen im Rahmen des
Projekts stammen (v.a. Populus maximowiczii A. HENRY Xx Populus trichocarpa TORR. & A. GRAY). Als
Vergleichsstandard wurden die Pappelklone , AF 2“ (P. deltoides W. BARTRAM EX MARSHALL x P. nigra L.), ,Max 1“
(P. nigra x P. maximowiczii) sowie ,Hybride 275“ (P. maximowiczii x P. trichocarpa) verwendet. Mit diesem
Material wurden im Marz 2013 die drei Versuchsflachen ,,Bardowick”, ,Graupa” und ,,Stiedenrode I1“ begriindet
(Abb. 1). Pro Parzelle wurden 48 Steckholzer (4 Reihen a 12 Baume) bei einem Pflanzverband von 2 m x 0,5 m
gesteckt. Die Flachen wurden jeweils mit fiinf Wiederholungen angelegt. Die geplante Umtriebszeit lag bei
jeweils drei Jahren. Die grundlegenden Daten der einzelnen Standorte sind in Tabelle 1 aufgefiihrt.



7. Tagung der Sektion Forstgenetik/Forstpflanzenziichutng (Tagungsband) 33

Abb. 1: Lage der Versuchsflachen

Tabelle 1: Standortliche Grunddaten der Versuchsflachen der Serie 605

Graupa (SN) Stiedenrode Il (HE) Bardowick (NI)
Hnn [m] 180 190 8
Bodentyp Braunerde Pseudogley Podsol / Regosol
nFKigo [mm] 131 210 110
Wasser-haushalt maRig frisch nachhaltig frisch Grundwasser-anschluss
@ Tiane [°C] 89 8,3 9
Y Njahr [mm] 680 784 646
@ Tveg [°Cl 14,6 13,4 14,1
Y Nveg [mm] 406 418 353

2.2 Phanologie der beteiligten Pappelarten

Die asiatischen Balsampappeln (P. maximowiczii, P. cathayana REHDER, P. ussuriensis KoM. und P. szechuanica
C.K. SCHNEID.) treiben unter mitteleuropaischen Klimabedingungen sehr zeitig aus und haben einen friihen
Triebabschluss und Laubfall. Dies ist eine typische Adaption an ein Ostseitenklima mit harten Wintern, warmen
feuchten Sommern und kurzen Frihjahren und Herbsten, wie es im monsunbeeinflussten ostasiatischen Raum
der Fall ist.

Die Westliche Balsampappel (P. trichocarpa) aus Nord-Amerika (Amerikanische Balsampappel) ist unter
mitteleuropaischen Klimabedingungen gekennzeichnet durch einen spaten Blattaustrieb und einen spéaten
Triebabschluss sowie Laubfall. Dies ist eine typische Adaption an ein Westseitenklima mit geringen
Temperaturkontrasten, langen Frithjahren und Herbsten sowie milden Wintern und gemaRigten Sommern, wie
es entlang des Pazifiks in den USA herrscht.

P. nigra, die Europaische Schwarzpappel, ist eine submediterrane bis kontinental verbreitete Art. Da in ihrem
Verbreitungsgebiet keine Friih- und oder Spatfrostgefahr droht ist ihr Austriebszeitpunkt entsprechend friih und
der Triebabschluss und Blattfall spater als bei den asiatischen Balsampappeln.
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P. deltoides, die Amerikanische Schwarzpappel, wéare in ihrem Verbreitungsgebiet (kontinentale Ostseite) durch
Spatfroste (Blizzards) gefdhrdet, wenn sie nicht eine hohe Schwellentemperatur flr die Austriebsinduktion
besitzen wiirde. Dementsprechend treibt sie unter mitteleuropdischen Bedingungen sehr spat aus. Dies verkirzt
die Vegetationsperiode im mitteleuropaischen Klima erheblich.

2.3 Ermittlung der Wuchsleistung

Alle drei Versuchsflichen wurden Ende 2015 planmafig unter Ermittlung der parzellenweisen Biomasse
beerntet. Die weitere Behandlung der Flachen war jedoch unterschiedlich. Die Flache ,Stiedenrode I1“ wurde
vom Flacheneigentiimer ohne weitere Datenerhebung wieder umgewandelt. Die Flache ,,Bardowick” wurde erst
nach weiteren vier Jahren ein zweites Mal beerntet. Eine weitere Durchmessermessung und Biomasseberechung
fand hier erst 2022 statt. Die Flache ,Graupa“” wurde nach drei Jahren ein zweites Mal beerntet. Der Durchmesser
der hier wachsenden Baume wurde fast jahrlich gemessen und daraus die Biomasse berechnet.

2.4 Witterung und Trockenheitsschaden

Seit der Anlage der Versuchsserie 605 sind im Vergleich der letzten 70 Jahre besonders viele Jahre mit einer
aulergewdhnlichen Dirre in Deutschland aufgetreten (Abb. 2).

Der Deutsche Wetterdienst stellt im Internet deutschlandweit die Rasterdaten der Temperatur- und
Niederschlagswerte bereit. Diese wurden fir die Auswertung verwendet. Fir die Flache ,Graupa“ standen
zusatzlich noch die Werte der eigenen, 50 m von der Flache entfernten Klimastation von Sachsenforst zur
Verflgung.

Neben Austrocknungsversuchen im Gewadchshaus liefern direkte Beobachtungen auf von Trockenheit
betroffenen Flachen wichtige Erkenntnisse zur Trockenheitstoleranz verschiedener Pappelklone. Auf der
Versuchsflache ,Graupa“ wurden insgesamt viermal (2014, 2015, 2018 und 2022) die Trockenheitsschaden der
Baume bonitiert.
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3 Ergebnisse
3.1 Witterungsverlauf

Auf allen drei Versuchsflachen der Priifserie 605 lagen die Niederschldge im Versuchszeitraum zum Teil deutlich
unter dem langjahrigen Mittel, wahrend die Temperaturen erheblich héher waren als normal (Abb. 3). Die fir
KUP empfohlene Mindestniederschlagsmenge von 300 mm in der Vegetationsperiode (PETzoLD et al. 2010) wurde
auf allen drei Flachen mehrfach unterschritten bzw. nur knapp erreicht. Aufgrund dieses Witterungsverlaufs war
mit messbaren Effekten auf den Versuchsflachen zu rechnen.
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Abb. 3: Witterungsverlauf in der Vegetationsperiode auf den drei Versuchsflachen

3.2 Auswirkungen auf Ebene der Plantage
Vitalitdt

Viele Pappelklone reagieren relativ schnell mit hangenden Blattern auf Wassermangel. Bleibt die
Wasserversorgung weiterhin schlecht, so werfen sie die Blatter ab (Abb. 4). Diese trockenheitsbedingten
Blattverluste wurden auf der Versuchsflache Graupa mehrfach mit einem flinfstufigen Boniturschema erhoben
(0 = keine Schéaden, 1 = bis zu 25 % Blattverlust, 2=bis zu 50 % Blattverlust, 3= bis 100 % Blattverlust, 5 = tot).

Abb. 4: Blattverlust an Pappeln Anfang September 2015 auf der Versuchsflache Graupa
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Die Hohe der Trockenheitsschdaden variiert zwischen den Jahren und in Abhangigkeit vom Zeitpunkt der Diirre
(Abb. 5).
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Abb. 5: Bonitur des trockenheitsbedingten Blattverlustes in verschiedenen Jahren.

Ausfallrate

Die Ausfallrate lag in Graupa zu Beginn trotz einer groRRen klonbedingten Spannweite auf einem relativ niedrigen
Niveau (Abb. 6). Erst das extrem warme und trockene Jahr 2018 verursachte im Nachgang einen deutlichen
Anstieg der Ausfallrate. Fiir die Flache Bardowick sind nur Daten aus den Jahren 2016 und 2022 verfiigbar. Die
Ausfallraten waren hier aus verschiedenen Griinden schon zu Beginn deutlich héher und sind dann im Laufe der
Jahre weiter massiv angestiegen (Abb. 6). Mit im Mittel 75 % Ausfallrate steht der weitere Nutzen als

Versuchsflache in Frage.
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Abb. 6: Entwicklung der Ausfallrate auf den Versuchsflachen Graupa und Bardowick (Mittelwert und Spannweite, in
Bardowick nur fur die Jahre 2016 und 2022)
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Biomasse

In der ersten Rotation war die Wuchsleistung auf allen drei Flachen maRig (Abb. 7). Dies liegt in erster Linie daran,
dass sich die Baume erst etablieren mussten. Aber auch die Witterung war nicht so glinstig, wie es die Abbildung
3 vermuten lasst. Die Vegetationsperiode 2013 war gepragt von Starkniederschlagen (Elbehochwasser 2013!)
und langeren Trockenperioden. Fir die zweite Rotation gibt es nur Daten der Versuchsflache Graupa. Die Flache
war zu diesem Zeitpunkt etabliert und die Witterung 2016 fiir den Wiederaustrieb optimal, so dass einzelne
Bdume eine Hohe von fast 6 m erreichten. Die Niederschldge 2017 waren ausreichend, um die gute
Wuchsleistung fortzusetzen, so dass trotz des Diirrejahrs 2018 eine mittlere Wuchsleistung von 9 t/ha/a erreicht
werden konnte. Der darauffolgende Riickschnitt war vermutlich problematisch fir die Plantage Graupa. Die
Bdaume waren stark in ihrer Vitalitat eingeschrankt und vermutlich nur bedingt in der Lage, Reservestoffe in den
Wourzeln anzulegen. Dies schwachte den Wiederaustrieb erheblich und fiihrte im Zusammenspiel mit zwei
weiteren Trockenjahren zu einem Anstieg der Ausfallrate und einem deutlichen Zuwachseinbruch.

Flr die Flache in Bardowick gibt es keine Wuchsdaten aus der zweiten Rotation. Es spricht jedoch viel dafiir, dass
der geringe Zuwachs in der dritten Rotation seinen Ursprung auch in der mangelnden Wasserversorgung hat.
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Abb. 7: Biomasse nach Rotationen

3.3 Betrachtung auf klonaler Ebene
Vitalitdit in unterschiedlichen Jahren

Die Aufnahmen der Trockenheitsschaden mit Hilfe der Bonitur der Blattverluste zeigen in jedem Aufnahmejahr
deutliche Unterschiede zwischen den Klonen (Abb. 8). In den beiden Jahren mit groRer Sommerhitze und
Sommertrockenheit (2018 und 2022) zeigen die Klone auch jeweils ein dhnliches Verhalten. Vergleicht man diese
Aufnahmen jedoch mit den Frithjahrs- und Sommeraufnahmen der Jahre 2014 und 2015, so zeigen sich keine
allgemeinen Zusammenhange. Lediglich wenige Einzelklone sind tatsachlich immer relativ stark bzw. immer
relativ wenig geschadigt.
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Abb. 8: Bonitur der Blattverluste in Abhangigkeit von Klon und Jahr auf der Flache Graupa

Kontinuitdt der Wuchsleistung

Die Wuchsleistung der dritten Rotation zeigt nur einen schwachen (nicht signifikanten) Zusammenhang zur
Wuchsleistung der ersten Rotation. Zwischen der zweiten und dritten Rotation ist dieser Zusammenhang
deutlicher, wobei auch hier eine groRe Spannweite besteht (Abb. 9). Es gibt Klone, die in der zweiten Rotation
sehr gute Zuwachse zeigten und in der dritten Rotation weit unterdurchschnittlich waren. Der umgekehrte Fall
(schlechte Wuchsleistung in der zweiten Rotation und gute Wuchsleistungen in der dritten Rotation), kommt
hingegen nicht vor.
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Abb. 9: Wuchsleistung verschiedener Zeitrdume im Vergleich
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Zusammenhang Vitalitét und Wuchsleistung

Zwischen der Vitalitat (in Form von Blattverlusten) und der Wuchsleistung bestand auf der Flache Graupa ein
schwacher Zusammenhang (Abb. 10). Betrachtet man nur den Bereich bis zur Boniturstufe 2 (<50% Blattverlust),
entfallt dieser Zusammenhang.
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Abb. 10: Zusammenhang Trockenheitsschaden und Wuchsleistung

Zusammenhang Ausfiille und Wuchsleistung

Abbildung 11 zeigt die Wuchsleistung der einzelnen Klone auf den beiden Flachen Graupa und Bardowick fir die
einzelnen Rotationen in Bezug zur Ausfallrate. Deutlich ist der Zusammenhang zwischen Ausfallen und
Wouchsleistung in der dritten Rotation in Bardowick. Unterhalb von 40 % Ausfdllen gibt es jedoch keinen
Zusammenhang zwischen diesen Grofien.
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Abb. 11: Zusammenhang Ausfallrate und Wuchsleistung
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Zusammenhang Vitalitét und Ausfiille

Zwischen Blattverlust und Ausfallrate wirde man zunéachst vermutlich auch einen Zusammenhang vermuten.
Tatséachlich ist dieser jedoch nur in einem Jahr signifikant nachweisbar und zwar in anderer Richtung als man ihn
erwarten wirde: Tendenziell ist es so, dass Klone, die eine schlechtere Boniturnote beim Blattverlust aufweisen,
gleichzeitig geringere Ausfalle haben.
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Abb. 12: Zusammenhang Trockenschaden und Ausfallrate (2018)

4 Diskussion

Die oben beschriebenen, stark variierenden phanologischen Eigenschaften der verschiedenen Pappelarten
fihren dazu, dass einige Hybridkreuzungen beide gewiinschte Eigenschaften (friher Austrieb und spater
Blattfall) enthalten, wie dies bei vielen Neukreuzungen des Projekts FastWOOD der Fall ist. Dies fiihrt zu einer
verlangerten Vegetationsperiode gegeniiber den Elternarten. Bei giinstigen Umweltbedingungen kann so die
volle Linge der Vegetationsperiode fiir das Wachstum genutzt werden, bzw. bei teilweise unglinstigen
Bedingungen kann ein gutes Wachstum immer noch in einem anderen Teil der Vegetationsperiode erfolgen.
Umgekehrt wirken schadliche Umwelteinfliisse (Trockenheit und Hitze) gegebenenfalls auch Uber die gesamte
Lange der Vegetationsperiode ein. Die mit der Hybridkreuzung erreichbare grofle Bandbreite gilt auch fiir die
Auspragung anderer Eigenschaften und bildet die Grundlage fir eine Auswahl entsprechend verschiedener
gewiinschter Kriterien.

Die Bestimmung der Trockenheitsresistenz von Klonen st6Rt auf mehrere Schwierigkeiten, beginnend bei der
Begriffsbestimmung und der Frage des Zieles. Ein Aspekt kann die Reaktion der Baume auf Trockenheit sein, also
eine hohere Anwuchsrate, spater eine geringere Ausfallrate oder eine bessere Vitalitdt. Ein anderer Aspekt
betrifft Unterschiede in der Entwicklung der Wuchsleistung bei verschiedenen Formen von Trockenstress
(Normalbedingungen, einmalige oder wiederholte Trockenheit). Hinzu kommen die Vvielfiltigen
Auspragungsmoglichkeiten von Trockenheit und Dirreperioden: der Zeitpunkt im Jahr, die Dauer, die Starke und
auch die Haufigkeit.

Die Ergebnisse der Versuchsflachen der Serie 605 zeigen ganz klar, dass die Wasserversorgung der entscheidende
Faktor beim Anbau von Pappeln in Kurzumtriebsplantagen ist. Die Wahl eines geeigneten Standorts ist deshalb
die wichtigste Entscheidung vor der Anlage einer KUP. Vor dem Hintergrund des fortschreitenden Klimawandels
muss aber auch auf grundsatzlich geeigneten Standorten mit temporarem Wassermangel gerechnet werden.
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Deshalb sollten neu geziichtete Pappel- und Weidenklone hinsichtlich ihrer Trockenstress-Resilienz evaluiert
werden. Fir einige der im Projekt FastWOOD erzeugten Klone der friiheren Versuchsserie 603 fanden dazu
bereits umfangreiche Untersuchungen statt (SCHILDBACH et al. 2012; ScHILDBACH 2014). Die Klone der Serie 605
konnten aufgrund der begrenzten Ressourcen im Projekt und aufgrund der MaBnahmen der Flacheneigentiimer
nicht in gleichem Malie untersucht werden. Dennoch kann auch die Auswertung der vorhandenen Daten erste
Anhaltspunkte fir die Eignung der verschiedenen Klone liefern und Hinweise fiir neue Forschungsansatze liefern.

Die Wuchsleistung und die Vitalitat der Baume sind nur schwach miteinander korreliert. Im vorliegenden Versuch
kann dies auch daran liegen, dass die Wuchsleistung (iber die gesamte Umtriebszeit ermittelt wurde, wahrend
die Einschatzung der Vitalitdt eine Momentaufnahme ist. Mittels Gewachshausversuchen mit zeitlich héher
aufgeldsten Wuchsleistungsdaten lieBen sich moglicherweise genauere Aussagen treffen.

Der auf den vorliegenden Versuchsflachen festgestellte Zusammenhang von Ausfallrate und Wuchsleistung zeigt,
dass unter den gegebenen Bedingungen (Standort, Klima, Pflanzverband) erst ab einer Ausfallrate von tber 40 %
mit einem relevanten Riickgang der Biomasseleistung gerechnet werden muss. Unterhalb dieser Schwelle
kénnen die Nachbarbdaume anscheinend den zusatzlichen Platz fiir das eigene Wachstum nutzen.

Auf den ersten Blick erscheint der negative Zusammenhang von Vitalitdt (in Form von Blattverlust) und der
Ausfallrate unerwartet. Ein Erklarungsansatz koénnte sein, dass manche Klone schneller reagieren und zur
Vermeidung von weitergehenden Trockenschdaden die Blatter beizeiten abwerfen und somit ihren
Wasserverbrauch reduzieren, wahrend andere Klone das vorhandene Wasser vollstdandig aufbrauchen und dann
moglicherweise in grofRerer Anzahl absterben. Eventuell ist es aber auch andersherum: Die resistenten Klone
Uberleben langer aber zum Teil auf einem geringeren Vitalitdtsniveau. Bei den empfindlicheren Klonen sind
moglicherweise die schwacheren bereits alle abgestorben, so dass nur noch die vitaleren tbriggeblieben sind.

Insgesamt ergibt sich aus den vorliegenden Daten kein eindeutiges Bild bezlglich der Trockenheitsresistenz und
der sonstigen Eignung einzelner Klone. Mit einem vollstandigeren Datensatz ware dies vielleicht besser moglich
gewesen, aber auch in den vorhandenen Daten gibt es widerspriichliche Ergebnisse. Einige Klone, die auf der
Flache in Bardowick in manchen Kriterien gut abgeschnitten haben, stehen auf der Flache in Graupa eher schlecht
da und umgekehrt. Manche Klone sind auf einer Flache in einem Kriterium in einem Jahr sehr gut und zu einem
spateren Zeitpunkt eher schlecht, ohne erkennbare Ursachen. Eine klare Rangfolge fiir alle Klone kann deshalb
nicht angegeben werden.

Einen ersten Uberblick gibt die Tabelle 2. Fiir die Flichen Bardowick und Graupa wurden insgesamt sechs
Kriterien ausgewahlt, bei denen die Klone nach ihrer Rangfolge bewertet wurden.

Bei manchen Klonen lassen sich die Ursachen fiir die unterschiedlichen Reaktionen zumindest vermuten: Beim
Klon ,9-868G*, der der Sorte , AF 2“ entspricht, kdnnte es am Standort liegen. Diese Kreuzung von P. deltoides
und P. nigra ist eine italienische Zlchtung und stammt aus der Po-Ebene. Méglicherweise ist deshalb die
Wuchsleistung auf der ebenfalls grundwasserbeeinflussten Flache Bardowick deshalb besser als auf der Flache
in Graupa ohne Grundwasseranschluss. Der Vergleichsstandard ,,Max 1“ (hier: 7-729A) zeigt auf beiden Flachen
ein gutes Uberleben bei Trockenheit, was auch mit anderen Erfahrungen mit diesem Klon tibereinstimmt (AWG
2017). Bei der letzten Vitalitdtsansprache auf der Versuchsflaiche Graupa zeigte er jedoch einen recht grofRen
Blattverlust. AuRerdem nutzt dieser Klon gute Wuchsbedingungen im Vergleich mit den anderen Neuziichtungen
nicht optimal aus, so dass er in Normaljahren im Zuwachs hinter jenen zuriickbleibt. Beim Vergleichsstandard
,Hybride 275“ (hier: 7-728Z) sind die Ergebnisse von Bardowick und Graupa widerspriichlich, jedoch ohne
offensichtliche Ursache.

Die vielversprechendsten Neukreuzungen dieser Serie sind besonders im Hinblick auf den Klimawandel die Klone
,9-257E“ und ,,11-128B"“. Diese liegen auf beiden Flachen bei keinem Kriterium im letzten Drittel. Mindestens fir
diese Klone ware auch eine weitergehende Priifung zu empfehlen.
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Tabelle 2: Reaktionsmuster der Klone der Serie 605 auf Trockenheit nach Rangfolge (1 = bestes Drittel, 2 = mittleres
Drittel, 3 = schlechtestes Drittel beim jeweiligen Kriterium).
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Untersuchungen zur Trockentoleranz von Erntebestanden der Baumarten Rot-Buche,
Gemeine Fichte und WeiR-Tanne sowie deren Nachkommenschaften mit
unterschiedlichen Methoden im Projekt sensFORclim

FRANK EILZER, LINA WINKLER, HEINO WOLF, KARL H. MELLERT

Zusammenfassung

Im Projekt sensFORclim werden die Hauptbaumarten des Bergmischwaldes Weil3-Tanne (Abies alba MILL.), Rot-
Buche (Fagus sylvatica L.), Gewohnliche Fichte (Picea abies [L.] H. KARST.) untersucht. Fir diese Baumarten soll
klimatolerantes, heimisches Forstvermehrungsgut identifiziert und Uber die Ausweisung geeigneter
Erntebestdande zur Verfligung gestellt werden. Pro Baumart werden zwolf Erntebestiande untersucht. Die
Erntebestande werden dendrochronologisch, waldwachstumskundlich und bodenkundlich untersucht sowie
genotypisiert. Weiter werden 6kophysiologischen und morphologisch-anatomischen Merkmale untersucht.
Letztgenannte Untersuchungen werden zusatzlich an Nachkommenschaften der Bestande durchgefiihrt. Die
O0kophysiologischen und morphologisch-anatomischen Untersuchungen werden am Beispiel der Baumart Rot-
Buche dargestellt.

Abstract

Investigations on the drought tolerance of stands of European beech, Norway spruce and silver fir as well as
their progenies with different methods in the project sensFORclim

In the project sensFORclim, the main tree species of the mixed mountain forest European silver fir (Abies alba
MiLL.), European beech (Fagus sylvatica L.), Norway spruce (Picea abies [L.] H. KARST.) are investigated. Climate-
tolerant native forest reproductive material will be identified for these tree species and made available through
the designation of suitable seed stands. Twelve seed stands will be studied for each tree species. The seed stands
will be examinded dendrochronological, forest-growth scientifical and pedological and genotyped. Furthermore,
ecophysiological and morphological-anatomical characteristics will be investigated. The latter investigations are
additionally carried out on progenies of the seed stands. The ecophysiological and morphological-anatomical
investigations are presented using the example of the tree species European beech.

1 Einleitung

Durch ihre Langlebigkeit besitzen Baume eine ausgepragte Anpassung an lokale Umweltbedingungen. Diese
lokalen Anpassungen kénnen bei sich andernden Klimabedingungen sowohl Vor- als auch Nachteil sein. Von
grundlegender Bedeutung sind Kenntnisse Uber die tatsdchlich moglichen Reaktionsnormen lokaler
Baumpopulationen und deren Nachkommenschaften. Die Plastizitdt, mit der Populationen heimischer
Baumarten auf Verdnderungen der Umweltbedingungen reagieren konnen, bedarf weiterer Untersuchungen,
um forstliches Vermehrungsgut besser hinsichtlich dessen Klimatoleranz beurteilen zu kénnen.

Nach Antworten aus den sich daraus ergebenden Fragen sucht das Projekt sensFORclim. Untersucht werden im
Projekt Erntebestande der Hauptbaumarten des Bergmischwaldes Weil-Tanne (Abies alba MiLL.), Rot-Buche
(Fagus sylvatica L.), Gewodhnliche Fichte (Picea abies [L.] H. KARST.). Das Ziel ist es, klimatolerantes, heimisches
Forstvermehrungsgut zu identifizieren und lGber die Ausweisung geeigneter Erntebestéande der Praxis verfligbar
zu machen. Weiter sollen bestehende okologische Nischenmodelle Uberpriift und um eine genetische und
phénotypische Variationsbreite erweitert werden.



7. Tagung der Sektion Forstgenetik/Forstpflanzenziichutng (Tagungsband) 44

Die Koordination des Projektes obliegt dem Bayerischen Amt fiir Waldgenetik (AWG). Projektpartner sind der
Lehrstuhl fur Waldwachstumskunde TU Miinchen (TUM), der Staatsbetrieb Sachsenforst (SBS), die Forstliche
Versuchs- und Forschungsanstalt Baden-Wirttemberg (FVA) und das Forstliche Forschungs- und
Kompetenzzentrum Gotha (FFK) der ThiringenForst AGR. Das Untersuchungsgebiet erstreckt sich
dementsprechend lber die Bundeslander Baden-Wiirttemberg, Bayern, Sachsen und Thiringen.

2 Methodik

Im Projekt wird ein bisher einmaliger interdisziplindrer Ansatz verfolgt. Ausgehend von der Stratifizierung der
vorhandenen Erntebestiande durch Nischenmodelle werden ausgewahlte Erntebestinde mit Methoden der
Resilienzforschung, Populationsgenetik und Okophysiologie untersucht.

Die okologischen Nischenmodelle dienen zur Ermittlung der Marginalitat von Erntebestanden. Die Marginalitat
beschreibt die klimatischen Vulnerabilitat der Bestande (DORADO-LINAN et al. 2019; MELLERT et al. 2015, 2016) und
ist hierbei definiert als die klimatische Distanz einer Teilpopulation zur Verbreitungsgrenze der Art. Das zentrale
Kriterium dafiir ist der Wasserhaushalt. Der Fokus der Untersuchungen liegt auf warm-trockenen Standorten der
Baumarten im Untersuchungsgebiet, da diese im Klimawandel von Relevanz sind (HAMPE und PETIT 2005).
Ausgangspunkt fir die Auswahl der Bestande war eine prognostizierte Marginalitat basierend auf Daten der
Klimaperiode 1970-2000 mit einer Temperaturerhéhung von +2,5 ° C bis Ende dieses Jahrhunderts. Die Einteilung
der Marginalitdt erfolgte in den Stufen optimal, intermedidr, marginal und im marginalen Bereich wurde
zusatzlich ein Grenzbereich ausgewiesen, der sich durch Standorte mit geringer Speicherkapazitit (nFK) als
zusatzlicher Wasserhaushaltseinschrankung auszeichnet. Zweites Kriterium war die Nahrstoffversorgung, die in
die Stufen basenreich, mittelbasisch und basenarm wurde. Das vorhandene Standortspektrum wurde somit in
vier Stufen der Marginalitat und in drei Stufen der Nahrstoffversorgung eingeteilt. Daraus ergab sich eine Matrix
mit zwolf Straten (Tabelle 1), die pro Baumart mit einem Erntebestand besetzt wurden. Neben diesen Kriterien
war u. a. eine ausreichende BestandesgrofRe (> 5 ha), ein geschlossenes Kronendach, die Verfligbarkeit von
Pflanzenmaterial der Bestande in Baumschulen sowie die Verwendung von Nachkommenschaften der Bestande
in bestehenden Herkunftsversuchen (HKV) von Bedeutung.

Tabelle 1: Ubersicht der untersuchten Rot-Buchenbestinde (Intensivbestidnde griin hinterlegt,
Nachkommenschaften in Herkunftsversuchen fett gedruckt).

Optimal Intermediar Marginal Grenzstandorte
basenreich Kal.Jfbeuren- Saller.'sha.usen/ Arnstein Tauberbischofsheim
Riedwald Hainwiese
. . Ulm-Kreuzeck Ostringen/ Langenbrettach/
| h
mittelbasisc Wurzelberg Rusndel Schindelberg Heilbronn
basenarm Cunnersdorf Marxzell Mockrehna Mockrehna

Bei der Rot-Buche konnten nicht alle Straten der Untersuchungsmatrix mit Erntebestidnden besetzt werden. Dies
betraf vor allem den marginalen und Grenzbereich. Als Ersatz wurde auf vier Bestande zuriickgegriffen, die nicht
als Erntebestand zugelassen sind. Drei der beriicksichtigten Bestande sind in Rot-Buchen-Herkunftsversuchen
vertreten.

Die ausgewahlten Erntebestande wurden zunachst dendrochronologisch, waldwachstumskundlich und
bodenkundlich untersucht sowie mittels neutralen Marken genotypisiert. Anschlielend erfolgte eine
Fokussierung auf sechs Uber die Standortsamplitude verteilte Bestande pro Baumart (Intensivbestande). In
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diesen Intensivbestdnden finden eine Genotypisierung mittels adaptiver Marker und zusatzlich Untersuchungen
zum Erndhrungszustand sowie zu 6kophysiologischen und morphologisch-anatomischen Merkmalen statt.
Letztgenannte Untersuchungen werden auch an Nachkommenschaften der Bestdnde durchgefiihrt. Somit
kénnen diese Untersuchungen auf der Ebene der Altbesténde, auf der Ebene bestehender Herkunftsversuche
und auf der Ebene von Jungpflanzen durchgefiihrt werden. Die Kombination unterschiedlicher
Untersuchungsansatze an ein und demselben Material (Erntebestande) und der Verkniipfung unterschiedlicher
ontogenetischer Stadien ein und desselben Ausgangsmaterials (Erntebestand, Nachkommen in HKV,
Jungpflanzen) unter Anwendung ein und desselben Methodenkataloges ist einmalig. Uber diesen Ansatz sollen
Riickschlisse auf die unmittelbare und mittelbare Reaktionsfahigkeit der untersuchten Baumarten im Hinblick
auf die Veranderung relevanter klimatischer Parameter gezogen werden. Weiter kdnnen die Ergebnisse so in die
Gesamtvariation der Baumarten eingeordnet werden.

Im Folgenden werden die 6kophysiologischen Untersuchungen am Beispiel der Baumart Rot-Buche beschrieben.
Begonnen wird auf Ebene der Altbestande, gefolgt von der Ebene der Herkunftsversuche und abschlieRend der
Ebene der Jungpflanzen. Die auf Ebene der Altbestdnde untersuchten Intensivbestdnde sind in Tabelle 1(S. 44)
dargestellt. Im Zuge der Probenahme fiir Untersuchungen zum Erndhrungszustand wurden auch Proben zur
Untersuchung der Xylemleitfahigkeit und Blattmorphologie entnommen.

Die Resistenz gegeniiber Kavitationen hat wichtige Auswirkungen auf die Physiologie und Okologie von Pflanzen
(CocHARD et al. 2013). Sie gilt u. a. als wichtiger Faktor der Trockenstresstoleranz (POCKMAN und SPERRY 2000). In
Folge von Trockenstress kann es zur Bildung von Embolien in den Leitelementen kommen und diese dadurch
irreversibel schadigen. Auf Grund dessen nimmt die Xylemleitfahigkeit (hydraulische Konduktivitat) der
betroffenen Leitelemente ab. Nach HEsSE (2008) bedeutet ein niedriger prozentualer Leitfahigkeitsverlust nach
dem Auftreten von Embolien, dass Embolien erst bei hoheren Saugspannungen entstehen. Weiter konnte HESSE
(2008) feststellen, dass Herkiinfte mit hohen Leitfahigkeitsverlusten vermehrt zur Schiffchenbildung neigen.

Die Untersuchungen zur Blattmorphologie und -anatomie beziehen sich auf Eigenschaften, die die Toleranz
gegeniber Trockenstress beeinflussen kdnnen. Bei Eiche konnte GRUNDMANN (2015) signifikante Unterschiede
der Stomatadichte, der Dicke von Epidermis und Mesophyll zwischen verschiedenen Populationen nachweisen.
CARPENTER und SMITH (1975) beobachteten, dass die xerische Arten eine geringere Stomatadichte aufweisen und
sehen einen Trend abnehmender Stomataldngen mit steigender Stomatadichte. Auch innerhalb einer Art
konnten héhere Stomatadichten fur Herkinfte trockener Standort nachgewiesen werden (ABRAMS 1994). Nach
ABRAMS (1994) und RoOLOFF (2010) gilt eine verringerte Blattflache als eine Anpassung an Trockenstress.
Gleichwohl ist die BlattgroRe aber auch abhangig von der Nahrstoffversorgung (STRuck 1999). Weiter existieren
selbst innerhalb eines Baumes Unterschiede zum Beispiel zwischen Sonnen- und Schattenblattern (GRUNDMANN
2009; STRUCK 1999).

Die Probenahme erfolgte in der Lichtkrone (Oberes Kronendrittel, AuBenbereich) an vier Stellen. An jeder Stelle
wurde je eine Zweigprobe fiir die Xylemleitfahigkeit und die Blattmorphologie entnommen. Die Probe fiir die
Xylemleitfahigkeit bestand aus einem mindestens dreijahrigen Trieb mit einer Ldnge von mindestens 10 cm. Fir
die Untersuchungen zur Blattmorphologie sollten einjahrige Triebe mit mindestens fiinf Blattern entnommen
werden. Auf Grund der haufigen Bildung von Kurztrieben in den letzten Jahren war es unmaoglich, immer
Probenmaterial in der gewiinschten Form zu gewinnen. Untersucht wurde das dritte Blatt von der Spitze eines
Triebes unabhangig vom Alter des Triebabschnittes. War dieses beschadigt, wurde das nachste unbeschadigte
Blatt verwendet. An diesem Blatt wurden die Stomatadichte und -lange sowie Blattfliche und
Blattflachengewicht ermittelt. Aus den vier Proben pro Baum wurde der Mittelwert berechnet.

Auf Grund der Erfahrungen und bisherigen Ergebnisse der Messungen zur Xylemleitfahigkeit wurde auf Ebene
der Herkunftsversuche darauf verzichtet. Dafilir wurden neben den bereits auf Ebene der Altbestdnde
angewandten morphologischen Untersuchungen zusatzlich blattanatomische Untersuchungen durchgefiihrt.
Diese umfassten die Messungen der Dicke von Palisaden- und Schwammgewebe.
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Aus den Bestdnden Kaufbeuren, Cunnersdorf und Ottendorf sind Nachkommenschaften in HKV vertreten
(Tabelle 1). Die Untersuchungen finden in zwei Flachen des Sachsischen Rotbuchen-Herkunftsversuches 1993
(Ribenau, Graupa) sowie in jeweils einer Flache des I. und Il. Internationalen Rotbuchen-Herkunftsversuch
Aussaat 1993 (Malter) bzw. 1996 (Colditz) statt. Aus den in den HKV vertretenen Herkiinften wurde eine Auswahl
getroffen, die sowohl das Untersuchungsgebiet als auch die Gesamtverbreitung der Baumart bestmoglich
reprasentiert (Tabelle 2).

Tabelle 2: Ubersicht der ausgewihlten Herkunftsversuchsflichen und Herkiinfte.

Beius-Bihor (RO)
Tharandt/ Dorfhain (D/Sn)

Herkunft Rubenau (1) Graupa (Il) Colditz (111) Malter (1V)

Cunnersdorf (D/Sn) X X X

Ottendorf (D/Sn) X X X

Chorin (D/Bb) X X

Budingen (D/He) X X X

Urach (D/BW) X X X

Winterstein (D/Th) X X X

Kaufbeuren (D/By) X

Grasten (DK) X

Postojna (SLO) X

Ribaritza (BG) X

Anguiano (E) X

Veneto (1) X
X
X

Flr Rot-Buchen konnten u. a. PETRIK et al. (2020) und StoJNIC et al. (2015) Unterschiede von Blattmerkmalen
zwischen verschiedenen Herkiinften auf einer Versuchsflache und innerhalb einer Herkunft auf verschiedenen
Versuchsflachen nachweisen. Dies betrifft zum Beispiel die Stomatadichte und —lange, die Blattflache und —dicke,
die Dicke des Palisaden- und Schwammgewebes (STOINIC et al. 2015). PeTRIK et al. (2020) untersuchten ebenfalls
die Stomatadichte und -lange und bildeten daraus einen potenziellen Leitfahigkeitsindex. Weiter untersuchten
sie das Blattflaichengewicht und die phdnotypische Plastizitat (PETRIK et al. 2020). StoiNIC et al. (2015) stellten fest,
dass auch Herkiinfte aus Zentral- und Osteuropa und mesischen Standorten sklerophylle Blattstrukturen
aufweisen kénnen.

Die hier untersuchten HKV wurden bereits mehrfach im Rahmen von Abschlussarbeiten und internen
Untersuchungen des SBS untersucht. Dabei erfolgten Aufnahmen des Austriebes (u. a. BRETTSCHNEIDER 2012; WOLF
2001), Untersuchungen zur Trockenstresstoleranz (u. a. HESSE 2008; JANNOCH 1999; RusT und SOLGER 2005) und
zur Blattanatomie (u. a. SOLGER 2008; STEGLICH 2010).

Pro Herkunft und Versuchsflaiche wurden 20 Bdume beprobt. Pro Baum wurde eine Probe aus der Lichtkrone
genommen. Die Blattmorphologie wurde am vierten Blatt und die Blattanatomie am flinften Blatt von der
Triebspitze untersucht.

Auf Ebene der Jungpflanzen wurde ein Trockenstressexperiment im Gewachshaus im Sommer 2022
durchgefihrt. Daflir wurde parallel zur Auswahl der Bestiande mit der Akquisition von Pflanzenmaterial in
Baumschulen begonnen. Auf Grund der hohen Nachfrage und fehlender Mastjahre, konnten nur aus einem
Bestand Baumschulpflanzen erworben werden (Ulm-Kreuzeck). In den anderen Intensivbestidnden wurde
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Pflanzenmaterial Gber Wildlinge gewonnen. In beiden Bestanden in Mockrehna waren weder Baumschulpflanzen
noch Naturverjingung vorhanden (Tabelle 3).

Tabelle 3: Ubersicht tiber die verwendeten Nachkommenschaften.

Bestand Pflanzenmaterial Erntebestand
Kaufbeuren Wildlinge Ja
Ulm-Kreuzeck Baumschule Ja
Cunnersdorf Wildlinge Ja
Tauberbischofsheim Wildlinge Nein

Arnstein Wildlinge Ja

Ottendorf Wildlinge Ja

Der Versuch wurde mit den Varianten ,Trocken”, ohne Bewdsserung, und , Kontrolle”, mit ausreichender
Bewasserung, durchgefiihrt. Pro Versuchsvariante wurden vier Wiederholungen mit je 5 Pflanzen pro Bestand
verwendet. Die Anordnung der Bestdnde innerhalb einer Wiederholung erfolgte zufillig (iber ein Losverfahren.
Die Verteilung erfolgt in Anlehnung des Prinzips einer unvollstandigen Blockbildung (LIESEBACH et al. 2017).

3 Bisherige Ergebnisse und Diskussion

Flr die Ebenen der Herkunftsversuche und Jungpflanzen liegen zum jetzigen Zeitpunkt noch keine Ergebnisse
vor. Fir die Untersuchungen der Blattmorphologie der Altbestande wurden zwei Arbeitshypothesen aufgestellt.

Hypothese 1 umfasst die Merkmale Blattflache und Blattflachengewicht:

Bestande auf schlechter wasserversorgten Standorten weisen geringere Blattflichen und hoheres
Blattflachengewicht auf.

Der Bestand Ottendorf hat die niedrigste mittlere Blattfliche (17,48 cm?) und unterscheidet sich signifikant von
den Bestanden Kaufbeuren (Optimal) und Arnstein (Marginal) (Abb. 1, Tabelle 4). Fir das Merkmal
Blattflachengewicht kénnen die Bestdnde in zwei Gruppen eingeteilt werden (Abb. 2). Gruppe 1 besteht aus
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Abb. 1: Mittlere Blattflache pro Bestand (Farbe nach Abb. 2: Mittleres Blattflachengewicht pro Bestand.

Marginalitat (optimal: griin, intermediar: gelb,
marginal: orange, Grenzstandort: rot), Buchstaben nach
Grundgesamtheit).
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Kaufbeuren, Arnstein und Cunnersdorf und weist ein signifikant niedrigeres mittleres Blattflachengewicht auf zu
Gruppe 2 (Tauberbischofsheim, Mockrehna (Marginal und Grenz) und Ottendorf).

Interessant erscheint der Bestand Ottendorf (Intermediar), der diese Merkmale aufweist und im Vergleich zu
anderen Bestanden mit relativ geringer Streuung der Merkmale.

Tabelle 4: Mittelwerte ausgewahlter untersuchter Parameter pro Bestand.

Bestand Stomatadichte Stomataldnge pCl Blattflache Blattflachengewicht
[mm?] [um] [em?] [g*em?]
Tauberbischofsheim 268,8 13,8 5,14 22,34 0,034
Kaufbeuren 238,3 12,9 4,00 24,62 0,025
Arnstein 211,5 12,5 3,31 22,30 0,022
Cunnersdorf 189,5 12,8 3,16 21,09 0,028
Mockrehna (Marg) 245,3 13,7 4,63 21,39 0,031
Mockrehna (Grenz) 245,3 13,4 4,50 20,48 0,031
Ottendorf 236,7 13,7 4,43 17,48 0,036

Arbeitshypothese 2 umfasst die Merkmale Stomatadichte und -lange:

Bestande auf schlechter wasserversorgten Standorten weisen hohere Stomatadichten und geringere
Stomataldngen auf.

Die mittlere Stomatadichte der Altbestdande ist in Abbildung 3 dargestellt (siehe auch Tabelle 4). Die Farbgebung
in den Abbildungen ist abhdngig von der Marginalitdt (zentrales Kriterium Wasserhaushalt) der Altbestéande.
Zwischen den Bestdnden zeigen sich signifikante Unterschiede. Zum Beispiel hat der Bestand Cunnersdorf
(Optimal) eine signifikant niedrigeren Stomatadichte als die restlichen untersuchten Bestdnde. Der Bestand
Tauberbischofsheim (Grenz) weist mit 268,8 mm= die hdchste mittlere Stomatadichte auf. Beide genannten
Bestande zeigen zwar die laut Hypothese 1 erwarteten Tendenzen, jedoch zeigen die restlichen Bestdnde diese
nicht. Signifikante Unterschiede existieren auch fiir die mittlere Stomatalange (Abb. 4). Der Bestand Arnstein
(Marginal) hat eine signifikant niedrigere mittlere Stomatalange als die Bestande Tauberbischofsheim (Grenz),
Mockrehna (Marginal) und Ottendorf (Intermedidr). Jedoch kann auch hier keine Abhdngigkeit von der
Marginalitat festgestellt werden, die die Hypothese stiitzt.
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Abb. 3: Mittlere Stomatadichte pro Bestand. Abb. 4: Mittlere Stomataldnge pro Bestand.
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Der Potential Conductance Index (PCl) ist ein Naherungswert fir die maximale stomatare Atmung und wird aus
Stomatadichte und -ldnge berechnet (PETRiK et al. 2020; SToJNIC et al. 2015). Bei Untersuchungen in
Herkunftsversuchen zeigte sich, dass Herkiinfte, die im Vergleich zu ihrem urspriinglichen Standort in eine
trockenere Umgebung wuchsen, eine geringere Stomatadichte und PCl aufwiesen (PETRik et al. 2020). Die
niedrigsten Werte des PCl weisen die Bestande Arnstein und Cunnersdorf auf (Tabelle 4, Abb. 5). Beide Bestande
unterscheiden sich signifikant vom Bestand Tauberbischofsheim.
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Abb. 6: Korrelation Blattflachengewicht und PCI

Zwischen dem Blattflaichengewicht und dem PCI liegt eine mittlere positive Korrelation lber alle Probebdume
vor (r= 0,484, Abb. 6). Eine mittlere positive Korrelation liegt zwischen dem Blattflaichengewicht und der
Stomataldnge (r= 0,368) sowie zwischen dem Blattflachengewicht und der Stomatadichte (r= 0,455) vor. Baume
mit einem hoheren Blattflichengewicht haben demnach eine héhere Stomatadichte und langere Stomata und
somit einen hoheren PCI.
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Die Auspragung blattmorphologischer Merkmale ist nicht nur abhdngig vom Wasserhaushalt der Bestdnde.
Weitere Einflussfaktoren sind die Ndhrstoffversorgung (ZHU et al. 2022) sowie kleinrdumige Unterschiede in den
standortlichen Faktoren auf Bestandesebene. Hier sollen die Ergebnisse zum Erndhrungszustand einbezogen
werden. Weiter sind jahrliche Variationen der Merkmale bekannt (WEITHMANN et al. 2021). PETRIK et al. (2022)
konnten signifikante Zusammenhange zwischen meteorologischen Bedingungen des Vorjahres und
verschiedenen Merkmalen der Blattmorphologie bei Rot-Buche nachweisen.

4 Ausblick

Fur die 6kophysiologischen Untersuchungen liegt der Fokus zunéchst auf dem Abschluss der Beprobung und den
Untersuchungen auf Ebene der Herkunftsversuche. Wie sich aus den bisherigen Ergebnissen zur Rot-Buche
andeutet, lassen sich auf Grund der hohen morphologischen Plastizitdt der Baumart kaum Unterschiede auf
Bestandesebene erkennen. Hier soll eine Auswertung auf Individualebene erfolgen. Im Gesamtprojekt ist die
Zusammenfiihrung der Ergebnisse der Genetik, Dendrochronologie, Erndhrung und der Physiologie eine zentrale
Aufgabe. Dazu werden aktuell Auswertungsansatze diskutiert und erarbeitet.
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Zusammenfassung

Angesichts des Klimawandels stehen die europaischen Walder vor groBen Herausforderungen und es stellt sich
die Frage, ob lokale Baumpopulationen sich schnell genug an die dandernden Klimabedingungen anpassen
kénnen. Aus diesem Grund wird vermehrt der Transfer von vorangepasstem forstlichem Vermehrungsgut
diskutiert. Durch die Auswahl von Saatgut aus Bestdnden, die aktuell trockenere Umweltbedingungen im
Vergleich zum Anbauort aufweisen, kann die lokale Anpassung an zukiinftige Klimabedingungen verbessert
werden. Dennoch sind aktuelle Herkunftsempfehlungen stark auf lokale Saatgutquellen fokussiert. Zudem
werden Saatguterntebestande phanotypisch ausgewahlt und stocken meist im 6kologischen Optimum der
jeweiligen Art. Im Rahmen des internationalen Forschungsprojekts ACORN werden nun mittels genetischer und
genomischer Ansadtze, Bestdnde der Stiel-, Trauben-, und Flaumeiche untersucht, um Populationen zu
identifizieren, die ein hohes Anpassungspotential an einen klimabedingten erhéhten Boden-Trockenstress
aufweisen. Unter der Hypothese, dass in der Vergangenheit die natlirliche Auslese zur Etablierung der
trockentolerantesten Genotypen beitrug, konnten die Eichen auch kleinrdumig eine Widerstandsfahigkeit gegen
Boden-Trockenheit entwickelt haben. Um dies zu untersuchen wurden innerhalb von zwei
Untersuchungsgebieten (Mitteleuropa, 6stlicher Mittelmeerraum) je 10 Bestandespaare pro Art ausgesucht,
wobei jedes Paar aus einem trockenen und einem gut wasserversorgten Standort besteht. Die Analyse der Kern-
und Chloroplasten-DNA mittels SSR Markern liefert erste Ergebnisse Uber die genetische Struktur der drei
Eichenarten sowie der Herkunft der beprobten Bestdnde. AnschlieBende Analysen auf regionaler und
interregionaler Ebene sollen kldren, ob Gene oder Genombereiche spezifische oder gemeinsame Signaturen der
Anpassung an Trockenheit aufzeigen. Des Weiteren sollen Zusammenhange zwischen genomischer und
standortlicher Variation Aufschluss geben, welche Umweltfaktoren fiir die Anpassung relevant sind und welche
Gene dabei involviert sind. Basierend auf diesen Ergebnissen, wird ein Konzept erarbeitet, um
Herkunftsempfehlungen fiir die Eiche an die Anforderungen des Klimawandels anzupassen.

1 Einleitung

Der Klimawandel stellt die Waldbdume und damit die Forstwirtschaft vor groBe Herausforderungen.
Trockenereignisse rufen zunehmend Waldschaden hervor und werfen die Frage auf, ob sich die heimischen
Waldbaumarten an die sich andernden Umweltbedingungen anpassen kénnen (z. B. SENF et al. 2020; FRANK et al.
2015). Prognostizierte Klimaanderungen haben eine Verschiebung von Standortseigenschaften zur Folge und
resultieren somit potentiell in einer Verminderung der lokalen Anpassung derzeit stockender Bestande. Der oft
zitierte Leitspruch, dass lokales Vermehrungsgut am besten fiir Bestandesbegriindungen geeignet ist, wird somit
wissenschaftlich vermehrt in Frage gestellt und der Transfer von forstlichem Vermehrungsgut als Alternative
diskutiert (KONNERT et al. 2015). Die Grundidee besteht darin, durch die Verwendung von Saatgut aus Bestédnden,
die aktuell trockenere Umweltbedingungen im Vergleich zum Anbauort aufweisen, zukiinftige Walder fitter fiir
den Klimawandel zu machen. Als Ursprungspopulationen fiir solches Vermehrungsgut kénnten Waldbestande (i)
aus niedrigeren geografischen Breiten oder (ii) aus ariden Standorten innerhalb einer Region dienen. Trotz dieser
Problematik, sind die aktuellen Herkunftsempfehlungen immer noch stark auf regionale Saatgutquellen
fokussiert. Zudem liegt der Grof3teil der ausgewiesenen Saatguterntebestande im 6kologischen Optimum der
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jeweiligen Baumart wodurch das Anpassungspotential, des hieraus gewonnen Vermehrungsguts an klimatische
Anderungen, fraglich ist.

Mit April 2021 startete das BiodivERsSA Projekt ACORN, welches mittels genetischen und genomischen Ansatzen,
Populationen der Stiel-, Trauben-, und Flaumeiche untersucht, um Herkinfte zu identifizieren, die ein hohes
Anpassungspotential an einen klimabedingt erhdhten Trockenstress aufweisen. Alle drei untersuchten
Eichenarten weisen in Europa ein groRes Verbreitungsareal auf (Abb. 1) und wachsen sowohl auf trockenen als
auch auf gut wasserversorgten Standorten, welche sich auch in rdumlicher Ndhe befinden kdnnen. Die hohe
genetische Diversitat und Evolutionsmechanismen ermoglichten eine breite 6kologische Amplitude und fiihrten
zu einer lokalen Anpassung an unterschiedliche Umweltbedingungen (z. B. KREMER 2010). Alle drei Eichenarten
kommen somit in einem ozeanischen bis kontinentalen Klima, in unterschiedlichen Seehéhen und auf
differenzierten Standorten vor.

Map shading:
ACORN study area
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Abb. 1: Das natlirliche Verbreitungsgebiet der Stiel- Trauben-, und Flaumeiche nach Information des EUFORGEN

Netzwerks, sowie die beteiligten Ldnder im ACORN Projekt. (https://www.euforgen.org/species, abgerufen am
15/12/2021)

Alle drei Eichenarten weisen ein groBes Anpassungspotential auf und gelten mit Blick auf die zuklinftige
Forstwirtschaft als Hoffnungstrager, welche ihre Waldflachenanteile kiinftig ausbauen kénnen. Dennoch stellen
die prognostizierten bioklimatischen Anderungen erhebliche Verdnderungen dar. Stellt man z.B. das
prognostizierte Klima am Ende dieses Jahrhunderts dem heutigen Verbreitungsgebiet gegentiber, so miisste die
Traubeneiche ihre Verbreitung zwischen 200-500 km nordwarts ausbreiten um weiter unter den heutigen
Bedingungen wachsen zu kdnnen. Vergleicht man diese Werte mit der berechneten Wandermaoglichkeit von
Eichen (ca. 100 km/100 Jahren) (KREMER 2010), ergibt sich hierbei eine groRe Diskrepanz und verdeutlicht die
Wichtigkeit der Identifizierung (a) anpassungsrelevanter Merkmale und (b) anpassungsfahiger Herkiinfte. Um
klimabedingte genetische Fehlanpassungen abzufedern, wird die Einfllhrung von vorangepasstem Saat- oder
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Pflanzgut und einer damit verbundenen Frequenzerhéhung praadaptierter Gene als vielversprechendes
Instrument zur Erhéhung der Waldstabilitat diskutiert. Die Verwendung nicht lokaler Saatgutquellen muss jedoch
mit Vorsicht erfolgen, unter Beriicksichtigung des moglichen Risikos fir natiirliche Populationen. Jede
Translokation (der erfolgreiche Transfer von nicht-lokalen Vermehrungsgut) fiihrt zu einem Verlust natirlicher
genetischer Strukturen. Dies kann die lokale Anpassung beeintrachtigen, sei es positiv durch die Erhéhung der
Haufigkeit vorangepasster Gene oder negativ, wenn fehlangepasste Gene einwandern (z. B. FAO 2014).

Unter der Hypothese, dass natiirliche Auslese zum Etablieren der trockentolerantesten Genotypen in Lagen mit
ausgepragtem Wasserdefizit beitrug, kdnnten die Eichen auch kleinrdumig eine Widerstandsfahigkeit gegen
Dirre entwickelt haben. Um dies zu Uberpriifen wurden in ACORN nun in den zwei Untersuchungsgebieten
(Mitteleuropa, Slidosteuropa) Bestandespaare der Stiel-, Trauben- und Flaumeiche ausgewahlt, die aus jeweils
einem trockenen und einem gut wasserversorgten Standort in rdumlicher Ndhe bestehen. Anschlieende
Analysen auf regionaler und interregionaler Ebene sollen klaren, ob Gene oder Genombereiche spezifische oder
gemeinsame Signaturen der Anpassung an Trockenheit aufzeigen. Dariiber hinaus sollen Zusammenhange
zwischen genomischer und standortlicher Variation Aufschluss geben, welche Umweltfaktoren fiir die Anpassung
relevant sind und welche Gene dabei involviert sind. Bestatigt sich diese Hypothese, kdonnten diese
Informationen Uber Kleinstandorte und wichtige genetische Reservoirs genutzt werden um Empfehlungen Gber
Vermehrungsgut weiter zu konkretisieren und auch auf lokaler Ebene vorangepasste Herkiinfte zu inkludieren.

2 Material und Methoden
2.1 Populationen

Insgesamt wurden in Zentral und Sidosteuropa 123 Eichenpopulationen beprobt (Abb. 2) und insgesamt 60
Bestandespaare gebildet (Abb. 2D). Diese Bestandespaare bestehen aus zwei Bestanden, welche kontrare
Wassereigenschaften aufweisen. Die Bestandespaare wurden so ausgewahlt, dass jeweils ein Bestand unter
trockenen Bedingungen und ein weiterer gut wasserversorgt ist. Zudem wurde darauf geachtet, dass die
gepaarten Bestande im genetischen Austausch stehen, so dass keine geografischen Barrieren und ein maximaler
Abstand von 10 km Luftlinie zwischen ihnen liegen. Pro Population wurden 25-30 Individuen Gewebe zur DNA
Extraktion entnommen. Um eine reprédsentative Stichprobe des Bestandes zu bekommen, wurde vor der
Probenahme das AusmaR und die Struktur des Bestandes beriicksichtigt und ein Probenraster erstellt. Hierbei
wurde sichergestellt, dass zwischen den beprobten Individuen ein Mindestabstand von 30 m besteht. Da die
Anpassungen an Trockenheit die zentrale Forschungsfrage von ACORN darstellt, wurde mittels
bestandesgeschichtlicher sowie genetischer Informationen (Chloroplasten-DNA) vorab versucht, ausschlieBlich
autochthone Populationen einzuschlieRen, welche sich liber mehrere Generationen an die Standortbedingungen
anpassen konnten.

2.2 Populationsgenetische und Genomweite Analysen

Erste genetische Untersuchungen mittels Zellkern- und Chloroplasten-DNA-Markern wurden zur Artbestimmung
(morphologische Merkmale sind bei den untersuchten Eichenarten oft nicht eindeutig ausgepragt; zudem kommt
Hybridisierungen haufig vor) sowie um unser Wissen Uber rdaumliche genetische Strukturen, vor allem im
Sudeuropdischen Raum, zu erweitern. Hierbei wurde zunachst eine bayessche Clusteranalyse mittels der
Methode STRUCTURE (admixture model, nichtkorrelierenden Allelhdufigkeiten, 50000 burn-in-lterationen und
100000 MCMC-Iterationen) durchgeflihrt (PRITCHARD et al. 2000).

Es wurde von einer Anzahl von 1 bis 10 zu ermittelnden Clustern ausgegangen (K =1, 2, ..., 10). 20 unabhéangige
Laufe wurden fiir jeden K-Wert durchgefiihrt. Die Laufe wurden mithilfe der Plattform CLUMPAK (KOPELMAN et
al. 2015) zusammengefasst, die die Methode von JAKOBSSON und ROSENBERG (2007) zur ldentifikation und zum
Mitteln verschiedener Clusterlésungen anwendet und die Ergebnisse visualisiert. Diese Untersuchung wurde im
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Versuchs- und Probendesign

Species Region Site Population  Samples

250

Abb. 2: Beprobte Populationen innerhalb ACORN nach den drei Arten aufgeteilt: Q. petraea (links oben), Q. robur (rechts oben),
Q. pubescens (links unten). Weile Dreiecke symbolisieren trockene Standorte, wobei schwarze Punkte besser wasserversorgte
Standorte darstellen. Rechts unten ist das Versuchs- und Probendesign veranschaulicht.

Vorfeld der Tagung mit 7 nSSRs durchgefiihrt, da weitere Marker und Populationen noch nicht ausgewertet
waren. Fir die nachfolgenden Analysen werden ca. 20 nSSRs und 10 cpSSRs eingesetzt, welche bereits zuvor in
Eichenstudien entwickelt wurden (nSSRs: STEINKELLNER et al. 1997; KAMPFER et al. 1998; UENO et al. 2008; DURAND
et al. 2010; cpSSRs: WEISING und GARDNER 1999; DEGUILLOUX et al. 2003).

Anschliefende genomische Analysen zielen darauf ab, die Anpassung der Eichen innerhalb und zwischen den
Untersuchungsgebieten Mitteleuropa und dem ostlichen Mittelmeergebiet zu beschreiben. Hierbei geht es
insbesondere um die Frage, ob Gene oder Genombereiche spezifische oder gemeinsame Signaturen der
Anpassung an Trockenheit regional (zwischen unterschiedlich wasserversorgten Standorten innerhalb einer
Region) und interregional (klimatisch bedingt zwischen Regionen) aufzeigen. Zudem sollen Untersuchungen tiber
Zusammenhange zwischen genomischer und standortlicher Variation Aufschluss geben, welche Umweltfaktoren
fir die Anpassung relevant und welche Gene dabei involviert sind. Fir diese Untersuchungen werden die
beprobten Individuen eines Standorts ,genetisch zusammengefasst” (Pool-Sequenzierung) und mittels der
Sequenzierung des gesamten Genoms analysiert.

2.3 Nachkommenschaftspriifung

Um verschiedene morphologische und physiologische Parameter (phanotypische Merkmale) ausgewahlter
Populationen im gesamten Studiengebiet zu untersuchen, wurden im ersten Projektjahr drei Versuchsflachen
mit Nachkommenschaften ausgewahlter Populationen errichtet (Birmersdorf [Schweiz], Wien [Osterreich],
Ankara [Turkei]). Auf allen Flachen wurden dieselben Herkiinfte gesetzt, wobei pro Art mehrere Bestandespaare
reprasentiert sind. Alle Eicheln wurden nach Mutterbaum getrennt ausgebracht. Insgesamt wurden rund 240
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Samlinge pro Art und Flache angezogen. Alle Simlinge wurden randomisiert auf der Pflanzflache verteilt um
mikrostandortliche Einflisse auf die Samlinge und Herkilinfte moglichst auszugleichen.

Ziel ist es hierbei die Effekte (Genetik vs. Umwelteinflisse) der Merkmalsauspragung des Phanotyps zu
Uberprifen und -bis zu einem gewissen Grad- zu beurteilen, ob Provenienzen lokal (regional) angepasst sind. Zu
diesem Zweck werden morphologische und physiologische Merkmale bestimmt, die fiir die Diirreanpassung
relevant sind. Des Weiteren werden die Individuen der Feldversuche an einer groBen Anzahl von
Kandidatengenen genotypisiert. Mithilfe einer genomweiten Assoziationsstudie (GWAS) sollen Gene identifiziert
werden, die diesen phanotypischen Merkmalen zugrunde liegen, und zuséatzliche Beweise fiir die Signaturen der
Anpassung liefern.

3 Erste Ergebnisse und Diskussion

Ein erster wichtiger Schritt zur Untersuchung der Anpassung an Trockenheit auf Artebene, war die Artansprache
fir jedes Individuum und die jeweilige Population. Hierbei wurden SSRs Marker ausgewahlt, welche auch bereits
in friiheren Studien an Weilleichen verwendet wurden und eine hohe Spezifitat beziglich der untersuchten
Eichenarten aufwiesen. Da die Untersuchungen zur Artzugehorigkeit gerade noch laufen, sind hier vorlaufige
Ergebnisse vorgestellt, welche sich aus 7 SSR Markern ergeben und nur einen Teil der beprobten Populationen
beinhaltet.

Klar erkennbar ist die Differenzierung zwischen Q. robur und den anderen beiden Eichenarten (Abb. 3, K = 2). Mit
einer Erweiterung der moglichen Gruppen (K = 4), lassen sich auch die beiden letztgenannten Arten
unterscheiden. Die intermedidre Klassifizierung von Populationen von Q. petraea und Q. pubescens kann zum
einen durch eine hohe phanotypische Plastizitat der Flaumeiche erklart werden, die eine eindeutige Einteilung
im Feld erschwert. AuBerdem kénnen beide Arten miteinander hybridisieren und kommen teils gemeinsam in
Bestdnden vor, was zu einer Angleichung der genetischen Muster fiihrt. Nachdem die Flaum- und Traubeneiche
genetisch viel naher verwandt sind, im Vergleich der beiden Arten zur Stieleiche, ist auch die Auflésung von
STRUCTURE zwischen den erstgenannten Arten niedriger. Es bleibt abzuwarten, in wie weit (a) weitere Marker
oder (b) Clusteranalysen exklusive der Stieleichenpopulationen fir mehr Klarheit sorgen. Neben der
Artspezifischen Gruppierung, ist auch eine klare Differenzierung zwischen den mitteleuropaischen und den
sudostlichen Populationen zu erkennen (siehe z. B. Abb. 3, K = 6). Die hier dargestellten Ergebnisse basieren auf
einer reduzierten Anzahl von SSRs, es kann somit eine hdhere Scharfe mit zunehmender Markeranzahl
angenommen werden. Zudem geben hierarchische Clusteranalysen, innerhalb einer Art oder geografischen
Gruppe, weitere Aufschliisse liber die populationsgenetische Struktur.

Es gibt derzeit wenig Beweis lGber eine phanotypische Differenzierung und Anpassungsmerkmale die mit dem
Refugialgebiet in Zusammenhang stehen. Dies wird Interpretiert durch einen starken Genfluss und lokale
Anpassung (KREMER 2010), wodurch angenommen werden kann, dass der GroRteil der beobachteten Variation in
Herkunftsversuchen sich auf die rezente Anpassungsgeschichte bezieht (KREMER 2016). Weit schnellere
Anpassungen sind auch am Beispiel der Roteiche (Quercus rubra) bekannt, wobei sich die Phanologie des
Knospenaustriebs von Herkiinften aus dem heimischen Areal von eingefiihrten Bestanden (begriindet um das
Ende des 18. Jahrhunderts) unterscheidet (DAUBREE und KREMER 1993). Dies unterstitzt die Hypothese, dass
natlirliche Auslese bereits zum Etablieren der trockentolerantesten Genotypen in Lagen mit ausgepragtem
Wasserdefizit beitrug. Hierdurch konnten die untersuchten Eichenbestande auch kleinrdumig eine
Widerstandsfahigkeit gegen Dirre entwickelt haben. Basierend auf diesen Ergebnissen soll ein Konzept
erarbeitet werden, um die aktuellen Herkunftsempfehlungen fiir Eiche an die Anforderungen des Klimawandels
anzupassen. Der Fokus soll hierbei auf der Identifizierung von Herkiinften liegen, deren genetische Merkmale
zum zukinftigen Klima des Anbauorts passen und so das Fehlanpassungsrisiko bei Saatguttransfer minimieren.
Insbesondere soll im Rahmen dieses Projekts das Potential von einem kleinrdumigen Saatguttransfer aus
regionalen Saatgutquellen im Vergleich zu weitrdumigen Verbringungen erforscht werden. Mit diesem Ansatz
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kénnten auf regionaler Ebene ,vorrausschauende” Bestande gefunden werden, deren Saatgut zur Optimierung
der lokalen Anpassung beitragen kénnen ohne regionale genetische Strukturen maRgeblich zu verdandern.

Q. petraea Q. pubescens Q. robur

Abb. 3: Balkendiagramm mit Zuordnung zu fiinf angenommenen Clustern nach der Methode STRUCTURE (7 SSRs).
Die Cluster sind mit unterschiedlichen Farben abgebildet. Jedes Individuum wird durch einen Balken abgebildet und
die Populationen sind mit senkrechten schwarzen Linien abgegrenzt. Die Nummern beziehen sich auf die jeweiligen
Populationen. Die Flaggen beziehen sich auf den Standort der jeweiligen Population.

Sowohl national, wie auf europdischer Ebene, ist die Verwendung und der Transfer von forstlichem
Vermehrungsgut rechtlich geregelt. Somit sollten Projekte, welche einen Diskurs in diesem Themenfeld
beginnen, rechtzeitig politische Entscheidungstrager und die forstwirtschaftliche Praxis in diesen Prozess
einbeziehen. In ACORN wurde von Anfang an ein weites Netz an Interessensgruppen in allen finf teilnehmenden
Landern eingebunden, um gesetzliche Regelungen, marktrelevante Aspekte oder Ansichten von NGOs in der
Konzeptionierung zu beriicksichtigen. Dies soll die praktische Relevanz der geplanten Forschung sicherstellen
und auch die Schnittstelle zwischen Forschung und Praxis verstarken. Das Konzept zum Saatguttransfer soll ab
Projektende eine wichtige Grundlage zur Erarbeitung von Herkunftsempfehlungen fiir Saatgut der Eiche bilden.
Die im Projekt entwickelten Methoden konnen auch bei anderen Baumarten als Grundlage fir die Erarbeitung
dhnlicher Fragestellungen dienen.
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Phenotyping mit Chlorophyll-Fluoreszenzmessungen

HEIKE LIESEBACH, CORNELIA BAUCKER

Zusammenfassung

In der pflanzenphysiologischen Grundlagenforschung werden Chlorophyll-Fluoreszenzmessungen seit langem
eingesetzt, um den Zustand des Photosyntheseapparates, insbesondere des Photosystems Il, zu charakterisieren.
Aus praktischen Griinden wurde daraus das Ziel abgeleitet, mit Hilfe von Chlorophyll-Fluoreszenzmessungen die
Vitalitat von Pflanzen mit einer zerstorungsfreien Methode zu beurteilen. Im Rahmen eines Forschungsprojekts
zum Spitz-Ahorn soll die Vitalitdit von Baumschulpflanzen verschiedener Herkiinfte mit Chlorophyll-
Fluoreszenzmessungen erfasst werden, wobei das Gerat PAM-2500 der Fa. Walz (Effeltrich, Deutschland) zum
Einsatz kommt. Dieses Gerat kann mit Hilfe der Puls-Amplituden-Modulation (PAM) die Messsignale von sich
Uberlagerndem Licht trennen. In einem Vorversuch wurden getopfte Spitzahorn-Pflanzen einem Trockenstress
ausgesetzt und mit Kontrollpflanzen verglichen, wobei sog. Rapid Light Curves (RLC) aufgenommen wurden. Die
daraus abgeleiteten Parameter wie die maximale Elektronentransportrate bei Lichtsattigung (ETRmax) und der
Lichtsattigungskoeffizient verringerten sich in der Versuchsgruppe der trockengestressten Pflanzen deutlich im
Vergleich zu den Kontrollpflanzen, jedoch nicht vor dem Erscheinen phanotypischer Symptome. Diese aus RLCs
gewonnenen Parameter reagieren schon einige Tage friher als konventionell gemessene Fv/Fm-Werte bzw. die
effektive Quantenausbeute Y(Il). Wegen der hohen Streuungen, auch innerhalb und zwischen den Pflanzen der
Kontrollvariante, erscheint ein erfolgreicher Einsatz der Chlorophyll-Fluoreszenzmessungen unter
Freilandbedingungen in der Baumschule eher fraglich.

Abstract
Phenotyping with chlorophyll fluorescence measurements

In basic plant physiological research, chlorophyll fluorescence measurements have long been used to
characterize the state of the photosynthetic apparatus, especially photosystem Il. For practical reasons, this led
to the goal of using chlorophyll fluorescence measurements to assess the vitality of plants using a non-destructive
method. As part of a research project on Norway maple, the vitality of nursery plants of different provenances
will be assessed with chlorophyll fluorescence measurements, using the PAM-2500 instrument from Walz
(Effeltrich, Germany). This instrument can use the Pulse Amplitude Modulation (PAM) method to separate the
measurement signals from superimposed light. In a preliminary experiment, potted Norway maple plants were
exposed to drought stress and compared with control plants, recording so-called Rapid Light Curves (RLC). The
derived parameters such as maximum electron transport rate at light saturation (ETRmax) and light saturation
coefficient decreased clearly in the experimental group of drought-stressed plants compared to control plants,
but not before the appearance of phenotypic symptoms. These parameters obtained from RLCs respond several
days earlier than conventionally measured Fv/Fm values or the effective quantum yield Y(ll). In addition, high
scattering of the measured values was shown, even within the plants of the two control variants, a successful
application of the method under field conditions in the nursery seems rather questionable.

1 Einleitung

Von Pflanzen absorbiertes Licht flihrt zur Anregung von Chlorophylimolekiilen, die ihre Energie auf
verschiedenen Wegen wieder abgeben kdnnen. Einerseits kann die Lichtenergie fiir phytosynthetische Prozesse
genutzt werden (photochemische Fluoreszenzldschung), sie kann aber auch als Fluoreszenzlicht oder Warme
(nichtphotochemische Fluoreszenzloschung, nichtphotochemische Dissipation) abgestrahlt werden. Eine
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Veranderung der Leistungsfahigkeit des Photosyntheseapparates ist deshalb immer mit einer Verdanderung der
anderen Dissipationswege verbunden (Review z. B. BANKS 2017; MATYsSEK und HERPPICH 2019).

In der pflanzenphysiologischen Grundlagenforschung werden Chlorophyll-Fluoreszenzmessungen seit langem
eingesetzt, um den Zustand des Photosyntheseapparates, insbesondere des Photosystems Il, zu charakterisieren.
Im Rahmen der 6kophysiologischen Forschung werden Chlorophylifluoreszenzparameter als MaRe fiir den
Zustand des Photosyntheseapparates bei einer Vielzahl von Umweltfaktoren analysiert, z. B. Trockenstress, aber
auch Hitzestress, Stickstoffmangel oder Herbizideinwirkung. Aus praktischen Griinden wurde daraus das Ziel
abgeleitet, mit Hilfe von Chlorophyll-Fluoreszenzmessungen die Vitalitdit von Pflanzen mit einer
zerstorungsfreien Methode zu beurteilen. Von der Methode wird gewiinscht, dass sie Informationen Uber den
Vitalitatszustand von Pflanzen liefert und damit physiologische Verdanderungen moglichst genauer, friihzeitiger
und weniger subjektiv als eine Bonitur anhand duRerer Merkmale feststellen kann.

Messungen der schnellen Fluoreszenzkinetik (Review z. B. STIRBET et al. 2018) und der langsamen Kinetik mit
kontinuierlichem Licht kdnnen nur mit dunkeladaptierten Pflanzen durchgefiihrt werden. Eine technische
Weiterentwicklung verwendet sehr schwaches gepulstes und nicht photosynthetisch aktives Messlicht
zusammen mit aktinischem, d. h. photosynthetisch aktivem Licht und zusatzlichen Sattigungspulsen, wahrend
die Fluoreszenz aufgezeichnet wird (nach SCHREIBER et al. 1986). Dieses Verfahren wird Puls-Amplituden-
Modulation (PAM) genannt und erlaubt auch Messungen bei lichtadaptierten Blattern, was den Einsatz von
Chlorophyll-Fluoreszenzmessungen im Freiland erleichtert. Ein neueres Verfahren ist die sog. ,Rapid Light Curve”
(RLC), bei der das Blatt mit verschiedenen, stufenweisen ansteigenden Intensitdten von aktinischem Licht
bestrahlt wird. Nach jeder Stufe wird ein kurzer Sattigungspuls gegeben und die Fluoreszenz permanent
aufgezeichnet (WHITE und CRITCHLEY 1999; RALPH und GADEMANN 2005). Aus dem Kurvenverlauf der RLCs werden
verschiedene Parameter abgleitet, u. a. der Verlauf der Lichtsattigung und die maximale Elektronentransportrate
(ETRmax).

Das PAM-Verfahren wird haufig zur Analyse von Algen (z. B. PERKINS et al. 2006; BEER et al. 2021) und bei
landwirtschaftlichen Kulturpflanzen (z. B. DE SOUsA et al. 2017) angewendet. Zunehmend wird es auch fir
lichtadaptierte Blatter von Baumen eingesetzt, z. B. flir Fagus sylvatica (PSIDOVA et al. 2015), flr Quercus robur
(VASTAG et al. 2020) oder Abies alba (KONOPKOVA et al. 2020). Inzwischen werden die Messungen auch vermehrt
im urbanen Kontext genutzt, um die Stralenbaumbepflanzung nicht nur anhand d&sthetischer Werte
auszuwahlen, sondern auch in Hinblick auf die Fahigkeit der Baumarten, Diirreperioden oder Hitzewellen zu
Uberstehen. So vergleichen VAz MONTEIRO et al. (2017) die Reaktion von neun Baumarten auf wiederholte
Dirrephasen in einem Topfexperiment mit 2-jahrigen Pflanzen unter kontrollierten
Foliengewachshausbedingungen. Aus dem Freiland liegen auch einige Studien vor, u.a. flir kalifornische
Straucharten bezlglich unterschiedlicher Lebensstrategien (PEZNER et al. 2020).

Im Rahmen des Projekts ,,SpitzAhorn“ sollten in einem Vorversuch zunachst erste Charakteristika von RLCs erfasst
werden, um Chlorophyll-Fluoreszenzmessungen spater in gréRerem Umfang bei Baumschulpflanzen und damit
zur Charakterisierung von Nachkommenschaften und Herkiinften einsetzen zu kdnnen. Um physiologische
Unterschiede zu erzeugen, wurde ein Trockenstress-Experiment mit 2-jahrigen, getopften Pflanzen der Baumart
Spitz-Ahorn (Acer platanoides) durchgefihrt. Ziel war die Entwicklung eines Messprogrammes, das im Freiland
(Baumschule) anwendbar und moglichst kurz ist, damit eine grofRe Anzahl Pflanzen unter moglichst
vergleichbaren Bedingungen gemessen werden kann. Dabei sollte der zeitliche Verlauf bei verschiedenen
Photosyntheseparametern beobachtet und zwischen Trockenstress- und Kontrollvarianten verglichen werden.
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2 Material und Methoden
2.1 Versuchsmaterial

Flr einen Trockenstress-Versuch im Zeitraum vom 22. Juni bis 14. Juli 2021 wurden sechs moglichst gleich grof3e
(ca. 35-40 cm) und gleich vitale getopfte Spitzahornpflanzen (Ernte 2019, Aussaat Februar 2020, Baumschule
Waldsieversdorf) aus der Freilandkultur ausgewdhlt (Abb. 1). Diese wurden in drei Versuchsvarianten mit je zwei
Replikaten eingeteilt: Freilandkontrolle = FK (mit GieRen, wenn noétig), Gewéachshauskontrolle = GK (mit GieRen)
und Trockenstress = TS (im Gewachshaus, ohne GieRen). Bei jeder Pflanze wurden drei voll entwickelte Blatter
aus dem oberen voll besonnten Bereich und ohne gegenseitige Uberlappung fiir die Messungen gekennzeichnet.
Alle sechs Pflanzen wurden regelmaRig bonitiert.

ACHTUNG!

Trockenstress

Bitte nicht gielBen.

Abb. 1: Testpflanzen vor Versuchsbeginn am 22. Juni 2021 (Tag 0).

2.2 Fluoreszenzmessungen

Fir die Chlorophyll-Fluoreszenzmessungen wurde das Gerat ,PAM-2500“ der Fa. Walz (Effeltrich, Deutschland)
eingesetzt, das auf der Technik der Puls-Amplituden-Modulation (PAM) basiert und erlaubt, die Messsignale von
Uberlagerndem Licht zu trennen. Zur Messung konnen zahlreiche Parametereinstellungen am Gerat
vorgenommen werden. Angewendet wurde der ,Leaf Clip Holder 2030-B“ mit integriertem Mini-Quantum-
Sensor, der in unmittelbarer Ndhe zum gemessenen Blattbereich die photosynthetisch aktive Strahlung (PAR, in
umol/m?*sec) und die Temperatur aufzeichnen kann (Abb. 2).

Im Zeitraum vom 23. Juni bis 14. Juli 2021 wurden an insgesamt 12 Tagen Rapid Light Curves (RLCs) von jeweils
drei Blattern je Pflanze aufgenommen und dabei schrittweise das als Script gespeicherte Messprogramm
optimiert. Die Scripte enthielten neben der eigentlichen RLC auch immer mindestens eine Messung der
ambienten Licht- und Temperaturbedingungen. Insgesamt dauerte eine Messung 4-5 Minuten. Im Freiland bei
Sonnenschein mit teilweise wechselnder Bewdlkung durchgefiihrte Messungen von RLCs erwiesen sich als sehr
storanfallig, wie Gber einen langeren Zeitraum hinweg erhobene Daten (ca. 90 Minuten fir 18 Blatter) zeigten
(Beispiel in Abb. 3). Deshalb wurden alle Messungen ab dem 28. Juni nach einer 30-minitigen Schattierung der
Pflanzen und unter Schattenbedingungen durchgefiihrt. Die Schattierung der getopften Pflanzen erfolgte in einer
seitlich gedffneten Box. Damit wurden Schwachlichtbedingungen erzeugt, die fiir sonnenexponierte Blatter einer
Dunkeladaptation nahekommen (vollstandig gedffnete Reaktionszentren im Photosystem Il kdnnen schon im
Schwachlichtbereich von 10-40 umol/m?*sec erreicht werden (Handbook of Operation PAM-2500, Heinrich Walz
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GmbH, 2019). Fir Vergleiche mit vollstandiger Verdunklung wurden die Pflanzen in einen fensterlosen Raum
gebracht.

Abb. 2: Leaf Clip Holder mit Sensor in der richtigen Position.
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Abb. 3: Beispiele fiir Messbedingungen im Freiland: links Tag 2 (24.06.2021) bei bedecktem Himmel und rechts
Tag 3 (25.06.2021) bei wechselnder Bewolkung und zunehmendem Sonnenschein (griin: Temperatur in °C und
rot: photosynthetisch aktive Strahlung PAR in umol/m?*sec, aufgezeichnet vom Mini-Quantum-Sensor).

2.3 Datenauswertung

Alle gemessenen Daten werden von der Software ,PAMWin-3“ erfasst. Aus den RLCs lassen sich Uber eine
Kurvenanpassung die sog. drei Kardinalparameter einer Lichtkurve alpha, ETRmax und lk ableiten, die nach dem
Modell von EILERS and PEETERS (1988) ebenfalls von der implementierten Software errechnet werden (Abb. 4).
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alpha Anstieg der Kurve unter lichtlimitierten Bedingungen, maximale Lichtnutzungseffizienz
ETRmax maximale Elektronentransportrate bei Lichtsattigung
Ik Lichtintensitat am Schnittpunkt von alpha und ETRmax, Lichtsattigungskoeffizient
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Abb. 4: Darstellung einer Rapid Light Curve (RLC) und ihrer Kardinalparameter in der Software ,PAMWin-3“.

StandardmaRig werden bei RLCs mit dem ersten Sattigungspuls und ohne aktinisches Licht die Werte fiir die
minimale und maximale Chlorophylifluoreszenz des Photosystems Il (= PS II) gemessen und daraus die maximale
Quantenausbeute von PS Il als Fv/Fm = (Fm-Fo)/Fm berechnet. Sie sollte idealerweise bei gesunden und lange
genug dunkeladaptierten Blattern 0,84 betragen. Unter lichtadaptierten Bedingungen wird anstatt Fv/Fm die
effektive photochemische Quantenausbeute Y(Il) = (Fm'-Fo')/Fm' errechnet.

Die gespeicherten Daten kénnen exportiert und extern weiterverarbeitet werden. Berechnungen und graphische
Darstellungen wurden mit der Statistiksoftware SAS (SAS INSTITUTE INC. 2016) erstellt.

3 Ergebnisse
3.1 Bonituren

Bei den Pflanzen der Freiland- und Gewachshauskontrollen gab es im Versuchszeitraum keine sichtbaren
phéanotypischen Verdnderungen. Die beiden Pflanzen der Trockenstress-Variante reagierten unterschiedlich
schnell, wobei die Pflanze TS1 am Tag 6 (Abb. 5) des Experiments und die Pflanze TS2 am Tag 10 erste sichtbare
Symptome aufwies (Tabelle 1). Zunachst wurden leicht und spater starker herabhdngende Blatter sichtbar, wobei
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die Blattstiele weiterhin waagerecht blieben und nur die Blattflichen zunehmend abknickten (Abb. 6). Danach
vergilbten die Blatter und begannen zu welken bis zum vollstéandigen Vertrocknen (Abb. 7).

Tabelle 1: Beobachtung von Trockenstress-Symptomen bei Spitzahorn-Jungpflanzen in der Versuchsgruppe

,Trockenstress”.
Tag Pflanze TS1 Pflanze TS2
Symptombeginn nach 6 Tagen Symptombeginn nach 10 Tagen
0 Di 22.06. letztes GieRen letztes GieRen
1 Mi 23.06. wie Kontrollen wie Kontrollen
2 Do 24.06. wie Kontrollen wie Kontrollen
3 Fr 25.06. wie Kontrollen wie Kontrollen
5 So 27.06 wie Kontrollen wie Kontrollen
6 Mo 28.06. morgens leicht und ab mittags deutlich wie Kontrollen
herabhdngende Blatter (Abb. 5)
8 Mi 30.06. deutlich abgeknickte Blatter, teilweise leichte wie Kontrollen
Vergilbung (Abb. 6)
10 Fr 02.07. deutlich abgeknickte Blatter, beginnen zu welken leicht herabhdngende Blatter
13 Mo 05.07. weitgehend vertrocknete und vergilbte Blatter, die leicht abgeknickte Blatter
sich krauseln
15 Mi 07.07. alle Blatter vollkommen trocken, deutlich vergilbt, deutlich abgeknickte Blatter
Pflanze abgestorben
17 Fr 09.07. alle Blatter vollkommen trocken und gelbbraun, deutlich herabhdangende Blatter
Pflanze abgestorben,
20 Mo 12.07. alle Blatter vollkommen trocken und braun, Pflanze  deutlich herabhdngende Blatter,

abgestorben (Abb. 7)

zunehmend trocken

B N s

R

Abb. 5: Erste Trockenstress-Symptome am Tag 6 (28.06.2021), jeweils links GK3 und rechts TS1.
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Abb. 6: Trockenstress am Tag 8 (30.06.2021) bei Pflanze TS1, deutlich abgeknickte Blatter, Blattstiele bleiben
waagerecht.

Abb. 7: Trockenstress am Tag 20 (12.07.2021) von links nach rechts GK4 — GK3 — TS2 — TS1.

3.2 Chlorophylifluoreszenz

RLCs von ausgewahlten Messtagen werden in den Abbildungen Nr. 8-11 mit ansteigender Intensitdat des
aktinischen Lichts auf der x-Achse und der geleisteten Elektronentransportrate (ETR) auf der y-Achse dargestellt,
wobei flr die drei Blatter einer Pflanze jeweils gleiche Farben und Symbole verwendet wurden. Als reprasentativ
fiir den Ausgangszustand kann der Tag 2 (24.06.2021) gelten, an dem bei bedecktem Himmel im Freiland und
ohne Schattierung gemessen wurde. Sowohl die 18 Einzelblatter (Abb. 8 links) als auch die gemittelten Werte je
Pflanze (rechts) zeigen die beobachtete Schwankungsbreite der RLCs von Pflanzen im ungestressten Zustand.

Nach der Beobachtung erster Stresssymptome mit herabhdangenden Blattern der Pflanze TS1 am Morgen des
Tages 6 (28.06.2021) wurden auch flacher verlaufende RLCs mit geringerer maximaler Elektronentransportrate
bei dieser Pflanze festgestellt (Abb. 9). Bis zum Tag 8 (30.06.2021) hatten sich die Stresssymptome bei der Pflanze
TS1 weiter verstarkt, wahrend die Pflanze TS2 noch keine Unterschiede zu den Kontrollpflanzen zeigte. Diese
Beobachtung spiegelt sich auch in den RLCs an diesem Messtag wider; die Kurvenverldufe fir duBerlich
symptomfreie Pflanzen liegen alle im gleichen Bereich (Abb. 10). Am Tag 10 (02.07.2021) wurden auch bei der
Pflanze TS2 erstmalig Stresssymptome mit herabhdngenden Blattern festgestellt, was sich ebenfalls in einer
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flacher verlaufenden RLC zeigt. Die maximale Elektronentransportrate der Pflanze TS1 war zu diesem Zeitpunkt
bereits fast auf null gesunken (Abb. 11).

RLC Freiland 240621 RLC, Mittelwerte von 3 Blittern, 24106721
ETR ETR
120 120
100 100

0 250 500 750 1000 1250 1500 1750 2000 220 2500 2750 3000
PAR 0 250 500 750 1000 1250 1500 1750 2000 250 2500 27150 3000
Probenbez  k—dosk FIGBI bkl FKGB2 sk FROGBI kb FKEB1 bk FKEB2 sk FKEB3 PAR
555 OKIBI 555 CKIB2 555 O0KIB3 550 KBl 555 GKIB2  5-6-5 GKIB3
TS1B1 Ts1B2 TSIB3 B85 TSI S8STSE 558 TSI indy %k FKS w4k FKE S5 0KI S OKa TSt sesTs2

Abb. 8: Rapid Light Curves am Tag 2 (24.06.2021) im Freiland, links RLCs von 18 einzelnen Blattern, rechts RLCs je
Pflanze im Mittel von je 3 Blattern (Freilandkontrolle = rot / blau, Gewachshauskontrolle = griin / schwarz,
Trockenstressbehandlung = gelb / braun).

RLC 28106121 RLC, Mittelwerte von 3 Blattern, 280621
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Abb. 9: RLCs am Tag 6 (28.06.2021), links RLCs von 12 einzelnen Blattern (ohne Freilandkontrollen), rechts RLCs je
Pflanze im Mittel von je 3 Blattern (Trockenstressbehandlung = gelb / braun).

RLC 30006221 RLC, Mittelwerte von 3 Blittern, 30106721

ETR ETR
60 &0

0 250 500 750 1000 1250 1500 1750 2000 250
PAR 0 250 500 750 1000 12850 1500 1750 2000 25
Probenbez  k—dkosk FIGBI bk FKGB2 sk FROGBI kb FKEBT bk FKEB2 b FKEB3 PAR
555 CKIBI 555 CKIE 555 C0KIB3 558 KBl 655 CHIB2  S-6-5 CKIBI
TS1B1 Ts1B2 TSIB3 B85 TSI S8STSE 558 TSI indy %k FKS w4k FKE S5 0KI S OKa TSt sesTs2

Abb. 10: RLCs am Tag 8 (30.06.2021), links RLCs von 18 einzelnen Blattern, rechts RLCs je Pflanze im Mittel von je 3
Blattern (Trockenstressbehandlung = gelb / braun).
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RLC 0200721 RLC, Mittelwerte von 3 Blattern, 02107721
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Abb. 11: RLCs am Tag 10 (02.07.2021), links RLCs von 12 einzelnen Blattern (ohne Freilandkontrollen), rechts
RLCs je Pflanze im Mittel von je 3 Blattern (Trockenstressbehandlung = gelb / braun).

Zusatzlich zu den gezeigten exemplarischen Kurvenverldufen werden die ermittelten effektiven
photochemischen Quantenausbeuten Y(II) und die drei Kardinalparameter der RLCs getrennt nach den
Versuchsvarianten als Mittelwerte je Messtag zusammen mit deren Variationskoeffizienten in Tabelle 2
dargestellt. Die verschiedenen Messbedingungen in diesem Vorversuch sowie auffillige Werte sind farbig
unterlegt (hellgrau: bedeckter Himmel bzw. schattiert, gelb: sonnig bis wechselnd bewdélkt im Freiland,
dunkelgrau: Dunkelheit).

Die Lichtbedingungen wahrend der Messung hatten erwartungsgemdll einen erheblichen Einfluss auf die
Chlorophyllfluoreszenzparameter (Abb. 12). Die unmittelbar vor und nach den RLCs gemessenen PAR-Werte
korrelieren streng negativ mit Y(Il) und positiv mit k. Direktes Sonnenlicht ldsst die maximale
Elektronentransportrate ETRmax sowie den Ik-Wert trotz groRer Variationskoeffizienten tendenziell ansteigen,
wahrend die effektive photochemische Quantenausbeute Y(II) absinkt (Tabelle2). Die maximale
Quantenausbeute Fv/Fm von Photosystem Il wurde an zwei Tagen fiir dunkeladaptierte Kontrollpflanzen
ermittelt. Der theoretisch fiir nicht gestresste Baume zu erwartende Wert fir Fv/Fm von ca. 0,84 wurde bei
keiner Messung erreicht. Eine Verdunklung Gber 4 h bewirkte keine Veranderung des Fv/Fm-Werts im Vergleich
zu einer 30-mindtigen Verdunklung, reduzierte jedoch die maximale Elektronentransportrate noch weiter.

Allgemein zeigen die Messwerte betrdchtliche Streuungen, die aus Unterschieden zwischen den einzelnen
Pflanzen sowie aus Unterschieden zwischen den drei Blattern einer Pflanze resultieren. Dabei fallen die
Variationskoeffizienten fir die effektive photochemische Quantenausbeute Y(ll) im Vergleich zu den anderen
drei Parametern deutlich geringer aus.

Die beobachteten verringerten ETRmax-Werte bei Trockenstress-Pflanzen zu Symptombeginn beziehen sich auf
den Vergleich mit den Kontrollpflanzen am betreffenden Tag, aber nicht auf Kontrollpflanzen {iber den
Versuchszeitraum hinweg, da zwischen den Messtagen trotz Schattierung noch Schwankungen auftreten. Erst
bei fortschreitendem Trockenstress und stark ausgepragten Symptomen sinken die Y(II)- und ETRmax-Werte
unter die der Kontrollpflanzen bezogen auf den gesamten Versuchszeitraum.



7. Tagung der Sektion Forstgenetik/Forstpflanzenziichutng (Tagungsband)

69

Tabelle 2: Berechnete Parameter aus Rapid Light Curves (RLCs) im Versuchsverlauf je Messtag und Versuchsvariante
als Mittelwerte und Variationskoeffizienten. Parameter Y(ll) = effektive Quantenausbeute von PS I, Alpha = Anstieg
der Kurve unter lichtlimitierten Bedingungen, ETRmax = maximale Elektronentransportrate bei Lichtsattigung und Ik

= Lichtintenstitdt am Schnittpunkt von alpha und ETRmax im Kurvenverlauf, VK = Variationskoeffizient.
Messbedingungen: FL = Freiland, GH = Gewachshaus, PAR = Mittelwert der unmittelbar vor und nach der RLC
gemessenen photosynthetisch aktiven Strahlung des Umgebungslichts in pmol/m?*sec, N = Anzahl gemessener

Blatter.
::zss' Bedingungen PAR | N | Y() VK% | Alpha VK% :::( VK% | Ik \;'f

Gepoolte Messwerte fiir Kontroll- und Trockenstresspflanzen vor Symptombeginn; danach gemittelte Werte fir
Kontrollpflanzen
23.06. 1 GH, bedeckt 97,8 | 18 0,657 3,9 0,241 24,6 | 65,3 24,9 3175 73,6
23.06. 1 FL, sonnig 667,8 | 18 0,397 14,9 0,141 28,4 | 77,1 25,5 608,0 50,1
24.06. 2 FL, bedeckt 236,6 | 18 0,574 4,3 0,240 7,9 57,3 25,5 241,5 28,6
25.06. 3 FL, sonnig 691,1 | 18 0,343 20,3 0,123 24,6 | 52,0 24,3 442,5 32,3
28.06. | 6 FL, schattiert 41,9 9 0,638 3,7 0,279 24,7 | 564 28,9 217,8 44,6
30.06. | 8 FL, schattiert 59| 15 0,674 5,0 0,238 48,3 | 31,6 18,5 156,7 38,7
02.07. | 10 FL, schattiert 26,4 6 0,644 4,8 0,333 10,2 | 40,8 14,2 1230 13,0
05.07. 13 FL, schattiert 22,7 9 0,632 51 0,270 17,6 | 36,9 15,9 138,2 13,4
07.07. 15 FL, schattiert 15,5 9 0,636 3,7 0,276 33,2 | 47,8 37,3 186,8 35,6
09.07. 17 4 h dunkel 0 5 0,735 3,8 0,152 18,4 19,1 | 35,6 130,1 38,8
10.07. | 18 30 min dunkel 0 6 0,712 4,0 0,130 18,8 | 31,6 15,1 245,8 11,6
10.07. | 18 FL, Sonne 888,0 6 0,349 60,9 0,140 60,4 | 558 18,8 542,0 59,2
12.07. | 20 GH, schattiert 58 | 12 0,654 5,8 0,309 93| 443 29,7 145,3 34,2
14.07. | 22 GH, schattiert 2,5 6 0,745 3,4 0,250 25,5 | 42,1 13,7 180,5 344
Messwerte fiir Pflanze TS1 ab Tag 6
28.06. 6 FL, schattiert 28,6 3 0,632 4,0 0,108 34,0 | 40,0 13,8 426,1 57,3
30.06. 8 FL, schattiert 10,4 3 0,498 7,6 0,188 13,6 80 25,6 42,8 23,6
02.07. | 10 FL, schattiert 19,9 3 0,298 37,2 0,067 31,7 3,7 639 50,7 40,8
Messwerte fiir Pflanze TS2 ab Tag 10
02.07. | 10 FL, schattiert 17,0 3 0,663 5,9 0,286 29,8 | 26,2 13,9 94,1 14,4
05.07. | 13 FL, schattiert 26,1 3 0,628 7,1 0,242 52,6 | 230 21,9 106,7 39,9
07.07. 15 FL, schattiert 15,2 3 0,628 3,1 0,181 42,8 | 27,8 209 183,6 59,2
12.07. 20 GH, schattiert 5,3 3 0,108 51,8 0,044 51,4 1,2 90,4 24,9 50,9
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Distribution of PAR by Bedingung
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Abb. 12: Ambiente photosynthetisch aktive Strahlung (PAR) in umol/m?*sec unter verschiedenen Bedingungen im
Zeitraum 23.06.-14.07.2021 (FL = Freiland, GH = Gewachshaus).

4 Diskussion

Im Rahmen unseres Vorversuchs fiir Chlorophyllifluoreszenzmessungen unter Feldbedingungen ohne
Vorverdunklung wurden RLCs aufgenommen. Bei getopften Spitzahorn-Jungpflanzen unter Trockenstress traten
unter unseren experimentellen Bedingungen nach sechs bis zehn Tagen leicht herabhangende bzw. abgeknickte
Blatter als erstes sichtbares Symptom auf. Am jeweils gleichen Tag waren auch bei der Aufzeichnung von RLCs
im Vergleich zu Kontrollpflanzen die maximalen Elektronentransportraten des PS Il reduziert und die
Lichtsattigung wurde schon bei geringeren Lichtintensitdten erreicht. Diese beiden Parameter aus RLCs
reagierten als erste auf den Trockenstress, jedoch nicht vor dem Sichtbarwerden phanotypischer Symptome. Die
weniger aufwandig zu messende effektive photochemische Quantenausbeute Y(ll) reagierte dagegen erst
mehrere Tage spater. Zahlreiche weitere abgeleitete Chlorophylifluoreszenzparameter, wie z. B. gP und gL als
Koeffizienten der photochemischen Fluoreszenzléschung nach dem puddle- bzw. dem lake-Modell sowie der sog.
Vitalitatsindex Rfd = (Fm'-F)/F (alle erlautert in MATYSSEk und HERPPICH 2019) wurden hier nicht dargestellt, weil
sie letztendlich aus denselben Messwerten berechnet werden, sich proportional verhalten und dieselben
Streuungen haben.

Unsere Ergebnisse zeigen, dass die Methode der RLCs in unserem Vorversuch gleich sensitiv war wie die Methode
der duBeren Bonitur. Physiologische Unterschiede zwischen den Versuchsgruppen ,Trockenstress” und
,Kontrollen“ wurden zeitgleich mit dem Auftreten phanotypischer Anzeichen von Trockenstress gemessen. Das
Ergebnis deckt sich mit einer Studie von BANks (2018), der getopfte Pflanzen von Klonen verschiedener
Ahornarten und -sorten unter Trockenstress verglich. Neben einer Bonitur von Blattwelke und Vergilbung erhob
er Daten zur schnellen Kinetik bei dunkeladaptierten Blattern. Konsistente Ergebnisse erhielt er dabei erst mit
dem Auftreten von &uRerlich sichtbaren Schadsymptomen. MATYSSEK und HERPPICH (2019) berichten
gleichlautende Ergebnisse aus Trockenstressexperimenten mit abgeschnittenen Blattern oder Zweigen von CAM-
Pflanzen und zeigen, dass die maximale Quantenausbeute Fv/Fm erst ab einem Schwellenwert des relativen
Blattwasserdefizits reagiert, bei dem schon irreversible Schadigungen des Blatts auftreten. VAz MONTEIRO et al.
(2017) dokumentieren in einem Trockenstress-Topfexperiment Blattwelke und Blattfall fiir Populus tremuloides
und Robinia pseudoaccacia. PEzNER et al. (2020) untermauern die Unterschiede in der Lebensstrategie
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immergriiner versus bei Trockenheit laubabwerfenden Strauchern mit Chlorophyllfluoreszenzmessungen und
nehmen duRerlich sichtbare phanologische Unterschiede als Ausgangspunkt fiir ihre Studie. STIRBET et al. (2018)
diskutieren in ihrem Review verschiedene Performance-Indices aus der schnellen Fluoreszenzkinetik. Die Indices
reagierten jedoch teilweise inkonsistent auf Stressfaktoren oder es fehlen geeignete Vergleichsmerkmale, wie
z. B. duRere Anzeichen oder Pflanzenmerkmale. Auch in der Metastudie von SuN et al. (2020) wurden keine
Boniturdaten dulRerer Merkmale oder zeitlichen Verldufe beriicksichtigt, da viele Arbeiten auf eine Einbeziehung
phanotypischer Merkmale wahrend des Versuchszeitraums verzichtet haben. So konnte lediglich gezeigt werden,
dass die maximale Quantenausbeute von PSII (Fv/Fm) bei trockengestressten Pflanzen im Durchschnitt abnimmt.

Ein weiteres wichtiges Ergebnis unserer Vorstudie sind die groRen Streuungen der Messwerte, die sich aufgrund
der Lichtverhaltnisse (besonders bei Sonnenschein mit teilweiser Bewolkung) ergaben. Durch eine Schattierung
der Pflanzen mittels einer Schattenbox oder durch Messungen im Freiland bei bedecktem Himmel konnten hier
aber relativ gleichméaRige Messbedingungen geschaffen werden. Freilandmessungen bei bedecktem Himmel sind
fir weitere Untersuchungen zu empfehlen. Fiir Messungen unter gleichmaRigen Lichtvoraussetzungen sollten
die sechs Versuchspflanzen zu Beginn des Experiments einen anndhrend ibereinstimmenden Kurvenverlauf
zeigen und im spateren Verlauf des Experiments zumindest die Pflanzen der Kontrollvarianten ein relativ
einheitliches Verhalten aufweisen, das sich von dem der trockengestressten Pflanzen unterscheidet. Die
Unterschiede zwischen den einzelnen Pflanzen und die Abweichungen zwischen den drei gemessenen Blattern
einer Pflanze verursachten ebenfalls betrachtliche Streuungen. Die Variationskoeffizienten fiir die effektive
photochemische Quantenausbeute Y(Il) waren im Vergleich zu den anderen drei Parametern deutlich geringer.
Die Aufnahme von RLCs ist zwar zeitaufwandig, scheint aber sensitivere Ergebnisse zu erméglichen im Vergleich
zur einfacheren und weniger streuenden Y(ll)-Messung. Eine Reduktion der Streuung kann erreicht werden,
wenn fir Vergleiche zwischen verschiedenen Versuchsvarianten oder zwischen Pflanzen verschiedener
Prifglieder nur Messungen von einem Tag herangezogen werden.

Generell missen aber Streuungen der Messwerte, wie sie bei uns innerhalb der Gruppe der Kontrollpflanzen
auftraten, als normal angesehen werden. Die Photosyntheseleistungsfahigkeit und die Trockenheitstoleranz sind
individuell verschieden und kénnen auch von Abstammung oder Herkunft beeinflusst sein, wie einige Studien
belegen. So zeigen VASTAG et al. (2020) fiir Quercus robur, dass sich Halbgeschwisterlinien in ihrer Anfélligkeit fiir
trockenheitsbedingten Stress unterscheiden. PSIDOVA et al. (2015) untersuchten Fagus sylvatica-Samlinge von
drei Herkiinften entlang eines Gradienten von warm-trocken bis kiihl-feucht und fanden heraus, dass die
Nettophotosyntheserate der Herkunft aus dem warm-trockenen Gebiet als einzige nicht signifikant durch
Trockenstress absinkt. Die RLCs der anderen Herkiinfte reagierten (ohne Angabe von Streuungen)
unterschiedlich auf Trockenstress, jedoch nicht in der erwarteten Rangfolge. KONGPKOVA et al. (2020) fokussierten
ebenfalls auf Unterschiede zwischen Herkiinften und wahlten auf einem IUFRO-Versuch mit Abies alba flinf
verschiedene Populationen von insgesamt 17 fiir vergleichende physiologische Messungen aus. Sie stellten
ebenfalls fest, dass sich Populationen hinsichtlich der physiologischen Eigenschaften unterscheiden kdnnen.
Populationen der Weil3-Tanne aus trocken-warmeren Gebieten zeigten hier eine starkere Reaktion auf
Trockenstress im Vergleich zu Populationen aus feucht-kiihleren Gebieten.

Abschliefend sei darauf hingewiesen, dass andere Faktoren als der im Vorversuch getestete starke
Trockenstress, wie z. B. verschiedene Varianten der Nahrstoffversorgung oder Mykorrhizierung, sich langerfristig
auf die Beschaffenheit des Photosyntheseapparates auswirken kénnten. Damit ware ein Messen physiologischer
Unterschiede eventuell vor der Beobachtung phanotypischer Anzeichen moglich. Bei der Bewertung eventueller
messbarer Unterschiede muss aber immer berticksichtigt werden, dass Chlorophyllfluoreszenzparameter nur die
Effizienz des PS Il als ersten Abschnitt der Elektronentransportkette erfassen und dass es sich dabei um
Momentaufnahmen von reversiblen Prozessen in langlebigen Pflanzen handelt. Die weiteren Schritte der
Lichtreaktion der Photosynthese, die gesamte Dunkelreaktion mit der CO,-Fixierung und nachfolgende
Ressourcenallokation sind nur indirekt damit verbunden. Die Summe aller Effekte bei Baumschulpflanzen zur
Beurteilung von Herkiinften, Prifgliedern usw. konnte zuverldssiger, z. B. mit einer Zuwachsmessung nach
Abschluss der Vegetationsperiode, erfasst werden. Die Chlorophylifluoreszenzmessungen einschlieRlich der RLCs
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kénnen aber sinnvoll in der Grundlagenforschung eingesetzt werden, wie z. B. bei geklontem Versuchsmaterial
unter konstanten Bedingungen und bei der Analyse von Prozessen, die eng mit der Photosynthese verbunden
sind.
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Biochemische Stressreaktionen und differenzielle Transkriptomanalyse bei
Lindenklonen unter Wassermangel

LINUS HOHENWARTER, SONJA LOFFLER, RALF KATZEL

Zusammenfassung

Im Rahmen des Forschungsprojektes , Trees4Streets” wurden u.a. finf verschiedene, in vitro angezogene Tilia-
Klone hinsichtlich ihrer Trockenstresstoleranz in Gewachshaus-GefaRversuchen biochemisch analysiert. Die
Klone unterschieden sich deutlich in den biochemischen Mustern der Blattmetabolite entlang der
Trockenstresskaskade und im Austriebsverhalten im nachsten Friihjahr. Im Ergebnis der physiologischen
Untersuchungen ergab sich ein relativ eindeutiges Ranking der Klone hinsichtlich ihrer Trockenstresstoleranz:
Tilia x europaea ,Konnings’ (Klon 77000) > Tilia dasystyla (Klone 35.3; 36.3) >> Tilia cordata ,\Wega‘ (67.3)// T.
Heiligendamm (Klon 120).

Zusatzlich wurden exemplarisch drei Klone (77000, 36.3, 67.3) hinsichtlich der differenziellen Genexpression
untersucht, die sich hinsichtlich der Trockenstresstoleranz und der Anzahl und Funktion der exprimierten Gene
deutlich unterschieden. Es bestdtigte sich eine polygenetische Regulation in Verbindung mit einer
klonspezifischen Uber- und Unterexpression einer Vielzahl von Genen, die z.B. bei dem trockensensitiven Klon
67.3. um ein Vielfaches hoher war als bei dem trockentoleranterem Klon 77000. Einige dieser Gene (z. B.
Homeobox 7, CCD1, Cytochrome b6-Komplex, ATP-Synthase, RuBisCO 3, Chlorophyll a-b Bindungsproteine)
konnten identifiziert und ihre klonspezifischen Expressionsstirken im Kontext der physiologischen
Trockenstressreaktion  diskutiert  werden. Die  Stresstests mit getopften  Pflanzen  unter
Gewadchshausbedingungen boten in der Kombination von physiologisch-biochemischen Blattanalysen und
Transkriptomuntersuchungen gute Moglichkeiten fiir eine friihzeitige Selektion trockenstresstoleranter Klone.

Abstract
Biochemical stress responses and differential transcriptional analysis in linden clones during water deprivation

As part of the research project "Trees4Streets", five different Tilia clones grown in vitro were, among others,
biochemically analyzed with respect to their drought stress tolerance in greenhouse container experiments. The
clones differed significantly in the biochemical patterns of leaf metabolites along the drought stress cascade and
in budbreak the next spring. As a result of the physiological investigations, a relatively clear ranking of the clones
with respect to their drought stress tolerance emerged: Tilia x europaea 'Konnings' (Clone 77000)> Tilia dasystyla
(Clones 35.3; 36.3) >> Tilia cordata 'Wega (67.3)// T. cordata Heiligendamm (Clone 120).

In addition, three clones (77000, 36.3, 67.3) were examined exemplarily with respect to differential gene
expression, which differed significantly with respect to drought stress tolerance and the number and function of
expressed genes. Polygenetic regulation was confirmed in conjunction with clone-specific overexpression and
underexpression of a large number of genes, which was, for example, several times higher in the drought-
sensitive clone 67.3. than in the more drought-tolerant clone 77000. Some of these genes (e.g. Homeobox 7,
CCD1, Cytochrome b6 complex, ATP synthase, RuBisCO 3, Chlorophyll a-b binding proteins) could be identified
and their clone-specific expression levels discussed in the context of the physiological drought stress response.
The stress tests with potted plants under greenhouse conditions offered good opportunities for early selection
of drought stress tolerant clones in combination with physiological biochemical leaf analyses and transcriptome
studies.
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1 Forschungshintergrund

Da die ,,Deutsche Anpassungsstrategie an den Klimawandel” (Die Bundesregierung 2008, LEHMPHUL 2015) die
Moglichkeiten zur Milderung der Auswirkungen des Klimawandels in Stadten in einer Stabilisierung und
Forderung von Gehdlzanpflanzungen sieht, gebilhrt insbesondere der Trockenstresstoleranz von urbanen
Geholzen eine besondere Aufmerksamkeit. Dabei ist zu berlicksichtigen, dass urbane Rdume bereits jetzt fur
Geholze Extremstandorte darstellen, an die vergleichsweise nur wenige Sorten ausgewahlter Arten Uber einen
begrenzten Zeitraum angepasst sind. Unter diesen Rahmenbedingungen werden zum einen aktuelle
Geholzsortimente hinsichtlich ihrer Stresstoleranz bewertet (ROLOFF und KNIESEL 2008) und zum anderen neue
Geholze mit einer besonders hohen Anpassungsfahigkeit gegeniber unterschiedlichen Stressfaktoren,
insbesondere Wassermangel, gesucht.

Arten und Sorten der Gattung Tilia gehoren seit Jahrhunderten zu den haufigsten StrafRen-, Allee- und
Parkbaumen in Deutschland. Als besonders beliebte Gehoélzart stellt die Winter-Linde (Tilia cordata L.) mit ihren
vielen Sorten nahezu ein Drittel aller Straenbaume (SCHONFELD 2006). lhre grolRe physiologische Plastizitat bietet
gute Voraussetzungen fir die Selektion trockenstresstoleranter Klone.

Diesem Ziel widmete sich das Forschungsprojekt ,Trees4Streets”, an dem drei Forschungseinrichtungen und drei
Baumschulen beteiligt waren (2016-2022). Im Gegensatz zu bisher gepfropften Gehdlzsortimenten sollten
zunachst vorselektierte Klone in vitro angezogen werden, um so auf genetisch identischen, eigenen Wurzeln zu
stehen und um die Produktionszeitraume verkiirzen zu kénnen.

Zunachst wurden von 169 vorselektierten Klonen verschiedener Geholzarten zusammengetragen und ihre
Eignung fir die in vitro-Anzucht unter moglichst optimalen Kulturbedingungen gepriift. Nach der Uberfiihrung
der Klone in die in vitro Kultur wurden diese etabliert, hochvermehrt, bewurzelt und anschliefend im
Gewadchshaus akklimatisiert.

Anschliefend wurden die etablierten ein- bis dreijahrigen Klone (2017-2019) jeweils einem mehrwdchigen
Trockenstresstest unter Gewachshausbedingungen (in vivo) unterzogen. Die unterschiedlichen Klone der
untersuchten Geholzgattungen (Tilia, Acer, Platanus), wurde anhand von biochemisch-physiologischen
Blattinhaltsstoffen (Biomarker), der SproR-Wurzel-Entwicklung und dem spdteren Austriebsverhalten
hinsichtlich ihrer Stresstoleranz bewertet.

Vorgestellt werden die Ergebnisse zur Phdno- und Genotypisierung von drei bzw. finf Lindenklonen aus dem
dritten Versuchsjahr (2019), die sich hinsichtlich ihrer Trockenstresstoleranz deutlich unterschieden (Tabelle 1).

2 Durchfiihrung der Trockenstressversuche

Die akklimatisierten Pflanzen aus der in vitro Kultur standen in unterschiedlichen GréRen (20— 60 cm) in gleichem
Kultursubstrat in 1 [-Topfen zur Verfligung. Fiir die Trockenstressversuche wurden die Individuen der jeweiligen
Klone getrennt nach GroRRenklassen in eine bewdsserte Kontrollgruppe und eine Trockenstressgruppe unterteilt.
Bereits zu Versuchsbeginn wurden die PflanzengroRe, Blattzahl und Vitalitdt (Schadensmerkmale an Blattern)
dokumentiert. Die Vergleichbarkeit sollte durch vergleichbare Sprosslangen/Blattverhiltnisse gegeben sein. Die
Akklimatisierung der funf Tilia-Klone (Tabelle 1) an die Gewachshausbedingungen in Eberswalde erfolgte ab dem
23.04.2019.
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Tabelle 1: Im Trockenstresstest untersuchte Linden-Klone im Untersuchungsjahr 2019. Bei den drei mit *
gekennzeichneten Klonen erfolgen parallel zu physiologischen Untersuchungen auch Analysen zur differenziellen
Genexpression. Diese Klone wurden auch fir die Genotypisierung verwendet.

Art Klon
Tilia x europaea “Konnings’ 77000*
Tilia dasystyla 35.3
Tilia dasystyla 36.3*
Tilia cordata "Wega’ 67.3*
Tilia cordata ‘Heiligendamm’ 120

Begleitend zur Vitalitdtsbonitur der Versuchspflanzen wurden alle Tépfe zweimal wochentlich gewogen, um den
Wasserverlust der Stressvariante wahrend der Versuchsdauer dokumentieren zu kénnen. Voraussetzung hierfir
war die Trocknung des Substrates je Topf bei 105 °C nach dem Umtopfen am Ende der Vegetationsperiode. Die
Abbildung 1 zeigt exemplarisch den relativen Bodenrestwassergehalt der einzelnen Klone fiir das Versuchsjahr
2019, der wahrend der gut dreiwdchigen Versuchsdauer erwartungsgemaR abnahm. Der starkste Wasserverlust
war in den ersten 10-13 Versuchstagen zu beobachten. Da der Wasserverlust nicht nur artabhangig ist, sondern
auch von der Blattzahl, Blattflaiche und PflanzengréfRe abhangt, wurden fiir die Auswertung die Pflanzen nach
vergleichbaren Grofenklassen sortiert. Den starksten Wasserverlust erlitten die mittelgroBen und groRen
Pflanzen von Tilia cordata "Wega“ (Klon 67.3). Die Tilia cordata 'Heiligendamm’ (Klon 120) und die kleinen
Pflanzen der Tilia dasystyla (Klon 36.3) hatten die geringsten Transpirationsverluste (Abb. 3).

Innerhalb des Versuchszeitraumes wurden die Einzelblatter wéchentlich bzw. in Abhangigkeit von der dulerlich
sichtbaren Stresssymptomatik ohne Stil abgeschnitten und unmittelbar in flissigem Stickstoff eingefroren.
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Abb. 1: Prozentualer Boden-Restwassergehalt der unbewdsserten Versuchsvariante in Abhangigkeit von der
Versuchsdauer bzw. der untersuchten Klone exemplarisch fiir das Versuchsjahr 2019.
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Abb. 3: Zustand der Versuchspflanzen nach ca. drei Wochen Trockenstress (25.07.2019); links: Tilia dasystyla (Klon
36.3); rechts: Tilia cordata "Wega“ (Klon 67.3)

3 Verdnderung von Blattinhaltsstoffen (Phdnotypisierung)
3.1 Methoden

Die biochemische Phenotypisierung erfolgte auf der Grundlage von biochemischen Blattinhaltsstoffen
(Biomarker: Blattwassergehalt, Blatttrockenmasse, Blattgewebedichte, Gehalte an Chlorophyllen a+b,
Carotinoiden, Kohlenhydraten, Starke, phenolischen Inhaltsstoffen, Aminosaurespektrum) (KATzeL 2003). Mit
Hilfe  multivariater  statistischer  Verfahren (Hauptkomponenten- und Clusteranalyse) wurde
stresscharakteristische Biomarkermustern extrahiert.

3.2 Ergebnisse

Vorgestellt werden die mittleren relativen Veranderungen der Blattinhaltsstoffe der untersuchten Lindenklone
mit zunehmendem Trockenstress im Vergleich zu den bewésserten Kontrollpflanzen (=100 %). Bei der
Trockenstressserie der Hollandischen Linde Tilia x europaea "Konnings” (Klon 77000) stiegen zunachst die Gehalte
an loslichen Kohlenhydraten (Abb. 4, hellblaue Saule), was die Osmolalitdt der Blatter erhéhte, um das
Restwasser in der Pflanze zu mobilisieren. Erst ab der 3. Woche nahmen die Gehalte der 16slichen Aminosaure
und der freien Aminosaure Prolin als Stressmetabolit deutlich zu (Abb. 4, hell- und dunkelrote Sdule). Dagegen
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nahmen die Chlorophyllgehalte und die phenolischen Blattinhaltsstoffe nur geringfiigig ab (Abb. 4 griine und
violette Saulen). Eine dhnlich Stresskaskade zeigte die beiden Kaukasischen Linden (Tilia dasystyla).
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Abb. 4: Relativer Gehalt ausgewdhlte Blattinhaltsstoffe der unbewdsserten Versuchspflanzen in Bezug zu den

bewasserten Kontrollpflanzen im Versuchsverlauf bei Tilia x europaea “Konnings” (Klon 77000).

Im Gegensatz zu der Holldandischen Linde verhielten sich die Versuchspflanzen des Klons 67.3 der Winter-Linde
(Tilia cordata "Wega’) deutlich stresssensitiver. Bereits nach zweiwo6chiger Versuchsdauer stiegen die
Prolingehalte in den Blattern stark an. Die Starkegehalte nahmen dagegen zunehmend ab (dunkelblaue Saule).
Ebenso zeigte sich ein starkerer Abbau des Chlorophylls (griine Saule, Abb. 5).
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Abb. 5: Relativer Gehalt ausgewdhlte Blattinhaltsstoffe der unbewdsserten Versuchspflanzen in Bezug zu den

bewasserten Kontrollpflanzen im Versuchsverlauf bei Tilia cordata “Wega’ (Klon 67.3)
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Zur Beschreibung komplexer Stressreaktionen wurden die einzelnen Parameter zu Biomarkermustern verknipft,
die Uber multivariate statische Verfahren erstellt werden. Biomarkermuster bilden charakteristische
Konstellationen von Pflanzeninhaltsstoffen je nach Belastungssituation ab. Die Muster werden anschliefend in
Beziehung zu den jeweiligen Stressbedingungen gestellt (TAusz et al. 2002, KATzeL 2003). Mit Hilfe einer
hierarchischen Clusteranalyse (Ward-Methode) wurde geprift, welche spezifischen biochemischen Muster sich
bei jeder Einzelpflanzen in Abhangigkeit des Bodenrestwassergehaltes einstellen.

Aus dem Spektrum der untersuchten Biomarker wurden fiir die Clusteranalyse folgende Parameter ausgewahlt:
e Blatt-Wassergehalt [%] zur Charakterisierung des Wasserhaushaltes der Baume,
e |6sliche Kohlenhydrate [mg/g TM], Starke [mg/g TM] als Biomarker des Priméarstoffwechsels,
e Gesamtgehalt an l6slichen Aminosauren [umol/g TM],
e Prolin (in % der Aminosduren) als weiteren Parameter zur Charakterisierung des Wasserhaushaltes.

Baume, die dem Cluster 1 (griine Einfarbung in den Tabellen 1-3) zugeordnet wurden, zeigten eine hohe Vitalitat
mit hohen Wasser- und Starkegehalten, wahrend die Gehalte an I6slichen Kohlen- und Aminosauregehalten
gering ausfielen. Die intermedidren Clustergruppe 2 (gelbe Einfarbung), die eine mittlere Stressbelastung
darstellt, fasst Biume zusammen, die noch immer hohe Blattwassergehalte haben, deren Kohlenhydrate aber
bereits auf Kosten der Starkegehalte angestiegen sind. Die Gehalte an freien Aminosauren und Prolin waren
geringfligig erhoht. Dagegen befanden sich Baume der Clustergruppe 3 (- Einfarbung) in einem akuten
Stresszustand. Die Gehalte an freien Aminosduren und Prolin waren hier sehr hoch, wahrend der
Blattwassergehalt stark vermindert war. Die Starkegehalte waren aufgebraucht.

Der Klon 77000 (Tilia x europaea "Konnings’) Gberstand die dreiwdchige Trockenstressbelastung bis zu einem
Restbodenwassergehalt von <24 % vergleichsweise gut. Nur ein Baum wird am Ende der Trockenstressphase dem
Stresscluster 3 zu geordnet. Bei mittlerem Wassermangel befand sich jeweils die Halfte der Bdume in den
Gruppen 1 und 2 (Tabelle 2).

Tabelle 2: Zuordnung der Baume des Linden-Klons 77000 in die drei ermittelten Cluster in Abhangigkeit vom
relativen Boden-Restwassergehalt (Rest-WG %).

Rest-WG [%] 100 99 -24 <24

n =51 x Cluster 1 n =10 x Cluster 1 n =2 x Cluster 1

n =10 x Cluster 2 n =10 x Cluster 2

n =1 x Cluster 3

Bei der Kaukasischen Linde (Klon 36.3) wirkte sich die Stressbelastung geringfiigig starker aus. Aufgrund des
etwas hoheren Transpirationsverlustes betrug der Bodenrestwassergehalt am Ende des Versuches noch <18 %.
Die Uberlebenden Badume wurden dem biochemischen Muster 2 und 3 zugeordnet. Keine Einzelpflanze wurde
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dem Cluster 1 zugeordnet. Aber auch bei einer mittleren Belastung entsprachen die meisten Baume dem Cluster
2 (1x Cluster 3). Nur 1/5 der Pflanzen befanden sich noch in dem stressfreien Cluster 1 (Tabelle 3).

Tabelle 3: Zuordnung der Baume des Linden-Klons 36.3 in die drei ermittelten Cluster in Abhdngigkeit vom relativen
Boden-Restwassergehalt (Rest-WG %).

Rest-WG [%] 100 99 -18 <18

n = 44 x Cluster 1 n=5x Cluster 1 n =4 x Cluster 2
n =17 x Cluster 2 n =1 x Cluster 3

n =1 x Cluster 3

Noch deutlich stresssensitiver verhielten sich die die Winter-Linden (Tilia cordata "Wega“ Klon 67.3), wo sich
bereits bei mittlerer Stressbelastung fast alle Biume im Stress-Cluster 2 befanden. Bei einem Restwassergehalt
von <23 % wurden 2/3 der Linden dem Stresscluster 3 zugeordnet (Tabelle 4).

Tabelle 4: Zuordnung der Baume des Linden-Klons 67.3 in die drei ermittelten Cluster in Abhangigkeit vom
Boden-Restwassergehalt.

Rest-WG [%] 100 99 - 23 <23

n =55 x Cluster 1 n=1x Cluster 1 n =12 x Cluster 2

n =6 x Cluster 2 n =7 x Cluster 2 n =23 x Cluster 3
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4 Bonituren der Spro3-Wurzel-Verhaltnisse

Am Ende der Vegetationsperiode wurden im Zuge des Umtopfens von allen Pflanzen die Sprof- und
Wourzelldngen gemessen. Unabhédngig von der untersuchten Baumart waren die SproBlangen bei allen
bewiésserten Pflanzen meist mehr als doppelt so lang, wie bei der Trockenstressvariante. Am geringsten fielen
die Zuwachsdefizite bei den mittelgroRen Pflanzen des Winterlinden-Klones 67.3 aus.

Aufgrund der sehr dhnlichen Wurzellangen verhielten sich die Sprof-Wurzel-Verhdltnisse dhnlich wie die
SproBlangen und waren unter Wassermangelbedingungen hochsignifikant vermindert. Auffallig geringere
Quotienten traten bei den Tilia-Klonen 67.3m und 120 auf (Abb. 6a).

Um die Vergleichbarkeit zwischen den verschiedenen Klonen zu erleichtern, wurden die prozentuale
Verminderung des SproR-Wurzel-Verhaltnisse berechnet, wobei die SproR-Wurzel-Verhaltnisse der Kontrolle
gleich 100 % gesetzt wurden. Dabei zeigte sich, dass prozentuale Verminderung dieses Quotienten bei den Tilia-
Klonen 120, 36.3k und 35.3m am starksten ausfielen, d. h. das Wurzelwachstum gegeniiber dem SproRwachstum
unter Trockenstress besonders stark aktiviert wurde. Die geringsten relativen Spross-Wurzel-Verdanderungen
waren bei den groRRen Pflanzen des Winterlinden-Klones 67.3 und bei dem Klon 77.000 zu beobachten (Abb. 6b).
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Abb. 6: Spross- und Wurzellangen sowie deren absoluten und prozentualen Verhaltnisse aller Klone im Versuchsjahr
2019 differenziert nach Stressvarianten: (a) Spross-Wurzel-Vrhéltnisse; (b) Prozentuale Veranderung der Spross-
Wurzel-Verhiltnisse im Vergleich zur Kontrolle.

5 Blattaustrieb nach Trockenstress

Im Frihjahr 2020 nach dem letzten sommerlichen Trockenstressversuch (2019) wurde der Wiederaustrieb der
Pflanzen in drei Stufen (vital, reduzierter Austrieb, kein Austrieb = abgestorben Pflanze) bonitiert. Den
intensivsten Wiederaustrieb zeigten die Pflanzen der Holldndischen Linde (Tilia x europaea ‘Konnings’, Klon
77000), gefolgt von den Klonen 36.3 und 35.5 der Kaukasischen Linde (T. dasystyla). Der Winterlinden-Klon 67.3
(T. cordata "Wega’) hatte den geringsten Anteil vitaler Baume und den hochsten Anteil von Baumen mit mittlerer
Vitalitat. Von dem Klon 120 ,,Heiligendamm® der Winter-Linde trieben mehr als die Halfte der Baume im Friihjahr
nicht mehr aus (Abb. 7).
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Abb. 7: Ergebnisse der Austriebsbonitur im Frihjahr 2020 nach dem Trockenstress 2019 differenziert nach
Arten/Klonen in drei Vitalitatsstufen.

6 Differenzielle Genexpression (Genotypisierung)
6.1 Methoden

Das Blattmaterial aus den oben beschriebenen Trockenstressversuchen wurde ebenfalls in flissigem Stickstoff
eingefroren und mit einer Zellmihle pulverisiert. Die Extraktion der Gesamt-RNA erfolgte mit dem InviTrap Spin
Plant RNA Mini Kit (Stratec Molecular) nach Herstellerangaben. Die Integritdit der RNA wurde mittels
Gelelektrophorese (iberprift.

Die Proben der bewdsserten Kontrollpflanzen am Zeitpunkt 1 (13 Tage nach Versuchsstart) wurden zur
Sequenzierung der Transkripte in volle Lange verwendet. Nach dem Trimmen der Adaptersequenzen und
Filterung von Low-Quality-Reads wurden die Sequenzen zu Contigs zusammengefasst. Da ein Referenzgenom der
Linde zum Zeitpunkt der Analyse nicht publiziert war, erfolgte die Identifizierung der Contigs mit dem Abgleich
(BLAST) auf Genome anderer Arten innerhalb der Malvengewaéchse (z.B. Theobroma cacao, Gossypium raimondii,
Tilia paucicostata, Chorchorus olitorius, etc.).

Zur Quantifizerung der Transkripte aller Proben wurde eine gilinstigere MACE-Sequenziermethode (Massive
analysis of cDNA ends) gewahlt, wobei nur das 3‘-Ende (ca. 50-500 nt) einer mRNA sequenziert wird. Die
Identifizierung der Sequenzen erfolge mit dem Abgleich der RNA-seq-Contigs. Davon wurden Gene als
differenziell exprimiert betrachtet, die nach der Trockenstressbehandlung eine mindestens zweifache Anderung
der Expression zeigten und zusatzlich mehr als 100 Reads unter den jeweiligen Konditionen aufwiesen (,Kontrolle’
bei hochregulierten Genen und ,Stress’ bei runterregulierten Genen).

6.2 Ergebnisse

Insgesamt wurden 21.909 Gene in allen drei Tilia-Linien und Konditionen identifiziert. Die sensitive Tilia-Linie
67.3 zeigte im Vergleich zu den Linien 77.000 und 36.3 im Stressverlauf eine starke transkriptionelle Anderung.
Zum einen war die Anzahl der differenziell exprimierten Gene stark erh6ht (1.284 im Vergleich zu 135 bzw. 109).
Zum anderen war das Ausmald der Expressionsanderung bei der Linie 67.3 deutlich ausgepragter als bei den
beiden anderen Linien (Abb. 8).
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Abb. 8: Anzahl der differentiell exprimierten Gene in Linden bei Trockenstress im Vergleich zur unbehandelten
Kontrolle. A) Hochregulierte Gene und B) runterregulierte Gene. Die Probenahme erfolgte 13 Tage nach der letzten
Bewadsserung. Insgesamt wurden 21.909 Gene in allen drei Tilia-Linien und Konditionen identifiziert. Die Betrachtung
als differentiell exprimiert setzt eine mindestens zweifache Anderung der Genexpression im Vergleich zur
bewasserten Kontrolle und eine minimale Anzahl von 100 Reads in den jeweiligen Konditionen voraus. 36.3 (Blau):
Tilia dasystyla, 67.3 (Rot): Tilia cordata "Wega’, 77.000 (Grun): Tilia x europaea “Konnings'.

Die Trockenstressantwort der Linie 67.3 zeichnete sich u.a. durch eine Deregulierung der in der
Energiegewinnung und Stoffwechsel beteiligten Gene (z.B. RuBisCO, Chlorophyll-bindende Proteine) aus.
Gleichzeitig wurden Gene hochreguliert, die am Abbau von Proteinen beteiligt sind (z.B. Cysteine-Proteinasen).
Der Wassermangel induziert die Produktion des Pflanzenhormons Abscicinsdure (ABA). Dies spiegelt sich in der
Hochregulierung der bei ABA-Produktion und Signalweiterleitung-beteiligten Gene (z.B. Carotenoid cleavage
dioxygenase) wider. Jedoch findet bei geschlossenen Stomata kein Gasaustausch statt, was zu einer
Anreicherung von reaktiven Sauerstoffverbindungen (z.B. H,0,) in der Zelle fihrt. Zum Schutz vor den oxidativen
Schaden werden Antioxidantien produziert (z.B. Ferretin, Phosphoenolpyruvat carboxykinase, Catalase).

Ein wichtiger Teil der Stressantwort ist die Koordination der Genexpression der Trockenstress-relevanten Gene.
Dieses komplexe Netzwerk wird unter anderem durch Transkriptionsfaktoren dirigiert, die direkt an die DNA
binden und die Expression vieler verschiedener Gene steuern. Die stark erhohte Expression des
Transkriptionsfaktors Homeobox 7 ldsst seine Funktion in der Koordination der Trockenstressinduzieren
Genregulation vermuten.

Im Gegensatz zur Linie 67.3 induziert der Wassermangel in toleranten Linie 77.000 nur eine milde Anderung der
Expression der Energiegewinnung- und Stoffwechsel-Gene.

In der physiologisch intermedidren Linie 36.3 wurden Gene der Energiegewinnung (Chlorophyll-bindende
Proteine) hochreguliert (Abb. 9, Tabelle 5).

Tabelle 5: Anzahl der Gene je Klon die bei starkem Wassermangel hoch- bzw. runterreguliert werden

Klon Anzahl der Gene

hochreguliert runterreguliert
67.3 (Tilia cordata "Wega’) 637 647
77000 (Tilia x europaea "Konnings’) 40 95
36.3 (Tilia dasystyla) 73 36

gesamt 21.909
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AOA061DTA7_THECC Homeobox 7 -
AOAO61EPW7_THECC Ferritin —
AOAO61DRR6_THECC Cysteine proteinase

AOA061G5Q7_THECC ACC synthase 10

AOA061FT64_THECC Xylose isomerase

AOA061FBUO_THECC Granulin repeat cysteine protease
AOA061DVH4_THECC Carotenoid cleavage dioxygenase 1 "
Phenacoccus solenopsis 28S ribosomal RNA gene (Insekt RNA)
AOA061GMB7_THECC Tyrosine kinase

AOA061DYKO_THECC Arginine decarboxylase
AOA1C9I9V3_9ROSI ATP synthase

AOA34358D1_DURZI Cytochrome b6 "

AOAOE3D7Y0_GOSTU Cytochrome b6-f complex L
AOA5D2G7U6_GOSDA Uncharacterized protein ]
AOA061FYH4_THECC Leucine-rich repeat protein kinase -
AOA061G369_THECC Starch synthase

AOA061F9Y1_THECC Glutamine-tRNA ligase
AOA5D2BPL3_GOSDA Ribosomal S17 N domain-containing protein
AOA5D2XBRO_GOSMU Rubredoxin-like domain-containing protein
AOA5B6UQ76_9ROSI 60S ribosomal protein L7-4
AOA5D2S654_GOSMU H15 domain-containing protein
AOA061E659_THECC Hexosyltransferase
AOA061EGUS_THECC RuBisCO small chain
AOA1R3G2L9_9ROSI Glycin-tRNA ligase

H2DJ22_GOSRA RuBisCO small chain

AOA061FN18_THECC RuBisCO activase

AOA061DYK6_THECC Fructose-bisphosphate aldolase
AOA5D2WCA7_GOSMU Chlorophyll a-b binding protein o
C1K5D0_GOSHI Chlorophyll a-b binding protein -
AOA6P5X5Q6_DURZI Chlorophyll a-b binding protein
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Abb. 9: Expressionsanderung der differentiell exprimierten Gene in Linden bei Trockenstress im Vergleich zur
unbehandelten Kontrolle. Die Probenahme erfolgte 13 Tage nach der letzten Bewdsserung. Exemplarisch wurden die
flnf am starksten hoch- oder runterregulierten Gene aus jedem Genotyp dargestellt. Die Lindenklone reagieren mit
deutlichen unterschieden auf den Trockenstress. Die Linie 67.3 reduziert sehr stark die Expression der
Energiegewinnung (z.B. Chlorophyll bindende Proteine, RubisCo) im Gegensatz dazu reagiert die Linie 36.3 mit einer
teilweisen Erhéhung der Energiegewinnung.

7 Diskussion

Ziel der Trockenstressversuche war es, art- und klonspezifische Unterschiede der Stressanpassung der Tilia-Klone
sowohl auf metabolischer und phenologischer als auch auf genetischer Ebene zu identifizieren. Die Verknipfung
stressphysiologischer Reaktionen auf metabolischer Ebene mit Transkriptionsanalysen ermoglicht eine
Unterscheidung zwischen modifikativen, modulativen und genetisch determinierten (evolutiven) Wegen der
Stressanpassung (WHITEHEAD 2012).

Stressphysiologisch folgen alle Lindenklone bei zunehmendem Wassermangel einer deutlichen Stresskaskade
(KATZEL und LOFFLER 2014) Die ersten Konzentrationsdnderungen der untersuchten Blattinhaltsstoffe waren erst
am Ende der zweiten Trockenstresswoche zu beobachten, die mit der Anreicherung der |6slichen Kohlenhydrate
begann. Fiir die Osmoregulation der Pflanzenzelle Glbernehmen Saccharide, anorganische lonen (z. B. Kalium)
und organische Sauren eine wichtige Funktion. Eine Spaltung von Saccharose in Fruktose und Glukose fiihrt bei
geringem physiologischen Aufwand zu einer Verdopplung des osmotischen Druckes in der Pflanzenzelle
(ScHUBERT 1991; BARTELS und SUNKAR 2005).

Deutlichere Unterschiede zwischen den Klonen zeigten sich nach der zweiten Woche in den hohen Gehalten an
|6slichen Aminosauren, insbesondere Prolin und dem Abbau der Starke im Vergleich zu den bewasserten
Kontrollpflanzen der Winter-Linden (Klon 67.3). Bei dem toleranteren Klon 77000 nahm der Prolingehalt erst
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nach der dritten Woche deutlich zu. Das osmotisch wirksame Prolin leitet die Stabilisierungsphase ein (TESCHE
1987). Bei schweren Schaden werden Proteine abgebaut und der Gehalt an |6slichen Aminos&uren steigt an,
ohne dass dies auf eine zusdtzliche N-Assimilation zuriickgefiihrt werden kann. Dies wurde jedoch nur bei dem
sensitiven Klon 67.3 beobachtet. Hier nahm auch der Blattwassergehalt zum Versuchsende ab. Wie sich bei der
Transkriptionsanalyse zeigte, wird bei diesem Klon die Cystein-Protease liberexprimiert, die an dem Abbau der
Proteine bei gleichzeitiger Zunahme der freien Aminosauren beteiligt sein kdnnte.

Obwohl versucht wurde, die Versuchsbedingungen weitgehend konstant zu halten und Uber die
GroBensortierung nur Baume mit gleichem Habitus zu vergleichen, so bestanden dennoch individuelle
Unterschiede zwischen Einzelpflanzen der in vitro angezogenen Klone. Dies zeigt sich insbesondere beim
Vergleich der Biomarkermuster (Clusterzuordnung der Einzelbdume) innerhalb einer Tilia-Linie.

Zusammenfassend ergab sich als Ergebnis der Phenotypisierung ein deutliches Ranking der
Trockenstresstoleranz zwischen den untersuchten Linden-Klonen. Danach zeigte der Tilia-Hybrid-Klon 77000,
entstanden aus Winter- und Sommer-Linde, - die Holldndische Linde (7. x europeae) - die hochste
Trockenstresstoleranz, was sich sowohl in den Stresskaskaden, den Biomarkermustern und dem Austriebserfolg
im folgenden Frihjahr bestatigte.

Bezliglich dieser Kriterien nahmen die beiden Klone der Kaukasischen Linde (T. dasystyla) eine mittlere
Rangposition ein. Dagegen erwiesen sich die Pflanzen des Klons 67.3 der Winter-Linde (7. cordata "Wega’)
deutlich trockenheitssensitiver.

Die Charakteristik der physiologischen Stressantwort der Lindenklone konnte durch die Transkriptomanalyse
bestatigt werden. An der polygenetischen Trockenstressreaktion sind eine Vielzahl von Genen beteiligt, von
denen einige identifiziert werden konnten. Im Genexpressionsprogramm unterschieden sich die beiden
sensitiveren Klone (36.3 und 67.3) deutlich von dem toleranteren Klon 77000. Besonders auffillig ist z.B. die
Uberexpression der Homeobox 7- Gene bei den sensitiven Klonen, insbesondere bei der Winter-Linde (Klon 67.3).
Die Funktion der sogenannten Hox-Gene steuern als Transkriptionsfaktoren die Regulation anderer Gene. Bei
Arabidopsis thaliana wird z.B. das Homeobox-Gen ATHB-7 bei Wassermangel (und) durch Abscisinsdure (ABA)
aktiviert. Das Phytohormon ABA libernimmt eine zentrale Rolle bei der Trockenstressanpassung, insbesondere
beim SchlieRen der Stomata. Charakteristischer Bestandteil eines Hox-Gens ist die Homeobox, eine relativ kurze
(180 bp) konservierte DNA-Sequenz, die eine DNA-bindende Homeodomaéne (von ca. 60 AS Linge) codiert
(SOGDERMAN et al. 1996).

Gegensatzliche Reaktionen zwischen toleranten und sensitiven Lindenklonen bestehen auch beziglich der
Carotinoid cleavage-Dioxygenase 1 (CCD1), die bei den sensitiven Klonen ebenfalls stark Gberexprimiert wird. Die
CCD1 schneidet Cso-Carotinoide in verschiedene Apocarotinoide. Bekanntlich gehoren viele Carotinoide zu den
Tetraterpenen, sind aus Isopreneinheiten (CsHg) aufgebaut und dienen der Energielibertragung bei der
Photosynthese und schiitzen gleichzeitig die Zellen vor fotooxidativem Stress. Aus der Spaltung des
Tetraterpengeristes entsteht als Sesquiterpenverbindung die Abscisinsdure (ABA), dessen Bedeutung fir die
Trockenstressregulation bereits herausgestellt wurde (FLoss und WALTER 2009, ZHou et al. 2019, MENG et al. 2020)

Unterschiedliche Expressionsintensitdten zwischen den Klonen zeigten sich auch beziglich des Cytochrome b6-
Komplex, der bei den beiden Klonen 77000 und 67.3 zunahm und bei der Kaukasischen -Linde (36.3) abfiel. Der
Cytochrome b6-Komplex reguliert die Kapazitdt des Elektronentransports im lichtgetriebenen Prozess der
Fotosynthese, bei dem u.a. ATP und NADPH entstehen. Allerdings missen die Synthesemengen an den
Verbrauch des Calvin-Zyklus angepasst sein, um die Bildung von reaktiven Sauerstoffspezies (ROS) zu vermeiden.
Unter Trockenstress sinkt die Aktivitdt des Calvin-Zyklus und somit auch der Bedarf an ATP und NADPH. Um
Zellschaden zu vermeiden, muss der fotosynthetische Elektronentransport reduziert werden. Fir diese
Regulation sind sowohl der Cytochrom b6f Komplex als auch die ATP-Synthase verantwortlich (SCHOTTLER et al.
2015).
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Der tolerante Klon 77000 aktiviert auch die ATP-Synthase als Transmembranprotein. Der ATP-Synthase-
Enzymkomplex der Thylakoid-Membran der Chloroplasten und der inneren Mitochondrienmembran fungiert
ununterbrochen als Energielibertrager, um im Rahmen der oxidativen Phosphorylierung aus ADP und
anorganischen Phosphat ATP zu synthetisieren.

Besondere physiologische Bedeutung hat jedoch die starke Herabregulation der RuBisCO 3 Gene und der
Chlorophyll a-b Bindungsproteine (LHCB) insbesondere bei dem sensitiven Klon der Winter-Linde 67.3. Neben
den Chlorophyllen a und b ist das Bindungsprotein Teil des Light-Harvesting Complex (LHC) und das
wahrscheinlich haufigste Membranprotein in der Natur. LHCBs hat eine wichtige Funktion bei der Signalgebung
der Wachterzellen als Reaktion auf ABA. Bei Arabidopsis thaliana mindert die Herunterregulierung die
Reaktionsfahigkeit der stomatidren Bewegung auf ABA. Dagegen erhoht die Uberexpression von LHCB, wie bei
der Kaukasischen Linde, die stomatare Empfindlichkeit gegeniiber ABA (Xu et al. 2012, Liu et al. 2013).

In der Kombination zwischen den Biomarkermustern und den Transkriptomuntersuchungen wurden erste
Anhaltspunkte fiur die differenzierte, klonabhdngige Trockenstressreaktionen der drei Lindenlinien gewonnen.
Die Ergebnisse belegen, dass es sich um genetisch determinierte und somit vererbare Anpassungsstrategien
handelt. Neben der wissenschaftlichen Bedeutung dieser Zusammenhange, ist diese Information auch fiir die
Baumschulbranche wichtig. Somit ist eine zusatzliche Sicherheit gegeben, tatsdachlich Klone mit hdheren
Trockenstresstoleranz anzubieten.

Das kombinierte Methodenportfolio dieser Modelluntersuchungen bietet eine gute Grundlage fiir die Suche nach
weiteren Strallenbdaumen mit einem héheren Anpassungspotenzial gegeniiber osmotischem Stress.
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Steigerung der Trockenstresstoleranz in Baumen durch genetische Modifikationen

ALEXANDER FENDEL, MATTHIAS FLADUNG, TOBIAS BRUGMANN

Der Klimawandel und die daraus resultierenden Veranderungen des weltweiten Klimas stellen insbesondere die
gemaligten Klimate der Erde vor eine groRRe zukiinftige Herausforderung. Im Speziellen werden Pflanzen, die
durch ihre (groRtenteils) sessile Lebensweise iber ihren gesamten Lebenszeitraum an die Umwelt eines Ortes
gebunden sind, mit in der jungen Vergangenheit ungewohnten klimatischen Bedingungen konfrontiert. Nach
Hochrechnungen des Umweltbundesamtes umfassen diese auf Deutschland gesehen innerhalb des
21. Jahrhunderts besonders verstarkte Extremwetterereignisse und eine Abnahme der sommermonatlichen
Wasserverfligbarkeit (UBA 2021). Infolgedessen entstehende Defizite bei der pflanzlichen Wasserversorgung
kénnen sich zu Trockenstress formieren, welcher sich durch reduzierte pflanzliche Lebens- und
Wachstumsfunktionen abzeichnet. Neben sinkenden Ertragen in der deutschen Landwirtschaft, wie im
Extremsommerjahr 2018, zeigen sich gleichgewichtige Auswirkungen bei Waldbdaumen (BMEL 2019). Bereits
2021 wiesen im Mittel 79% der deutschen Waldbdume Kronenverlichtungen auf (BMEL 2022). Bei der
Betrachtung einzelner Baumarten sind besonders Rotbuchen (Fagus sylvatica) zu 84% von Kronenverlichtungen
betroffen. Dennoch sind Baume nicht per se trockenstresssensitiv, sondern weltweit kdnnen sogar Anpassungen
an (trockene) Extremstandorte beobachtet werden. Beispielhaft sind hierflir die Euphrat-Pappel (Populus
euphratica) oder die Schirmakazie (Acacia tortilis subsp. raddiana) zu nennen.

Die Pflanzenziichtung hat sich bereits in der Vergangenheit als effektives Mittel zur Anpassung an
Umweltbedingungen bewiesen. Einjahrige Pflanzen kénnen in einem lberschaubaren Zeitrahmen von funf bis
15 Jahren liber mehrere Zyklen gekreuzt bzw. riickgekreuzt werden, um so die Introgression von Genvarianten
aus an Umweltbedingungen angepassten Wildtypen in bestehende Kultivare zu erreichen und deren
Anpassungsfahigkeit zu steigern. Beispielhaft ist die Zichtung einer trockenstresstoleranteren deutschen
Kulturgerste (SHRESTHA et al. 2022). In der Forstpflanzenziichtung ist diese Art der gerichteten Introgression von
Genen durch die lange Zeitspanne von Baumen bis zur Fruktifikation erschwert. Vielmehr werden fiir die
Bereitstellung von Klimawandel-angepasstem Forstvermehrungsgut (berlegene Individuen phanotypisch
selektiert und vermehrt. Fir eine zielgenauere Auswahl von zum Beispiel an Trockenstress-angepasstem
Vermehrungsgut kann auf molekulare Marker zuriickgegriffen werden, die Einblicke in die genetische
Ausstattung von Baumen geben. Erkenntnisse der Pflanzenforschung zeigen, dass besonders das Zusammenspiel
und die Expressionsmuster bestimmter Gen-Familien zu einer Trockenstresstoleranz beitragen (SHINOZAKI und
YAMAGUCHI-SHINOZAKI 2007).

Damit Marker fiir bestimmte Eigenschaften erstellt werden kénnen, sind Kenntnisse tiber die zugrundeliegenden
Gene und deren Funktionen unabdingbar. In der reversen Genetik werden dafiir neben klassischen
biotechnologischen Methoden wie konstitutiven Uberexpressionen auch neue biotechnologische Methoden
angewandt, um phanotypische Merkmale mit dem bestimmenden Genotyp zu verknilipfen. Die Ergebnisse
erlauben Riickschlisse auf die Funktionen einzelner Gene bzw. Genvarianten. Mit Hilfe von Genomeditierungen,
wie beispielsweise durch CRISPR/Cas, kdnnen gezielt Gene einer Pflanze ausgeschaltet und daraus resultierende
Veranderungen des Phanotyps ermittelt werden. Solche Erkenntnisse konnen zur Entschlisselung pflanzlicher
Trockenstresstoleranzen beitragen.

Um die genetischen Zusammenhdnge bestimmter Merkmale in Bdumen untersuchen zu kdénnen, hat sich fir
biotechnologische Ansatze die Modell-Gattung Populus etabliert. Aspenhybriden wie die Graupappel (Populus
xcanescens) sind aufgrund ihrer unkomplizierten in vitro-Kultivierung und genetischen Transformationen
besonders gut geeignet. Sie dienen als Modellorganismus fiir die Erforschung der an Trockenstresstoleranz
beteiligten Genorte im BMEL-geforderten Forschungsprojekt ,TreeEdit“. Mittels gezielten CRISPR/Cas-
vermittelten Knockouts sowie konstitutiven Uberexpressionen anpassungsrelevanter Gene sollen die Gene
identifiziert werden, die an einer Trockenstresstoleranz beteiligt sein kénnen.
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Die Trockenstresstoleranz in Pflanzen ist ein komplexes Merkmal, an dem viele Gene, insbesondere
Transkriptionsfaktor-kodierende Gene, beteiligt sind (JosHI et al. 2016). Die Auswahl der in der Graupappel zu
modifizierenden Gene (Kandidatengene) erfolgte auf der Grundlage bereits publizierter Erkenntnisse aus der
Forschung an einjdhrigen Pflanzen, wie der Acker-Schmalwand (Arabidopsis thaliana) oder Reis (Oryza sativa). In
diesen Studien wurde der Einfluss bestimmter Gene auf die Trockenstresstoleranz nachgewiesen. Fiir das Projekt
,TreeEdit” wurden homologe Kandidatengene in der Graupappel identifiziert. Hierbei wird aufgrund der
Sequenzhomologien zu den Genen der einjdhrigen Pflanzen eine vergleichbare Genfunktion mit einem Einfluss
auf eine Trockenstresstoleranz angenommen.

Mogliche Verdnderungen der Trockenstresstoleranz an modifizierten Pappeln werden unter kontrollierten
Trockenstressexperimenten im Gewachshaus untersucht. Da Trockenstress in Pflanzen bereits vor sichtbaren
Veranderungen am Phdnotyp beginnen kann, werden fiir die Analysen neben klassischen nicht-invasiven
Phanotypisierungsmethoden wie der Uberpriifung des Wachstums (Héhen- und Dickenwachstum) auch zell-
interne Parameter durch Messungen des Flavonol- und Chlorophyll-Gehalts in Blattern bestimmt. Darlber hinaus
werden invasive Phanotypisierungsmethoden durchgefiihrt, durch die Trockenstress-korrelierende
Zellinhaltsstoffe quantifiziert werden kdnnen, darunter die etablierten Biomarker Prolin, Malondialdehyd und
Wasserstoffperoxid. In ihrer Gesamtheit erlauben genannte Parameter eine Aussage Uber den Stresszustand der
Versuchsbaume. Jegliche Veranderungen kénnen dann mit nicht-modifizierten Kontrollbdumen in Relation
gesetzt und sich ergebende Unterschiede auf die modifizierten Gene und deren Funktion zurtickgefiihrt werden.

Das Wissen zur genetischen Grundlage von Trockenstresstoleranzen soll in zukiinftigen Arbeiten auf wichtige
deutsche Baumarten wie die Rotbuche (Fagus sylvatica) Gbertragen werden. Mit Hilfe von Trockenstress-
assoziierten molekularen Markern kénnen Buchenpopulationen im gesamten natiirlichen Verbreitungsgebiet
der Buche untersucht und mogliche trockenstresstolerante Individuen identifiziert werden. Damit unterstiitzt
das Forschungsvorhaben , TreeEdit” die zukiinftige Selektion trockenstresstoleranter Buchen.
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Reaktion ausgewahlter Vogel-Kirschen-Klone aus In-vitro-Vermehrung auf Trockenheit

HEINO WOLF, CHRISTIAN LANGE, BENJAMIN OTT

Zusammenfassung

Die Vogel-Kirsche (Prunus avium L.) besitzt auf Grund ihres schnellen Wachstums und ihres wertvollen Holzes
eine gewisse waldbauliche Bedeutung. Auf Grund ihrer Warme- und Trockenheitstoleranz wird die Vogel-Kirsche
im Zuge des Klimawandels mit groBer Wahrscheinlichkeit in Zukunft eine wichtigere Rolle einnehmen. Die
Erfahrungen mit der Klonierung und Vermehrung von Vogel-Kirschen Uber In-vitro-Verfahren waren bisher
Uberwiegend positiv. Dies war Anlass flir das Referat Forstgenetik und Forstpflanzenziichtung 18 Jahre nach einer
ersten Serie im Jahr 2000 eine weitere Serie mit in-vitro-vermehrten Nachkommen von Plusbdaumen aus
Mecklenburg-Vorpommern, Sachsen und Thiringen aufzulegen. Die erzeugten Klone befinden sich inzwischen in
den drei genannten Bundeslandern auf Versuchsflachen in der Prifung.

Fir einen sicheren Anbau unter sich schnell dndernden Klimabedingungen ist neben der Prifung auf
Versuchsflachen auch die Einschatzung der Widerstandsfahigkeit gegeniber Trockenheit von wesentlicher
Bedeutung. Untersuchungen zur Reaktion von Nachkommenschaften und Klonen der Gattung Prunus auf
Trockenheit haben bisher nur vereinzelt stattgefunden.

Ziel der Untersuchungen ist eine erste Einschitzung der Reaktionsfahigkeit auf Wasserentzug und
Wiederbewasserung innerhalb der und zwischen den 19 zur Verfligung stehenden Vogel-Kirschen-Klonen aus In-
vitro-Vermehrung. Die Untersuchungen wurden als Gewdachshaus-Experiment mit getopften Pflanzen
durchgefihrt und umfassten morphologische, physiologische und quantitative Methoden. Die vorlaufigen
Ergebnisse weisen auf eine groRe Variation sowohl in der Reaktion auf Trockenheit als auch in der
Erholungsfahigkeit der Klone nach Wiederbewasserung hin.

Alle fur das Trockenstress-Experiment verwendeten Klone befinden sich unter anderem auf zwei Versuchsflachen
in Sachsen. Dadurch kénnen Vergleiche zwischen den Ergebnissen des Trockenstress-Experimentes und den
Ergebnissen der Feldversuche in Hinsicht auf die Uberlebensrate und das bisherige Wachstum angestellt werden.

1 Einleitung

Die Vogel-Kirsche (Prunus avium L.) besitzt auf Grund ihres schnellen Wachstums und ihres wertvollen Holzes
eine gewisse waldbauliche Bedeutung (WOLF et al. 2020). Auf Grund ihrer Warme- und Trockenheitstoleranz
(ScHMID 2006; COCHARD et al. 2008; CHOAT et al. 2012; BRAUN et al. 2019; RoLoFF 2021) wird die Vogel-Kirsche im
Zuge des Klimawandels mit groBer Wahrscheinlichkeit in Zukunft eine wichtigere Rolle einnehmen. Die
Erfahrungen mit der Klonierung und Vermehrung von Vogel-Kirschen (iber In-vitro-Verfahren waren bisher
Uberwiegend positiv (MEIER-DINKEL et al. 1997; GEBHARDT und BOHNENS 2002; KLEINSCHMIT et al. 2015). Aus diesen
Griinden legte das Referat Forstgenetik und Forstpflanzenziichtung im Jahr 2000 eine Prifungsserie mit 28 in-
vitro-vermehrten Vogel-Kirschen-Klonen aus Sachsen und Niedersachsen an. Im Ergebnis dieser Serie konnten
sieben Klone aus Sachsen und ein Klon aus Niedersachsen vorlaufig als Ausgangsmaterial fir die Erzeugung von
Forstvermehrungsgut der Kategorie ,Gepruft” fiir 10 Jahre zugelassen werden. Um die Anzahl zugelassener Klone
zu erhohen, erfolgte in den Jahren 2018 und 2019 die Anlage einer weiteren Serie mit in-vitro-vermehrten
Nachkommen von Plusbdumen aus Mecklenburg-Vorpommern, Sachsen und Thiringen in diesen Landern.

Die grundsatzliche Trockenharte der Vogel-Kirsche im Vergleich zu anderen Baumarten wurde von BRAUN et al.
(2019) auf Grundlage der Untersuchungen von COCHARD et al. (2008) sowie von SCHMID (2006) und ROLOFF (2021)
anhand von Literaturstudien und eigenen Erfahrungen bzw. Erhebungen konstatiert. Untersuchungen zur
Reaktion von Nachkommenschaften und Klonen der Gattung Prunus auf Trockenheit haben bisher nur vereinzelt
stattgefunden. Das Material in den veréffentlichten Untersuchungen stammt zum einen aus dem Obstbau (RIEGER
und DUEMMEL 1993; HAJAGOS und VEGVARI 2013; JIMENEZ et al. 2013; BLAYA-ROS et al. 2021). Zum anderen stand die
Reaktion von Vogel-Kirschen-Samlingen nicht naher beschriebener Herkunft auf erhohte CO,-Werte und
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Trockenheit im Mittelpunkt von Untersuchungen (CENTRITTO et al. 19993, b). Auf diese Ergebnisse kann daher nur
eingeschrankt vor allem unter methodischen Aspekten zuriickgegriffen werden.

Ziel der Untersuchungen ist eine erste Begutachtung der Reaktionsfahigkeit auf Wasserentzug und
Wiederbewadsserung innerhalb der und zwischen den 19 zur Verfiigung stehenden Vogel-Kirschen-Klonen aus In-
vitro-Vermehrung. Die erzielten Ergebnisse kdnnen anschlieBend mit den Ergebnissen der Klonprifversuche in
Hinsicht auf die Uberlebensrate und das bisherige Wachstum verglichen werden.

2 Material und Methoden

Fur die Untersuchungen standen 19 Klone aus einer Serie von 48 Plusbdumen zur Verfligung, die durch die Firma
Baumschulen Oberdorla GmbH (Thiiringen) in-vitro vermehrt wurden. Es handelt sich um 3 Klone aus
Mecklenburg-Vorpommern, 2 Klone aus Thiringen und 14 Klone aus Sachsen (Tabelle 1). Die Auswahl der
Plusbdume erfolgte in erster Linie nach qualitativen und vitalitdtsbezogenen, in zweiter Linie nach quantitativen
Merkmalen (WoOLF 2012; KAHLERT 2020, miindl. Mitt.; VOTH 2021, mindl. Mitt.).

Tabelle: 1: Zur Verfligung stehendes Versuchsmaterial.

Arbeits-Nr. Land Forstamt/-bezirk, Revier, Abt. (SN 2006) Klonauswabhl, - verwendung
Oberdorla

MP06 MV Liuttenhagen, Feldberger Hitte
MP13 MV  Schonberg, Hohen Schénberg Plusbaum, Plusbaum-Samenplantage Poggendorf
MP63 MV  Dargun, Finkenthal

T55 TH Bad Berka, Weimar, 1113 Ral Plusbaum, Plusbaum-Samenplantage Greifenstein

T94 TH Ershausen, Greifenstein, 609 a2 T=Tieflagen (<400 m {i. NN) H=Hochlagen (>400 m 0. NN)

SF13 SN  Oberlausitz, Hagenwerder, 210 b0

SF14 SN Oberlausitz, GroRschweidnitz, 249 c3

SF19 SN  Oberlausitz, GroRschweidnitz, 270 f2

SF38 SN Leipzig, D6beln, 219 b1

SF39 SN Leipzig, D6beln, 219 b1

SF45 SN Leipzig, Débeln, 451 fO

SF49 SN Chemnitz, Rochlitz, 379 a4 Plusbaum (Auslese 1992 bis 2004),
Plusbaumsamenplantage Graupa bzw. Klonsammlung

SF52 SN Chemnitz, Glauchau, 395 h Graupa

SF64 SN Chemnitz, FI6ha, 228 a?

SF66 SN Chemnitz, Rochlitz, 534 e2

SF80 SN Dresden, MeilRen, 152 dO

SF87 SN Neustadt, Neustadt, WT 27LP, 154 c4

SF92 SN Oberlausitz, GroRschweidnitz, 144 o3

SF117 SN Chemnitz, Rochlitz, 617 g1

Nach erfolgter Meristem-Vermehrung in-vitro, Akklimatisierung und Anzucht in QuickPots 15 T/15 (MaRe: 6,5 x
6,5 x 15 cm, Volumen: 380 ccm) waren die Pflanzen zum Zeitpunkt der Versuchsanlage zwei bzw. drei Jahre alt
(Sortiment 1/1 bzw. 2/1). Da die Pflanzen mit Ballen, aber ohne Topf geliefert wurden, erfolgte am 11.06.2021
die Verpflanzung in 2 Liter-Tépfe mit einem Standardsubstrat.

Von allen Klonen standen mit Ausnahme des Klons SF13 (18 Pflanzen) mindestens 20 Pflanzen zur Verfiigung. Die
Versuchspflanzen des jeweiligen Klons wurden in eine Bewasserungsgruppe (12 Pflanzen pro Klon bzw. Klon
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SF13= 10 Individuen) und eine Trockengruppe (8 Pflanzen) unterteilt. AnschlieRend erfolgte am 10.08.2021 die
Positionierung der Topfe auf Labortischen im Gewéachshaus des FIB e.V. (Abb. 1).

Abb. 1: Physiologische Untersuchungen an getopften Vogel-Kirschen-Klonen im Gewdachshaus des FIB e.V. am
31.08.21 (Foto: C. LANGE, FIB).

Am 25.08.2021 wurde die Bewadsserung bis zu dem Zeitpunkt eingestellt, an dem alle Pflanzen der
Trockenvariante vollstandig verfarbt waren. Ab dem 06.09.2021 wurden die Topfe wiederbewdssert. Vor,
wahrend und nach dem Versuch fand an den Pflanzen beider Varianten eine Messung der Pflanzenhdhe und des
Wourzelhalsdurchmessers sowie des Bodenfeuchtegehaltes in den Versuchstépfen an den jeweiligen
Messterminen statt. Die durch den Trockenstress verursachten Veranderungen der Blatter wie Schiffchenbildung
und Blattverfarbungen wurden mit jeweils flinfstufigen Bonituren (zum Beispiel: Note 1: Nicht verfarbt; Note 5:
Vollstéandig verfarbt) erfasst sowie der entsprechende Blattmasseverlust bestimmt. Parallel wurden an fiinf
Messterminen sowohl Chlorophyll a — Fluoreszenzuntersuchungen mittels PEA-Fluorimeter (PEA = Plant
Efficiency Analyser; Hansatech Ltd., King‘s Lynn, UK) zur Bestimmung der photosynthetischen Vitalitat (Plass) als
auch Dualex® Scientific 4-Messungen zur zerstorungsfreien Bestimmung der Blattchlorophyllgehalte sowie von
Flavonol- und Anthocyankonzentration im Blatt durchgefiihrt.

An den wiederausgetriebenen Blattern konnte ca. sechs Wochen nach der Wiederbewasserung ein Befall mit
dem Echten Mehltau (Erysiphe prunastri) festgestellt werden (MATSCHULLA 2021, pers. Mitteilung). Dieser wurde
mit einem sechsstufigen Boniturschema erfasst (Note 0: Kein sichtbarer Befall; Note 5: Sehr starker Befall [mehr
als 66 % aller Blatter befallen]).

3 Vorlaufige Ergebnisse und erste Einschatzung

Bereits eine Woche nach Aussetzen der Bewdsserung zeigten sich bei den Merkmalen Schiffchenbildung und
Blattverfarbung signifikante Unterschiede zwischen den untersuchten Klonen (Abb. 2a). Nach zwei Wochen
Trockenheit waren alle Pflanzen der Trockenvariante in einem AusmaR geschadigt, dass keine signifikanten
Unterschiede mehr festgestellt werden konnten. Die photosynthetische Vitalitdt der untersuchten Klone,
ausgedriickt durch den Plags-Wert, unterschied sich ebenfalls zum Teil sehr deutlich. So reagierte zum Beispiel
der Klon SF92 aus der Oberlausitz im Gegensatz zu den anderen Klonen zunachst mit einer Erhohung der Vitalitat,
um dann auch bei zunehmender Trockenheit noch ein Uberdurchschnittliches physiologisches Niveau
beizubehalten (Abb. 2b). Dementsprechend erholten sich die Pflanzen dieses Klons nach der Wiederbewasserung
relativ schnell.



7. Tagung der Sektion Forstgenetik/Forstpflanzenziichutng (Tagungsband) 93

a2 - f Plygs-Mittel unterschiedlich leistungsfahiger Vogelkirschenklone unter
Blat‘tverfarbung nach einer Woche Trockenheit Trockenstress und nach Wiederbewésserung am 06.09.2021
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Abb. 2a: Anteil der Individuen mit unterschiedlicher Abb. 2b: Verlauf der photosynthetischen Vitalitat Gber
Blattverfarbung nach einer Woche Trockenheit. den gesamten Versuchsablauf am Beispiel von drei
ausgewabhlten Klonen.

Nach der Wiederbewdsserung konnte bei einem GroBteil der Pflanzen ein zum Teil deutlicher Wiederaustrieb
von Blattern beobachtet werden. Ein Uberdurchschnittlicher Wiederaustrieb zeigte sich neben dem bereits
erwahnten Klon SF92 bei den Klonen MP06, SF52 und SF64. Nennenswerte Anteile von 20 % und mehr an nicht
wieder ausgetriebenen Pflanzen wiesen die Klone SF38, SF39 und SF80 auf (Abb. 3). Der Befall der
wiederausgetriebenen Blatter mit Echten Mehltau war im Durchschnitt Giber alle Klone mit einer Boniturnote von
2,2 gering. Die Blatter einzelner Klone wie SF14, SF87 oder SF117 waren stark befallen, wahrend die Blatter der
Klone SF92, SF64 oder SF49 nur vereinzelt befallen waren.

Wiederaustrieb der Trockenvariante nach
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Abb. 3: Anteil der Individuen mit unterschiedlichem Wiederaustrieb nach Wiederaufnahme der Bewdasserung.

Eine erste Gesamteinschatzung der untersuchten physiologischen und morphologischen Merkmale ergibt, dass
die Vogel-Kirschen-Klone SF92, T55, SF52, MP13, SF14 und SF13 als relativ widerstandsfahig gegeniber
Trockenheit angesprochen werden konnen (Tabelle 2).

Die Ergebnisse weisen zum einen auf eine sehr schnelle Reaktion der untersuchten Klone auf Trockenstress hin.
Zum anderen scheinen einzelne Klone unter Beriicksichtigung aller untersuchten Merkmale eine hdéhere
Widerstandskraft gegeniber Trockenheit bei einer ausgeprdgten Regenerationsfahigkeit zu besitzen. Ein
Zusammenhang mit der geographischen Lage der Plusbdume scheint vordergriindig nicht zu bestehen.
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Entscheidender werden vermutlich die standortlichen Verhaltnisse am Herkunftsort der Plusbdume sein.
Inwieweit sich diese vorldufigen Ergebnisse als belastbar erweisen, wird die abschlieRende Auswertung im
Rahmen einer Bachelorarbeit ergeben.

Tabelle 2: Erste Einschatzung der untersuchten Klone anhand unterschiedlicher physiologischer und
morphologischer Merkmale mittels Vergabe von Rangpldtzen

PIABS CHL ANTH 586 | Héhe | WHD |Ts-schad, | Befoll | Gesamt-
MT rang
alle trovs alle trovs alle trovs trovs TroGr TroGr TroGr TroGr
feu feu feu feu

MPO06 2 13 15 17 18 14 6 12 5 3 4 8
MP13 8 6 8 6 14 7 1 14 2 2 10 4
MP63 19 2 7 4 2 6 4 19 19 17 14 11
SF13 15 4 14 10 7 11 2 7 3 17 13 6
SF14 4 16 1 3 3 9 11 6 10 8 19 5
SF19 7 18 12 5 9 4 9 18 9 16 5 9
SF38 11 19 6 15 11 13 17 15 16 14 11 18
SF39 17 9 9 13 12 19 18 17 8 19 5 17
SF45 13 3 13 1 17 5 5 16 18 13 9 11
SF49 14 7 11 11 16 16 14 2 12 11 3 13
SF52 9 5 5 7 6 3 3 7 13 3 8 3
SF64 6 12 4 16 5 12 19 9 14 7 1 7
SF66 1 17 2 14 4 8 10 13 15 12 16 9
SF80 18 8 16 8 15 10 12 4 7 15 12 14
SF87 16 11 19 19 19 17 7 10 17 10 18 19
SF92 3 1 10 2 10 1 8 11 1 1 1 1
SF117 10 15 17 12 13 15 16 3 11 3 17 16
T55 5 10 3 9 1 2 13 1 6 3 14 2
T94 12 14 18 18 8 18 15 5 4 9 7 15

PIABS = Photosynthetische Vitalitdt =~ CHL = Chlorophyllgehalt ANTH = Anthocyankonzentration
alle = Einbeziehung der Testpflanzen der Trockengruppe (TroGr) und der Bewasserungsgruppe (BewdGr)
tro vs feu = Bezug des Mittelwertes der TroGr zum entsprechenden Mittelwert der BewdGr

TroGr = nur Testpflanzen der Trockengruppe miteinbezogen

Héhe = Bewertung des Hohenzuwachses (nur TroGr) im Zeitraum 24.08.-30.09.21

WHD = Bewertung des Wurzelhalsdurchmesserzuwachses (nur TroGr) im Zeitraum 24.08.-30.09.21

TS-Schdd. = Bewertung der infolge von Trockenheit auftretenden Blattschadigungen (nur TroGr), die zu geringen
PIABS-Werten flihrten bzw. physiologische Messungen sogar unmaoglich werden lieRen

Befall MIT = Bewertung der Befallsintensitat mit Echtem Mehltau (Erysiphe prunastri) an neu gebildeten Blattern (nur
TroGr)
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Unabhéngig davon befindet sich eine Reihe der im Gewdchshaus-Experiment untersuchten Klone bereits auf
Versuchsflachen im Wald. Es wird interessant sein zu sehen, wie sich die als besonders widerstandsfahig
beschriebenen Klone, zum Beispiel SF92, unter den realen Bedingungen des jeweiligen Wuchsortes bewdhren.
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Ergebnisse aus dem Internationalen Buchenherkunftsversuch 1996/98 von den
Versuchsflachen in Deutschland

MIRKO LIESEBACH, KATHARINA J. LIEPE, MUHIDIN §EHO, RALF KATZEL, FRANK BECKER, SONJA LOFFLER

Zusammenfassung

Die Rot-Buche (Fagus sylvatica L.) ist eine der wichtigsten Laubbaumarten in Mitteleuropa. Mit lhrem grofRen
natirlichen Verbreitungsgebiet wachst sie unter verschiedenen Standortbedingungen und hat sich diesen
angepasst. In den letzten Jahren kam es wiederholt zu Trockenschaden und damit verbunden zu gravierenden
Wachstums- und VitalitatseinbuRen.

Vielerorts gerieten die ortlichen Populationen so unter Stress, dass es zu Absterbeerscheinungen kam. Daher ist
zu Uberlegen, ob die Populationen durch die Pflanzung mit einer diirretoleranteren Herkunft angereichert oder
ersetzt werden sollten. Die durch den Klimawandel bedingten Anderungen laufen hiufig so schnell ab, dass sich
die vorhandenen Populationen durch natiirliche Prozesse nicht anpassen kdnnen. MalRnahmen wie ,assisted
gene flow” oder ,assisted migration” stellen eine Option dar dies zu unterstiitzen. Internationale
Herkunftsversuche liefern hierfiir wichtige Erkenntnisse.

Im folgenden Beitrag werden Ergebnisse von drei Untersuchungen vorgestellt, die auf den deutschen Flachen
des Internationalen Buchenherkunftsversuchs 1996/98 erfolgt sind: (1) Wachstumsanalysen auf 6 Flachen in
Nord-, West und Ostdeutschland, (2) Wachstumsanalysen in Siddeutschland und (3) physiologische
Untersuchungen auf einer Flache im Flaming an 9 Herklinften.

Abstract
Results of the International Beech Provenance Trial 1996/98 from the sites in Germany

European beech (Fagus sylvatica L.) is one of the most important deciduous tree species in Central Europe. Across
its large natural distribution, it grows under different environmental conditions to which populations are
adapted. In recent years, drought damage has repeatedly occurred, resulting in serious losses of tree growth and
vitality.

In many places, the local populations came under such stress that dieback occurred. Therefore, it should be
considered to enrich or even replace populations by planting a more drought-tolerant provenance. Climate
change is occurring so rapidly that existing populations cannot adapt through natural processes. Measures such
as "assisted gene flow" or "assisted migration" appear to be a suitable option. International provenance
experiments provide important results to develop management prescriptions.

This article presents results of three investigations carried out on German sites of the International Beech
Provenance Trial 1996/98: (1) growth analyses on 6 sites in northern, western and eastern Germany, (2) growth
analyses in southern Germany, and (3) physiological studies with 9 provenances at one site in the Flaming.

1 Einleitung

Die Rotbuche (Fagus sylvatica L.) ist eine wichtige Waldbaumart in West- und Mitteleuropa und bedeckt etwa 12
Millionen ha Waldflache. Das natiirliche Verbreitungsgebiet ist in Abbildung 1 dargestellt. Es ist (iberraschend,
dass es zu der haufigsten Laubbaumart Mitteleuropas bis in die 1980er Jahre nur wenige Herkunftsversuche gab,
obwohl das weitrdumige natirliche Verbreitungsgebiet groRe standoértliche Unterschiede (hinsichtlich Klima,
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Hohenlage, Exposition, Grundgestein, Bodenart usw.) aufweist. Ein wesentlicher Grund ist, dass Buchenholz
einen verhaltnismaRig geringen wirtschaftlichen Wert besaR (KRAHL-URBAN 1958; HOFFMANN 1961).

Erst mit dem Aufkommen der Furnierindustrie und der Verwendung der Buche als Faserholz nahm ihre
wirtschaftliche Bedeutung zu. Trotz einer zunehmenden Bedeutung wurden noch in der Mitte des letzten
Jahrhunderts vor allem ertragsschwachere Buchenwalder abgeholzt und mit Nadelbdumen, vor allem Fichten,
aufgeforstet, da die Umtriebszeiten kiirzer sind und das Holz friiher Geld einbringt.

Seit mehreren Jahrzehnten ist die Buche nun nicht nur aus wirtschaftlichen, sondern auch aus 6kologischen
Griinden von Interesse. Sie ist eine waldbaulich sehr wertvolle Baumart mit vielen positiven Eigenschaften, die
zur Stabilisierung der Waldoékosysteme beitragen. Aufgrund von Verdnderungen in der Waldbewirtschaftung
nimmt ihr Flachenanteil zu.

Der Klimawandel und insbesondere die zunehmende Trockenheit und Hitze der Jahre 2018-2022 bereiten auch
der Buche regional Probleme, was Vitalitdtseinschrankungen bis hin zum gruppenweisen Absterben von
Altbuchen fiihrte. Vor diesem Hintergrund kdnnen Herkunftsversuche Informationen zum Anpassungs- und
Ertragspotenzial der Baumart liefern.

2 Herkunftsversuche mit Rot-Buche — Grundlage fiir die Untersuchung intra-spezifischer
Variation

2.1 Herkunftsversuche vom Beginn bis in die 1980er Jahre

Bereits im Jahr 1878 legte KIENITZ (1879) im Miindener Botanischen Garten (Niedersachsen) den ersten
Aussaatversuch mit 107 Buchenherkiinften an, der in den darauffolgenden Jahren jedoch nicht weitergefiihrt
wurde (HOFFMANN 1962). Es folgte ein Herkunftsversuch mit 3 Herkiinften an einem Standort in Danemark (HAUCH
1915). Im Tharandter Wald wurde von MUNCH im Jahre 1927 eine Versuchsflache mit 2-jahrigen Pflanzen von 8
Buchenherkiinften aus Mitteleuropa angelegt (MUNCH 1948) — der élteste dokumentierte
Buchenherkunftsversuch in Deutschland. Ergebnisse dieses Versuchs wurden u. a. von HOFFMANN (1961, 1962)
sowie THOMASIUS und GARTNER (1991) veroffentlicht.

Tabelle 1: In den 1950er bis Mitte der 1980er angelegte Herkunftsversuche (* ausschlieRlich nationale Herkiinfte).

Anlagejahr Land Flachen Herkiinfte Quelle

1951-59 Deutschland 19 133* KRAHL-URBAN 1958
1956-57 Danemark 6 27* MADSEN 1985

1963 Danemark 1 9 LARSEN 1985

1964 Polen 6 7* Rzeznik 1988

1974 Italien 1 5* BORGHETTI und GIANNINI 1982
1976 Polen 2 20 RzezNik 1988

1977-79 Frankreich 5 11-30* TEIssIER DU CROS 1993

1978 Deutschland 6 16 SITTLER 1981

1980 Frankreich 2 6* TEIssIER DU CROS 1993
1980-84 Frankreich 7 22-49 TeissIer DU CROS 1993

1985 Tschechoslowakei 8 20 SINDELAR und STRNADY 1988

In den 1950er bis 1980er Jahren wurden weitere Herkunftsversuche als Serien bzw. Einzelflachen in Danemark,
Polen, Frankreich und der Tschechoslowakei Giberwiegend mit heimischen Herkiinften der Rot-Buche angelegt
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(Tabelle 1). Einige der Flachen, so die von KRAHL-URBAN (1958) in Grafrath (Bayern) und im Bramwald
(Niedersachsen) angelegte Versuche, wurden wegen Frostschaden und Wildverbiss bzw. wegen starken Schaden
durch Scher- und Erdmé&use kurz nach der Anlage wieder aufgegeben. Ergebnisse von den Versuchen der 1950er
bis 1980er Jahre sind in MUHS und VON WUHLISCH 1992 zusammengefasst.

Die Angaben zu den Herkinften variieren in den Veroffentlichungen, da zum einen nicht immer zwischen
eingesammelten und auf Versuchsflachen ausgebrachten Absaaten und zum andern nicht immer zwischen
Baumschul- und Feldversuchen unterschieden wurde. Nicht aufgefiihrt sind Versuche, bei denen aus den Quellen
nicht hervorgeht, ob es sich um Bestandes- (Herkiinfte) oder Einzelbaumabsaaten handelt.

2.2 Internationale Serien von Herkunftsversuchen der 1980er Jahre

Zwischenzeitlich wuchs das Interesse an Wiederaufforstungen von Buchenwaldern und an Erstaufforstungen von
landwirtschaftlich stillgelegten Flachen. Aus wissenschaftlicher Sicht bestand die Notwendigkeit einer Bewertung
der genetischen Ressourcen der Buche.

In den 1980er Jahren wurden drei internationale Serien 1983/1986 (Aussaat-/Anlagejahr), 1984/1987 und
1985/1988 angelegt (VON WUHLISCH et al. 1998; LIESEBACH 2015). Sie umfassen insgesamt 15 Flachen (Tabelle 2)
mit einer Gesamtzahl von 187 Herkinften. Aufgrund der damaligen politischen Situation ist die Stichprobe der
einbezogenen Herkiinfte nicht reprasentativ flir das Verbreitungsgebiet der Rot-Buche. Auch die
Versuchsstandorte reprasentieren nicht die Bandbreite der von der Buche besiedelten Standorte. In der Serie
1983/86 sind auch Herkunfte der Orientalischen Buche (Fagus orientalis) aus der Nordtirkei enthalten.

Tabelle 2: Flachen der internationalen Serien von Herkunftsversuchen mit Rot-Buche der 1980er Jahre.

Serie Land Flachen Herkiinfte
1983/86 Déanemark 1 49
Deutschland 2 48 bzw. 54
1984/87 Deutschland 3 28-48
Frankreich 1 24
Niederlande 1 36
1985/88 Belgien 1 73
Deutschland 4 31-69
Frankreich 1 58
Niederlande 1 79

2.3 Internationale Serien von Herkunftsversuchen der 1990er Jahre

Anfang der 1990er Jahre wurde die Situation der politischen Entspannung in Europa genutzt, um eine weitere
Versuchsreihe zu initiieren, die den 6stlichen Teil des Verbreitungsgebiets der Buche besser reprasentieren
sollte. Es erfolgte eine weitere vom Thiinen-Institut fiir Forstgenetik (damals noch Bundesforschungsanstalt fiir
Forst- und Holzwirtschaft) koordinierte Saatguteinsammlung.

Das im Winter zentral in GroRhansdorf stratifizierte Saatgut wurde im Frihjahr 1993 ausgesat. Im Frihjahr 1995
wurden die 2-jahrigen Pflanzen an die Partnerinstitutionen im In- und Ausland zur Anlage der Flachen verschickt.
Insgesamt wurden 23 Flachen in 17 Landern mit berwiegend 49 (11 Flachen) bzw. 100 Herkiinften (5 Flachen)
Herkiinften etabliert (Tabelle 3). Die restlichen 7 Flachen hatten zwischen 26 und 48 Herkiinfte. Das
Versuchslayout wurde im Thinen-Institut fur alle Standorte entworfen und wurde weitestgehend einheitlich
umgesetzt. Einige Institutionen haben zusatzlich noch nationale Herkiinfte auf ihren Flachen in den Versuch
integriert.
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Durch die unterschiedlichen Saatgutqualitdten und das im Laufe der Anzucht steigende Interesse an der Anlage
weiterer Flachen konnte eine mehr oder weniger einheitliche Herkunftsverteilung auf die Flachen nicht
umgesetzt werden. Insgesamt sind 128 Herkiinfte auf den Flachen der Serie 1993/95 im Vergleich, davon stehen
15 Herkiinfte auf allen Flachen. Ein parallel zur Anzucht angelegter Baumschulversuch hatte 158 Herkiinfte.

In der Serie 1993/95 fehlten Herkiinfte aus dem slidostlichen Teil des Verbreitungsgebiets nahezu vollstandig, da
die Buche dort nicht fruktifiziert hatte. Es wurde ein weiterer Buchenversuch geplant, bei dem der Schwerpunkt
auf Herkiinften aus dem Stidosten liegt. Zusatzlich sollte eine begrenzte Anzahl an Herklnften aus dem restlichen
Verbreitungsgebiet, die bereits in der Serie 1993/95 enthalten waren, aufgenommen werden.

Wie bei der Serie 1993/95 erfolgte auch fur die Serie 1996/98 die Stratifizierung und Anzucht der 2-jihrigen
Pflanzen am Thinen-Institut. Im kalten, aber schneearmen Winter (1996/97) gingen viele der verschulten
Pflanzen verloren. Anders als bei der vorangegangenen Serie wurde die Bereitschaft zur Anlage von Flachen mit
Forderungen verbunden. So wollten zahlreiche Partnerinstitutionen insb. Herkiinfte aus ihrer geografischen
Region und nicht mehr aus dem gesamten Verbreitungsgebiet. Als der Versand der Pflanzen anstand, meldeten
mehrere Partnerinstitutionen Interesse an der Anlage weiterer Flachen an. Von Seiten der Institutsleitung sollten
diese Flachen ebenfalls berlicksichtigt werden. Im Frihjahr 1998 wurde das Gros der Pflanzen an die
Partnerinstitute zur Anlage der Flachen verschickt. Einige Flachen wurden erst ein oder zwei Jahre spéater
angelegt. Das Versuchsdesign wurde wie bei der vorangegangenen Serie vom Thiinen-Institut erstellt. Insgesamt
umfasst die Serie 1996/98 26 Flachen in 17 Landern mit insgesamt 61 Herkiinften (Tabelle 3), von denen 2 auf
allen Flachen wachsen. Die Folgen des strengen Winters 1996/97 und die Aufgabe, moglichst viele Flachen
gleichzeitig anzulegen, machten die Plane einer Serie mit auf allen Flachen einheitlich vertretenen Herkiinften
zunichte.

Tabelle 3: Internationale Serien von Herkunftsversuchen mit Rot-Buche der 1990er Jahre.

Serie Lander Flachen Herkiinfte
1993/95 17 23 26-100
1998/98 17 26 13-45

2.4 Internationale Serie 2004/07

Der Vollstandigkeit halber sei erwahnt, dass aufgrund des Mangels an Herklinften aus Stidosteuropa zwischen
2001 und 2003 weitere 26 Saatgutpartien eingesammelt und im Frithjahr 2004 in der Baumschule des Instituts
in GrofBhansdorf ausgesat wurden. Von der Ernte 2004 konnte im Herbst zusatzlich Saatgut aus 12 Bestanden
bezogen und im Frithjahr 2005 ausgesat werden. Im Friihjahr 2007 wurden mit 3 bzw. 2 Jahre alten Pflanzen die
Versuchsflachen einer sechsten internationalen Serie 2004/07 angelegt. Diese Versuchsserie umfasst 10 Flachen
in 5 Landern (in Stidosteuropa und Deutschland), in denen insgesamt 38 Herkiinfte getestet werden.

2.5 Experimentelles Design der Feldversuche der internationalen Serien

Die Versuchsflachen der internationalen Serien sind als randomisierte Blockanlagen mit drei Wiederholungen
angelegt. Die Pflanzung erfolgte in Reihen mit einem Abstand von 2 m x 0,5 m (Serien 1983/86, 1984/87 und
1985/88) bzw. 2 m x 1 m (Serien 1993/95, 1996/98 und 2004/07). Jede Parzelle wurde mit 100 Pflanzen (Serien
1983/86, 1984/87 und 1985/88) bzw. 50 Pflanzen (Serien 1993/95, 1996/98 und 2004/07) angelegt, was eine
ParzellengréRe von 10 m x 10 m ergibt (LIESEBACH et al. 2017). Ein Versuch mit 33 Herkiinften nimmt somit etwa
1 ha ein. Die Parzellen werden als groR genug angesehen, um die Entwicklung der Baume 40 bis 60 Jahre lang
beobachten und auswerten zu kénnen. In der Regel wurden zwei Reihen mit Buche als Rand um die Fldachen
gepflanzt.
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3 Die deutschen Versuchsflachen der Serie 1996/98

In Deutschland wurden acht Flachen der Serie 1996/98 angelegt (Abb. 1). Von denen sechs (20-01, 20-02, 20-07,
20-11, 20-25, 20-28) vom Thiinen-Institut und je eine von der FVA Freiburg (20-22) bzw. vom AWG in Teisendorf

(20-23) betreut werden.

s
, b\/f‘;\f\w@»\f;{, g

Abb. 1: Geographische Lage der deutschen Flachen (Quadrate) und darauf gepflanzter Herklnfte (Punkte) der Serie
1996/98 vor dem Hintergrund des natirlichen Verbreitungsgebiets der Rotbuche (EUFORGEN 2009). In griin
gekennzeichnete Flachen werden in Kapitel 3 ausgewertet, in rot gekennzeichnete Flachen in Kapitel 4. Die
physiologischen Untersuchungen in Kapitel 5 wurden auf der Flache Nedlitz 1 durchgefiihrt.

Drei der Flachen (20-01, 20-02 und 20-11) sind, wie das Gros der Flachen der Serie, mit 2-jahrigen Pflanzen
angelegt worden (Tabelle 4). Zwei Flachen (20-07 und 20-25) waren erst ein Jahr spater fiir die Anlage
vorbereitet, so dass die Pflanzen ein Jahr langer in der Baumschule des Instituts aufgeschult waren. Die Pflanzen
fur die Flache in Baden-Wirttemberg (20-22) wurden 2-jdhrig ibergeben und von der FVA in Weichwand-
Container verschult, bis sie 3-jahrig auf die Flache kamen. Fiir die Flache in Bayern (20-23) wurden die Pflanzen
2-jahrig abgegeben und in der Baumschule Bindlach der Bayerischen Staatsforsten aufgeschult. Nach zwei
weiteren Jahren wurde die Flache mit 4-jahrigen Pflanzen angelegt.

Auf drei Flachen (20-02, 20-11, 20-25) wurde ein lockerer Schirm der Vorbestandsbaumart belassen. Der zum
Zeitpunkt der letzten Aufnahmen im Alter von 25 Jahren noch vollstandig vorhanden war. Fiir die Flache 20-28
wurde eine Larchen-Nachkommenschaftsprifung als Schirm genutzt. Fir die Pflanzung der mittlerweile 6-
jahrigen Buchen wurden mit dem Pflanzfuchs Locher gebohrt. Aufgrund der Lage der Flache und der GréRe der

Pflanzen wurde die Flache nicht gezaunt.
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Auf den Flachen Kusel (20-07) und Fichtenberg (20-23) sind 4 bzw. 8 zusatzliche Herkiinfte integriert. In Tabelle
5 ist die Verteilung der Herkiinfte der Versuchseinsammlung auf die Flachen zusammengestellt.

Tabelle 4: Zusammenstellung und Beschreibung der Flachen in Deutschland der Serie 1996/98.

Name Schadbek  Gadebehn Kusel Nedlitz 1 Nedlitz 2 Rantzau Liliental Fichtelberg
Nr. 20-01 20-02 20-07 20-11 20-25 20-28 20-22 20-23
Land SH MV RP ST ST SH BW BY
Geo. Br. 54°18'N 53°40’'N 49°32'N 52°03'N 52°03N 53°46'N 48°04'N 49°56’N
Geo. Lg. 10°18’E 11°42’E 7°32’E 12°20’E 12°21'E 9°59’E 7°40’E 11°48’E
Hoéhe i.NN 40 40 410 135 130 40 380 785
Schirm - Strobe - Kiefer Kiefer Larche - -
Alter 2. 2. 3. 2. 3. 6-j. 3. 4.
Pflanzung 3/98 4/98 2/99 4/98 3/99 4/02 2/99 11/99
Verband 2x1m 2x1m 2x1m 2x1m 2x1m 2x2m 1,5x1,5 2x1m
Nahrst. 1 2 1 2 2 2 3 2
Wasser 1 2 1 3 3 1 3 1
Pflanzen 3x50 3x50 3x50 3x50 3x50 3x25 3x25 3x50
Herkiinfte 33 +(12) 17 21 33 13 11+(7) 20 21+ (1)
e ; :

In den folgenden Abschnitten werden Ergebnisse von drei Untersuchungen vorgestellt, die auf den deutschen

Flachen der Serie 1996/98 erfolgt sind:

e Wachstumsanalysen auf 6 Flachen in Nord-, West und Ostdeutschland (Flachen-Nr. 20-01, 20-02, 20-07,
20-11, 20-25, 20-28) (Bearbeitung: Thinen-Institut)

e Wachstumsanalysen in Siddeutschland (Flachen-Nr. 20-22, 20-23) (Bearbeitung: AWG)

e Physiologische Untersuchungen auf einer Flache im Flaming an 9 Herkiinften, die in Tabelle 4 mit *
gekennzeichnet sind (Flache-Nr. 20-11) (Bearbeitung: LFE)
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Tabelle 5: Verteilung der Herkiinfte auf die Flachen in Deutschland der Serie 1996/98 (eingeklammerte Herkiinfte
nicht in allen Wiederholungen ausgepflanzt; *= Herkinfte fir physiologische Untersuchungen verwendet).
Detailinformationen zu den Herkiinften sind in ROBSON et al. (2018) publiziert.

Hk-Nr. SbNr. Land Herkunft 01 02 07 11 25 28 22 23
SH MV RP ST ST2 SH BW BY
1 9235 FR Perche X X X X
2 9236 FR Bordure Man. X X X X
3 9237 FR Picardie (X) X X
4 9239 FR Sud Massif (X) X X
5 9240 FR Bretagne X X X
6 9241 FR Plateaux du Jura X X X X* X X X
7 9242 FR 15-Ouest Massif (X)
8 9243 FR Pyrenees Or. X X X*
13 9191 BE Soignes X X X X X X X
11 9194 LU Heinerscheid X X
14 9170 NL Aarnink X X X (X) X X
15 9171 NL Elspeet (X) X
17 9172 GB Westfield (2002) X X X X X X
18 9192 GB BE 95 (4003) X
19 9193 GB BE 95 (4010) X X
20 9207 GB BE 95 (3001) (X) X
21 9184 DK Grasten, F.413 X X X X
22 9185 DK Alsted, F.603 X X
23 9183 SE Torup X X X X X X X X
24 9186 SE Trolle Ljungby (X)
25 9187 SE Gullmarsberg X X X
26 9181 DE Farchau (SH) X X X X* X
27 9209 DE Graf v. Westf. (NW) (X) X (X)
28 9233 DE Schluechtern (HE) X (X)
29 9234 DE Dillenburg (HE) X
30 9208 DE Belzig (ST) (X) X X* X
31 9182 DE Urach (BW) X X X X X X X X
32 9245 DE Ebrach (BY) (X) X
74 9247 DE Marquarts. (BY) (X)
75 9246 DE Rosenheim (BY) X
71 9313 DE Sternberg (MV) X X
67 9215 PL Bilowo 115,116 X X X X X
39 9217 PL Jaworze X X
40 9221 PL Tarnawa (X) X X
43 9226 PL Jawornik, 92b X X*
60 9222 PL Sekowiec, 160b X X X
38 9214 PL Bilowo, 124a,123c X X X X
65 9219 PL Koino, 105f X X X
81 9216 PL Swiebodzin 30AB (X)
46 9180 cz Domazlice-Vyhl. X X X
48 9200 cz Jablonec N.N. X X X* X
64 9201 cz Nizbor X X X X X
49 9202 cz Brumov-Sidonie X X X X
50 9204 cz Janov-Nacetin (X)
51 9212 cz Horni Plana-Ce. X X X X X X X
70 9197 cz Buchlovice (X) X X
34 9112 CH Oberwil X X X
35 9205 AT Hinterstoder X X X X X
36 9206 AT Eisenerz X X X* X
53 9190 SL Postojna Masun. X X X X X
54 9188 SL Idrija-1/2, 14 X X
83 9071 CR Pozega X
37 9114 IT Val di Sella X X
77 9120 IT Val Fondillo X
84 9153 SK Topolcianky X
52 9083 HU Magyaregregy X X
59 9077 UA Pidkamin X X*
85 9229 RO Maramures-Baia (X)
86 9230 RO Stanga lziei X
16 9092 BG Gotze Delchev (X) X* X (X)
57 9196 BG Gramaticovo X
58 9101 BG Maglij X

103
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4 Wachstumsanalysen auf 6 Flachen in Nord-, West und Ostdeutschland

Das Versuchsdesign sah vor, dass auf alle Flichen der Serie 1996/1998 in regelmiaRigen Zeit-abstdnden
Wuchsmerkmale erhoben werden. Nach Pflanzung, Grundmessung und Anwuchskontrolle ein Jahr nach
Pflanzung der jeweiligen Flache sollte im Pflanzenalter von 7 (2002) und 10 Jahren (2005) die Hohe, anschlieRend
im Alter 15 (2010) und 20 (2015) der Durchmesser (BHD) gemessen werden. Im Alter 20 wurden dartber hinaus
Stammform, Wipfelschaftigkeit und Zwiesel bonitiert. Wie in Abbildung 2 ersichtlich, musste auf den sechs
Flachen des Thinen Instituts in Ausnahmeféllen um ein Jahr von den gesetzten Intervallen abgewichen werden.

Die folgenden, auf Einzelflichen bezogenen Ergebnisse illustrieren Uberleben und Héhe im Alter 10 sowie den
Durchmesser im Alter 20 (mit Ausnahme von Nedlitz). Die als randomisierte Blockanlage angelegten Versuche
wurden varianzanalytisch ausgewertet, wobei die auf Individualebene erfassten Werte zunéchst auf
Parzellenebene gemittelt wurden. Fiir die Hohe wurden dabei alle verbleibenden Individuen beriicksichtigt, beim
Durchmesser flossen nur die 10 starksten Baume je Parzelle in den Mittelwert ein. Der Versuch ist flr eine
Beobachtungszeit von 60 Jahren angelegt. Nach der Ertragstafel von SCHOBER 1971, wiirden in diesem Alter noch
etwa 360 Baume/ha (I. Ekl.,, maRige Durchforstung) bis 2.000 Baume/ha (lll. Ekl., maBige Dfg.) stehen, das
entspricht 10 bzw. 20 Bdumen/Parzelle. Vor diesem Hintergrund wurden nur die starksten Individuen in das
Parzellenmittel einbezogen (vgl. LIESEBACH et al. 2011), unterstdandige Individuen fallen noch durch natirliche
Selektion aus. Aufgrund der hohen Schattentoleranz der Buche sind diese bisher am Leben geblieben,
verzeichneten aber teilweise keinen Zuwachs zwischen den Messungen von 2010 und 2015.

Wiederholungseffekte waren in der Regel signifikant, entsprechend wurden die adjustierten Mittelwerte der
Herkiinfte aus dem Model extrahiert. Grafisch dargestellt werden im Folgenden das Uberleben (%) und die
Wouchsleistung (als %-Abweichung vom Flachenmittel, wobei das Flachenmittel jeweils auf 100% gesetzt ist)
einzelner Herkiinfte mit Bezug auf ihren geographischen Einsammlungsort. Die groRraumige Struktur genetischer
Anpassung wird hierbei durch Interpolation verdeutlicht.
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Abb. 2: Uberleben [%] auf den 6 Flachen des Thiinen Instituts nach Erhebungsjahr.
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4.1 Alligemeine Betrachtungen auf Flaichenebene

Der Anwuchs ist flachenlibergreifend positiv zu beurteilen. Nach anfanglicher Differenzierung bis zum Alter 10
sind die Stammzahlen relativ konstant (Abb. 2). Zu diesem Zeitpunkt lag das Uberleben in Schadtbek, Rantzau
und Kusel bei noch bei ca. 85 %, in Gadebehn bei 65 % und auf der Flache Nedlitz 2 bei 70 %. Erst im Alter von 20
wird die weitere Differenzierung deutlich, Rantzau steht weiterhin mit 85 % sehr gut da, Kusel sinkt auf 72 %,
Nedlitz 2, Gaddebehn und Schadtbek liegen bei 60 bzw. 66 %. Die Flache Nedlitz 1 konnte erst 2016 wieder
erfolgreich rekonstruiert werden, weshalb die Stammzahlentwicklung auf dieser Flache hier nicht kontinuierlich
abgebildet werden kann. Mit 48 % hat sie die geringste Uberlebensrate.

Die relative Haufigkeit der Boniturstufen fir Stammform (Abb. 3) und Zwiesel (Abb. 4) zeigt deutliche
Unterschiede zwischen den sechs Versuchsflachen. Aufgrund der groRen Variation in der Prifgliedausstattung,
den unterschiedlichen waldbaulichen Voraussetzungen (mit bzw. ohne Schirm), und unterschiedlicher Personen
bei der Bonitierung kdnnen hier jedoch nur Tendenzen abgeleitet werden. Zur Vereinfachung der Betrachtung
wurden die Stammformnoten 1 und 2 als waldbaulich akzeptable Stammform zusammengefasst.

Die Flache Schadtbek wies den geringsten Anteil guter Stammformen auf, gefolgt von Nedlitz 2, Rantzau und
Kusel. Den hdchsten Anteil akzeptabler Stammformen wies mit ca. 50 % die Flache Nedlitz 1 auf. In Gadebehn
wurden ebenfalls Gber 40 % positive Stammformnoten vergeben. Diese Flache besticht durch einen sehr
geringen Zwieselanteil. Auch die Flache in Rantzau weiBt nur sehr wenige Zwiesel auf. Die beiden als Freiflachen
begriindeten Flachen Schadtbek und Kusel weisen den grofSten Anteil an Tiefzwieseln auf. Moégliche Ursache
dafiir kdnnen Spatfrostschaden sein.

Auffallig sind die Unterschiede zwischen den direkt benachbart liegenden Flachen Nedlitz 1 und Nedlitz 2, wobei
auf Nedlitz 1 bessere Stammformqualitdten und weniger Zwiesel bonitiert wurden. Erklaren lasst sich dies mit
der Lage der Flachen im Geldande, wobei Nedlitz 1 auf einer Kuppe sowie einem leichten Hang liegt, wohingegen
die benachbarte Nedlitz 2 teilweise in einer Senke liegt. In diese flie3t die auftretende Kaltluft ab, welche explizit
in der Senke vermehrt zu Frostschaden und damit zur Zwieselbildung gefiihrt hat.
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Abb. 3: Relative Haufigkeiten der Boniturstufen zum Merkmal Schaftform: 1= gerade, 2= leichte Krimmung,
3= mittlere Kriimmung, 4= krumm, 5=s ehr krumm.
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Abb. 4: Relative Haufigkeiten der Boniturstufen zum Merkmal Zwiesel: 1= ohne Zwiesel, 2= Zwiesel im oberen Teil,
3= Hochzwiesel GUber Baummitte, 4= Tiefzwiesel unter Baummitte, 5= sowohl als auch.

4.2 Differenzierung auf Herkunftsebene

Mit 45 Herklinften weist Schadbek die breiteste Abdeckung des natiirlichen Verbreitungsgebietes aller Flachen
auf. Abbildung 5 zeigt die Uberlebensrate der Herkiinfte mit 10 Jahren, sowie die Héhe im Alter 10 und den
Durchmesser im Alter 20.

Das Gros der Herkiinfte steht noch ohne nennenswerte Ausfille da. Lediglich sechs Herkiinfte fallen durch ein
geringeres Uberleben auf, dazu z3hlen die franzdsischen Herkiinfte Borduere Man. (Herkunft Nr. 2: 65 %), Sud
Massif (4: 60 %) und Plateaux du Jura (6: 58 %), die belgische Soignes (13: 69 %), die niederldandische Aarnink
sowie die polnischen Herklinfte Tarnawa (40: 62 %) und Bilowo 115, 116 (67: 56 %). Bei letzterer ist allerdings zu
beriicksichtigen, dass die in direkter Nachbarschaft geerntete Herkunft Bilowo 124a,123c (38) eine
Uberlebensrate von 91 % aufweist.

Hohe und Durchmesser sind in Relation zum Versuchsflachenmittel dargestellt, wobei Herkiinfte mit besserem
Wachstum eine griine Farbung und Herkiinfte mit schlechterem Wachstum eine rote Farbung erhalten. Die lokale
Herkunft Farchau (26) und die Herkunft Bad Urach (31) sind als deutsche Herkinfte in der Hohe signifikant besser
als das Versuchsmittel. Dariiber hinaus sind auch Val die Sella (37, IT) und Pidkamin (59, UA) signifikant besser.
Im Durchmesser zeigen diese teilweise weiterhin bessere Werte als das Versuchsmittel, aber hier lassen sich nur
die signifikant schlechter abschneidenden Herkiinfte statistisch nachweisen (25, SE; 38, PL; 51, CZ). Generell |dsst
sich feststellen, dass Herkiinfte, die in jungem Alter vorwiichsig sind, diesen Vorteil nutzen und auch zu spaterem
Zeitpunkt starkere Durchmesser aufweisen.
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Abb. 5: Differenzierung zwischen Herkiinften auf der Flache Schadtbek. Die Herkiinfte (Punkte) sind ihrem
Einsammlungsortes entsprechend geographisch verortet, die Farbgebung spiegelt die Merkmalsauspragung wider.
Die Lage der Flache ist durch ein Quadrat gekennzeichnet. Das im Hintergrund liegende natliirliche
Verbreitungsgebiet der Rotbuche wurde mithilfe einer Interpolation eingefarbt, um raumliche Tendenzen in der
Merkmalsauspragung zu verdeutlichen.

Auf der mecklenburgischen Flache in Gadebehn (Abb. 6) waren die Ausfélle zu Beginn etwas starker als auf den
anderen Flichen. Die héchste Uberlebensrate wies die Herkunft Bad Urach (31: 91 %) auf, gefolgt von der
slowenischen Postojna Masun (53: 88 %). Die geringste Uberlebensrate hatte mit nur 34 % die polnische Bilowo
115, 116 (67).

Im Wachstum lassen sich auf dieser Flache keine Unterschiede zum Versuchsflachenmittel statistisch absichern.
Die Herkiinfte aus Deutschland liegen in beiden Merkmalen, Hohe und BHD, liber dem Versuchsflachenmittel,
wohingegen die ausldndischen Herkiinfte iberwiegend schlechter abschnitten. Hervorzuheben ist die positive
Performance der lokalen Herkunft Sternberg (71).
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Abb. 6: Differenzierung zwischen Herkiinften auf der Flache Gadebehn. (Details in Abb. 5).

In Kusel, im Stidwesten Deutschlands, ist das Uberleben generell hoch (Abb. 7). Lediglich die Herkiinfte Bad Urach
(31: 65 %), drei franzésische (1, 4, 6) und eine britische (20) weisen Uberlebensraten unter 80 % auf. Im
Hohenwachstum fallt die in Stid-Frankreich eingesammelte Herkunft Sud Massif (4) negativ auf. Sie ist als einzige
Herkunft auf dieser Flache signifikant schlechter als das Versuchsflachenmittel. Tendenziell weisen Herkiinfte aus
Osteuropa an diesem Standort ein besseres Hohenwachstum auf. Die Variation des Durchmessers zwischen den
Herkiinften, und damit die Abweichung vom Versuchsflachenmittel, ist auf dieser Flache geringer als auf den
anderen.

Auf dieser Flache wurden vier zusdtzliche ortliche Herkiinfte gepflanzt. Diese wiesen allerdings ein sehr
heterogenes Wuchsverhalten auf und konnten mangels konkreter Angaben zum Einsammlungsort nicht
beriicksichtigt werden.

In Nedlitz wurden in direkter Nachbarschaft zwei Flachen angelegt, wobei Nedlitz 2 mit 13 Herkiinften einen
vergleichsweise geringen Prifgliedsatz aufweist. Die Daten der beiden Flachen wurden deshalb gemeinsam
ausgewertet. Da auf der Flache Nedlitz 1 zeitweise keine Daten erhoben wurden, sind in Abbildung 8 Uberleben
und Hohe von 2002 (Alter 7) und der Durchmesser von 2016 dargestellt. Im jungen Alter signifikant wiichsiger
als das Flachenmittel sind die Herktlinfte Bretagne (5, FR) und Pyrenees Oriental (8, FR) sowie Oberwill (34, CH)
und Jaowrze (39, PL), signifikant schlechter ist die Herkunft Torup (23, SE). Beim Durchmesser l&sst sich allein das
schlechte Abschneiden der Herkunft Torup erneut nachweisen. Dennoch auffillig ist das negative Abschneiden
der Herkiinfte aus den im Westen anschlieRenden Nachbarldandern: Heinerscheid (11, LU), Soignes (13, BE)
Aarnink (14, NL) und Elspeet (15, NL) weisen geringe Uberlebensraten und ein unterdurchschnittliches Wachstum
auf.
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Abb. 8: Differenzierung zwischen Herkunften auf der Flache Nedlitz. (Details in Abb. 5).
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Die Flache Rantzau wurde erst 2002 und damit als letzte Flache der Serie mit 6-jahrigen Pflanzen angelegt.
Dennoch war der Anwuchs sehr erfolgreich, drei Jahre spater wies die Flache noch 86 % der urspriinglichen
Stammazahl auf. In Uberleben und Wachstum ist hier ein West-Ost-Gradient zu beobachten, mit der Tendenz
geringerer Werte im Westen und hoherer im Osten (Abb. 9). Signifikant ist allein das positive Abschneiden der
polnischen Herkunft Swiebodzin (81) bei der Hohe sowie das negative Durchmesserwachstum der franzdsischen
Ouest Massif (7) und der belgischen Soignes (13).
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Abb. 9: Differenzierung zwischen Herkiinften auf der Flache Rantzau. (Details in Abb. 5).

4.3 Fazit

Von den sechs vom Thiinen Institut betreuten Versuchsflachen des Internationalen Buchenherkunftsversuchs
1996/98 wurden vier unter Schirm und zwei auf der Freiflache begriindet. Mit Ausnahme der Flache Nedlitz 2
scheint der Schirm eine positive Wirkung auf das Auftreten von Zwieseln zu haben. Gadebehn, Nedlitz 1 und
Rantzau weisen vergleichsweise wenige Zwiesel auf. Wohingegen auf den beiden auf Freiflachen begriindeten
Versuchen Schadtbek und Kusel deutlich mehr Zwiesel zu beobachten sind. Betrachtet man das vermehrte
Auftreten von Zwieseln als Resultat von Frostschaden, kann dies auch die hohere Zahl an Zwieseln auf Nedlitz 2
erklaren. Diese Flache liegt in einer Senke, in welche auftretende Kaltluft abfliet und verstarkt zu Frostschaden
gefiihrt hat. Das Wachstum ist durch den Schirm generell schwacher, so liegen Schadtbek und Kusel im
Flachendurchschnitt bei beiden Merkmalen Gber den anderen Flachen.

Die Konzentration auf die wiichsigsten Baume je Parzelle anstelle aller lebenden Individuen (LIESEBACH et al.
2011), zur Berechnung der Parzellenmittel als EingangsgrofRe der Varianzanalyse hat sich als gut geeignete
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Methode zur Auswertung der Buchenversuche herausgestellt. Zum einen zeigen die Merkmale Hohe und
Durchmesser eine positive Korrelation (Korrelationskoeffizienten > 0.7 fiir alle Flachen), und zum anderen
besteht eine relativ konsistente Entwicklung der Differenzierung zwischen den Herkiinften auf den einzelnen
Flachen.

Die sechs Flachen weisen eine stark variierende Zahl und Zusammenstellung an Herklinften auf, weshalb eine
vergleichende Analyse aller Flachen nicht zielfiihrend ist. Entsprechend wurde die Differenzierung hier
einzelflachenweise aufgezeigt. Die beschriebenen geographischen Tendenzen in der Merkmalsauspragung sind
standortsbezogen zu betrachten. Auf der Flache Schadtbek (SH) mit 45 Herkiinften zeigt sich eine Tendenz
besseren Wachstums westdeutscher Herkiinfte, wohingegen Herkiinfte aus dem Westen der angrenzenden
Nachbarlander Polen und Tschechien ein in Nord-Stid Richtung ausgerichtetes Band schlechteren Wachstum
bilden. Einzelne Herklinfte aus dem Osten bzw. Slidosten des Verbreitungsgebiets schneiden ebenfalls positiv
ab. Gadebehn (MV) weist mit 17 Herklinften die geringste Anzahl auf. Herklnfte aus dem Zentrum der
Verbreitung wachsen tendenziell besser. Hier bestatigt sich die Eignung der lokalen Herkunft. Auf der Flache
Kusel (RP) sind Herkiinfte aus dem Siidwesten in ihrem Uberleben und Wachstum schlechter, das Zentrum der
Verbreitung, einschlieBlich der deutschen Herkiinfte bildet das Mittelfeld, wohingegen Herkiinfte aus dem Osten
tendenziell besser abschneiden. Obwohl Rantzau in rdumlicher Ndhe zu Schadtbek liegt, zeigt sich dort eher eine
dhnliche Tendenz der Herkunftsdifferenzierung wie in Kusel, westeuropaische Herkiinfte schneiden in Uberleben
und Wachstum schlechter ab, osteuropaische hingegen besser. Im kontinental gepragten Nedlitz (ST) zeigt sich
ein anderes Bild. Im Héhenwachstum stechen punktuell einzelne Herkiinfte in Stid- und Westfrankreich, der
Schweiz und Polen positiv hervor, wahrend sich von den Niederlanden bis in den mittleren Osten Frankreichs ein
Band aus Herkiinften mit schlechtem Wachstum zieht. Herklinfte aus den Westkarpaten schneiden wiederum
tendenziell besser ab.

5 Wachstumsanalysen in Baden-Wiirttemberg und Bayern

Auf der Versuchsflache ,Fichtelberg” (20-23) wurden im Frithjahr 1999 insgesamt 28 Herkiinfte ausgepflanzt
worden. 21 davon sind Bestandteil der Serie 1996/98 (Tab. 5). Ergénzt wurde der Versuch mit sieben Priifgliedern
aus Bayern, wobei es sich bei zweien um Mischungen aus 2 bzw. 3 Bestanden eines Herkunftsgebietes handelt
(By_1 bis By_7) (Tab. 6). Jede Herkunft wurde dreimal wiederholt. Die Parzellen wurden mit 5 Reihen a 10
Pflanzen im 2,0 m x 1,0 m Verband angelegt. Am Standort , Liliental” (20-22) wurden im Friihjahr 1999 20
Herkiinfte aus derselben Serie mit 5 Reihen a 5 Pflanzen je Parzelle im Verband 1,5 m x 1,5 m ausgepflanzt (Tab.
5). Die Flachen in Bayern und Baden-Wiirttemberg verfligen tGber 12 gemeinsame Prifglieder. Dadurch lasst sich
das Wuchsverhalten der Herkiinfte auf zwei Standorten vergleichen, die sich insbesondere in klimatischer
Hinsicht stark unterscheiden: eher kontinental gepragte, kiihlere Lagen mit Spéatfrosteinfluss (Fichtelberg) im
Vergleich zu atlantisch getontem Klima mit Neigung zu sommerlichen Trockenperioden (Liliental). Um
guantitative Aussagen hinsichtlich der Standorts- und Anbaueignung einzelner Herkiinfte treffen zu kénnen,
wurden Messungen von Hohe und Durchmesser sowie der Qualitatsentwicklung herangezogen. In den folgenden
Ergebnisdarstellungen wurde eine Sortierung der Herkiinfte nach der geografischen Lange vorgenommen (von
West nach Ost), um einen moglichen Einfluss sichtbar zu machen (Abb. 10-12). Die detaillierte Beschreibung der
Flachenanlage sowie der einzelnen Bewertungsschemas kdnnen bei SEHO et al. 2021 nachgelesen werden. Fiir
die statistische Auswertung wurden die Mittelwerte der Stichprobe (x) und die Standardabweichung (s)
Uberpriifung der Grundgesamtheit verwendet. Das genaue Vorgehen bei Mittelwertvergleichen sowie
paarweisen Vergleichstests zwischen den Herkiinften kdnnen unter SEHo et al. 2021 nachgelesen werden.
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Tabelle 6: Angaben zu den zusatzlichen Herkiinften auf der Flache Fichtelberg (Bayern).

Abk. Herkunft Geo Br. Geo Lg. Hoéhe ii. NN
By-1 Fussen 47°43'N 10°42’E 984
By-2 Betzenstein 49°69’N 11°25'E 452
By-3 Fichtelberg 50°06’N 11°15’E 873
By-4 Selb 50°15’'N 12°08’E 590
By-5 Mischung aus 2 Bestdanden, HkG 810 26 - - 950-1300
By-6 Bad Kissingen 50°20’N 10°46'E 646
By-7 Mischung aus 3 Bestdanden, HkG 810 24 - - 530-820

5.1 Wuchsrelevante Merkmale

Ein wichtiger Parameter, der in Herkunftsversuchen bewertet wird, ist der Ausfall. Er ist der erste Weiser dafiir,
ob sich die Herkunft an den neuen Standort etablieren kann. Dieser kann von verschieden Faktoren (z.B.
Pflanzenqualitat, Pflanzung, Witterung bei der Versuchsflichenanlage, Extreme Trockenheit und Frost)
abhdngen. Die Unterschiede beim Ausfall zwischen den beiden hier vorgestellten Versuchsflaichen waren
signifikant. Auf der Versuchsflache Fichtelberg (20-23) in Bayern war tendenziell ein héherer Ausfall der
Herkiinfte aus dem westlichen Teil des Verbreitungsgebiets zu beobachten. Hohe Ausfalle (ca. 60%) waren bei
der Herkunft Gotze Delchev (16) zu beobachten. Diese Herkunft stammt aus dem slidlichsten Bereich des
Untersuchungsgebietes und zeichnet sich durch einen frilhen Austrieb aus. Auf der Versuchsflache Liliental (20-
22) in Baden-Wiirttemberg zeigten die Herkiinfte Westfield (17) und Plateau du la Faye (6) einen deutlich
hoheren Ausfall.

Auf der Versuchsfliche Fichtelberg wurde in den Jahren 2007, 2008, 2009 und 2015 verschiedene
Beobachtungen zur Phanologie durchgefiihrt, um festzustellen, ob es Unterschiede zwischen den angebauten
Herkiinften gibt und ob diese relevant fiir das Wachstum und evtl. Spatfrostschaden sind. 2008 wurden drei
Austriebsbonituren (24.04., 05.05, 14.05.2008) durchgefiihrt. Entsprechend einem sechsstufigem
Boniturschliissel begannen sich am 24.04. die Knospen zu strecken. Es zeigen sich deutliche Unterschiede
zwischen den Herkiinften. Als Friihaustreiber kdnnen danach die Herkiinfte Domazlice-Vyhl (46), Horni Plana-Ce
(51), Postojna Masun (53) und Gotze Delchev (16) gelten. Alle Herkiinfte stammen aus Héhenlagen iber 760 m
U. NN. Etwas spater setzt der Austrieb der Knospen bei den Herkiinften, die tendenziell aus tieferen Lagen
stammen, Perche (1), Plateau du Jura (6), Aarnik (14), By-7 (eine Mischung aus 3 Bestdnden) und Betzenstein (By-
2) ein. Ein sehr ahnliches Bild zeigt sich auch bei den Aufnahmen in den anderen Jahren.

Flr die Lange der Vegetationsperiode ist neben dem Austrieb auch von Bedeutung, wann der Blattfall bzw. die
-verfarbung einsetzt. Dafiir erfolgte eine Blattfallbonitur mit einem fiinfstufigem Boniturschlissel. Es fanden
insgesamt drei Aufnahmen statt. Die Ergebnisse haben derzeit nur einen orientierenden Charakter: Der Laubfall
und die —verfarbung bei den deutschen Herkiinften Betzenstein (BY-2), Selb (By-4) und der osterreichischen
Herkunft Eisenerz (36) setzten friiher ein. Spater erfolgten diese bei den Herkiinften Soignes (13), Plateau du la
Faye (6), Bad Urach (31), Fiissen (By-1) und Alsted (22).

Neben dem Ausfall ist das Hohenwachstum ein wichtiger Parameter, um die Entwicklung der Herkiinfte an dem
neuen Standort zu bewerten. In den nach Abschluss der Vegetationsperiode 2015 (Pflanzenalter 20 Jahre)
erhobenen Hohenmesswerten, zeigten sich die Buchenherkiinfte auf der Versuchsflache Liliental deutlich
raschwiichsiger (mittlere Hohe aller Versuchsglieder: 554 cm) als auf der Flache Fichtelberg (379 cm). Es wird
deutlich, dass die Versuchsfliche Liliental bewertet anhand der Beziehung Hoéhe/Alter eine héhere
Standortsleistungskraft als Fichtelberg aufweist. Von den 12 auf beiden Flachen vertretenen Prifgliedern
entwickelte sich die Herkunft Hinterstoder (35) in der Hohe an beiden Standorten (Fichtelberg +22 %; Liliental
+25 %) besser und unterscheidet sich signifikant von den weiteren Prifgliedern, die auf beiden Flachen angebaut
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wurden. Die Herkiinfte Westerfield (17) und Aarnik (14), die sowohl in Fichtelberg als auch in Liliental signifikant
am schlechtesten abschnitten, liegen im Durchschnitt mindestens 13 % unter dem Versuchsflachenmittel. Das
Hohenwachstum der Herkiinfte Selb (By-4), Horni Plana-Ce. (51), Hinterstoder (35), Fiissen/Siegsdorf (By-5) und
Idrija-11/2, 14 (54) lag auf der Versuchsflache Fichtelberg deutlich Giber dem Versuchsflachenmittel (Abb. 10). Der
allgemeine Entwicklungstrend blieb bei diesen Herkiinften an diesem Versuchsort jedoch anndhernd konstant.
Die absoluten Unterschiede in der Hohenentwicklung zwischen den Herkilinften waren recht betrachtlich. So
hatte bei der letzten Aufnahme die Herkunft Tarnawa (40) aus Polen eine mittlere Hohe von 240 cm erreicht. Im
Gegensatz dazu hatte die Herkunft Horni Plana-Ce. (51) aus Tschechien als wiichsigste Herkunft eine Hohe von
fast fliinf Metern (474 c¢m) erreicht und war damit knapp doppelt so hoch wie die polnische Herkunft. Die
Herklinfte Tarnawa (40), Perche (1), Plateaux du la Faye (6) und Alsted (22) zeigten mit geringen Abweichungen
durchgangig signifikant unterdurchschnittliche Héhenentwicklungen.

HERKUNFTSUNTERSCHIEDE FICHTELBERG

10

Rel. Hoehenabweichung
00

17 1 13 6 14 31 32 By6By7Byl 22 By2By3 46 By4By5 23 54 35 36 51 53 64 70 67 65 40 16
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Abb. 10: Relative Hohenabweichung der Buchenherkiinfte vom Versuchsflachenmittel im Alter 20 auf der
Versuchsfldache Fichtelberg gereiht von West nach Ost der Einsammlungsorte.

Bei der Versuchsflache Liliental traten ebenfalls betrachtliche absolute Unterschiede hinsichtlich der Hohe nach
20 Jahren auf. Allerdings ergibt sich hier eine nahezu vollstandig andere Reihenfolge der Herkiinfte nach der
erreichten Hohe: Hier liegt die Osterreichische Herkunft Hinterstoder (35) mit durchschnittlich 693 cm im
Hohenwachstum an der Spitze (Abb. 11). Ebenfalls signifikant besser als das Versuchsflachenmittel wuchsen die
Herkiinfte Bad Urach (31), Oberwill (34) und Magyaregregy (52). Die Herkunft Gotze Delchev (16) liegt (iber dem
Versuchsflachenmittel. Umgekehrt zeigten im Liliental die Herkiinfte Westfield (17), Torup (23), Horni Plana-Ce.
(51), Bordure Man (2) und Postojna Masun (53) ein signifikant unterdurchschnittliches Héhenwachstum. Letztere
bildete im Liliental das Schlusslicht mit lediglich 475 cm Hohe.
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Abb. 11: Relative Hohenabweichung der Buchenherkiinfte vom Versuchsflachenmittel im Alter 20 auf der
Versuchsflache Liliental gereiht von West nach Ost der Einsammlungsorte.

Die Vergleiche der standardisierten Mittelwerte des Durchmessers zeigen analog zu den Héhenentwicklungen
deutliche unterschiedliche Rangfolgen der Herkiinfte an den beiden Anbauorten. Dabei korrespondieren die
BHD-Reihungen grob mit denen der Hohe. Auffallig ist, dass die Herkunft Hinterstoder (35) an beiden Anbauorten
signifikant Uber dem jeweiligen Versuchsflachenmittel des BHD liegt.

Fur die Versuchsflache Liliental entwickeln sich die Durchmesserwerte von Oberwill (34), Bad Urach (31),
Hinterstoder (35), Magyaregregy (52) signifikant Giber allen anderen Herkiinften. Die Herkunft Gotze Delchev (16)
liegt im Flachendurchschnitt und unterscheidet sich von einzelnen Herkiinften signifikant.

5.2 Qualitatsrelevante Merkmale

Die Ergebnisse der Stammformbonitur zeigen, dass sich am Versuchsort Liliental deutlich bessere Stammformen
ausgebildet haben (Abb. 12). Der mittlere Anteil der Herkiinfte in den Stufen 1 bis 3 - also der durchschnittlichen
bis besseren Individuen - liegt hier bei 45 %. In Fichtelberg hingegen betragt dieser Wert lediglich 4 %, wobei hier
die Herklinfte Hinterstoder (35) bzw. Fiissen (By-1) mit 16 % bzw. 10 % in den Formstufen 1 bis 3 noch die besten
Stammformen aufweisen. Interessanterweise weist die Herkunft Hinterstoder (35) auch auf der Versuchsflache
Liliental mit einem Anteil der Pflanzen von rund 70 % in den Stufe 1 bis 3 die besten Formen auf. Erheblich
schlechtere Stammformen zeigen die Herkunft Bad Urach (31) und die englische Herkunft Westfield (17), deren
Anteil an geraden bis durchschnittlichen Buchen im Liliental nur bei 23 % liegt. Auch nach den Ergebnissen der
Zwieselbonitur fillt in Liliental der Anteil von Buchen mit verwendungstechnisch guten Schaftformen (kein
Zwiesel bis maximal 1 Zwiesel) mit 18 % der Baume in diesen beiden Kategorien deutlich héher aus als in
Fichtelberg. Dabei gibt es zwischen den Herkiinften aber eine breite Spanne von 7 % (Herkunft Magyaregregy
(52) bis hin zu 40 % (Herkunft Plateau du la Faye (6) aus Frankreich). Auf der Versuchsflache Fichtelberg fiel der
Anteil verwendungstechnisch giinstig einzustufender Schaftformen (im Mittel 3 % in Zwieselstufen 1-2).
insgesamt deutlich geringer aus.
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Abb. 12: Prozentuale Verteilung der 5-stufigen Formbonitur nach Herkiinften auf den Versuchsflachen Fichtelberg
und Liliental (zwolf gemeinsame Prifglieder; Boniturstufen: 1= gerade, 2= besser als Durchschnitt, 3= durchschnitt-
lich, 4= schlechter als Durchschnitt, 5= sehr schlecht).

5.3 Fazit

Im Rahmen dieser Untersuchung wurden 36 Buchenherkiinfte an zwei Standorten in Stiddeutschland verglichen,
die im Rahmen des internationalen Buchenherkunftsversuchs 1996/98 angebaut wurden. Ziel der vorliegenden
Arbeit ist der Vergleich verschiedener Herkiinfte unter kalt-trockenen klimatischen Bedingungen
(Fichtelberg/Fichtelgebirge) und warm-trockenen Klimabedingungen (Liliental/Kaiserstuhl bei Freiburg) . Die
Studie vergleicht Wachstum, phanologische und qualitdtsrelevante Eigenschaften der verschiedenen Herkiinfte
im Alter von 20 Jahren.

Herkiinfte aus Osterreich, Tschechien, Deutschland, Ungarn, Slowenien und Bulgarien zeigen gute
Wachstumseigenschaften (Hohe und Durchmesser). Es zeigt sich, dass bei der Entwicklung der Herkiinfte je nach
Standort der Gradient (Ost-West oder Nord-Siid) in Verbindung mit der Hohenlage des Herkunftsortes
beriicksichtigt werden sollten. Auf der Versuchsflache Fichtelberg war tendenziell ein hoherer Ausfall der
Herkiinfte aus dem westlichen Teil des Verbreitungsgebiets zu beobachten. Ein besonders hoher Ausfall wurde
bei der stidlichsten Herkunft Gotze Delchev (16) beobachtet. Diese Herkunft konnte ein mogliches Beispiel flr
eine Transfergrenze sidlicher Herkiinfte ins raue Fichtelgebirge darstellen.

Auf der Versuchsflache Fichtelberg schneiden im Hohen und Durchmesserwachstum die dstlichen Herkiinfte aus
hoheren Lagen tendenziell besser ab. Im Liliental schneiden die Herkiinfte aus dem Westen oder Siidosten und
einer tieferen Lage besser ab. Durchmesser und Héhenwachstum der Herkunft Hinterstoder (35, Osterreich)
waren auf beiden Versuchsflachen im Vergleich zu allen anderen Herkiinften signifikant besser. Diese Herkunft
kann daher als , Generalist” eingestuft werden. Trotz der deutlich unterschiedlichen Umweltbedingungen der
beiden Versuchsstandorte zeigt diese Herkunft ein Uberdurchschnittliches Hohenwachstum. Bei den
Unterschieden im Austrieb konnte ein Einfluss der Hohenlage beobachtet werden.
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Die Ergebnisse der Bewertung von qualitatsrelevanten Merkmalen sollte als ein erster Hinweis dienen. Es wird
deutlich, dass die Differenzierung im Alter von 20 Jahren auf den beiden in Suddeutschland gelegenen
Versuchsflachen sehr unterschiedlich ist und zum spateren Zeitpunkt erneut bewertet werden sollte. Als
positives Beispiel kann die Herkunft Hinterstoder (35) gewertet werden. Die Herkunft wies auf der Versuchsflache
Liliental mit einem Anteil der Pflanzen von rund 70 % in den Stufe 1 bis 3 die besten Formen auf. Basierend auf
den Ergebnissen dieser Herkunftsversuche sollte die Anlage weiterer Versuche diskutiert werden.

6 Physiologischen Differenzierung am Beispiel einer Flache im Flaming des
internationalen Herkunftsversuches von 1996/98

Neben den phanologischen und waldwachstumskundlichen Merkmalen der einzelnen Buchenherkiinfte stellte
sich die Frage, inwieweit auch Unterschiede in physiologischen Merkmalen bestehen. Von besonderem Interesse
waren dabei unterschiedliche anpassungsrelevante Merkmale des Sekundarstoffwechsels (insbesondere
Phenolstoffwechsel) und der Trockenstresstoleranz.

Diesen Fragen wurden am Beispiel des 20-jahrigen Herkunftsversuches auf der Herkunftsversuchsflache Nedlitz
im Flaming, Revier Golmenglin (heute Forstbetrieb Anhalt, Revier Hoher Flaming) an der Grenze zwischen
Sachsen-Anhalt und Brandenburg nachgegangen.

In den Jahren 2016 und 2018 wurde untersucht, inwieweit sich Buchen aus dem europaischen
Verbreitungsgebiet auch unter optimalen Wuchsbedingungen phanotypisch hinsichtlich der Ausstattung mit
stoffwechselphysiologisch relevanten Blattinhaltsstoffen auf dem mitteldeutschen Standort unterscheiden.

6.1 Probengewinnung und Untersuchungsparameter

Flr die Analysen wurden in beiden Versuchsjahren neun der 33 Herkiinfte aus dem gesamten Verbreitungsgebiet
der Rot-Buche von klimatisch sehr unterschiedlichen Standorten (Details s. Tabellen 4 bis 6) ausgewahlt. Im
niederschlagsreichen Sommer 2016 und im Trockenjahr 2018 wurden jeweils 15 vorherrschende Buchen je
Herkunft (je 5 Baume aus 3 Parzellen) beprobt. Fiir die physiologischen/ biochemischen Untersuchungen wurde
das Blattmaterial hinsichtlich seiner Gehalte an Chlorophyllen a+b, Carotinoiden, Kohlenhydraten, Starke,
phenolischen Inhaltsstoffen, Aminosduren, Ascorbinsdure und Proteinen analysiert und die Osmolalitdt des
Blattpresssaftes bestimmt (Methodenibersicht siehe KATZEL et al. 2021).

6.2 Herkunftsbedingte Unterschiede im Phenolstoffwechsel

Phenole sind im Pflanzenreich weit verbreitet und die am haufigsten vorkommenden Sekundarmetaboliten von
Pflanzen. Polyphenole haben z.B. aufgrund ihrer starken antioxidativen Eigenschaften wichtige Funktionen in der
Stressanpassung (HARBORNE 1980).

Untersucht wurden die Gehalte an Folin-positiven Verbindungen (als gesamtphenolische Inhaltsstoffe), Vanillin-
positiven Verbindungen und Procyanidinen (als kondensierte Phenole/Tannine und deren Vorstufen) sowie
ortho-Diydroxyphenole als niedermolekulare Verbindungen. Die Synthese dieser Substanzen unterliegt i. d. R.
einer starken genetischen Kontrolle. Es ist daher nicht Giberraschend, dass sich das Gesamtkollektiv der Buchen
in herkunftsspezifisch distinkt verschiedene Gruppen differenziert.

Insgesamt lassen sich fiir alle phenolische Verbindungen grob drei ,,Phenolgruppen” unterscheiden:
e Gruppe 1: geringe Phenolgehalten: Gotze Delchev (BG), Eisenerz (AT), Belzig (DE)
e  Gruppe 2: mittlere Phenolgehalte: Pyrénées (FR), Pidkamin (UA), Plateaux (FR)
e Gruppe 3: hohe Phenolgehalte: Jablonec (CZ), Jawornik (PL), Farchau (DE)
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Fir die Blattgehalte an Folin-positiven Verbindungen sind die differenzierten Phenolgruppen in den Abbildung
13 und der Tabelle 7 dargestellt.

Unter den Trockenbedingungen des Jahres 2018 nahmen die Phenolgehalte bei allen Herklinften ab. Dabei ist
der Abfall insbesondere bei der Gruppe 3 mit den urspriinglich hochsten Gehalten am groRten. Die
Gruppenzugehorigkeiten blieben jedoch mit Ausnahme der franzdsischen Herkunft aus Pyrénées erhalten. Hier
nahmen die Gehalte an Folin-positiven Verbindungen nur geringfiigig ab, so dass die Rangposition innerhalb des
Gesamtkollektivs relativ steigt (Abb. 13).

Tabelle 7: Mittelwerte der Blattgehalte an Folin-positiven Verbindungen differenziert nach Herkiinften und
Rangfolgen und statistisch signifikante Gruppenzugehdorigkeit.

Jahr 2016 2018
Herkunft Mittelwert Rang Signifikanz- Mittelwert Rang Signifikanz-
umol/mg T™M gruppe umol/mg TM gruppe
Belzig 335,7 7 a,b 276,9 8 a, b
Farchau 408,8 1 e 338,9 2 d
Pyrénées 351,9 6 b,c d 325,7 3 d
Plateaux 380,3 4 c,d,e 319,8 5 c,d
Gotze Delchev 286,8 9 a 255,5 9 a
Pidkamin 369,9 5 cde 312,2 6 b,cd
Jablonec 385,0 3 c, de 320,5 4 c,d
Eisenerz 314,3 8 a, b 284,1 7 a,b,c
Jawornik 392,9 2 d,e 339,0 1 d
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Abb. 13: Gehalte an Folin-positiven Verbindungen in den Buchenblattern in den Untersuchungsjahren 2016 und 2018
differenziert nach Herkiinften.
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6.3 Reaktionen auf Trockenstress

Durch die extreme Trockenheit des Jahres 2018 bot sich die Mdglichkeit, die Buchen zum zweiten Mal zu
beproben und hinsichtlich ihrer Trockenstressreaktionen unter Freilandbedingungen im Vergleich zum
niederschlagsreichen Jahr 2016 zu bewerten.

Entsprechend der bekannten Stresskaskade unter Wassermangelbedingungen (KATzEL und LOFFLER 2014) waren
insbesondere Verdanderungen in Blattgehalten an Kohlenhydraten, Aminosduren und photosynthetisch aktiven
Pigmenten zu erwarten.

Unter den Trockenbedingungen des Jahres 2018 nahmen die Chlorophyllgehalte generell ab, mit den geringsten
Werten bei den Buchenblittern der ukrainischen Herkunft Pidkamin (MW=6,66 mg/g TM). Die signifikant
hochsten Chlorophyligehalte enthielten die Blatter der Buchen der Herkiinfte aus Belzig (DE: MW=7,45 mg/g
TM), Eisenerz (AT: MW=7,36 mg/g TM) und Pyrénées (FR: MW=7,17 mg/g TM) (Abb. 14). Dabei ist zu
beriicksichtigen, das auch unter den optimalen Wuchsbedingungen des Jahres 2016 die geringen Werte der
ukrainischen Herkunft Pidkamin (6,66 mg/g TM) und den hochsten Gehalten in den beiden franzosischen
Herkiinften Plateaux (MW=7,99 mg/g TM) und Pyrénées (MW=8,16 mg/g TM) sowie der Osterreichischen
Herkunft Eisenerz (MW=8,34 mg/g TM) bei einer generell hohen Streuung der Werte, auffiel (Abb. 14).
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Abb. 14: Gehalte an Gesamtchlorophyll in den Buchenblattern in den Untersuchungsjahren 2016 und 2018
differenziert nach Herkiinften.

Innerhalb der osmotisch wirksamen Substanzen nimmt die freie, ungebundene Aminosaure Prolin eine
Sonderstellung ein, da sie bei einer Vielzahl von Organismen unter Stressbedingungen akkumuliert wird (z. B.
ASPINALL und PALEG 1981; STEWART 1981; TesCHE 1987). Hier dargestellt werden die prozentuale Prolinanteile
(gemessen an dem Gesamtgehalt [6slicher Aminosauren). Erwartungsgemall waren die Prolingehalte unter den
glnstigen Wuchsbedingungen des Jahres 2016 gering. Unter den Trockenstressbedingungen des Jahres stiegen
die Prolingehalte teilweise um ein Mehrfaches an. Aufgrund der hohen baumindividuellen Streuungen erreichten
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die Unterschiede zwischen den Herkiinften jedoch nicht das geforderte Signifikanzniveau. Die hdchsten
Mittelwerte der Prolingehalte wurde in den Herkiinften aus Belzig (DE: MW=14,51 %) und Jablonec (CZ:
MW=14,39 %) gemessen. Aber auch die beiden franzésischen Herkiinfte akkumulierten hohe Prolinanteile
(Plateaux: MW=13,70 %; Pyrénées: MW=13,48 %). Die hochste Streuung bestand zwischen den Buchen innerhalb
der ukrainischen Herkunft aus Pidkamin (Abb. 15).
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Abb. 15: Prozentuale Anteile der Aminosdure Prolin an den Gesamtgehalten an freien Aminosduren in den
Buchenblattern in den Untersuchungsjahren 2016 und 2018 differenziert nach Herkiinften.

Ob die Anpassungsreaktionen wahrend der Alarmphase der Stressreaktion erfolgreich waren, zeigt sich u. a. am
Wassergehalt der Blatter. Bei guter Wasserversorgung im Jahr 2016 enthielten die Buchenblatter einen relativen
Wassergehalt von 51,9 % (Jawornik, PL) und 54,7 % (Pyrénées, FR). Die geringeren Mittelwerte der Herkiinfte aus
Jawornik (PL) und Farchau (DE) unterschieden sich signifikant von den hoheren Blattwassergehalten aller
anderen Herkiinfte.

Im Trockenjahr 2018 sanken die Mittelwerte der Wassergehalte mit Ausnahme der polnischen Herkunft bei allen
anderen Buchen leicht ab, mit Mittelwerten zwischen 52,7 % (Farchau, DE) und 54,7 % (Pyrénées, FR). Die
geringen Unterschiede waren weder zwischen den Herkiinften noch zwischen den Untersuchungsjahren
signifikant (Abb. 16).
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Abb. 16: Prozentualer Wassergehalt im Bezug zum Frischgewicht in den Buchenblattern in den Untersuchungsjahren
2016 und 2018 differenziert nach Herkiinften.

Insgesamt belegen die untersuchten Biomarker erfolgreiche Anpassungsprozesse an den osmotischen Stress des
Jahres 2018 mit groBen baumindividuellen Unterschieden innerhalb der untersuchten Herkiinfte. Es lieRen sich
auf der Grundlage der Einzelparameter jedoch kaum eindeutige Unterschiede auf der Ebene der Herkiinfte
finden. Unterschiede bestanden jedoch in der Intensitat der Reaktionen.

Daher wurden die Einzelbdume unabhangig von ihrer Herkunft sogenannten biochemischen Mustern zugeordnet
werden, die eine spezifische physiologischen Vitalitatsgruppe reprasentieren. Da die untersuchten
biochemischen Inhaltsstoffe auch einige interkorrelative Beziehungen zeigten, wurden mit Hilfe einer
Faktorenanalyse die wechselseitig korrelierten Variablen auf wenige, voneinander unabhdngige
Variablengruppen (Faktoren) reduziert. Trotz der Parameterreduktion sollte der Informationsverlust méglichst
geringgehalten werden. Durch die Hauptkomponentenanalyse wurde das Spektrum auf jene Biomarker
eingegrenzt, die den groRten Beitrag zur Beschreibung des physiologischen Zustandes leisten. Unter
Beriicksichtigung des Kaiserkriteriums (Eigenwerte > 1) und Unterdriickung der Absolutwerte < 0,4 wurden aus
den 13 Biomarkern der beiden Untersuchungsjahre drei Faktoren extrahiert, die 72 % der Gesamtvarianz
erklaren (Tabelle 8).

Die Bezeichnung der einzelnen Faktoren entspricht in der Regel dem biochemischen Parameter, der mit
hochster Faktorladung in den entsprechenden Faktor eingeht bzw. einem duBeren Einflussfaktor, der
diese Parameterkonstellation ausgelost hat (z. B. Trockenstress, oxidativer Stress) (Tabelle 8).
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Tabelle 8: Bezeichnung der drei extrahierten Faktoren auf Grundlage der physiologischen Interpretation (in
Klammern: erklarte Varianz der Einzelfaktoren) zusammen mit den in den Faktoren enthaltenen Biomarkern mit den
groBten Korrelationskoeffizienten.

Faktor 1 (34,5 %) Faktor 2 (28,7 %) Faktor 3 (8,8 %)
Oxidativer Stress-Faktor Phenol-Faktor Wasser(-stress)-Faktor
Chlorophyll-Carotinoid-Verhaltnis (-0,81) Folin-pos. Verb. (0,93) Starke (-0,85)
Ges. Chlorophyll (-0,80) o-Diydroxyphenole (0,91) Y l6slicher AS (0,75)
Ges. Ascorbat (0,73) Procyanidine (0,81) Prolin % (0,75)
Kohlenhydrate (0,73) Proteine (-0,59) Freie Aminosauren (0,75)
Blatt-Wassergehalt (-0,65) Osmolalitat (0,55)

Unter Einbeziehung der drei Faktoren aus der Faktoranalyse wurde eine Clusteranalyse durchgefiihrt und
sechs verschiedene Cluster identifiziert, denen sich alle Buchen der beiden Untersuchungsjahre einzeln
zuordnen lassen (Tabelle 8).

In 67 Fallen wurden die Buchen dem Cluster 1 zugeordnet. Die Werte fiir den Faktor 1 als Indikator fiir
oxidativen Stress sind in dieser Gruppe leicht erhoht. Diese Baume zeichnen sich durch den signifikant
geringsten Gehalt an phenolischen Inhaltssoffen aus (Faktor 2). Bei diesen Baumen traten keine
Trockenstressreaktionen (Faktor 3) auf (Tabelle 8 gelb-griine Einfarbung in den Abb. 17 und 18).

Dem (@511 wurden 34 Falle zugeordnet, die nur im Jahr 2016 auftraten und durch eine signifikant hohe
Auspragung des Faktors 2 (phenolische Inhaltstoffe) charakterisiert sind. Die stressphysiologisch relevanten
Faktoren 1 und 3 sind mit geringen Werten unauffallig (Tabelle 8; blaue Einfarbung in den Abb. 17 und 18).

Dem Cluster 3 wurden 49 Falle zugeordnet, bei denen der Wert fiir den oxidativen Stress (Faktor 1) am
hochsten und fiir die Faktor 2 am zweithochsten ist. Der Wert fiir den Faktor 3 ist dhnlich gering wie bei den
Baumen des Clusters 1 (Tabelle 8; gelbe Einfarbung in den Abb. 17 und 18).

Nur 17 Félle wurden dem zugeordnet. Es reprdsentiert die Buchen mit den besten
Vitalitatszustdanden, die nur im Untersuchungsjahr 2016 vorgefunden wurden. Sie sind durch einen hohen
Chlorophyligehalt (geringer Wert flir Faktor 1), einen mittleren Phenolgehalt (Faktor 2) und einen
unauffalligen Wert fir den trockenstressrelevanten Faktor 3, der auch dem des Clusters 2 entspricht,
ausgestattet (Tabelle 8; dunkelgriine Einfarbung in den Abb. 17 und 18).

Dem wurden 33 Félle mit der starksten Trockenstressreaktion (Faktor 3) zugeordnet. Die Faktoren
flir den oxidativen Stress und die Ausstattung mit phenolischen Inhaltstoffen nehmen mittlere bzw.
geringere Werte ein (Tabelle 8; rote Einfarbung in den Abb. 17 und 18).

Die 70 Falle, die dem zugeordnet wurden, reprasentieren Buchen mit den starksten Anzeichen fir
oxidativen Stress (z.B. Uberdurchschnittlich hohe Gehalte an Carotinoiden und Ascorbat, Faktor 1) und
gleichzeitig den zweithdochsten Wert fir den trockenstressanzeigenden Faktor 3. Der verminderte
Phenolgehalt entspricht dem des Clusters 5 (Tabelle 8; dunkelrote Einfarbung in den Abb. 17 und 18).

Vergleicht man die beiden Untersuchungsjahre unabhangig von der Herkunft der Buchen, so zeigt sich, dass
unter den optimalen Wuchsbedingungen des Jahres 2016 die Buchen den sechs Clustern resp.
biochemischen Mustern mit unterschiedlichen Anteilen zugeordnet wurden. Der lberwiegende Teil der
Buchen differenziert sich in den Clustern 1, 2, 3 und 4. Nur sehr wenige Bdume wurden den
stressanzeigenden Clustern 5 und 6 zugeordnet.

Im Trockenjahr 2018 Gberwiegt dagegen der Anteil der Buchen, der ein stressphysiologisches Muster der
Inhaltsstoffe aufweist (Cluster 5 und 6). Die Cluster 2 und 4, die sich u.a. durch hohe Chlorophyll-und
Phenolgehalte auszeichnen, kommen nicht mehr vor. Nur wenige Buchen werden den Clustern 1 und 3
zugeordnet, die sich durch geringe und mittlere stressphysiologische Zustande auszeichnen (Abb. 17).
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Abb. 17: Zuordnung aller untersuchten Buchen in die sechs ermittelten Cluster in Abhangigkeit der Untersuchungs-
jahre; Darstellung der Anzahl der Baume pro Cluster als Haufigkeitskreisdiagramm (hellgriin - Cluster 1,
blau — Cluster 2, orange - Cluster 3, dunkelgriin — Cluster 4, rot — Cluster 5, dunkelrot- Cluster 6).

2016 2018

Differenziert man die Clusterzuordnungen der Einzelbdume nach ihrer Herkunft so wurden auf der
Versuchsflache im Flaming im Jahr 2016 die meisten Buchen der beiden franzésischen Herkiinfte Plateaux
und Pyrénées, gefolgt von den Baumen der Osterreichischen Herkunft Eisenerz dem Cluster 4 (dunkelgriin)
mit dem optimalen Biomarkermuster zugeordnet. Buchen mit einer ebenfalls glinstigen Konstellation von
Blattinhaltsstoffen und sehr geringen Phenolgehalten (Cluster 1, gelb-griin) gehdren iberwiegend zu den
Herklnften Gotze Delchev (BG), Belzig (DE) und Eisenerz (AT) (Abb. 18).

Wie bei keiner anderen Herkunft zeigten sich im Untersuchungskollektiv der Osterreichischen Herkunft
Eisenerz die groRten Gegensatze in den biochemischen Mustern. Zum einen wurden die meisten Buchen
den physiologisch gilinstigen Clustern 1 und 4 zugeordnet, zum anderen war hier auch der Anteil der Buchen
mit den stressanzeigenden Clustern 5 und 6 am hdchsten. Mit Zuordnungen zu sechs unterschiedlichen
Clustern zeigte diese Herkunft die hochsten biochemischen Varianzen innerhalb des
Untersuchungskollektivs (Abb. 18).

Im Gegensatz dazu wurden die Buchen der polnische Herkunft Jawornik nur zwei Clustern (2 und 3)
zugeordnet, die sich nur durch die unterschiedliche hohen Phenolgehalte unterschieden. Eine dhnliche
glinstige Konstellation wies die deutsche Herkunft aus Farchau auf, wo zusatzlich Buchen des Clusters 1 mit
geringsten Phenolgehalten hinzukamen.

Aufgrund der hohen Anzahl von Buchen mit hohen Phenolgehalten wurden dem Cluster 2 besonders viele
Baume der Herkiinfte Jablonec (CZ), Jawornik (PL) und Farchau (DE) zugeordnet (Abb. 18).

Unter den Trockenstressbedingungen des Jahres 2018 nahm die Vielfalt der biochemischen Muster deutlich
ab und die Herkiinfte zeigten dhnliche Anteile in den Verteilungen der stressanzeigenden Cluster 5 und 6.
Der hochste Anteil mit Buchen des giinstigen Clusters 1 wurde in der bulgarischen Herkunft Gotze Delchev
nachgewiesen, wahrend im Baumkollektiv der franzésischen Herkunft aus Plateaux keine einzige Buche
stressarme biochemische Muster aufwies. Interessanterweise wurden aus der deutschen Herkunft Farchau
mehr Baume diesem relativ stressarmen Cluster geordnet wie der heimischen Herkunft aus Belzig (Abb. 18).
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Abb. 18: Zuordnung aller untersuchten
Buchen in die sechs ermittelten Cluster in
Abhangigkeit der Untersuchungsjahre und
Herkinfte; Darstellung der Anzahl der
Bdume pro Cluster als Haufigkeits-
kreisdiagramm

(gelbgriin - Cluster 1, lila — Cluster 2,
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6.4 Fazit

Innerhalb des Verbreitungsgebiets der Buche haben sich unterschiedliche physiologische Okotypen entwickelt,
die sich insbesondere in der Ausstattung mit phenolischen Inhaltstoffen widerspiegelt. Hier wurden drei
unterschiedliche Gruppierungen gefunden, die sich jedoch nicht in geografische Zonen abgrenzen lassen.
Ubereinstimmungen bestehen bei den beiden franzésischen Herkiinfte, die der Gruppe ,mittlerer
Phenolgehalte” und bei der polnischen und tschechischen Herkunft, die der Gruppe ,hoher Phenolgehalte”
zugeordnet wurden. Die Ursachen fiir die signifikant unterschiedlichen Phenolgruppen der beiden deutschen
Herkiinfte Belzig (Gruppe 1) und Farchau (Gruppe 3) sind derzeit nicht zu klaren.

Die Trockenheit im Jahre 2018 |6ste unabhdngig von der Herkunft Trockenstressreaktionen aus, die zu einer
Vereinheitlichung der biochemischen Muster fiihrte. Alle untersuchten Buchen folgen bei Wassermangel einer
klassischen Stresskaskade, die durch charakteristische Konzentrationsanderungen einer Reihe von Inhaltstoffen
gekennzeichnet ist, und bereits bei anderen Baumarten beschrieben wurde (KATzeL und LOFFLER 2014).

Die insgesamt erfolgreiche Osmoregulation der Blatter im Sommer 2018 wird letztlich an den
Blattwassergehalten deutlich, die trotz der Trockenheit auch kaum abfielen. Diese Uberlebenswichtigen
Anpassungs- und Stressreaktionen Uberlagerten die biochemische Vielfalt der biochemischen Muster des Jahres
2016.

Im Rahmen des européischen Forschungsnetzwerkes STREeSS (Studying Tree Response to Extreme Events) zeigte
sich, dass junge Buchen aus trockeneren Herkunftsgebieten bei extremer Trockenheit eine hohere Toleranz
aufwiesen (http://streess-cost.eu). Dabei bestand eine deutliche Altersabhangigkeit. Bei dlteren Buchen traten
Cavitationen (Lufteintritt in die Leitungsbahnen) deutlich h&dufiger auf als bei Jungpflanzen. ScHRAML und
RENNENBERG (2002) berichten ebenfalls, dass sich europdische Buchenprovenienzen aus trockneren Regionen
besser an Wassermangel anpassen kdnnen als Herkiinften auf feuchten Habitaten. Dass sich diese Aussage auf
der Herkunftsebene nicht verallgemeinern ldsst, zeigt sowohl die hohe Sensitivitat als auch der reduzierte
Wachstumserfolg der franzosischen Herkunft Plateaux.

Die heimischen Buchen aus Belzig nahmen hinsichtlich ihrer Wuchsleistung vordere (BHD) und mittlere Range
(Baumhohe) ein. Die Trockenstressreaktion 2018 leiteten sie mit einem starken Anstieg der Osmolalitat ein,
wobei sowohl die Starke-, Blattwasser- als auch die Chlorophyligehalte noch immer auf einem vergleichsweise
hohen Niveau verblieben. Angesichts dieser positiv zu bewertenden Anpassungsreaktionen lberraschten die
Uberdurchschnittlich hohen Gehalte an freien Aminosduren und Prolin, die eine starke Stressreaktion belegen.
In der Gesamtschau der Biomarkermuster rangiert die heimische Herkunft mit einem relativ hohen Anteil an
Buchen, die den Clustergruppen 5 und 6 zugeordnet wurden, auf dem Niveau der Osterreichischen Herkunft
Eisenerz und hinter den Herkiinften aus Farchau und Gotze Delchev.

Die Betrachtung der einzelbaumbasierten physiologischen Muster jeder Herkunft zeigt, dass die Selektion von
trockenstresstoleranten Individuen bzw. Bestdanden erfolgversprechender ist als die Empfehlung von
Herkunftsgebieten. Bei der Darstellung der Ergebnisse wurde bewusst die Namen der Erntepopulationen in den
einzelnen Landern genannt, da aus den Ergebnissen der jeweils 15 untersuchten Baume einer Population nicht
auf Herkunftsgebiete (oder Herkunftslander) geschlossen werden kann. Die Unterschiede zwischen den beiden
franzosischen Herkiinften belegen dies eindrucksvoll. Die gréRten baumindividuellen biochemischen
Unterschiede bestehen innerhalb der Herkunft Eisenerz und die groRten Ubereinstimmungen innerhalb der
Herkunft Jawornik. Die Untersuchungsergebnisse zeigen enge Parallelen zu Ergebnissen aus einem
Eichenherkunftsversuch in Brandenburg (KATZzEL et al. 2019, 2020), nach denen innerhalb einzelner Herkinfte
sowohl Baume mit einer erhohten als auch mit einer verminderten Trocken- (und Spéatfrost-) Toleranz vorkamen.

Die Buchen zeigen insbesondere unter giinstigen Wuchsbedingungen eine hohe physiologische Plastizitat mit
teilweise unterschiedlichen, individuellen biochemischen Mustern. Hier ergeben sich Selektionsmoglichkeiten
von Einzelbdumen mit einer erhohten Stresstoleranz zur Anlage von Samenplantagen, die derzeit



7. Tagung der Sektion Forstgenetik/Forstpflanzenziichutng (Tagungsband) 125

erfolgversprechender (leider auch zeitaufwendiger) zu sein scheint, als die Empfehlung von Herkiinften auf der
Grundlage von Herkunftsgebieten.
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Produktion von h6herwertigem Saatgut in Buchenbestinden mit Hilfe von
Genomanalysen

BERND DEGEN, NIELS MULLER

Zusammenfassung

Die Buche ist die wichtigste heimische Laubbaumart und auch zukiinftig ein wichtiges Element in klimastabilen
Waldern. Fir den Waldumbau wird in groRen Mengen Buchensaatgut bendtigt. In Simulationsstudien mit dem
Computerprogramm SNPscan verglichen wir den erwarteten genetischen Gewinn und die inzuchteffektive
PopulationsgroRe (Ne) von Nachkommen einer putativen Buchen-Samenplantage mit den Werten von
Nachkommen eines Saatgutbestandes. Der Saatgutbestand umfasste hierbei 3000 reproduzierende Baume. Bei
der selektiven Saatguternte wurden nach verschiedenen Kriterien jeweils 30 Mutterbdume fir die
Saatgutgewinnung ausgewahlt und alle 3000 Badume beteiligten sich als Pollenspender an der Reproduktion. Die
Samenplantage umfasse 150 Plusbdaume, die in demselben Bestand ausgewahlt wurden. Das Zielmerkmal hatte
eine Heritabilitat von 0,5 und wurde durch 200 variable Einzelnukleotid-Polymorphismen (SNPs) kodiert. In
verschieden Szenarien verglichen wir die Auswahl der Plusbdume bzw. der Saatgutmutterbdume nach a) dem
Phanotyp, b) genomischer Selektion und c) markergestiitzten Selektion. Je nach Selektionskriterium variierte der
genetische Gewinn bei der selektiven Saatguternte zwischen 16,4 % und 24,4 % und bei der Samenplantage
zwischen 19,8 % und 32,7 %. Die markergestiitzte Selektion und die genomische Selektion lieferten héhere
genetische Gewinne als die Auswahl nach dem Phanotyp. Fiir die effektiven PopulationsgroRe lagen die Werte
bei den Nachkommen der Samenplantage mit 52 bis 107 deutlich niedriger als bei der selektiven Ernte im
Saatgutbestand (572-1093). In der Diskussion betrachteten wir die Realitdtsndhe der Annahmen in den
Simulationen und die Relevanz der Ergebnisse fiir die Praxis.

Abstract
Production of high value seeds in beech stands by use of genome analysis

Beech is the most important native broadleaf species in Germany and also a relevant element of future climate
adapted forests. For the silvicultural transformation, large amounts of beech seeds are needed. Using the
simulation program SNPscan we compared the expected genetic gain and the inbreeding effective population
size (Ne) between offspring from a seed orchard and offspring harvested from selected seed trees in a seed stand.
The stand was comprised of 3000 reproductive trees, of which 150 were selected as plus trees for the seed
orchard and 30 as mother trees (with all 3000 trees functioning as fathers) for selective seed sourcing. The target
trait had a heritability of 0.5 and exhibited a moderately polygenic architecture with 200 causal single nucleotide
polymorphisms (SNPs). In different scenarios we compared the selection of plus trees and seed trees by using a)
the phenotype, b) genomic selection, and c) marker-assisted selection. The genetic gain in the offspring of
selected seed trees varied between 16.4 % and 24.4 % depending on the selection criteria. In the offspring of the
seed orchard genetic gain ranged from 19.8 % to 32.7 %. Marker-assisted selection and genomic selection led to
higher genetic gains compared to the selection of phenotypes. The effective population size for the seed orchard
was between 52 and 107 which was only a fraction compared to the values of the selective seed harvest in the
seed stand (Ne=572-1093). We discuss the applicability of our simulations and the relevance of the results for
the forestry practise.

1 Einleitung

Die Buche ist mit einem Flachenanteil von knapp 20 % die wichtigste Laubbaumart in Deutschland
(https://bwi.info). In den Waldumbauprogrammen spielt sie eine wichtige Rolle und ihr Anteil soll erhéht
werden. Hierflr sind neben der Naturverjiingung in Bestanden, die bereits einen Mindestanteil von Buchen
haben, Kunstverjlingungen erforderlich. Bei der Buche wird der ganz liberwiegende Teil des Saatguts fir
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Kunstverjiingungen in zugelassenen Saatgutbestdnden gewonnen. Nur ein kleiner Teil des Saatguts wird bei der
Buche in Samenplantagen gewonnen. Laut Statistik der Bundesanstalt fir Erndhrung und Landwirtschaft (BLE)
gab esim Jahr 2013 in Deutschland 3864 zugelassene Buchenbestdnde der Kategorie ,,Ausgewahlt”, 14 Bestdnde
der héheren Kategorie ,Geprift” und insgesamt 10 Samenplantagen der Kategorie ,,Qualifiziert” (DEGEN 2020).
Als MaRnahme zur Klimaanpassung wird auch fiir die Buche dartiber nachgedacht, Plusbdume zu selektieren und
damit Samenplantagen aufzubauen.

Die Anlage von Samenplantagen ist sehr zeit- und arbeitsaufwendig. Es miissen Reiser von Plusbdaumen
gewonnen und, soweit dies bei der Baumart gelingt, vegetativ vermehrt werden, dann erfolgt die Anlage der
Samenplantage in der Regel mit 100 bis 300 verschiedenen Klonen (Eriksson und EKBERG 2001). Bei der Buche
vergehen dann bis zur moglichen Ernte von Saatgut mindestens 20 Jahre. Eine interessante Alternative kdnnte
die selektive Ernte von Saatgut in Saatgutbestanden sein.

Mit den rasanten Entwicklungen im Bereich der DNA-Sequenzierung und der steigenden Anzahl an Baumarten
mit Referenzgenomen gewinnt auch im Forst der Einsatz von Genomanalysen etwa bei der
Forstpflanzenziichtung (GRATTAPAGLIA et al. 2018) oder bei der Identifizierung von Genen, die fir die Auspragung
von Merkmalen verantwortlich sind (PFENNINGER et al. 2021), an Bedeutung. Wir haben inzwischen mit dem
Simulationsprogramm SNPscan (DEGEN und MULLER 2023) ein Instrument, mit dem sich einige Potentiale dieser
genomischen Ansdtze besser abschatzen lassen. In der vorliegenden Simulationsstudie verglichen wir den
erwarteten genetischen Gewinn und die genetische Diversitat gemessen als inzuchteffektive PopulationsgréRe
(Ne) fir Nachkommen einer Samenplantage mit der von Nachkommen einer selektiven Ernte von Saatgut in
einem Buchensaatgutbestand.

2 Methoden

In den Simulationsstudien mit dem Programm SNPscan (DEGEN und MULLER 2023) galt die generelle Annahme,
dass das Zielmerkmal eine Heritabilitat von 0,5 haben sollte und von Allelen an 200 kausalen SNPs kodiert wird.
Die Genome der einzelnen Individuen wurden anhand einer Stichprobe von 20.000 SNPs simuliert, die
gleichmaRig auf 10 Chromosomen verteilt waren. Der Ausgangsbestand sowohl fiir die Selektion der
Saatgutmutterbdaume als auch der Plusbdaume fiir die Samenplantage umfasste 3000 reproduzierende Baume.
Die Baume des Ausgangsbestandes durchliefen zuvor 10 Generationen von Zufallspaarung mit eingeschrankter
Anzahl an Mutterbdumen, um in Anlehnung an echte Bestdnde eine geringe Verwandtschaft der Individuen
untereinander (mittlere Inzucht 1 %) zu erreichen.

Die Auswahl der Plusbdume bzw. Saatgutmutterbdume erfolgte nach den folgenden alternativen Kriterien:
1. Phanotyp

2. Genetisches Screening an den Top 100 SNPs, deren Alleleffekte auf das Zielmerkmal mit Hilfe einer
genomweiten Assoziationsstudie an 10.000 Individuen geschatzt wurden (GWAS 10000)

3. Genetisches Screening an den Top 100 SNPs, deren Alleleffekte auf das Zielmerkmal mit Hilfe einer
genomweiten Assoziationsstudie an 3000 Individuen geschatzt wurden (GWAS 3000)

4. Genetisches Screening an 5000 SNPs, die fiir genomische Selektion zur Bestimmung von Erbwerten
genutzt wurden (gBLUP). In der Stichprobe der 5000 SNPs wurden die 200 kausalen SNPs explizit
ausgeschlossen.

Fir die GWAS wurden 3000 bzw. 10000 Individuen und deren Phanotypen mit SNPscan generiert und mit der
Software TASSEL (BRADBURY et al. 2007) anhand des GLM-Algorithmus analysiert. Fiir die Berechnung der
genomischen Zuchtwerte in der genomische Selektion nutzt SNPscan das R-Paket ,rrBLUP“ und den gBLUP
Algorithmus (ENDELMAN 2011).
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Nach den oben genannten vier Kriterien wurden fiir das Szenario ,Samenplantage” die besten 150 Individuen
von den 3000 Bdumen ausgewahlt und Nachkommen als Zufallspaarung zwischen diesen 150 Bdumen generiert.
Die Differenz der Mittelwerte der Phanotypen dieser Nachkommen zu den Mittelwerten der Phanotypen der
3000 Ausgangsindividuen wurde genutzt, um den genetischen Gewinn zu ermitteln. Bei dem Szenario
,Saatguternte” wurden nach den obigen Kriterien die besten 30 Mutterbdume fiir die Saatguternte ausgewahlt.
An der Reproduktion waren jedoch alle 3000 Individuen zufallsmaRig als Pollenspender beteiligt. Der genetische
Gewinn errechnete sich dann aus der Differenz der Mittelwerte der Phanotypen der Nachkommen aus den 30
Saatgutbdaumen und dem Mittelwert aller 3000 Ausgangsindividuen. Zur Berechnung der inzuchteffektiven
PopulationsgroRe (Ne) bekam jedes der 3000 Individuen der Griinderpopulation an 100 zusatzlichen Genorten
individuelle Allele. Die durchschnittliche Haufigkeit der Homozygoten dieser Allele war ein Mal} fir individuelle
Inzucht (I). Die Steigerung der Inzucht von der Elterngeneration zur Generation der Nachkommen (6 1) ging dann
in die Berechnung von Ne ein: Ne=1/(2 x 6 1) (FALCONER und MACKAY 1996).

Jedes Szenarium wurde 10 Mal wiederholt.

3 Ergebnisse und Diskussion

Der genetische Gewinn lag bei der selektiven Ernte von 30 Baumen im Saatgutbestand zwischen 16,4 % und
24,4 % (Abb. 1). Die Auswahl der Samenbdume anhand eines genetischen Screenings lieferte bei den Kriterien
GWAS 3000, GWAS 10000 und gBLUP hohere genetische Gewinne als die Auswahl nur anhand der Phanotypen.
Die Nachkommen der Samenplantage hatten genetische Gewinne zwischen 19,8 % und 32,7 %. Auch hier
schnitten die Subszenarien GWAS 3000, GWAS 10000 und gBLUP besser ab als die reine phanotypische Selektion
der Plusbdume. Die inzuchteffektive PopulationsgrofRe (Ne) war bei der Ernte im Saatgutbestand (Abb. 2) mit
mittleren Werten von 572-1093 flinf- bis zehnmal so hoch wie die Werte in der Samenplantage (52-107). Es fiel
auf, dass die Selektion anhand genetischer Methoden (gBLUP, GWAS 3000, GWAS 10000) insbesondere bei der
Plusbaumauswabhl fir die Samenplantage zu deutlich geringeren Ne-Werten fiihrte. Es gab eine groRe Variation
bei den Ne-Werten innerhalb jedes Szenarios bei den Simulationen zur Saatguternte. Das lag daran, dass Inzucht
in diesen Fallen ein seltenes Ereignis war und daher besonders starken stochastischen Schwankungen unterlag.

Die simulierten genetischen Gewinne in einer Samenplantage und dem Saatgut einzelner Familien bewegen sich
in einem Bereich, der auch bei echten Samenplantagen erreicht wurde. In einem anderen Simulationsansatz
kamen SERRANO-LEON et al. (2021) fiir Pinus sylvestris und Pinus pinaster beim Wachstum zu genetischen
Gewinnen in Samenplantagen von 7 % bis 40 %.

Vergleichbar mit unserem Ansatz der selektiven Ernte von Mutterbdumen sind Studien zu
Familiennachkommenschaften mit Halbgeschwistern. In einer solchen Untersuchung fanden (YANG et al. 2020)
fir die chinesische Kiefernart Pinus massoniana genetische Gewinne fir das Merkmal Brusthhenduchmesser
(BHD) je nach Auswahl der Familien zwischen 1,2 % und 47 %. Die selektive Ernte von Saatgut der Japan-Larche
(Larix kaempferi) ergab in einer anderen langjahrigen Untersuchung einen genetischen Gewinn beim Wachstum
der besten Familien gegeniiber dem Populationsmittel von 11 %-17 % (PAN et al. 2019).

Auffallig waren in unseren Simulationsstudien die guten Ergebnisse bei der Auswahl von Plusbdumen und
Samenmutterbdumen mit einem genetischen Screening. Der Vorteil der genomischen Selektion wurde bereits
vor Uber 10 Jahren durch deterministische Modellberechnungen ermittelt (GRATTAPAGLIA und RESENDE 2011),
anschlieRend ist die genomische Selektion so wie im Agrarbereich in vielen forstlichen Zuchtprogrammen im
Ausland ein fester Bestandteil geworden (GRATTAPAGLIA et al. 2018; GRATTAPAGLIA 2022; FREEMAN et al. 2022; Li und
DUNGEY 2018). Bei der Marker-gestiitzten Selektion waren die Ergebnisse in der Praxis bisher nicht so
vielversprechend. Hier ist sicherlich zundchst noch eine deutliche Erhéhung der StichprobengréRen erforderlich,
um eine gute Schatzung von Alleleffekten in den genom-weiten Assoziationen zu erreichen. In unseren
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Abb. 1: Genetischer Gewinn der Nachkommen bei simulierten Szenarien zur Saatguternte in einer Samenplantage
mit 150 Klonen und bei einer selektiven Beerntung von 30 Elternbdumen in einem Saatgutbestand mit 3000
reproduzierenden Buchen.

Simulierte Saatguternte

GWAS 10000 (Samenplantage) [} 620

GWAS 3000 (Samenplantage) [ 5

gBLUP (Samenplantage) [ s1e
Phanotypen (Samenplantage) --107,3

925,6
GWAS 10000 (Bestand)

571,6

GWAS 3000 (Bestand) NS
1049,1
€BLUP (Bestand) [
1093,0
Phnotypen (Bestanc)

0,0 2000 400,0 6000 800,0 1000,0 1200,0 1400,0 1600,0 1800,0 2000,0

Ne

Abb. 2: Inzuchteffektive Populationsgrofe Ne der Nachkommen bei simulierten Szenarien zur Saatguternte in einer
Samenplantage mit 150 Klonen und bei einer selektiven Beerntung von 30 Elternbaumen in einem Saatgutbestand
mit 3000 reproduzierenden Buchen.
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Simulationen waren es 3000 bzw. 10000 Individuen. In der Praxis sind es jedoch bisher oft nur einige Hundert
Individuen (PFENNINGER et al. 2021; ROCHA et al. 2022).

Ausland ein fester Bestandteil geworden (GRATTAPAGLIA et al. 2018; GRATTAPAGLIA 2022; FREEMAN et al. 2022; Li und
DUNGEY 2018). Bei der Marker-gestiitzten Selektion waren die Ergebnisse in der Praxis bisher nicht so
vielversprechend. Hier ist sicherlich zundchst noch eine deutliche Erhéhung der StichprobengréRen erforderlich,
um eine gute Schatzung von Alleleffekten in den genom-weiten Assoziationen zu erreichen. In unseren
Simulationen waren es 3000 bzw. 10000 Individuen. In der Praxis sind es jedoch bisher oft nur einige Hundert
Individuen (PFENNINGER et al. 2021; ROCHA et al. 2022).

Die starke Reduktion der effektiven PopulationsgrofRe in Samenplantage wurde bereits mehrfach als wichtiger
Kritikpunkt angefiihrt (SONSTEBO et al. 2018, HANSEN 2008). Eine niedrige effektive PopulationsgroRe fiihrt zur
verstarkten Verwandtschaft und geringeren genetischen Diversitdt bei den Nachkommen. Dies kann mit einer
geringeren Anpassungsfahigkeit und hoheren Empfindlichkeit gegeniber biotischen und abiotischen
Schadfaktoren einhergehen. Die Konzentration auf Saatgutbestdnde anstatt Samenplantagen hatte neben der
hoheren genetischen Vielfalt zudem den Vorteil, dass die Auswahl der Samenbdume in jedem Jahr gedndert und
neueren Erkenntnissen insbesondere zu den kausalen Genorten verschiedener Merkmale angepasst werden
kann.
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Hybridisierung und genetische Introgression: Bedeutung fiir Waldbau,
Forstpflanzenziichtung und Naturschutz

AKI M. HOLTKEN, NICOLE OPFERMANN, STEFFEN FEHRENZ

Zusammenfassung

Hybridisierung wird im Allgemeinen definiert als die erfolgreiche Paarung zwischen Individuen genetisch
verschiedener Sippen (Arten, Sorten, Rassen oder auch Populationen). Der Begriff ,Hybrid“ findet aber nicht nur
auf die Nachkommen einer urspriinglichen Kreuzung zwischen elterlichen Linien (F1-Nachkommen) Anwendung,
sondern auch auf nachfolgende Kreuzungen innerhalb von Populationen (z.B. Riickkreuzungen, F2-
Nachkommen). Letzteres ist eine wichtige Voraussetzung fiir genetische Introgression, d. h. die dauerhafte
Aufnahme von Genen einer differenzierten Population in eine andere. Die auf diese Weise gebildeten neuen
genetischen Rekombinationen kénnen treibende evolutive Krafte darstellen, aber auch zur Gefahrdung der
Artintegritat und damit zum Verlust der Anpassungseigenschaften an bestimmte 6kologische Nischen fiihren.

In diesem Beitrag werden deshalb Beispiele zu folgenden Themenschwerpunkte vorgestellt:

Bedeutung natdirlicher Introgressionsprozesse fiir die Untersuchung der Anpassungsfdhigkeit heimischer
Baumarten und deren Hybriden an sich andernde Klimabedingungen,

Auswirkungen anthropogen geschaffener (kiinstlicher) Introgression durch die Einfiihrung gebietsfremder
Baumarten bzw. Herkiinfte,

gezielte Erzeugung von Hybriden zur Nutzung positiver Eigenschaften der Ausgangsarten sowie von
Heterosiseffekten.

Ferner wird an den verschiedenen Beispielen gezeigt, wie DNA-basierte Methoden zur Erfassung von
Hybridisierungsvorgangen bei Forstpflanzen im Rahmen von Ziichtungsprogrammen, bei der Produktion von
forstlichem Vermehrungsgut aber auch bei 6kologisch-genetischen Untersuchungen eingesetzt werden kénnen.

Abstract
Hybridization and genetic introgression: Relevance for silviculture, forest tree breeding and conservation

Hybridization is generally defined as the successful mating between individuals of genetically different species,
varieties, races or even populations. However, the term "hybrid" is not only applied to the offspring of an original
cross between parental lines (F1 offspring), but also to subsequent crosses within populations (e.g. backcrosses,
F2 offspring). The latter is an important prerequisite for genetic introgression, i.e. the permanent incorporation
of genes from one differentiated population into another. The new genetic recombinations formed in this way
can represent driving evolutionary forces, but can also lead to threats to species integrity and thus to the loss of
adaptive traits to specific ecological niches.

This paper therefore presents the following main topics:

Importance of natural introgression processes for the study of the adaptability of native tree species and their
hybrids to changing climatic conditions,

effects of human-made (artificial) introgression due to the introduction of non-native tree species or
provenances and

targeted production of hybrids to incorporate positive traits of the parent species as well as heterosis effects.
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Furthermore, various examples will show how DNA-based methods are used for recording hybridization
processes in forest tree breeding programs, in the production of forest reproductive material, but also in
ecological-genetic studies.

1 Einleitung

Hybridisierung wird allgemein definiert als die erfolgreiche Paarung zwischen Individuen, die verschiedenen
Arten, Unterarten, Rassen oder Populationen (z. B. Provenienzen) angehéren und sich auf der Grundlage eines
oder mehrerer vererbbarer Merkmale unterscheiden. Die Bildung von Hybriden zwischen Gattungen ist bei
Geholzen deutlich seltener. Ein Beispiel ist der zwischen Sorbus aria (Mehlbeere) und Pyrus communis (Holzbirne)
entdeckte Naturhybride xSorbopyrus (BOHLMANN 2009; WIMMER 2014).

Die Produktion von Hybriden hat die Forstpflanzenziichtung schon seit Jahrzehnten beschaftigt, da auf diese
Weise eine deutliche Verbesserung von Leistungs- und Anpassungsmerkmalen erreicht werden kann als durch
die reine Kombinationszlichtung innerhalb der Ausgangsarten (ROHMEDER & SCHONBACH 1959). Eines der
bekanntesten forstlich relevanten Beispiele ist die Hybridlarche (Larix xeurolepis). Seit den 1950er Jahren wurde
intensiv an geeigneten Genotypen und Eltern-Kombinationen geforscht, um deutliche Verbesserungen
gegeniber den Ausgangsarten hinsichtlich Volumenzuwachs, Holzqualitdt, Standorts- und Schadstofftoleranz
sowie Anfalligkeit gegenlber Larchenkrebs zu erzielen (vgl. GEBUREK und SCHULER 2011; RIECKMANN et al. 2020;
DACASA-RUDINGER et al. 2020). Heute wird Saatgut von Larix x eurolepis in Samenplantagen mit nur wenigen,
ausgewahlten ,hybridogenen” Genotypen in freier Abbllte und einer Ausbeute von ca. 40 bis 90% Hybrid-
Saatgut produziert (HACKER und BERGMANN 1991; TROBER und HAASEMANN 2000; HOLTKEN 2018). Weitere Ergebnisse
der Hybridziichtung finden sich u.a. in den vielen Sorten innerhalb der Gattungen Populus (Pappeln) und Salix
(Weiden) wieder. Die Ausnutzung von Heterosis-Effekten (hohe Biomasseleistung) aber auch die Kombination
von positiven Eigenschaften der Ausgangsarten (hohe Anwuchssicherheit, gutes Stockausschlagsvermaogen,
einfache vegetative Vermehrbarkeit, geringe Anfalligkeit gegeniber biotischen und abiotischen Schaden etc.)
sind wichtige Kriterien insbesondere zur Entwicklung von Hybridsorten fiir Kurzumtriebsplantagen (vgl. u. a.
FEHRENZ und WEBER 2012; GEBHARDT 2012; JANREN et al. 2012; LIESEBACH et al. 2012; SCHNECK und LIESEBACH 2015).

Der Begriff "Hybrid" wird aber nicht nur auf die Nachkommen einer urspriinglichen Kreuzung zwischen
elterlichen Linien (d. h. F1), sondern auch auf nachfolgende Kreuzungen (z. B. Riickkreuzungen, F2) angewendet.
Fertile Hybriden sind auBerdem eine wichtige Voraussetzung flir genetische Introgession, also die dauerhafte
Aufnahme von Genen einer differenzierten Population in eine andere (HARRISON 1990; JANES und HAMILTON 2017).
Dieser Vorgang kann in Kontaktzonen innerhalb der natiirlichen Verbreitungsgebiete von nah verwandten
Baumarten beobachtet werden. Solche Uberlappungsbereiche sind fiir eine Vielzahl von Baumarten beschrieben
worden, u.a. fUr Fagus sylvatica und F. orientalis (MULLER et al. 2019; BIARPASI et al. 2020), aber auch fiir viele
Eichenarten Nordamerikas (vgl. KHODWEKAR und GAILING 2017) und Europas (vgl. CURTU et al. 2007). Da natdrliche
Selektionsprozesse (Akkumulation vorteilhafter genetischer Varianten) bei Waldbaumarten aufgrund der sehr
langen Generationszeiten nur sehr langsam verlaufen, kann ein Austausch von Genen zwischen hybridisierenden
Baumarten eine treibende evolutive Kraft darstellen und damit eine wichtige Rolle bei der Anpassung an sehr
rasche und extreme Verdnderungen der Umweltbedingungen einnehmen (GAILING et al. 2022).

Bastardierung zwischen Gehdlzarten kann aber auch anthropogene Ursachen haben, ohne direktes Zutun des
Menschen, zumal viele Baumarten, insb. zur Fruchtproduktion, weltweit verfrachtet wurden (BIALOZYT et al. 2012;
HEINZE 2008; HEBDA et al. 2021). Es ist bekannt, dass Genfluss von kultivierten Arten in ihre wilden Verwandten
einen erheblichen Einfluss auf den Fortbestand und die Entwicklung von Wildpopulationen haben kann.
Genetische Introgression kann somit auch eine Gefdahrdung der Artintegritdt darstellen und zum Verlust der
Anpassungsfihigkeit an spezifische dkologische Nischen (Okosystemintegritit) beitragen.
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An der NW-FVA wird zu allen hier aufgefiihrten Themenbereichen geforscht. Deshalb werden in diesem Beitrag
folgende aktuelle Vorhaben ndher beschrieben:

Bedeutung der natiirlichen Hybridisierung und der Ausbildung von Hybridschwdarmen zwischen heimischen
Eichenarten fur die kiinftige Auswahl wertvoller genetischer Ressourcen im Rahmen des Klimawandels,

Einfluss von Kulturobstsorten auf den heimischen Genpool an den Beispielen Wildapfel (Malus sylvestris) und
Wildkirsche (Prunus avium) sowie

Kinstliche Hybridisierung zwischen und innerhalb von Arten der Gattung Juglans zur Verbesserung von
Holzqualitat, Ertrag und Klimaadaptation

2 Der heimische Eichenartenkomplex [Quercus robur, Q. petraea und Q. pubescens]
2.1 Eichenarten im Klimawandel

Im Zusammenhang mit aktuellen Klimaprognosen wird die Zunahme von Extremereignissen, aber auch die
generelle Verringerung des Niederschlags einhergehend mit der Erhéhung der Durchschnittstemperaturen fir
Mitteleuropa vorhergesagt. Nur wenige heimische Gehdlzarten bieten das Potential zur Adaptation an ein
solches Zukunftsszenario. Dazu gehoren unsere drei heimischen Eichenarten Flaum-, Trauben- und Stiel-Eiche.
Sie waren schon lange vor menschlichen Einflliissen mit sehr unterschiedlichen klimatischen Bedingungen
konfrontiert und haben sich an verschiedene Klimazonen (ozeanisch bis kontinental), Hohenlagen (Meereshohe
bis 1800 m {. NN) und Standorte (feucht und zeitweise Uberflutet bis sehr trocken) angepasst und diese
,Erfahrungen”in ihrem Genpool gespeichert. Ferner sind unsere Eichenarten auch genetisch gegeniiber anderen
heimischen Laubbaumarten tiberdurchschnittlich variabel. Grund dafiir ist der hohe Genaustausch insbesondere
durch Pollenflug, wodurch neue Gene aus anderen Umweltsituationen (Klimagebiete, Standorte) ,importiert”
werden kénnen. Dieser effiziente, innerartliche Genfluss wird als ein Grund fiir das hohe Anpassungspotenzial
der einzelnen Eichenarten hinsichtlich klimarelevanter Merkmale gewertet (BuscHBOM et al. 2012; BONFILS et al.
2015; GAILING 2010; GUGERLI et al. 2016; GUNTHARDT-GEORG et al. 2016).

Unsere heimischen Eichenarten haben aber noch eine weitere vorteilhafte Eigenschaft, die in der praxisnahen
Forschung bislang nur sehr wenig Beachtung gefunden hat: Genaustausch zwischen Eichenarten tber die Bildung
von Hybriden. Da die natiirliche Selektion (Akkumulation vorteilhafter genetischer Merkmale) innerhalb von
Baumarten aufgrund der langen Generationszeiten nur sehr langsam verldauft, kann interspezifischer
Genaustausch eine schnellere Anpassung an extreme Umweltverhaltnisse beglinstigen. Hybridisierung zwischen
nah verwandten Eichenarten mit unterschiedlichen 6kologischen Anpassungen tritt regelmaRig in den
natirlichen Kontaktzonen zweier oder mehrerer Arten auf (vgl. CURTU et al. 2007, 2009; GAILING und CURTU 2014).
Dieser Vorgang ist grundsatzlich zwischen allen drei heimischen Arten moglich. Seltener tritt Hybridisierung
zwischen der Stiel- und der Trauben-Eiche auf, auch wenn dieser Vorgang vermutlich eine wichtige Rolle bei der
Ausbreitung der Trauben-Eiche nach der letzten Eiszeit gespielt hat (»Pollen Swamping« [d. h: Schritt 1:
Eindringen der Trauben-Eiche in das Verbreitungsgebiet der Stiel-Eiche ausschlieflich tber das Einkreuzen von
Pollen (Hybridisierung); Schritt 2: Auskreuzung der Trauben-Eiche in den Folgegenerationen und Besiedlung der
flr sie glinstigeren Standorte] siehe PETIT et. al. 2003). Haufiger wird Bastardierung zwischen der Trauben- und
der Flaum-Eiche beobachtet, so dass in Uberlappungszonen hiufiger sogenannte ,Hybridschwirme* auftreten
(KATZEL et al. 2012, 2014; GAILING et al. 2022).

Verschiedene Studien belegen, dass Hybridisierung zwischen unseren Eichenarten zwar ein eher seltenes, aber
dennoch sehr bedeutsames Phdanomen ist. Denn auch augenscheinlich reine Exemplare dieser Arten besitzen
kaum ein o©kologisches Merkmal, welches fiir sich alleine ausreicht, um eine sichere Artabgrenzung zu
ermdglichen. Eine systematische Zuordnung (iber morphologische Merkmale sollte deshalb Ubergangsformen
und Okotypen beinhalten (Aas 1998; Viscos! et al. 2009a, 2009b; CRACIUNESC at al. 2012; FORTINI et al. 2014; Di
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PIETRO et al. 2020; PROIETTI et al. 2021). Dies ist insofern von besonderem Interesse, da sich unsere Eichenarten
an unterschiedliche Standorteigenschaften angepasst haben, aber dennoch arttypische, auch klimarelevante,
genetische Merkmale austauschen kénnen. Dies wird gerade bei drastischen Umweltverdanderungen als eine
weitere Starke des gesamten Anpassungssystems der Eichen angesehen (KREMER 2010; BONFILS et al. 2015; LEROY
2019).

Der mitteleuropaische Flaum-Eichenwald wird syntaxonomisch der Assoziation Quercetum pubescenti-petraeae
zugeordnet. An den trockensten und flachgriindigsten Bereichen dieser Standorte entstehen reine
Flaumeichenwidlder. Mit zunehmender  Wasserverfiigbarkeit entstehen  zunachst Flaumeichen-
Transitionswalder, die durch das Vorkommen beider Arten (Flaum- und Trauben-Eichen) sowie ihrer Hybriden
gekennzeichnet sind, die ihrerseits wiederum in Trauben-Eichenwaélder (bergehen (SAYER 2000). Diese
charakteristischen Eichenartenkomplexe sind aber nicht nur auf Standorte im Sidwesten Deutschlands
beschrankt (Oberrheingraben). Sie finden sich auch an Trockenhdngen des Odertals im Ostlichen Brandenburg.
Dort haben waldbauliche Beobachtungen gezeigt, dass Trauben-/Flaum-Eichen-Hybriden (also Individuen mit
genetisch unterschiedlichen Anteilen der jeweiligen Arten) mit hoher Vitalitadt in entstehende Bestandesliicken
einwandern, wo vermehrt Kiefern wegen extremer Trockenheit abgestorben sind. Da viele der Hybriden
,Trauben-Eichen-dhnliche” Stammformen ausbilden und gleichzeitig eine erhoéhte Trockenstresstoleranz
aufweisen, sind solche natiirlich entstandenen Hybriden unter forstlichen Gesichtspunkten gerade unter den
Bedingungen des Klimawandels von besonderer Bedeutung. Die Erfassung und nachhaltige Nutzung solcher
Genressourcen ware nicht nur ein Beitrag fir die Entwicklung arten- und strukturreicher, klimaresilienter
Mischbestande sondern auch zur Risikovorsorge zum grundséatzlichen Walderhalt unter Extrembedingungen (vgl.
KATZEL et al. 2012).

2.2 DNA-basierte Taxonomie und genetische Vielfalt heimischer Eichenartenkomplexe

Die verschiedenen Eichenarten kdnnen zunachst morphologisch nach spezifischen Blattmerkmalen bestimmt
werden (AAs 1998; KREMER et al. 2002). Molekulargenetische Verfahren bieten hier genauere Méglichkeiten zur
Untersuchung des taxonomischen Status bzw. zur Erfassung von Artanteilen in Bestdnden bzw. Individuen (LEPAIS
et al. 2009; NEoPHYTOU et al. 2010, 2015). Aus verschiedenen Studien liegt fiir diese Zwecke eine umfangreiche
Referenz-Datensammlung vor, die zur Charakterisierung verfligbarer Genressourcen herangezogen werden
kann. Die im Folgenden zusammengestellten Daten stammen aus HOLTKEN et al. (2012) und KATzEL et al. (2014)
sowie aus einem bundesweiten Verbundprojekt zur Erfassung seltener Baumarten (BLE 2013).

Da es allerdings hinsichtlich Morphologie und Genetik zu flieBenden Ubergingen zwischen den Arten
mitteleuropaischer Trockeneichen-Walder kommt, ist eine vollstindige genetische Artabgrenzung selbst in
denjenigen Bestanden nicht moglich, die morphologisch als reine Trauben-bzw. Flaum-Eiche charakterisiert
worden sind. Die einzelnen Arten scheinen also immer auch genetische Information der jeweils anderen Art
mitzufiihren, was gerade diese Baumartengruppe fiir die Anpassung an prognostizierte Klimaverhaltnisse so
interessant macht.

In Abb. 1A sind die genetischen Anteile der jeweiligen Eichenarten fir 22 Trauben-/Flaum-Eichenwalder
dargestellt (ein Stiel-Eichenbestand als Outlier). Die Bestande erstrecken sich vom Dreilandereck
(Deutschland/Frankreich/Schweiz) bis ins nordwestliche Polen (siehe Flaum-Eichenbestand im Odertal bei
Biellinek [BIE], rechts in Abb. 1A).

Es ist zu erkennen, dass neben genetisch nahezu reinen Trauben- bzw. Flaum-Eichenbestanden auch viele
Mischformen bestehen (linke Ordinate in Abb. 1A). Gerade in diesen Mischbestdnden (Flaum-/ Trauben-Eichen-
Transitionswalder) sind die Hybridisierungsraten am héchsten. Im Bestand GGB (Thiringen) liegen die Artanteile
von Trauben- und Flaum-Eiche bei 39,3 bzw. 43,6 %, wovon der Anteil an Hybriden 50% ausmacht (rechte
Ordinate in Abb. 1A). Ferner ist auch eine steigende Tendenz zwischen dem Anteil an Hybriden und der
genetischen Vielfalt innerhalb der Bestdande festzustellen (Abb. 1B). Dies deutet auf hohe Anpassungskapazitaten
innerhalb dieser Mischbestédnde hin.



7. Tagung der Sektion Forstgenetik/Forstpflanzenziichutng (Tagungsband) 138

10 1,0 9,0
09 09 .
85
5 08 038 [
2
£
]
c 8,0 L] °
2 o7 o7 > R?=0,1644
S 3 o ] -
4 ooe 06 @ - ¢ __---
© o £ " . . .-
2 o [} 05 ; & oo © * s ) ° .
2 3 -
£ 570 -
< o4 08 Z 2 - .
£ N * .
2 03 (] 03 65
=1 ¢ .
2 .
3 ° ®le
g 02 0,2
6,0
01 01 .
00 00 55
> S & & ¢ & & «
&L F SIS FFIFS LSO S E P S 0 01 02 03 04 05
& Bestinde Anteil Hybriden
A EQ.petraca EQ.robur [ Q.pubescens ® Anteil Hybriden B

Abb. 1: DNA-basierte Taxonomie von 22 Rein- und Mischbestanden der Trauben- und Flaum-Eiche sowie Stiel-Eiche
als Outlier (genauere Erlauterungen zu den Bestandes- und Standortdaten siehe BLE 2013, HOLTKEN et al. 2012 und
KATZEL et al. 2014).

(A) Genetischer Anteil der Eichenarten Quercus petraea (Trauben-Eiche) und Q. pubescens (Flaum-Eiche) und

Q. robur (Stiel-Eiche, als Outlier) auf der linken Ordinate sowie der Anteil an Hybriden auf der rechten Ordinate;

(B) Zusammenhang zwischen dem Anteil an Hybriden und genetischer Vielfalt (Allelic Richness) innerhalb der
Trauben-/Flaum-Eichenvorkommen.

2.3 Studien zu genetisch-physiologischen Anpassungspotenzialen heimischer Eichenarten im
Klimawandel

Unsere Eichenarten kommen aufgrund der effizienten Steuerung ihrer Fotosynthese, Blattmorphologie sowie
Spross-/Wurzelverhéltnisse deutlich besser mit extremen Standortsituationen zurecht als die meisten anderen
Baumarten. Ihre hohe genetische Vielfalt in Kombination mit hohen Genflussraten innerhalb der Arten aber auch
die Moglichkeit des Genaustausches zwischen Arten (Hybridisierung) ermoglichen eine schnellere Akkumulation
und Rekombination neuer genetischer Varianten (BONFILS et al. 2015) und damit effiziente Anpassungsprozesse
an drastische Umweltveranderungen.

An der NW-FVA stehen in den nachsten Jahren insb. die Flaum- und Trauben-Eiche und ihrer Hybriden im Focus

der Untersuchungen. Deren Anpassungsfahigkeiten an Trockenheit und Hitze sind aus forstlicher Sicht besonders

interessant. Deshalb werden die Forschungsarbeiten folgende Themenschwerpunkte beinhalten:

= Evaluierung von Eichenvorkommen (Bestande bestehend aus reiner Flaum- und Trauben-Eiche sowie
Hybridschwarmen) basierend auf morphologischen und genetischen Bestimmungen sowie
standortlichen Eigenschaften (Orte mit Extrapolationspotential hinsichtlich Klima und Wasserhaushalt
des Bodens)

= Analyse des Genflusses zwischen Flaum- und Traubeneiche in den ausgewdhlten Vorkommen,
insbesondere die Ubertragung artspezifischer Eigenschaften von ausgewéhlten Altbdumen (Kriterien:
morphologische und genetische Artzuordnung, Vitalitat und Stammform) auf ihre Nachkommen
(Saatgut und Naturverjiingung, falls vorhanden)

= Anzucht von Versuchsmaterial: Vegetative Vermehrung der fiir die Genflussuntersuchungen
ausgewahlten Altbdume durch Gewebekulturtechnik

= Analyse physiologischer Stress- und Leistungsparameter an genetisch identischen Kopien der
selektierten Einzelbdaume (/n-vitro-Material) in Klimakammer, Gewachshaus und Freiland

® Planung von MaRnahmen zur Sicherung ausgewahlter genetischer Ressourcen fiir die spatere Er-
zeugung von hochwertigem, klimaresilienten forstlichem Vermehrungsgut: Design spezieller Sa-
menplantagen, Auswahl von kiinftigen Saatguterntebestanden

Bei der Anzucht von Versuchspflanzen werden an der NW-FVA erstmalig Gewebekulturverfahren (In-vitro-
Technik) zur vegetativen Vermehrung von ausgewahlten Eichen eingesetzt und optimiert (urspriingliche Arbeiten
an Trauben- und Stiel-Eiche siehe MEIER-DINKEL 1987; MEIER-DINKEL et al. 1993). Aktuelle und deutlich modifizierte
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Protokolle sind auf Grundlage der Arbeiten von JUNCKER und FAVRE (1989), SAN-JOSE et al. (1988, 1990), VIEITEZ et
al. 1994, SANCHEZ et al. (1996), CHALUPA (1993), MARTINEZ et al. (2012, 2017), OSTROLUCKA et al. (2007) und
SCHWARTZ-SAX (2019) entwickelt worden. Diese erlauben es jetzt, auch die Flaumeiche und ihre Hybriden tiber
sterile Sprosskulturen in-vitro zu vermehren, zu bewurzeln und in ausreichender Zahl in Freiland-Bedingungen zu
Uberfiihren (Abb. 2). Die Produktion von Versuchsgliedern je Individuum soll damit unbegrenzt und unabhangig
von Jahreszeiten moglich sein. Auf diese Weise kdnnen ganzjdhrig Versuchspflanzen produziert und in ihrer
jeweiligen Lebensphase fir die Versuchsdurchgange synchronisiert werden. Weitere Vorteile der In-vitro-
Kulturtechnik sind die Reproduzierbarkeit der Versuchsdaten durch klonale Wiederholbarkeit des Genotyps.
Diese Methode bietet erhebliche Potentiale zur Effizienzsteigerung und zeitlichen Beschleunigung von
Forschungs- und Ziichtungsvorhaben, was in Anbetracht des hohen Veranderungsdrucks durch die Dynamik des
Klimawandels von groRer Bedeutung ist.

Flaumeiche

Hybride
(Trauben-/
Flaum-Eiche)

Abb. 2: In-vitro-Gewebekultur (Vermehrung, Bewurzelung, Akklimatisierung) von Flaum-Eiche (Quercus pubescens)
sowie von der Hybride zwischen Trauben-und Flaum-Eichen (Quercus petraea x pubescens) (Fotos: WENZLITSCHKE).

3 Der introgressive Einfluss von Kultursorten auf Wildapfel (Malus sylvestris L.) und
Wildkirsche (Prunus avium var. avium)

3.1 Hintergrund

Aufgrund des Klimawandels sind vermehrt auch diejenigen heimischen Baumarten von Interesse, die derzeit nur
sehr geringe Flachenanteile einnehmen. Dazu zahlen z.B. Wildobstarten wie Wildapfel, Wildbirne, Vogelkirsche,
Elsbeere und Speierling, aber auch Arten wie Feldulme, Schwarzpappel, Feldahorn etc. Diese Baumarten tragen
nicht nur zur Erhéhung der Biodiversitat bei, sie sind im Vergleich zu den gegenwartigen wirtschaftlichen
Hauptbaumarten meist auch toleranter gegeniiber Dirre- und Hitzeperioden oder auch periodischen
Uberflutungen (HOLTKEN und ARNDT 2018). Allerdings sind die genannten Baumarten aufgrund ihrer geringen
Konkurrenzkraft von Natur aus selten oder nur sehr zerstreut anzutreffen. Zuséatzlich haben menschliche Eingriffe
die Verfiigbarkeit geeigneter Habitate deutlich reduziert. Ubriggebliebene (Relikt-)Vorkommen sind deshalb oft
durch starke raumliche Isolation gepragt, was vielfach zu Verlusten genetischer Vielfalt aber auch zu unglinstigen
demographischen Strukturen (Uberalterung) gefiihrt hat, da natiirliche Verjiingung aufgrund der geringen
Verflgbarkeit kompatibler Paarungspartner oft ausfallt (SCHRODER et al. 2013; HOLTKEN et al. 2017).

Ein weiteres Problem ist erst in den letzten Jahrzehnten in den Focus genetischer Studien geriickt: Hybridisierung
von Wildobstvorkommen mit Kultursorten. Dies betrifft insbesondere diejenigen Arten/Gattungen, aus denen
ertragreiche Sorten fiir den Obstanbau geziichtet wurden (Prunus, Malus, Pyrus). Ein wichtiger Introgressionsweg
ist die Bestdubung Uber Insekten, deren Effizienz als Pollenvektor in der Vergangenheit vermutlich deutlich
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unterschatzt wurde. Erste Untersuchungen haben gezeigt, dass ein groRer Teil der Befruchtungen in
Saatguterntebestianden bzw. Samenplantagen der Vogelkirsche mit bestandesexternen Pollen erfolgt (18% bis
mindestens 42%, vgl. HOLTKEN 2005; DOUNAVI und KAROPKA 2010). Ahnliche Beobachtungen sind von KLEINSCHMIT
et al. (2012) auch in Wildapfel-Samenplantagen gemacht worden, die einen externen Polleneintrag von
mindestens 56% aufwiesen. Welche Auswirkungen eine solche Introgression auf die genetische bzw. 6kologische
Integritat der jeweiligen Wildformen hat, wird an der NW-FVA vorwiegend an der Wildkirsche und am Wildapfel
untersucht.

3.2 Die Wildkirsche (syn. Wilde Vogelkirsche, Waldkirsche; Prunus avium var. avium)

Die Wildkirsche zeichnet sich durch rasches Jugendwachstum aus, das ihr in den ersten Lebensjahren gegentiber
dominanten Klimaxbaumarten wie der Buche einen deutlichen Wuchsvorsprung erméglicht. Ferner kann sie sich
sehr effizient vegetativ Uber Wurzelbrut vermehren (HOLTKEN und GREGORIUS 2006). Diese Eigenschaften
ermoglichen es ihr, entstandene Waldoffnungen schnell zu besiedeln und in frithen sukzessionalen Stadien fir
Kontinuitat im Nahrstoffkreislauf zu sorgen bis diese Licken wieder durch Klimaxbaumarten besetzt werden
(Luckenstrategie nach OTTO 1994). Diese Schliisselfunktion in Kombination mit ihrer Gberdurchschnittlichen
Hitze- und Trockentoleranz macht die Wildkirsche gerade im Rahmen des Klimawandels zu einer interessanten
Baumart.

Beobachtungen haben allerdings gezeigt, dass die aus Handelsware gepflanzten Wildkirschen-Bestidnde oft einen
hohen Prozentsatz an geringwiichsigen, krummen Baumen mit friih auflésenden Kronen aufweisen. Der Anteil
an rasch wachsenden, wipfelschaftigen Baumen ist demgegeniiber meist geringer. Geringere Vitalitdt und
hohere Absterberaten der Samlinge deuten zudem auf schlecht an hiesige Umweltverhaltnisse angepasste
Erbeigenschaften hin (JANREN et al. 2010). Ein solcher Effekt als Folge genetischer Introgression aus Kulturformen
ist zu erwarten, da die Zichtung von SiiRkirschensorten darauf abzielt, starkastige Baume mit immer gréRReren
Friichten und hohen Fruchtertrdgen zu produzieren. Diese Form der zlichterischen Selektion geht oft auch mit
einer Reduktion des Hohenwuchses einher (veranderte Ressourcenverteilung von HOhenwuchs in
Fruchtbildung). Ferner nahm die Ziichtung von Suikirschensorten ihren Ursprung in Kleinasien, also unter ganz
anderen klimatischen Gegebenheiten. Aus den dortigen Wildformen ist auch der tiberwiegende Teil heutiger
Kulturformen entstanden, zumeist Herz- und Knorpelkirschen (P. avium var. juliana und P. avium var. duracina).
Diese Selektionen gelangten mit den Rémern nach Mitteleuropa. Auf dieser genetischen Grundlage basieren
auch heute noch unsere Kulturkirschen (Aas 2010; SIEGLER 2010).

3.3 Der Europdische Wildapfel (Malus sylvestris)

Der Wildapfel ist zwar dulRerst konkurrenzschwach (lichtbeddrftig, langsam-wiichsig), kann sich aber dank seiner
breiten Standortamplitude (hohe Toleranz gegeniiber Trockenheit als auch Uberflutungen) an Sonderstandorten
wie sonnenexponierten, felsigen Hingen als auch in Auwildern mit periodischen Uberschwemmungen
behaupten. Aufgrund seines Vermaogens zur Ausbildung von Wurzelbrut findet man ihn auBerdem vereinzelt in
historischen Hute- und Mittelwaldern (HOLTKEN et al. 2017; HOLTKEN und ARNDT 2018).

Diese natiirlichen bzw. anthropogen gepragten Lebensraume sind aber sehr selten geworden, so dass sein
Fortbestand in vielfacher Hinsicht gefahrdet ist. Zusatzlich zu den oben bereits aufgezidhlten Ursachen (geringe
PopulationsgréBen, rdumliche Isolation, Uberalterung), hat auch bei dieser Baumart die Hybridisierung mit
Kultursorten vielerorts zum Verlust der reinen Wildform gefiihrt. Bei den Kulturformen handelt es sich nicht um
die gleiche botanische Art (wie bei den Kirschen), sondern um Zuchtsorten asiatischer Wildapfel, im
Wesentlichen des Altai-Apfels (Malus sieversii).

Die Auswirkungen genetischer Introgression von Zuchtsorten auf die europaische Wildform liegen vor allem in
der Verringerung der Standortsamplitude. Eine kiirzlich publizierte Studie zeigt, dass der artreine Europdische
Wildapfel extremere Bodenbedingungen sowie wechselnde Licht- und Schattenverhaltnisse wahrend der frithen
und mittleren Sukzessionsstadien der oberen Auenwalder erfolgreicher toleriert als Hybriden (AHL et al. 2021).
Genetische Introgression aus Kultursorten ist im Falle des Wildapfels somit nicht nur artgefdhrdend, es wird auch
die Okosystemintegritit der Art infrage stellt, also die Fahigkeit charakteristische 6kologische Nischen
(Auenwalder) zu besetzen.
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3.4 Genetische Differenzierung zwischen Wildtyp und Kulturformen

Eine wichtige Voraussetzung fir die Detektion von Prozessen der Hybridisierung und Introgression sind
Moglichkeiten der genetischen Differenzierung von Wild- und Kulturformen mit Hilfe molekulargenetischer
Methoden. Im Folgenden sind Ergebnisse dargestellt, die an ausgewahlten Kultursorten sowie in forstlichen
Samenplantagen (SPL) erhoben wurden. Die Samenplantagen sind besonders interessant, da hier diejenigen
Individuen vertreten sind, die morphologisch und phanotypisch am ehesten der Wildform entsprechen sollten.
Fur die Kirsche gingen 209 Kultursorten und 334 potentielle Wildkirschen aus fiinf SPL in die Untersuchung ein,
fir den Apfel 76 Kultursorten und 422 potentielle Wildapfel aus acht Erhaltungs-SPL. Bei den Kultursorten sind
jeweils die wichtigsten kommerziellen, aber auch eine Vielzahl von alten Sorten und Landrassen vertreten.

Sowohl beim Apfel als auch bei der Kirsche sind Kern-Mikrosatelliten (SSRs) analysiert worden. Da es sich bei den
Kulturformen des Apfels um eine andere Ausgangsart handelt (Malus sieversii), ist die genetische Differenzierung
von Wild- und Kultursorten im Mittel Gber die einzelnen Genoci deutlich gréoRer als zwischen Wild- und
Kulturkirschen, die lediglich unterschiedlichen Herkilinfen oder Varietdten angehoren. Deswegen werden bei den
Apfeln fur die Differenzierung auch nur 6 SSRs eingesetzt (HOLTKEN et al. 2014), bei der Kirsche sind es 16 SSRs.
Bei der Wildkirsche werden zusatzlich noch die S-Allele am Selbstinkompatibilitats-Locus analysiert. Auch die S-
Allele werden (wie SSRs) mittels Kapillarsequenzierung detektiert (Verfahren siehe CACHI und WUNscH 2014, CACHI
etal. 2017).

S-Allele stellen einen aussagekraftigen Marker dar, da sie eine vergleichsweise hohe Differenzierung zwischen
Wildkirschen und den Kultursorten aufweisen. In Abb. 3 sind die gefundenen Unterschiede in der
Haufigkeitsverteilung der Sl-Allele zwischen potentiellen Wildtypen und den Kulturformen dargestellt. Von den
15 charakterisierten S-Allelen bei den Kulturkirschen werden 87% der genetischen Varianten ausschlieflich durch
die Allele SI-1 bis SI-6 abgedeckt. Die haufigsten Allele sind SI-3 und SI-4 mit 46,1%. Nur 13% der Allele verteilen
sich auf neun weitere allelische Varianten. Diese Clusterung in der Haufigkeitsverteilung geht auf die
urspriingliche Nomenklatur (Nummerierung der S-Allele) zurlick, die aus der Ermittlung von
Kompatibilitatsgruppen (Voll-, Semi- und Inkompatibilitdt) innerhalb der Kulturkirschen-Sorten hervorgegangen
ist (LADNER et al. 2003, KELLERHALS et al. 2014).
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Abb. 3: Relative Haufigkeiten der S-Allele (Genlocus fiir gametophytische Selbstinkompatibilitat) in fiinf Samen-
plantagen potentieller Wildkirschen (Prunus avium var. avium, 334 Genotypen, M) sowie in 209 Kultursorten (H).

Bei den potentiellen Wildkirschen ist die Haufigkeitsverteilung der 19 detektierten S-Allele deutlich
gleichmaRiger. Dies ist auch zu erwarten, da die Haufigkeiten der S-Allele in (natirlichen) Populationen immer
einen Gleichgewichtszustand anstreben, der durch die héchste Aquitit (=Eveness, Gleichverteilung der Allele)
und damit der héchsten allelischen Diversitat charakterisiert ist (STEINER und GREGORIUS 1994).
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Inwiefern es sich bei Bestdnden oder einzelnen Individuen um heimische Wildtypen, um Kulturformen oder aber
Hybriden handelt, wurde mit Hilfe einer Hauptkomponentenanalyse (GenAlEx; PEAKALL und SMOUSE 2012) sowie
durch eine Clusteranalyse beurteilt (STRUCTURE 2.3.4; PRITCHARD et al. 2000; FALUSH et al. 2003, 2007).

Apfel Kirsche

. Samenplantagen . Kultursorten

Abb. 4: Unterscheidung von Wild- und Kulturformen mit Hilfe der Hauptkomponentenanalyse (Software GenAlEx,
oben) sowie einer Gruppierungsanalyse (Software STRUCTURE 2.3.4, unten) bei Apfel und Kirsche.

Die Daten zeigen, dass die beschriebenen Methoden eine hohe Trennscharfe zwischen unserem Wildapfel und
den Kultursorten ermoglichen. Im STRUCTURE-Diagramm in Abb. 4 ist aber zu erkennen, dass in den Erhaltungs-
SPL teilweise noch hybride Individuen vorkommen. Diese Genotypen wurden bzw. werden derzeit noch entfernt
(Bereinigung der Samenplantage), da sich gerade bei diesen Individuen morphologisch in vielen Fallen
kulturapfeldhnliche Auspragungen (FruchtgréRe und -farbe, Blattbehaarung etc.) herausgestellt haben.

Bei P. avium fillt die Trennscharfe ein wenig geringer aus. Auffallend ist, dass bei einigen Kulturkirschensorten
vermehrt auch hohere Anteile der Wildform festgestellt werden konnten (siehe STRUCTURE-Muster sowie
Uberlappende Bereiche in der PCoA). MARIETTE et al. (2010) erklart diesen Umstand mit Genfluss aus lokalen
Wildkirschenbestianden in schon etablierte SuRkirschensorten, woraus vielfach neue lokale Landrassen
entstanden sind, welche in dieser Arbeit nicht explizit von modernen Kulturformen unterschieden worden sind.
Diese Differenzierung (kommerzielle Kulturkirschensorten, alte Landrassen) soll in weiteren Studien noch
erfolgen.

3.5 Verwertung der Ergebnisse in der Praxis

Das DNA-Archiv der NW-FVA mit ca. 800 Wildapfeln sowie 76 Kulturapfelsorten stellt eine wichtige Basis flr die
genetische Bestimmung von Wild- und Kulturdpfeln sowie ihrer Hybriden dar. Dieses Vergleichsmaterial
ermoglicht laufende gutachterliche Stellungnahmen fiir den Naturschutz lber die Erhaltungswirdigkeit bzw. -
dringlichkeit gemeldeter (potentieller) Wildapfel-Vorkommen. Ferner besteht derzeit eine hohe Nachfrage nach
Vermehrungsgut fiir den Wildapfel (Renaturierung von Auenwaldern etc.). Allerdings kann die Menge an Saatgut
nicht aus den vorhandenen Reliktvorkommen gedeckt werden. Dazu braucht es Samenplantagen (SPL), die
deutlich gesteigerte Erntemengen bei zeitlich-technisch einfacheren Beerntungsmoglichkeiten bieten.
Genetische Methoden ermdoglichen hier eine optimales SPL-Design, nicht nur hinsichtlich der Artreinheit sondern
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auch im Hinblick auf die Rekonstruktion der Genpools verschiedener Vorkommensgebiete (HOLTKEN et al. 2014,
2017).

Die Wildkirsche ist, gerade im Hinblick auf Klimaveranderungen, nicht nur 6kologisch wertvoll sondern zusatzlich
von steigendem forstlichem Interesse. Ein genetisches Diagnose-Tool soll kiinftig die genetische Integritat
(Wildtyp, Kulturformen oder deren Hybriden) von Saatgutquellen sowie deren Nachkommenschaften erfassen.
In dem Zuge sind auch Assoziationsstudien zwischen taxonomischem Status und phanotypischem
Erscheinungsbild vorgesehen, um zu quantifizieren, wie stark sich der Einfluss genetischer Introgression
tatsachlich auf die morphologischen (Qualitats-) Eigenschaften unserer Wildkirsche auswirkt. Anders als der
Wildapfel, unterliegt die Wildkirsche dem Forstvermehrungsgutgesetz (FoVG). Um das Risiko zu minimieren, dass
nicht angepasstes Vermehrungsgut auf die Flachen kommt, sollen die in den verschiedenen Ernteeinheiten
erhobenen genetischen Daten kinftig auch den Endverbrauchern zur Verfligung stehen. Dies kann u.a. im
Rahmen der standig zu aktualisierenden Herkunftsempfehlungen erfolgen.

Die Arbeiten an der Kirsche werden vom Niedersachsischen Ministerium fir Ernahrung, Landwirtschaft und
Verbraucherschutz (ML) im Rahmen eines Drittmittelprojektes (Stadt.Land.ZUKUNFT) unterstiitzt.

4 Gezielte Kreuzungen in der Gattung Juglans (Juglandaceae, Walnussgewachse)

4.1 Eigenschaften von J. regia, J. nigra und ihrer Hybride J. xintermedia

Juglans regia L. (Echte Walnuss) liefert ein besonders hochwertiges Holz. Dennoch wurde die Walnuss zu keiner
Zeit Bestandteil der Edellaubholzwirtschaft. Denn seit Giber 4000 Jahren stellte der Fruchtertrag das wichtigste
Selektionskriterium fir ihre Kultivierung dar. Das Holz der Walnuss kann deshalb eher als ein Nebenprodukt aus
der Nussproduktion angesehen werden. Aber die Anforderungen an einen hohen Nussertrag beeinflussen die
Formeigenschaften der Baume deutlich negativ. Die Kulturformen der Walnuss mit ihren astreichen, breiten,
niedrig ansetzenden Kronen und dem friihen Fruchtansatz sind fir die waldbauliche Produktion deutlich weniger
geeignet als z. B. Originalherkiinfte aus den Waldern des Fergana-Tals (Kirgistan) oder der Region Dachigam
(Kaschmir, Indien), die auch unter mitteleuropaischen Klimaverhaltnissen bedeutende Zuwachsraten erzielen
(LUTHY 2008). Die natiirlichen Vorkommen der Echten Walnuss (Juglans regia) erstrecken sich vom Balkan tber
Kleinasien, dem Kaukasus sowie den Gebirgen Siid- und Zentralasiens, dem Himalaya bis nach West-China. Die
Altitudinalverbreitung reicht von 500 m in Europa Uber 2500 m im Fergana-Tal in Kirgisistan bis 4000 m im
Stdwesten Chinas.

Juglans nigra L. (Schwarznuss) stammt urspriinglich aus dem 6stlichen Nordamerika. Hiebei handelt sich um eine
schnell wachsende Art, die in einer relativ kurzen Umtriebszeit von etwa 60 Jahren ebenfalls hochwertiges Holz
produziert (BEINEKE 1983). Im Gegensatz zu J. regia bendétigt die Schwarznuss aber frische bis feuchte und
basenreiche Bdden. Diese Anforderungen schlieBen den Anbau dieser Art in Deutschland nahezu aus, da
naturschutzrechtliche Vorgaben die Anpflanzung dieser fremdlandischen Art auf vielen dieser Standorte nicht
zulassen.

Juglans x intermedia, eine Hybride zwischen J. nigra und J. regia, ist eine der wenigen Kreuzungskombinationen
von Geholzen, in der sich alle positiven Eigenschaften der Eltern in den Nachkommen vereinen und in einigen
Eigenschaften sogar noch verbessern. Im Vergleich zu den Elternarten weisen die meisten J. nigra x J. regia-
Hybriden, neben der sehr guten Holzqualitat, eine erhéhte Wuchsleistung mit ausgepragter apikaler Dominanz,
vielfaltige Krankheitsresistenzen, eine breitere Standortsamplitude und eine deutlich hohere Spatfrostresistenz
auf (FADy et al. 2003).

4.2 Systematik entscheidet liber Kreuzungserfolg

Um verschiedene Juglans-Arten miteinander zu kreuzen, sind Kenntnisse zur Systematik und zu genetischen
Verwandtschaftsbeziehungen in dieser Gattung unumgénglich. Die Juglans-Arten werden auf Grundlage der
Blattarchitektur, Holzanatomie sowie der Morphologie der Pollen und Friichte in die vier Sektionen Dioscaryon
Dode (Echte Walntsse), Rhysocaryon Dode (Schwarzniisse), Cardiocaryon Dode (Asiatische Butternisse) und
Trachycaryon (Amerikanische Butternuss, eine Art) eingeteilt (Dobe 1909). Friihe molekulare Studien (FJELLSTROM
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& PARFITT 1995; STANFORD et al. 2000) bestétigten die traditionelle taxonomische Einordnung der verschiedenen
Walnussarten und stehen im Einklang mit der Biogeographie und der Fossilgeschichte.

Fossile Funde belegen, dass sich die Sektionen Cardiocaryon und Rhysocaryon fast zeitgleich entwickelt haben.
Allerdings haben diese einen evolutionsgeschichtlich gemeinsamen Vorfahren. Neuere Studien an Kern- und
Chloroplasten-Sequenzen zeigen, dass die Echte Walnuss (J. regia) die urspriinglichste Art dieser Gattung ist und
sich alle anderen Arten von dieser ableiten (ARADHYA et al. 2007; STONE et al. 2009; DONG et al. 2017). Diese
molekularen Verwandtschaftsbeziehungen zwischen den Arten der Gattung Juglans zeigen sich auch in ihrer
Fahigkeit zur Hybridisierung untereinander, denn J. regia ist als einzige Art mit allen anderen Arten aus der
Familie der Juglandaceen kreuzbar und erzeugt lebensfahige Nachkommen (Ausnahme Intersektionskreuzung J.
nigra x J. ailantifolia, WOESTE und MICHLER 2011). Die Walnuss dient deshalb in der Zlichtung als so genannte
Briickenspezies (MCGRANAHAN und LESLIE 2009).

Bei der Erzeugung von Komplexhybriden, wie z. B. J. nigra x (J. regia x J. manshurica) durch Kaskadenkreuzungen
kénnen Reproduktionsbarrieren zwischen sich nicht miteinander kreuzbaren Butter- und Schwarzniissen
aufgeweicht werden, woraus sogenannte »Superhybriden« mit triploidem Chromosomensatz entstehen (eigene
Analysen 2021).

4.3 Intra- und interspezifische Reproduktionsbarrieren bei Schwarz- und Walnuss

Durch gezielte Kreuzung konnen physiologische und temporale, prazygotische Reproduktionsbarrieren
Uberwunden werden. Dafiir sind Kenntnisse des Reproduktionsmechanismus in der Gattung Juglans eine
wichtige Voraussetzung:

Die Anzahl potentieller Paarungspartner in Wal- und Schwarznussvorkommen ist, verglichen mit anderen
Pflanzenarten, relativ gering, da sie nicht nur dichogam sondern heterodichogam sind (KNUTH 1906). Das heif3t,
es existieren zwei Paarungstypen und somit vormannliche (protandrische, PA-Typ) und vorweibliche (protogyne,
PG-Typ) Individuen. Dieser phanotypische Dimorphismus ist typisch fiir die ganze Gattung Juglans (StouTt 1928;
KIMURA et al. 2003; BAI et al. 2007). In einer (genetisch variablen) Population von Walniissen kommen in der
Mehrzahl protandrische, gefolgt von protogynen und sehr selten homogame (keine zeitliche Trennung bei der
Blutenentwicklung der Geschlechter) Individuen vor (SOLAR et al. 1990). Auf diese Weise wird Selbstbefruchtung
reduziert oder fast ausgeschlossen. Eine weitere Charakteristik der Walnlsse, welche gezielte Kreuzungen
erschwert, ist ihre Neigung zur Apomixie. Apomiktisch erzeugte Nachkommen sind mit der Mutterpflanze
identisch. Geht eine Walnuss zur apomiktischen Reproduktion Gber, dann fehlt entweder ein bestdubender
Baum, die Dichogamie der Bestauberbdaume ist zu ausgepragt oder die mannlichen Katzchen sind durch Spatfrost
geschadigt (SARTORIUS 1990).

Obwohl auf Grundlage morphologischer und genetischer Studien die systematische Zuordnung der Walnuss und
der Schwarznuss zu verschiedenen Sektionen in der Gattung Juglans eindeutig ist, kbnnen beide, auch unter
freier Abbllte, miteinander hybridisieren. Da die Blliten der Schwarznuss im Allgemeinen aber mindestens zwei
bis drei Wochen nach der Walnuss reifen, werden phanologische Barrieren fir eine erfolgreiche Hybridisierung
nur selten iberwunden. Die héchste Wahrscheinlichkeit fiir die zeitliche Uberlappung bestdubungsfihiger Bliiten
besteht dann, wenn der mannliche Elternteil von einer spatblihenden protogynen Walnuss und der weibliche
Elternteil von einer friihblihenden protogynen Schwarznuss gestellt werden. Auch die reziproke Kreuzung ist
moglich. In diesem seltenen Fall misste der mannliche Elternteil von einer friihblihenden protandrischen
Schwarznuss und der weibliche von einer spatbliihenden protandrischen Walnuss gestellt werden (POLLEGIONI et
al. 2010, 2013).

Die Hybride Juglans x intermedia (J. nigra x J. regia) ist von hohem wirtschaftlichen Interesse. Gegenwartig hangt
die Produktion neuer Hybrid-Genotypen aber vollstindig von einer erfolgreichen freien Abblite nur weniger,
ausgewahlter , hybridogener” Baume beider Arten ab. Die Einrichtung einer Hybrid-Samenplantage in Frankreich
ist ein Beispiel fiir eine effektive Hybridproduktion mit hoher Ausbeute. Dort wurde die dlteste und bekannteste
franzosische J. x intermedia (NG23 x RA) durch freie Abblite des Schwarznussklons ,NG23“ (Q) mit vier J. regia-
Biumen (&) gewonnen (BEcQUEY 1990). Auch in Deutschland wird in der Baumschule Schott (Baden-
Wiirttemberg) die Intermedia-Hybridsorte ,Reni“ mit einer jahrlich wechselnden Ausbeute von 20 bis 60 %
produziert (miindliche Uberlieferung Anton Schott).
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4.4 Kiinstliche Erzeugung von Hybriden: Von der Bestdaubung bis zur Pflanzenproduktion

Aus zahlreichen Studien ist bekannt (vgl. WOESTE und MICHLER 2011), dass Hybridisierung zwischen J. nigra und J.
regia durch gezielte kiinstliche Bestdubung in nur ~0.3 % der Falle erfolgreich ist. Trotz der steigenden Nachfrage
nach J. xintermedia-Baumen fur die Forstwirtschaft ist ihre groRflachige Produktion durch kontrollierte
Kreuzungen aufgrund des Absterbens der weiblichen Bliiten durch Pollen-Uberladung (McGRANAHAN et al. 1994)
und der geringen Lebensfahigkeit des gelagerten Pollens (Luza und PoLiTo 1985) nicht effektiv. Trotz der
Identifizierung von Elternbdumen, die unter natlrlichen Bedingungen hybridogen zu sein scheinen, war es bisher
schwierig Hybriden durch kontrollierte Kreuzungen zu erzeugen (McKAy 1965; SCHEEDER 1990).

Wie LuzA und PoLiTo (1985,1988) berichten, scheint die Lebensdauer von Walnusspollen unter natirlichen
Bedingungen sehr kurz zu sein. Seine Vitalitat kann durch Temperatur, relative Luftfeuchtigkeit und Reifegrad
beeinflusst werden. Dennoch scheint die Hauptursache des Absterbens von Juglans-Pollen die rasche
Austrocknung bei zu geringer Luftfeuchte im Freiland oder im Exsikkator zu sein. Einen bemerkenswerten
Hinweis auf die starke Verringerung der Vitalitdt von Schwarznusspollen, schon nach kurzer Zeit, lieferte BEINEKE
(1983). So verlor der Pollen aller getesteten Sorten bei einer Lagerung von 24 °C innerhalb von zwei Tagen
vollstandig seine Keimfahigkeit in-vitro. In Anbetracht der komplizierten Reproduktionsbiologie und der
verschiedenen Reproduktionsbarrieren ist es fiir den Ziichter schwierig, ausreichend und qualitativ hochwertigen
Pollen fiir die Kreuzung von Juglans nigra x J. regia, aber auch in reziproker Richtung, vorzuhalten. So reift der
Pollen der Walnuss bis zu 6 Wochen vor der Empfanglichkeit der weiblichen Bliiten der Schwarznuss. Umgekehrt
misste der Pollen von Schwarzniissen ein Jahr gelagert werden um die Bliten von Walniissen zu bestduben
(GRiGGS et al. 1971). Verschiedene Methoden zur Lagerung und Lebensfahigkeitsprifung von Juglans-Pollen
wurden mit unterschiedlichen Ergebnissen durchgefiihrt (Luza und PoLiTo 1985, 1988b; BEINEKE 1983). So scheint
die Trocknung in Exsikkatoren und eine ungekiihlte Lagerung die Keimfahigkeit zu verringern. Demgegentber ist
die Lagerung bei -20° C mdglich, wenn die Luftfeuchtigkeit bei 33 % bleibt. HALL und FARMER (1971) wiesen nach,
dass die Vitalitat von Schwarznusspollen bei der Lagerung in fliissigem Stickstoff (-196 °C) erhalten bleibt.

Um den zukiinftigen Nussertrag in Plantagen schon bei deren Anlage zu steigern, konzentrierte man sich vor
allem auf die Maximierung der Pollendichte wahrend der Reifezeit der weiblichen Bliiten. Wie in CATLIN et al.
(1987) bei der Walnuss und BEINEKE (1983) fiir die Schwarznuss berichten, kann Polleniiberladung zum Absterben
der weiblichen Bluten fiihren und damit das Gegenteil bewirken. Das Problem des Blitenverlusts durch
Pollentuberladung wurde vor allem dort festgestellt, wo wie z.B. in Plantagen nur wenige mannliche
Pollenspender eingesetzt wurden oder bei gezielten Kreuzungen immer nur ein Pollentyp je Kreuzung verwendet
wurde (MCGRANAHAN ET AL. 1994). Andererseits gibt es Belege, dass eine hohe Pollendiversitat die Empfanglichkeit
von Bliten steigern kann (KRON & HUSBAND 2006). Bei vielen Pflanzen ist die Anzahl der auf einer Narbe
abgelagerten Pollengenotypen positiv mit dem Fortpflanzungserfolg korreliert. Auch bei kontrollierten
Kreuzungen erhoht eine groRere Vielfalt der Pollenquellen die Wahrscheinlichkeit, dass eine weibliche Blite
Pollen von einem genetisch kompatiblen Spender erhalt. So erhdht sich die Zahl der befruchteten Eizellen je
Baum (prazygotische Faktoren) und/oder verringert die Embryoabortion (postzygotische Faktoren).

Die Wahrscheinlichkeit, dass die Samen (Nisse) aus gezielten Kreuzungen nicht keimen, ist hoch. Um eventuellen
postzygotischen Anomalien bei der Keimung aus dem Wege zu gehen, kdnnen Embryonen unter sterilen
Bedingungen (in-vitro) gekeimt und weiter kultiviert werden. Alle Vermehrungstechniken von ausgewahlten
Phanotypen und Kultursorten, wie Stecklinge und Pfropfungen, einschlieBlich der Bewurzelung, erweisen sich in
der gesamten Gattung Juglans als schwierig. Die Schwierigkeiten bei der vegetativen Vermehrung sind so auch
flir den Bereich der Sterilkulturen tGbertragbar und zeigen dort beziglich der Kulturbedingungen zusatzlich noch
eine hohe Abhangigkeit vom Genotyp (SCALTSOYIANNES et al. 1997). Dennoch bestehen verschiedene Protokolle
flr die erfolgreiche Etablierung, Vermehrung und Bewurzelung von vegetativen Sprossteilen und Embryonen
(PAYGHAMZADEH und KAZEMITABAR 2011; Rios LEAL et al. 2007; SADAT-HOSSEINI et al. 2022; MEIER-DINKEL und
WENZLITSCHKE 2017; TUAN et al. 2016, 2017).
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4.5 Forschungsarbeiten NW-FVA

An der NW-FVA werden erstmals intra- und interspezifische kiinstliche Kreuzungen zur Verbesserung von
Qualitat, Ertrag und Klimaanpassung von Wal- und Schwarznissen und ihrer Hybriden durchgefiihrt. Das
Vorhaben wird (ber die FNR (Fachagentur fiir Nachwachsende Rohstoffe) geférdert (Férderkennzeichen
2219NR145). In diesem Projekt sollen gezielt Wertholzeigenschaften in Neuzlichtungen (ibertragen und neu
entstandene Genotypen durch Mikrovermehrung ausgehend von zygotischen Embryonen bereitgestellt werden.
Wesentliches Ziel ist die Selektion von spataustreibenden Genotypen (Spatfrosttoleranz), welche gleichzeitig in
einer verklrzten Vegetationsperiode auch die gleiche, hohe Leistung erbringen (hohe Fotosynthese-Effizienz).
Die biometrische, phanologische und physiologische Priifung der Versuchsglieder findet sowohl in Klimakammer-
als auch in Feldversuchen statt.

Auf Basis bisher vorliegender Erkenntnisse Uber die Systematik, Reproduktionsbiologie und physiologischen
Anspriiche der Wal- und Schwarznuss wurde ein Konzept fir gezielte intra- und interspezifische Kreuzungen zur
Gewinnung hochwertiger Genotypen der Walnuss (Juglans regia) und der Hybridnuss (Juglans x intermedia)
erstellt. In den Kreuzungsplan integriert wurden vor allem die Schwerpunktparameter Pollenlagerung,
Anwendung von Mischpollen sowie die Synchronisation des Bliihzeitpunkts (Abb. 5).
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Abb. 5: Intra- und interspezifischer Kreuzungspldne an Wal- und Schwarzniissen (Juglans regia und J. nigra)
beinhalten Daten zu Herkiinften von Pollenspendern und Mutterbdaumen, zur Pollenbehandlung, zu In-vitro-
Methoden fir die Sicherung der Nachkommenschaften (Embryonen), sowie zu Methoden der Verifikation des
Kreuzungserfolgs mit Hilfe von DNA-Analysen.
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Die Sicherung der Embryonen erfolgt Glber Gewebekultur. Fiir die In-vitro-Etablierung der Embryonen werden
modifizierte Protokolle aus MEIER-DINKEL & WENZLITSCHKE (2017) sowie TUAN et al. (2016, 2017) angewendet. Die
Verifikation des Kreuzungserfolgs erfolgt Uber DNA-Analysen (Elternschaftsanalysen). Daflir werden
Mikrosatelliten (SSR-Loci) aus POLLEGIONI et al. (2009) genutzt (Abb. 5).
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Nachkommenschaftspriifungen bei der Wald-Kiefer (Pinus sylvestris L.)

VOLKER SCHNECK

Zusammenfassung

Nachkommenschaftspriifungen sind ein zentrales Element der Forstpflanzenziichtung. Sie kénnen als
Leistungsprifungen der Nachkommen oder zur Analyse quantitativ genetischer Parameter (Heritabilitat,
Kombinationseignung, Zuchtwert) genutzt werden. Die Erzeugung des Versuchsmaterials kann dabei durch
gelenkte Kreuzungen oder frei Abblihte der entsprechenden Auslesebdume erfolgen. Gelenkte Kreuzungen
lassen sich vor allem bei windbestdubenden, getrennt geschlechtlichen Arten (z. B. Koniferen) durchfihren.

Wegen ihrer wirtschaftlichen Bedeutung und der leichten Durchfiihrbarkeit von gelenkten Kreuzungen befindet
sich die Wald-Kiefer besonders im Focus zlichterischer Aktivitaten. Durch das Thiinen-Institut fiir Forstgenetik
und seine Vorgadngerinstitutionen wurden mit dieser Baumart seit Ende der 1970er Jahre viele
Nachkommenschaftsprifungen angelegt. Diese werden {berwiegend auch heute noch unterhalten und
regelmalig ausgewertet. Die Mehrzahl dieser Priifungen sind Versuche mit Nachkommenschaften ausgelenkten
Kreuzungen. So wurden seit den 1970’er Jahren sechs Kreuzungsserien realisiert. Aus den daraus resultierenden
Nachkommenschaftspriifungen existieren heute noch 12. Insgesamt werden auf diesen Flachen 340
Vollgeschwister-Familien (aus gelenkten Kreuzungen) geprift. In der jlingeren Vergangenheit wurden im
Rahmen der Projekte ,FitForClim“ und ,AdaptForClim“ sechs Nachkommenschaftspriifungen mit 140
Halbgeschwister-Familien zur Ermittlung des Zuchtwerts der selektierten Plusbdume angelegt.

In einer 31-jahrigen Nachkommenschaftsprifung mit 81 Vollgeschwister-Familien und drei Versuchsflachen
konnten Nachkommenschaften mit Giberdurchschnittlicher Wuchs- und Qualitatsleistung identifiziert werden. So
Ubertrafen die besten Nachkommenschaften die Absaat einer Samenplantage um 7,5 - 13,3 % im
Hohenwachstum. Ebenfalls konnten Elternbdaume mit positiven Zuchtwerten fiir dieses Merkmal identifiziert
werden. Die praktische Nutzung der Ergebnisse ist einerseits Giber die Reproduktion der Familien mit den besten
Leistungen (gute spezielle Kombinationseignung) moglich. Dafilir kénnen mit Pfropflingen der jeweiligen
Elternbdaume Zweiklon-Samenplantagen aufgebaut werden. Um die Diversitdt bei der Verwendung von so
produzierten Vermehrungsgut zu erhdhen, ist eine Mischung von Saat- bzw. Pflanzgut aus mehreren solcher
Samenplantagen denkbar. Andererseits kdnnen Samenplantagen mit Pfropflingen der Plusbaume mit den besten
Zuchtwerten angelegt werden.

Summary
Progeny testing of Scots pine (Pinus sylvestris L.)

Progeny tests are a central element of forest tree breeding. They can be used as performance tests of the
progenies or for the analysis of quantitative genetic parameters (heritability, combination ability, breeding
value). The production of the test material can be done by controlled crosses or openpollination of the
corresponding plus trees. Controlled crosses can be carried out especially with wind-pollinated, dioecious species
(e.g. conifers).

Because of its economic importance and the ease with which controlled crosses can be carried out, Scots pine is
a particular focus of breeding activities. The Thiinen Institute of Forest Genetics and its predecessor institutions
have established many progeny trials with this tree species since the end of the 1970s. Most of these are still
maintained and regularly evaluated today. The majority of these trials are tests with progeny from controlled
crosses. Thus, since the 1970's, six series of controlled crosses and progeny tests have been realised. From the
resulting progeny trials, 12 still exist today. A total of 340 full-sib families (from controlled crosses) are tested. In
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the recent past, six progeny trials with 140 half-sib families were set up as part of the projects "FitForClim" and
"AdaptForClim" to determine the breeding value of the selected plus trees.

In a 31-year-old progeny test with 81 full-sib families and established at three sites, progenies with above-average
growth and quality performance could be identified. Thus, the best progenies outperformed the offspring of a
seed orchard by 7.5 - 13.3 % in height growth. Likewise, parent trees with positive breeding values for this trait
could be identified. The practical use of the results is possible on the one hand by reproducing the families with
the best performance (good special combining ability). For this purpose, two-clone seed orchards can be
established with grafts of the respective parent trees. To increase diversity in the use of reproductive material
produced in this way, a mixture of seed or planting material from several such seed plantations is conceivable.
On the other hand, seed orchards can be established with grafts of the plus trees with the best breeding values.

1 Einleitung

Nachkommenschaftspriifungen sind ein zentrales Element der Forstpflanzenziichtung. Sie werden genutzt, um
die genetische Veranlagung von ausgewahlten Elternbdumen (Plusbdumen) zu bestimmen. Dabei kénnen sie als
Leistungsprifungen der Nachkommen oder zur Analyse quantitativ genetischer Parameter (Heritabilitat,
Kombinationseignung, Zuchtwert) genutzt werden. Die Erzeugung des Versuchsmaterials erfolgt dabei durch
gelenkte Kreuzungen oder frei Abblihte der entsprechenden Auslesebdaume. Gelenkte Kreuzungen lassen sich
bei windbestdubenden, getrennt geschlechtlichen Arten (z. B. Koniferen) leicht durchfiihren.

Die Wald-Kiefer (Pinus sylvestris L.) ist eine bedeutende Wirtschaftsbaumart in Deutschland Nach den
Ergebnissen der dritten Bundeswaldinventur betrdgt ihr Flachenanteil 22,3 % am gesamten Wald. Einen
Verbreitungsschwerpunkt hat sie auf Sandstandorten in Osten Deutschlands (Anteil an der Waldflache bis zu 70
%). Auch wenn es in den letzten Jahren auf besonders diirregefahrdeten Standorten zu groReren Schadigungen
von Kiefern gekommen ist, so wird die Kiefer auch zukiinftig eine anbauwirdige Baumart bleiben. Wegen ihrer
groRen wirtschaftlichen Bedeutung und der leichten Durchfiihrbarkeit von gelenkten Kreuzungen befindet sich
die Wald-Kiefer bereits seit vielen Jahrzehnten im Focus ziichterischer Aktivitaten. Als Ergebnis dieser Arbeiten
existieren heute Klonarchive und viele Versuchsflachen mit dieser Baumart in Deutschland. Dadurch kann die
Kiefer auch als Modellbaumart fir die Klarung ziichtungstheoretischer und genetischer Fragestellungen dienen.

Von der damaligen Zweigstelle fiir Forstpflanzenziichtung Waldsieversdorf des Instituts flir Forstwissenschaften
Eberswalde wurde ab 1970 ein Programm zur zichterischen Verbesserung der Kiefer mittels gelenkter
Kreuzungen und nachfolgenden Nachkommenschaftspriifungen realisiert. Diese Arbeiten wurden durch das
Thinen-Institut fir Forstgenetik fortgefiihrt. Zielsetzung war die Ziichtung von sogenannten Hochzuchtsorten
(vergleichbar mit gepriiften Vermehrungsgut nach den heutigen Regelungen) mit hoher Wuchsleistung bei
gleichzeitig guter Schaftform und Astqualitat sowie erhdhter Stabilitat. Dieses Material sollte fiir die Anlage von
Holzzuchtplantagen geeignet sein. Es war geplant mit Pfropflingen der besten Kombinationen (hohe spezielle
Kombinationseignung) Bi-Klonsamenplantagen anzulegen und auf diesem Wege die F1-Generation
(intraspezifische Hybriden) immer wieder zu reproduzieren (KoHLSTOCK und SCHNECK 1992). So kénnen sowohl die
additiven als auch die Dominanzeffekte bei der Vererbung der jeweiligen Merkmale genutzt werden.

Zwischen 1970 und 2002 wurden sechs Kreuzungsserien realisiert und 12 Nachkommenschaftsprifungen
angelegt (Tabelle 1). Der Uberwiegende Teil der Nachkommenschaften (340) stammte aus kontrollierten
Kreuzungen. Als Kreuzungspartner fungierten vor allem Plusbdaume aus dem Nordostdeutschen Tiefland und
Polen. Zu einem geringeren Anteil auch aus dem Vogtland, Thiiringen, Schweden, Finnland und Lettland. Ziel der
Kreuzungen war es, die gute Wuchsleistung der Tieflandskiefer mit der guten Qualitdt der Kiefern ost- und
nordeuropaischer Herkunft zu kombinieren. AuRerdem sollten mogliche Heterosiseffekte, die bei der Kreuzung
zwischen Individuen aus geografisch weit voneinander entfernten Populationen aufgrund der Kombination sehr
verschiedener genetischer Konstitutionen auftreten kénnen, genutzt werden. Zusatzlich befinden sich in den
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Versuchen auch Einzelstammabsaaten freiabgebliihter Mutterbdaume und einige Absaaten von Bestanden und
Samenplantagen. Die Versuche stocken auf typischen Kiefernstandorten (schwach bis maRig nahrstoffversorgt,
mittelfrisch). Gepflanzt wurde Gberwiegend im Verband 2,0 x 0,5 m.

Tabelle 1: Nachkommenschaftspriifungen mit Kiefer.

Jahr Nachkommenschaften Ort GroRe [ha] Standort Pflanzen
1979 78 aus Kreuzungen, Gablenz (BB) 2,3 M 2 - maRig nahrstoffversorgt, 3x80
10 frei abgebllht, mittelfrisch
2 Herkiinfte
1985 72 aus Kreuzungen, Waldsieversdorf (BB) 2,0 M 2- méaRig nahrstoffversorgt, 3 x50
33 frei abgebliht, mittelfrisch
7 Herkinfte WeiBwasser (SN) 1,0 Z 2 - ziemlich arm, mittelfrisch 3 x50
1990 81 aus Kreuzungen, Neustrelitz (MV) 1,8 M 2 - maRig nahrstoffversorgt, 3x60
6 frei abgebliiht, mittelfrisch
1 Herkunft Eiserbude bei 1,8 M 2- maRig nahrstoffversorgt, 3x60
Eberswalde (BB) mittelfrisch
Spremberg (BB) 1,8 Z 2 - ziemlich arm, mittelfrisch 3x60
1991 31 aus Kreuzungen, Waldsieversdorf (BB) 1,1 M 2 - maRig nahrstoffversorgt, 3x60
43 frei abgebliht, mittelfrisch
14 Herkiinfte
1995 51 aus Kreuzungen, Peitz (BB) 1,2 Z 2 - ziemlich arm, mittelfrisch 3x64
4 Herkiinfte
1999 24 aus Kreuzungen, Mincheberg (BB) 0,8 Z 2 - ziemlich arm, mittelfrisch 3x80
1 Herkunft Nochten (SN) 0,8 Kippsande 3x80
2002 35 aus Kreuzungen, Briesen (BB) 1,0 Z 2 - ziemlich arm, mittelfrisch 3x80
18 frei abgebliht, Hohenleipisch (BB) 1,5 Z 2 - ziemlich arm, mittelfrisch 3x80
1 Herkunft
2016 117 frei abgebliht, GroR Breese (BB) 1,7 A1-arm, frisch: Z2g — ziemlich 4x32
4 Herkunfte arm, schwach grundfrisch =5: 1
Heidhof (MV) 1,9 A1l-arm, frisch: A2 —arm, 4x32
mittelfrisch = 3:7
Millrose (BB) 0,5 Z1-ziemlich arm, frisch 5x4
2019 57 frei abgebliht, Berlin-Blankenfelde 1,5 ehemaliges Rieselfeld 4 x52
2 el Buckow (BB) 1,1 Z 2 - ziemlich arm, mittelfrisch 4x52
Treuenbrietzen (BB) 1,0 M 2 - maRig nahrstoffversorgt, 4 x52

mittelfrisch (Brandflache)

Neben der bereits erwdhnten Suche nach den besten Nachkommenschaften fiir eine wirtschaftliche Nutzung
bilden die Versuche heute auch die Grundlage fiir die Klarung von ziichtungstheoretischen Fragestellungen. So
wird untersucht, inwieweit sich mittels Kreuzungsziichtung die Anpassungsfahigkeit der Kiefer steigern lasst, um
so die Stabilitdt der Baumart auch in Hinblick auf mégliche Klimadnderungen verbessern zu kénnen. In diesem
Zusammenhang ist ebenfalls von Interesse, wie sich Kreuzungsziichtung auf die genetische Konstitution und die
Diversitat auswirkt. Weiterhin stehen heute die Anwendung von Methoden der quantitativen Genetik zur
Schatzung von Heritabilitaiten und Zuchtwerten sowie die Untersuchung der Vererbung von Merkmalen mit
molekulargenetischen Marken im Focus der Forschung. Die umfangreichen Versuche und Erfahrungen sowie die
vorhandenen Daten machen die Kiefer zu einem Modell fir die Abschatzung von Chancen und Risiken der
Anwendung von Kreuzungsziichtung in der Forstwirtshaft.
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Nach einer langeren Pause wurden in den Jahren 2016 und 2019 wieder Nachkommenschaftspriifung im Rahmen
der Projekte , FitForClim“ und , AdaptForClim“ angelegt (Tabelle 1). Diesmal wurden ausschlieRlich Absaaten
freiabgebliihter Mutterbdume aus zwei alteren Samenplantagen verwendet. Zielstellung dieser Versuche ist die
Zuchtwertermittlung der gepriften Mutterbdume.

Im Folgenden sollen exemplarisch Ergebnisse der Nachkommenschaftspriifung von 1990 vorgestellt werden, da
dieser Versuch aus methodischer Sicht als besonders gelungen betrachtet werden kann. Es werden auf drei
Versuchsflachen 88 gleiche Priifglieder (vollstandige Orthogonalitat) geprift und die Versuche konnten sich ohne
groRere zufallige Storungen tber 31 Jahre entwickeln.

Tabelle 2: Nachkommenschaftspriifung 1990 - Herkunft der Kreuzungspartner.

Auslesebaum Herkunft

Gu 16 Gustrow (Mecklenburg-Vorpommern)

M 100/24, M 129, M 133, M 143 Rostocker Heide (Mecklenburg-Vorpommern)
Mi 7, Mi 18 Mirow (Mecklenburg-Vorpommern)

Pe 17, Pe 23, Pe 26 Perleberg (Mecklenburg-Vorpommern)

B 1100/25 Rathenow (Brandenburg)

B 2100/10, B 2100/15 Peitz (Brandenburg)

B 2500/3, B 2500/9, B 2514, B 2524, B 2527 Kolpin (Brandenburg)

B 400/5, B 400/29
B 724,B729,B 731, Gr6
SA 200/1, SA 200/8

Ni 17, Ni 19
Hi4

Be 11

Schl 15, Schl 24
Bi 1, Bi17

Pl 21

Po9, Po 17, Po 22, Po 24

Roz 5, Roz 6, Roz 15, Roz 16

Ry 6

Ryt 10, Ryt 11, Ryt 13, Ryt 14, Ryt 17
Su 12, Su 24

Tab 6, Tab 9, Tab14

Tar 9, Tar 10, Tar 48, Tar 49

Angerminde (Brandenburg)
Gransee (Brandenburg)
Colbitz (Sachsen-Anhalt)
Niesky (Sachsen)
Hildburghausen (Thiringen)
Bad Berka (Thuringen)
Schleiz (Thiiringen)
Starzyna (Nordost-Polen)
Plaska (Nordost-Polen)
Pokoj (Stidwest-Polen)
Rozpuda (Nordost-Polen)
Rytel (Nord-Polen)

Rychtal (Stidwest-Polen)
Suprasl (Nordost-Polen)
Taborz (Nordost-Polen)

Tarda (Nordost-Polen)

2 Material und Methode

Flr diese Nachkommenschaftsprifung wurden zwischen 1984 und 1987 entsprechende gelenkte Kreuzungen in
einem Klonarchiv an Pfropflingen von Auslesebdumen aus Ostdeutschland und Polen durchgefiihrt (Tabelle 2).
Im Frithjahr 1990 erfolgte die Anlage von drei Nachkommenschaftspriifungen an den Versuchsorten Eiserbude
(BB), Neustrelitz (MV) und Spremberg (BB) mit zweijahrigen Sdmlingen im Pflanzverband 2,0 x 0,5 m. Auf allen
drei Flachen wurden dieselben 88 Priifglieder in Parzellen mit je 60 Pflanzen in dreifacher Wiederholung
ausgebracht. Dabei stammten 81 Nachkommenschaften aus gelenkten Kreuzungen. Sechs weitere waren
Einzelstammabsaaten frei abgeblihter Plusbaumpfropflinge. Weiterhin wurde eine Absaat der Samenplantage
Gustrow in Waldsieversdorf in neunfacher Wiederholung als Kontrolle ausgepflanzt.
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Die letzte Aufnahme erfolgte nach einer Standzeit von 31 Jahren. Gemessen wurden alle Durchmesser in 1,3 m
Hohe und bei allen Bdumen wurde die Schaftform nach einer dreistufigen Skala bonitiert. Folgende Noten
wurden vergeben: 9 — gerade, zweischniirig; 5 — leichte Kriimmung(en), einschniirig (waldbaulich noch geeignet);
1 — krumm, nichtschnirig. Die Hohe wurde bei zehn Baumen je Parzelle gemessen. Fehlende Hohen wurde
mittels der lineare Regression Durchmesser zu gemessenen Hohen nachkommenschaftsspezifisch berechnet.

Ebenfalls berechnet wurde das Einzelstammschaftholzvolumen. Fiir eine komplexe Beurteilung der
Nachkommenschaften wurde ein Selektionsindex (I;,) nach der folgenden Formel berechnet:

Dabei ist k-Anzahl der Merkmale, a;- Bewertungsfaktor, v;-Merkmalsauspréagung der Nachkommenschaft, ¥;-
Versuchsmittelwert, s, - Standardabweichung des Versuchsmittelwertes. Die Hohe ging mit dem

Bewertungsfaktor 2, der Durchmesser in 1,3 m Hohe und die Schaftform mit dem Faktor 1 in den Index ein.

3 Ergebnisse

Zwischen den Versuchsflichen gab es deutliche Unterschiede in der Wuchsleistung, die wegen der
unterschiedlichen Standortgiite auch erwartet wurden (Tabelle 3). Das mittlere Hohenwachstum auf der Flache
Neustrelitz Uber trifft die beste Bonitdt (34 m im Alter 100) der Kiefern-Ertragstafel fir ostdeutsche
Kiefernbestdande (LEMCKE et al. 1975) um mehr als eine Bonitatsstufe. Das mittlere Leistungsniveau der anderen
beiden Flachen liegt zwischen den absoluten Mittelhéhenbonitaten 32 und 34 m. Die Absaat der Samenplantage
Gustrow erreicht Mittelhohen die knapp unter den jeweiligen Versuchsmittelwerten liegen. Die mittlere Hohe
der 15 besten Nachkommenschaften liegt noch einmal eine Bonitat tiber dem Versuchsmittel.

Tabelle 3: Flachenmittel, Mittelwerte der besten 15 Nachkommenschaften und Werte fiir die Absaat der
Samenplantage Gustrow (Kontrolle) ausgewahlter Merkmale fiir die einzelnen Versuchsflachen im Alter 31.
(Nz= Nezstrelitz, Eis= Eiserbude, Spb= Spremberg).

15 beste Nach-

Mittel Gustrow kommenschaften
Nz Eis Spb Nz Eis Spb Nz Eis Spb
Hohe [m] 17,4 15,2 14,9 16,8 15,1 14,7 18,4 16,6 16,1
BHD [cm] 13,9 12,5 13,0 14,0 12,7 12,1 15,7 13,8 14,4

Einzelstammschaftholzvolumen [m?3] 0,137 0,116 0,102 0,136 0,113 0,087 0,180 0,145 0,130

Form 6,9 5,9 6,0 5,4 4,9 5,2 7,9 7,2 7,2

Auf allen drei Flachen waren die Unterschiede im Wachstum und der Stammform zwischen den
Nachkommenschaften und den Versuchsorten signifikant. Signifikante Wechselwirkungen zwischen den
Nachkommenschaften und den Versuchsflichen konnten nicht nachgewiesen werden. Deshalb war eine
gemeinsame varianzanalytische Auswertung mit Mittelwertvergleich (Dunnett-Test gegen Samenplantage
Gistrow als Kontrolle, a=5%) liber alle drei Versuchsflaichen méglich. Im Mittel Gber alle Flachen Gbertrafen elf
Nachkommenschaften die Kontrolle im Hohenwachstum im Alter 31 signifikant um 7,5 — 13,3 % (Abb. 1). Im
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Durchmesserwachstum waren fiinf Nachkommenschaften signifikant besser als die Kontrolle (13,1 - 19,4 %) und
beim Einzelstammschaftholzvolumen waren es sechs (32,2 — 53,5 %).

Betrachtet man die Vaterbdaume der in Abbildung 1 aufgeflihrten Nachkommenschaften, so fallt auf, dass gehauft
M 133 und B 731 bei den wiichsigsten Familien die Pollenspender waren. Bei den Familien mit geringem
Wachstum treten B 2524 und B 724 h&ufig auf. Hier kann schon auf die gute bzw. schlechte Kombinationseignung
der jeweiligen Plusbdume geschlossen werde.

13,3-75%
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Abb. 1: Hohenwachstum ausgewahlter Nachkommenschaften im Alter 31 (Mittel Gber alle drei Flachen) (rote
Saulen= signifikante Uberlegenheit gegeniiber der Kontrolle Samenplantage Giistrow)

Ein Zusammenhang zwischen der Schaftform und der Wuchsleistung konnte nicht nachgewiesen werden. Das
heillt, dass die Auspragung dieser beiden Merkmale in den hier gepriiften Nachkommenschaften unabhangig
voneinander ist. Das fuhrt dazu, dass von den 20 Familien mit den besten durchschnittlichen Formnoten nur zwei
zur Gruppe der im Hohenzuwachs signifikant Gber der Kontrolle liegenden Nachkommenschaften gehoren
(Abb. 2). Andererseits befinden sich drei aus dieser Gruppe im hinteren Bereich der Rangfolge bei der
Stammform. Fast alle Kreuzungsnachkommenschaften zeigen eine bessere Schaftform als die Kontrolle
Samenplantage Glistrow. Bei mehr als der Hélfte der Familien (46) ist die Form signifikant besser. Es kann davon
ausgegangen werden, dass die Kombination von auch aufgrund ihrer guten Stammform ausgelesenen
Plusbdumen gut geformte Nachkommenschaften hervorbringt. Auffallig ist, dass die Nachkommenschaften mit
der besten Form oft polnische Kiefern als Miitter haben. In diesem Kollektiv sind auch B 2524 und B 2514 haufig
als Vater vertreten.
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Abb. 2: Durchschnittliche Formnote ausgewahlter Nachkommenschaften im Alter 31 (Mittel Gber alle drei Flachen)
(gelbe Saulen= signifikante Uberlegenheit beim Héhenwachstum gegeniiber der Kontrolle).
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Abb. 3: Selektionsindices im Alter 31 (2 x Hohe, 1 x Durchmesser, 1 x Form; Pfeile markieren Mutterbdume mit
ausschlieRlich positiven Selektionsindizes in allen Familien).

Die Berechnung eines Selektionsindices erlaubt eine Bewertung der einzelnen Nachkommenschaften und ihrer
Elternbdaume unter Berlicksichtigung mehrerer Merkmale (Abb. 3). Es lassen sich Mutterbdume identifizieren,
die immer Nachkommenschaften mit positivem Selektionsindex hervorbringen. Von Interesse sind hier vor allem
solche Baume, die in mehreren Kombinationen vertreten sind. In der Abbildung 3 sind solche Baume mit einem
Pfeil markiert. Bei den als Pollenspendern verwendet Bdumen ist das Bild nicht so eindeutig. Hier erreichen
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abgesehen von wenigen Ausnahmen die Familien der Vater M 129, M 133, M 143 und B 731 liberwiegend positive
Werte. Fur diese Plusbdume kann eine gute allgemeine Kombinationseignung angenommen werden.

4 Zuchtwertschatzung fiir die Baumhohe im Alter 31

Die Durchfiihrung dialleler Kreuzungen mit anschlieBender Nachkommenschaftsprifung ermoglicht die
Schatzung von Heritabilitdten und Zuchtwerten. Diese Schatzungen sind umso genauer je vollstandiger die
Diallele sind. Im Idealfall hat man ein vollstéandiges Diallel, das heil$t jeder Baum ist mit jedem gekreuzt. Nachteilig
ist dabei, dass die Anzahl der durchzufiihrenden Kreuzungen schnell sehr gro wird (2 x Anzahl der Eltern).
Deshalb werden meist unvollstiandige Diallele als Kreuzungsplane verwendet. Im hier vorliegenden Fall wurden
49 Mutterbdaume mit zehn Vatern gekreuzt. Dabei wurden je Mutter eine bis fiinf Kreuzungen durchgefiihrt. Die
verschiedenen Vater wurden in einer bis zwolf Kombinationen verwendet. Aufgrund der heute vorhandenen
rechentechnischen Moglichkeiten lassen sich auch mit solchen unregelmafiigen Kreuzungsplanen Schatzungen
von Heritabilitditen und Zuchtwerten mittels gemischter linearer Modelle vornehmen. Bei der hier
vorgenommenen Auswertung wurden die Zuchtwerte als BLUP-Werte (best linear unbiased predictor) im
Rahmen einer Varianzanalyse fiir gemischte lineare Modelle (Proc mixed SAS®) ermittelt (Isik 2009). Einige
wichtige Formel, die verwendet wurden, sind Abbildung 4 dargestellt.

Modell Varianzanalyse unvollstindiges Diallel
Yijkl =u + Bi + G] + Gk +Sjk + Eijkl

Yijki - I-te Beobachtung des i-ten Blocks der jk-ten Kreuzung, 1 - Gesamtmittel, B; - Feste Effekt des i-ten
Blocks, G;j oder Gy, - Zufélliger Effekt der allgemeinen Kombinationseignung der j-ten Mutter oder des k-ten
Vaters, Sy - Zufélliger Effekt der speziellen Kombinationseignung der j-ten Mutter oder des k-ten Vaters,
Ejji - Zufélliger Fehler innerhalb der Parzelle

Heritabilitdt im engeren Sinne

hz_aj_ 402
Yo (202 + 0 + 0?)

o} — additive genetische Varianz, o5 — phanotypische Varianz, 2 — Varianz der allgemeinen
Kombinationseignung, 62 — Varianz der speziellen Kombinationseignung, o2 — Restvarianz

Zuchtwert Elternbaum
BV=2 x GCA

GCA — allgemeine Kombinationseigung (Faktor 2 weil ein Elter nur 50 % zur Genetik seiner
Nachkommenschaft beitragt)

Genetischer Wert der Vollgeschwister-Nachkommenschaft
GV=GCAn + GCA, + SCA

GCAmund GCA, — allgemeine Kombinationseignung der Mutter und des Vaters, SCA — spezielle
Kombinationseignung der Familie

Abb. 4: Fur die Zuchtwertschatzung verwendete Formel (Isik 2009).
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Die Werte fiir die einzelbaumbezogene Heritabilitdt im engeren Sinne (hl-z) fiir die Hohe unterscheiden sich
zwischen den verschiedenen Aufnahmealtern und den Versuchsflachen (Tabelle 4). Bis zum Alter 20 sind die
Werte kontinuierlich gestiegen. Die Werte im Alter 31 sind dann im Vergleich zum Alter 20 wieder gefallen, aber
mit durchschnittlich 0,4 immer noch hoch. Dieser Wert spricht fiir eine signifikante genetische Determination
des Hohenwachstums bei den hier gepriften Elternbdumen und Nachkommenschaften. Der Abfall der
Heritabilidtswerte kann mit der mit zunehmendem Alter immer starkenwerdenden Konkurrenz zwischen den
Baumen innerhalb und zwischen den Parzellen in Zusammenhang stehen. Aufgrund der hochsten
Heritabilitdtswerte erscheint das Alter 20 als am geeignetsten fiir die Zuchtwertschatzung. Trotzdem werden hier
die Daten der letzten Aufnahme im Alter 31 verwendet, da Aussagen zur Entwicklung der Wuchsleistung mit
zunehmendem Alter besser zu treffen sind.

Bei der Zuchtwertschatzung lber alle Versuchsorte gemeinsam ergeben sich positive Werte fiir 28 Plusbdume
(bezogen auf das Versuchsmittel). 24 dieser Badume erreichen jeweils auf allen drei Versuchsflachen positive
Werte. Werden die Zuchtwerte ins Verhaltnis zum Hohenwachstum der Absaat der Samenplantage Glstrow
(Kontrolle) gesetzt, ergeben sich fiir 15 Plusbdume der Spitzengruppe Mehrleistungen von 5-15 % (Abb. 5).
Bezogen auf die einzelnen Versuchsflachen ist die Differenzierung der Zuchtwerte in Eiserbude am starksten und
in Spremberg am geringsten.

Tabelle 4: Einzelbaumbezogene Heritabilitit im engeren Sinne ( h?) fiir die Baumhohe in verschiedenen Altern.

Alter 5 Alter 10 Alter 20 Alter 31
Neustrelitz 0,173 0,294 0.579 0.444
Eiserbude 0,149 0,333 0,462 0,407
Spremberg 0,029 0,160 0,494 0,365

15,00
10,00
5,00
X 0,00
-5,00
-10,00
-15,00
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Abb. 5: Zuchtwerte der Elternbdume relativ zur Kontrolle (Samenplantage Glistrow) fir die Baumhohe im Alter 31.
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Plusbdume mit positiven Zuchtwerten stammen sowohl aus Polen als auch aus dem Nordostdeutschen Tiefland.
Allerdings gibt es Bestande aus denen sowohl Plusbaume mit guten Zuchtwerten als auch solche mit negativen
Werten stammen. Beispiele sind B 2500/3 und B 2500/9 mit positiven und B 2524 und B 2527 mit negativen
Werten, die alle aus dem Bestand Kolpin stammen. Ahnlich liegt der Fall beim Bestand Rozpuda (Roz 5 und Roz 16
positiv, Roz 6 und Roz 15 negativ). Im Gegensatz dazu steht Rychtal, wo alle flinf Plusbdume dieses Bestandes
positive Zuchtwerte haben.

5 Schlussfolgerungen

Die Ergebnisse dieser Nachkommenschaftsprifung belegen das groBe Potential der Nutzung gelenkter
Kreuzungen fir die zlichterische Verbesserung der Kiefer. So konnten Nachkommenschaften mit sehr guter
Wuchsleistung, die auch eine ausreichend gute Qualitat aufweisen, identifiziert werden. Dabei hat sich gezeigt,
dass der Ansatz, Baume aus Populationen mit deutlich unterschiedlichem genetischem Hintergrund (hier
Nordostdeutschland und Polen) zu kreuzen, richtig war. Dieses Vorgehen hatte sich auch schon bei einer dlteren
Kreuzungsserie bewahrt. Hier waren sehr gute Nachkommenschaften aus der Kombination von Tieflands- mit
Higellandskiefern entstanden (SCHNECk 2007). Allerdings gibt es auch den umgekehrten Fall. Insbesondere, wenn
die Kreuzungspartner aus klimatisch sehr unterschiedlichen Gebieten kommen, entstehen oft
Nachkommenschaften mit unterdurchschnittlicher Leistung. Zu beobachten war dieser Fall in
Nachkommenschaftspriifungen mit Familien aus Kreuzungen zwischen Kiefern nordostdeutscher und
skandinavischer Herkunft.

Die Elternbaume der elf Nachkommenschaften, die im Hohenwachstum der als Kontrolle verwendeten Absaat
der Samenplantage Gustrow signifikant Gberlegen sind, kdnnen als Ausgangsmaterial (Familieneltern) in der
Kategorie ,,Gepriift” nach Forstvermehrungsgutgesetz zugelassen werden. Die Saatgutproduktion kann in kleinen
Zwei-Klonplantagen erfolgen, wobei zu empfehlen ist, dass Saatgut aus mehreren solchen Plantagen vor der
Aussaat zu mischen.

Neben der Vergleichspriifung sieht das Forstvermehrungsgutgesetz auch die Schatzung des genetischen Werts
von Ausgangsmaterial (Komponentenpriifung) als madgliche Prifungsform fiir die Zulassung von
Ausgangsmaterial in der Kategorie ,Geprift” vor. Deshalb kdonnen auch die Plusbaume mit den besten
Zuchtwerten als Familieneltern zugelassen werden. Ebenfalls ware eine Samenplantage mit Pfropflingen dieser
Plusbdaume zulassungsfahig. Von den 58 gepriiftem Plusbdumen haben 24 auf allen Flachen positive Zuchtwerte
beim Merkmale H6he erreicht. Wiirde man eine Samenplantage mit den 15 Plusbdaumen mit den hochsten
mittleren Zuchtwerten errichten, kdnnte mit einer Mehrleistung im Hohenwachstum von 7,9 % bezogen auf die
Absaat der Samenplantage Gistrow im Alter 31 gerechnet werden. Bei der Auswahl der 20 besten Plusbdume
waren das 7,1 %. Damit wiirde die Mehrleistung rund eine Bonitdt ausmachen.

Das hier dargestellte Beispiel zeigt die Eignung von Nachkommenschaftsprifungen mit Familien aus gelenkten
Kreuzungen fir die Ermittlung von Zuchtwerten im Rahmen von Zuchtprogrammen auch wenn kein vollstandiges
Diallel realisiert wurde. Zukiinftig sollte dieses Instrument viel starker bei der Anlage neuer Samenplantagen
genutzt werden. Die Verwendung von Zuchtbdumen mit bekannten positiven Zuchtwerten bietet die Gewissheit
dafiir, dass das in solchen Samenplantagen gewonnene Vermehrungsgut Mehrertrage erbringen wird.
Voraussetzung dafiir ist es, dass wieder verstarkt Nachkommenschaftsprifungen entweder mit Pflanzenmaterial
aus gelenkten Kreuzungen oder freier Abblihte durchgefiihrt werden.

Zuchtwerte konnen auch fiir die Plusbaumklone in bestehenden Samenplantagen geschatzt werden.
Voraussetzung dafiir sind entsprechende Nachkommenschaftspriifungen. Liegen Zuchtwerte vor, ist es moglich,
diese Samenplantagen so zu durchforsten und damit aufzuwerten, dass die Klone mit den schlechtesten
Zuchtwerten entnommen werden (,,genetische Durchforstung”). Entsprechende Versuche mit dieser Zielstellung
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wurden mit Einzelbaumabsaaten zweier Kiefernsamenplantagen im Rahmen der Projekte ,FitForClim“ und
,AdaptForClim“ angelegt.

Zuchtbdume fiir den Aufbau neuer Zuchtpopulationen kénnen auch direkt In Nachkommenschaftsprifungen
selektiert werden. So ist (Uber eine kontinuierliche Zichtungsarbeit eine fortlaufende und
generationenibergreifende Verbesserung von forstlichem Vermehrungsgut erreichbar. Weiterhin kann durch
die Nutzung gelenkter Kreuzungen und entsprechender Nachkommenschaftsprifungen im Zusammenhang mit
den sich standig weiterentwickelnden Moglichkeiten der Molekulargenetik ein wichtiger Beitrag zur Aufklarung
der Vererbung von Merkmalen und fiir die Markerentwicklung geleistet werden.

Bei Betrachtung der groRen Moglichkeiten den der Einsatz von Methoden der Kreuzungsziichtung bzw. die
Nutzung von Nachkommenschaftspriifungen fiir eine Leistungs-, Qualitdts- und Resistenzsteigerung von
forstlichen Vermehrungsgut und daraus resultierenden Waldbestianden bietet, ist es unverstandlich, warum
diese Methoden derzeit in Deutschland kaum eingesetzt werden. Vor dem Hintergrund einer Verknappung der
Ressource Holz durch die Kalamitdten der letzten Jahre und die zunehmende Flachenstilllegung im Wald bei
gleichbleibend hohem Holzbedarf wird es zukiinftig notwendig sein, die Produktivitat der Holzerzeugung auf der
verbleidenden Flache deutlich zu erhéhen. Hierzu kann mit Verfahren der Forstpflanzenziichtung ein wichtiger
Beitrag geleistet werden.
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Geriegelte Wertholzer — Vermehrung und genetische Charakterisierung

ANNE-MAREEN E. EisoLD, CORNELIA BAUCKER, HEIKE LIESEBACH, VOLKER SCHNECK

Zusammenfassung

Holz von Berg-Ahorn (Acer pseudoplatanus) und anderen Baumarten mit besonderen Holzeigenschaften wie
bspw. der Riegelung wird auf mitteleuropdischen Submissionen zu Hochstpreisen verkauft. Methoden zur
Erhaltung und Vermehrung von Bdumen mit solchen wertsteigernden Holzmerkmalen leisten einen
substantiellen Beitrag zur Erhohung des Wertschopfungspotentials in der Forstwirtschaft. Die langfristige
Sicherung des Klonmaterials geriegelter Baume erfolgt durch Pfropfung und Etablierung in der In-vitro-Kultur. Im
Rahmen aktueller Forschungsarbeiten wird die Klonsammlung ausgebaut und mit Hilfe von SSR-Analysen
genetisch charakterisiert. Langfristig wird eine effiziente Produktion geprifter geriegelter Klone fir die
Forstwirtschaft angestrebt.

Summary
Wavy grain — propagation and genetic characterization

Timber of sycamore (Acer pseudoplatanus) and other tree species with special grain characteristics, like wavy
grain is sold at top prices on Central European timber auctions. Methods for conservation and propagation of
trees with such value-enhancing wood characteristics can make a substantial contribution to increase the value
chain in forestry. The long-term preservation of the genetic clonal material of such trees is achieved by grafting
and establishment in in vitro culture. Within the framework of current research work, the clone collection is being
expanded and genetically characterized by SSR analyses. The long-term aim is the efficient production of
certified, wavy grained clones for forestry.

1 Das Phanomen der Riegelung im Holz

Holz entsteht als Produkt der Aktivitat des vaskularen (oder auch Gefaf3-)Kambiums, welches nach innen das
sekundare Xylem (das Holz) und nach auRen das sekundare Phloem (den Bast) der Pflanze bildet, wobei sich das
Kambium selbst aus apikalem Meristem entwickelt. Idealerweise entsteht das Holz durch langgestreckte und
parallel zur Stammachse ausgerichtete Fasern. Abweichend von diesem reguldaren Wuchsverhalten kann es zu
Abweichungen der Ausrichtung der Holzfasern kommen, so dass sich fiir diese eine andere Orientierung relativ
zur Stammachse ergibt. Solche Abweichungen in der Wuchsrichtung der Holzfasern haben ihren Ursprung in der
kambialen Aktivitdt und entstehen durch Verschiebungen spezifischer vaskular-kambialer Domanen (VASIUEVIC
1951; HeJNOWICZ und ROMBERGER 1973; PYszyNskl 1977; KRAWCZYSZYN und ROMBERGER 1980; SOPUSHYNSKYY und
TEISCHINGER 2013). Tritt dies zyklisch auf, wird auch die Ausrichtung der Holzfasern entsprechend beeinflusst und
es entstehen besondere holzanatomische Merkmale. Die Ursachenforschung zur Entstehung von selten
vorkommenden Abweichungen der Wuchsrichtung von Holzfasern inklusive der Riegelung ist ein langwieriger
Prozess. Untersuchungen zum Phanomen der Riegelung konzentrierten sich bisher vornehmlich auf die Analyse
der Holzanatomie bzw. physikalischer Eigenschaften geriegelter Baumarten (Tabelle 1).

Das sekundare Dickenwachstum des Baumes wird gepragt durch die Aktivitat des GefaRkambiums (HEINOWICZ
und ROMBERGER 1979). Vom Kambium ausgehend und reguliert, finden verschiedene Wachstums- bzw.
Entwicklungsprozesse statt, die chirale Muster initiieren kénnen (HEINOwiIcz 1990; KRISHNAMURTHY et al. 2019).
Chiralitat wird in diesem Zusammenhang als rdaumliche Ausrichtung von Zellen bzw. Zellverbanden verstanden,
die sich in Wuchsmustern der Holzfasern widerspiegeln. Diese kénnen gerade, spiral- und banderformig, gewellt
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oder irreguldr angeordnet sein (PANSHIN und DE ZEEuw 1970), wobei letztlich ihre Ursachen auf ontogenetischer
und molekularer Ebene noch unbekannt sind (KRISHNAMURTHY et al. 2019). Bei einem wellenformigen Faserverlauf
erscheint die Maserung des Holzes in der Tangentialebene als sogenannte Riegelung (Abb. 1) (QUAMBUSCH et al.
2021). Diese Wuchsanomalie beeinflusst die Dichte der Mikrofibrillen des Holzes, woraus sich eine besondere
Elastizitdt verbunden mit einem besonders glinstigem Schwingungsverhalten ergibt (SOPUSHYNSKYY und
TEISCHINGER 2013; KUDELA und KUNSTAR 2011). Holz mit diesen Eigenschaften ist deshalb nicht nur allein wegen
seiner optischen Besonderheiten, sondern auch aufgrund seiner physikalisch-akustischen Qualitdten im
Instrumentenbau sehr geschatzt.

Tabelle 1: Analyse der Riegelung in verschiedenen Baumarten (k. A.: keine Angabe maoglich).

Spezies Standort Untersuchungsschwerpunkt Quelle
Acer Berg-Ahorn Polen Holzanatomie HesNowicz und ROMBERGER
pseudoplatanus 1973
Frankreich In-vitro-Kultur RoHR und Hanus 1987
Slovakei Physikalisch-akustische KUDELA und KUNSTAR 2011
Eigenschaften
Deutschland In-vitro-Kultur, NAujoks et al. 2013
Mikropropagation, Sicherung
von Genressourcen
Deutschland Holzanatomie, EwALD und NAuJoks 2014,
Mikropropagation, Sicherung 2015
Genressourcen
Slowenien Geografische Verbreitung, KrRAINC et al. 2015
wirtschaftliche Verwertung
k. A. Physikalisch-akustische ALKADRI et al. 2018
Eigenschaften
Deutschland In-vitro-Kultur, BAUCKER und LIESEBACH 2018;
Mikropropagation, Klonprifung,  BAucker et al. 2020
Genotypisierung zur
Klonidentifizierung
Deutschland Versuchsanbau, QuAMBUSCH et al. 2021
Nachkommenschaftsprifung
Acer Franzosischer k. A. Holzanatomie VASIUEVIC 1951
monspessulanum  Ahorn
Aesculus Gewdhnliche Polen Holzanatomie Pyszynski 1977
hippocastanum Rosskastanie
Betula pendula Hangebirke Polen Holzanatomie HeJNowIcz & ROMBERGER 1973
Finnland In-vitro-Kultur, RYYNANEN und RYYNANEN 1986
Mikropropagation, Vererbung KARKKAINEN et al. 2017
Fraxinus excelsior ~ Gemeine Polen Holzanatomie HeJNOowIcz & ROMBERGER 1973
Esche
Ukraine Holzanatomie SOPUSHYNSKYY & TEISCHINGER
2013
Juglans nigra Schwarznuss USA Pfropfung MCcKEeNNA et al. 2015
Nyssa salvatica Schwarzer USA Holzanatomie KRAWCZYSZYN und ROMBERGER
Tupelobaum 1980
Populus Grau-Pappel USA Vererbung, Pfropfung Fan et al. 2013
xcanescens
Tilia cordata Winterlinde k. A. Holzanatomie W<eocH undWAWRzYNIAK 1990
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Abb. 1: Geriegeltes Holz (Foto: AME).

Die Ausbeute an gut gewachsenen Stammen wird jadhrlich auf den deutschlandweit stattfindenden
Holzsubmissionen prasentiert. Besonderes Augenmerk der Kaufer liegt dabei vor allem auf Stammen mit
Maserungseigenschaften wie der Riegelung. Der Anteil geriegelten Holzes auf Submissionen ist gering. In
Abhéangigkeit von der Region liegt er bei 3 % bis ca. 7 % (KRAINC et al. 2015; CONRAD 1988; ROHR und HANUS 1987),
so dass Stamme mit ausgepragter Riegelung regelmafig zu Hochstpreisen gehandelt werden. Bei einer
Wertholzsubmission in der Ostschweiz wurde im Jahr 2022 fiir geriegelten Berg-Ahorn ein Rekorderlés von
16.969 €/FM erzielt (www.holzmarkt-ostschweiz.com).

2 Forschungsprojekte zur Erzeugung von Riegelholz

Systematische Versuche zur Gewinnung geriegelter Jungpflanzen durch Pfropfung und vegetative Vermehrung
in der In-vitro-Kultur werden bereits seit den friihen 2000er Jahren am Thiinen-Institut durchgefiihrt (EwALD und
NAUJOKS 2014). Das Ausgangsmaterial fur die Erzeugung dieser Jungpflanzen stammt dabei von Badumen, die als
geriegelt auf Holzsubmissionen verkauft wurden. Als schwierig erwies sich die Erhaltung bzw. Vermehrung alter
geriegelter Berg-Ahorne (iber Stecklingsvermehrung, so dass fiir eine effektive Propagation von Bergahorn-
Klonen die Methode der In-vitro-Kultur etabliert wurde (NAUJOKS et al. 2013; QUAMBUSCH et al. 2018).

Da die Riegelung als Maserungsauffalligkeit erst im adulten Holz sichtbar zu Tage tritt (QUAMBUSCH et al. 2021),
kénnen die in der Gewebekultur gezogenen Jungpflanzen erst nach mehreren Jahrzehnten des Wachstums
holzanatomisch analysiert werden. Entsprechende Langzeitversuche existieren noch nicht. Im Projekt
RIEGELAHORN (Laufzeit Dezember 2015 — Juni 2019, geférdert von der Rentenbank, FKZ: 776393) wurde dieser
Problematik durch Errichtung von Versuchsflachen zur Klonpriifung (BAUCKER et al. 2020), wie auch dem Aspekt
der Vererbung der Riegelung erstmals gezielt nachgegangen (QUAMBUSCH et al. 2021). Die dabei festgestellte
Stabilitdt der Merkmalsauspragung bei durch Pfropfung vermehrtem Material wies auf einen starken
genetischen Aspekt bei der Entstehung bzw. Verbreitung der Riegelung hin (QUAMBUSCH et al. 2021). Die Arbeiten
werden nun im seit Juni 2021 laufenden Verbundprojekt WERTHOLZ (FKZ: 2221NR009C) fortgefiihrt, in dem
insgesamt sechs Projektpartner aus den Bereichen Genetik, In-vitro-Kultur und Holzforschung interdisziplinar
zusammenarbeiten. Die Projektpartner sind: RLP AgroScience GmbH, Thiinen-Institut fiir Forstgenetik, Thiinen-
Institut flir Holzforschung, Nordwestdeutsche Forstliche Versuchsanstalt (NW-FVA), Institut fir Pflanzenkultur
e.K. und Reinhold Hummel GmbH & Co KG. Ziele dieses Projektes sind Untersuchungen zur Auspragung der
Riegelung im Kambium, zur genetischen Komponente, zu Details der Holzstruktur sowie Erhaltung und Ausbau
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der Klonsammlung. AuBerdem soll geklart werden, wie eine rechtlich gesicherte wirtschaftliche Nutzung der in
der In-vitro-Kultur vermehrten Klone geriegelter Berg-Ahorne gewahrleistet werden kann.

Im Vorgangerprojekt wurde eine Sammlung von Klonen geriegelter Berg-Ahorne angelegt, die nun ausgebaut
wird. Von ausgewahlten Spenderbdumen hauptsachlich von Berg-Ahorn, aber auch anderen Baumarten, werden
vegetative Knospen von Kronenreisern, Stockausschlagen oder Wurzelschdsslingen fiir die Etablierung von
Gewebekulturen verwendet. Die Anzucht der Explantate erfolgt dann in GlasgefaRen, wie bspw. den am Thiinen-
Institut verwendeten Erlenmeyerkolben (Abb. 2). So wird langfristig ein Archiv des Klonmaterials aufgebaut, mit
dem die Entwicklung von Mikrovermehrungsprotokollen optimiert und klonale Jungpflanzen produziert werden
kénnen. Fiir die Klonsammlung in der In-vitro-Kultur erwies sich die zeitliche Liicke von zwei Jahren zwischen den
Projekten RIEGELAHORN und WERTHOLZ als problematisch. Bei Wertholz-Beginn waren infolge der lediglich
rudimentar realisierbaren Pflege der Klonsammlung von den urspriinglich 38 Klonen lediglich 31 % erhalten.
Durch Materialaustausch mit dem Projektpartner NW-FVA und Neu-Etablierungen konnte die Anzahl an stabilen
Klonen in der Gewebekultur mittlerweile wieder erh6ht werden.

Abb. 2: In-vitro-Kultur von Berg-Ahorn (A. pseudoplatanus), Explantate mit Kallus und Spross (Foto: AME).

Die Methode der Genotypisierung mit Mikrosatelliten (SSR-Marker) diente bereits im Vorgangerprojekt der
sicheren Klonidentifizierung wie auch der Elternschaftsanalyse, um zur Aufdeckung der Vererbung des Merkmals
Riegelung beizutragen. So sind mittlerweile verschiedene Genotypen geriegelter Berg-Ahorne in einer
Datenbank, die bei Neuzugangen von Riegelmaterial bestandig erweitert wird, erfasst (BAUCKER und LIESEBACH
2018). Da fur die Bearbeitung der Fragestellungen im Projekt WERTHOLZ jegliches Holz mit wertsteigernden
Maserungseigenschaften interessant ist und inzwischen auch Material von Schwarz-Erle (Alnus glutinosa) und
Sal-Weide (Salix caprea) fiir die Analysen vorliegt, wird die Methode derzeit fir diese Baumarten und auch Feld-
Ahorn (Acer campestre) angepasst. Damit ist die sichere Kontrolle der Identitdt von vegetativ vermehrtem
Pflanzenmaterial zu einem spateren Zeitpunkt gewahrleistet.

Die Erfahrungen aus dem Vorlduferprojekt und erste Rickmeldungen im aktuellen Projekt zeigen, dass das
Interesse an geriegeltem Ahorn bei den privaten und kommunalen Waldbesitzern in Deutschland und dem
deutschsprachigen Ausland nach wie vor sehr hoch ist. Zunehmende Schadereignisse zwingen die Forstleute zu
vorzeitiger Berdumung der Flachen, wodurch sich der wirtschaftliche Druck auf die Waldbesitzer erhdht, und das
Interesse an der Produktion von qualitativ hochwertigem und besonders gefragtem Holz steigt. Eine Moglichkeit,
diesem Bediirfnis an Planungssicherheit zu entsprechen ist die Bereitstellung von gepriiftem Pflanzgut mit
hohem Wertschopfungspotential.
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Trauben-Eichensaatgut fiir den Wald von morgen — OakZones eine Projektvorstellung

ANDRE HARDTKE, KATHARINA VOLMER, FLORIAN HEIMSCH, MOIRA MUHLBAUER, MARTIN HOFMANN

Zusammenfassung

Der Klimawandel hinterlasst in Deutschland erste Spuren. In den letzten Jahren sind bereits viele Hektar Wald
direkt oder indirekt durch dessen Auswirkungen beeintrachtigt worden. Prognosen deuten darauf hin, dass die
Sommer trockener und warmer ausfallen werden. Durch die klimatischen Veranderungen wird insbesondere die
Trauben-Eiche beglinstigt, zeigt sie sich doch unempfindlicher gegeniliber Trockenstress als andere heimische
Baumarten. Forschungsarbeiten deuten darauf hin, dass es einen Zusammenhang zwischen der
Trockenstressempfindlichkeit eines Baumes und den standértlichen Verhaltnissen am Herkunftsort gibt. Daher
wird diskutiert, ob Herkiinfte aus dem slidosteuropdischen Raum fiir den verstarkten Anbau in Deutschland
geeignet sind. Versuche zeigen aber, dass Spatfrostereignisse diese Herkiinfte im besonderen MaRe schadigen.
Fir den Aufbau neuer klimastabilerer Walder sollte demnach auf das adaptive Potential der heimischen
Herkiinfte zuriickgegriffen werden.

Die bestehenden Herkunftsgebiete und Herkunftsempfehlungen orientieren sich bisher nur bedingt an
klimatischen wie auch standoértlichen Aspekten. Zukiinftig sollten Herkunftsempfehlungen sich vermehrt an den
standortlichen Gegebenheiten orientieren. Verwendungszonen konnen die notwendigen Informationen
bereitstellen und Grundlage solcher Empfehlungen sein. Innerhalb eines anderen Projektes wurden bereits
Verwendungszonen berechnet. Diese konnten aber aufgrund der ungeeigneten Datengrundlage nicht
abschlieRend evaluiert werden. Versuchsserien, mit denen Verwendungszonen sicher ausgewiesen und validiert
werden kdonnen fehlen in Deutschland bisher ganzlich.

Das Projekt ,,O0akZones” kann dazu betragen diese Wissensliicke zu schlieBen und eine erste Grundlage fiir die
Ausweisung von Verwendungszonen und Saatguttransferrichtlinien schaffen. Zu diesem Zweck soll eine
Versuchsserie mit 140 Herkiinften auf 14 Versuchsflichen unter besonderer Berlicksichtigung des
Wasserhaushaltes (Standortwasserbilanz) angelegt werden. Mittelfristig kann der Herkunftsversuch wertvolle
Daten zum Wuchsverhalten und des Anpassungspotentials bereitstellen. Kurzfristig kdénnen
Trockenstressexperimente zusatzliche Hinweise auf das adaptive Potential hinsichtlich der Anpassungsfahigkeit
geben.

Summary
Sessile oak seed for the forest of tomorrow - OakZones a project presentation

Climate change is leaving its first traces in Germany. In recent years, many hectares of forest have already been
directly or indirectly affected by its impacts. Forecasts indicate that summers will be drier and warmer. The
climatic changes will particularly benefit the sessile oak, which is more resistant to drought stress than other
native tree species. Research suggests that there is a connection between the drought stress sensitivity of a tree
and the site conditions at its place of origin. Therefore, it is being discussed whether origins from south-eastern
Europe are suitable for increased cultivation in Germany. Trials show, however, that late frost events are
particularly damaging these origins. For the establishment of new, more climate-stable forests, the adaptive
potential of indigenous provenances should therefore be used.

The existing areas of origin and recommendations for origin have so far been oriented only to a limited extent to
climatic and site-specific aspects. In the future, recommendations on origin should be oriented more towards
local conditions. Seed zones can provide the necessary information and be the basis for such recommendations.
Within another project, seed zones have already been calculated. However, these could not be evaluated
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conclusively due to the unsuitable data basis. Test series that can be used to reliably identify and validate seed
zones are completely lacking in Germany.

The project "OakZones" can help to close this knowledge gap and create a first basis for the designation of seed
zones and seed transfer guidelines. For this purpose, a trial series with 140 provenances on 14 trial plots is to be
established with special consideration of the water balance (site water balance). In the medium term, the
provenance trial can provide valuable data on growth behaviour and adaptive potential. In the short term,
drought stress experiments can provide additional information on the adaptive potential with regard to
adaptability.

1 Einleitung
1.1 Aktueller Stand

Der anthropogene Klimawandel und seine Begleiterscheinungen erzwingen eine Beschleunigung des
Waldumbaus in Deutschland und sorgen fiir eine fieberhafte Suche nach angepassten Baumarten und
Herkilnften. So fielen zwischen Januar 2018 und Oktober 2020 etwa 380.000 ha Waldflache dem Sturm, Dirre
und biotischen Folgeerscheinungen wie der Borkenkaferkalamitat zum Opfer (THONFELD et al. 2022). Neben
einem Anstieg der mittleren Jahrestemperatur in Europa werden extreme Hitzeereignisse haufiger auftreten
(SENEVIRATNE et al. 2021; DUNN et al. 2020; LHOTKA et al. 2018; HARI et al. 2020). Die jahrlichen
Niederschlagsmengen werden sich zwar laut Klimamodellen in Deutschland nur in geringem Umfang verandern
und eher zu- als abnehmen, allerdings wird eine zunehmende Saisonalitdit mit einer Verschiebung der
Niederschlagsereignisse in die Wintermonate (KIELLSTROM et al. 2018; KONAPALA et al. 2020) und einer Zunahme
an extremen Niederschlagsereignissen (DUNN et al. 2020) erwartet. Zusammen mit der groéReren
Wasserspeicherkapazitat warmerer Luft, fihrt dies zu einer hoheren Wahrscheinlichkeit fur Diirreperioden,
insbesondere in den Sommermonaten (KJELLSTROM et al. 2018; SPINONI et al. 2018; KONAPALA et al. 2020; PADRON
et al. 2020; SPINONI et al. 2020; SENEVIRATNE et al. 2021).

Die warmeren und trockeneren Sommer begtinstigen im besonderen MaRe die Eichen. Untersuchungen zeigen,
dass sie im Vergleich mit anderen heimischen Laubbaumarten unempfindlicher auf Trockenstress reagieren
(LEUSCHNER et al. 2001; LEUZINGER et al. 2005; BEck 2010; SCHERRER et al. 2011; SCHWARNWEBER et al. 2011;
HANEWINKEL et al. 2013; METTE et al. 2013; BONFILS et al. 2015; ZIMMERMANN et al. 2015; HLASNY et al. 2016; BURAS
und MENZEL 2019). Zusatzlich werden durch den Klimawandel neue Areale in den héheren Lagen erschlossen
(BRANG et al. 2008; JANDL et al. 2012; LEucH et al. 2017). Im direkten Vergleich schneiden Trauben-Eichen bezliglich
ihrer Trockenstresstoleranz etwas besser ab, als die Stiel-Eiche (FRIEDRICHS et al. 2009a, 2009b; AReND et al. 2013;
BoONFILS et al. 2013). Das zeigt, dass die Eichen und insbesondere die Trauben-Eiche einen noch hoheren
Stellenwert beim Waldumbau einnehmen werden.

Eichen zeigen sich aber nicht voéllig unempfindlich gegeniiber gednderten klimatischen Verhaltnissen.
Untersuchungen deuten darauf hin, dass es einen Zusammenhang zwischen der Trockenstressempfindlichkeit
und den standortlichen Verhéltnissen am Herkunftsort gibt. Trockenstressexperimente an jungen Eichen
ergaben, dass Herkiinfte vom stidlicheren Alpenrand besser angepasst sind, als nordlich gelegenere Herkiinfte
(AREND et al. 2013). Experimente an 5-jdhrigen Eichen aus Italien zeigten, dass die Herkunft aus der trockensten
Region die geringsten Wachstumseinbriiche gegeniiber der Kontrollgruppe verzeichnete (BRuscHI 2010).
Jahrringanalysen an franzosischen Herkiinften belegen, dass die Trockenstressempfindlichkeit entlang eines
Gradienten vom ozeanisch gepragten hin zu kontinentalen Bedingungen abnimmt (MERIAN et al. 2011).
Auswertungen eines europdischen Herkunftsversuches fiihrten zu dem Ergebnis, dass die Uberlebensraten
abnehmen, wenn Herkiinfte in warmere und trockenere Regionen verbracht werden (SANEZ-ROMERO et al. 2017).

Die Wasserverfiigbarkeit am Standort bei gleichen klimatischen Verhaltnissen hat ebenfalls einen grolRen Einfluss
auf das Wuchsverhalten. So konnten in einer Nachkommenschaftspriifung mit niederlandischen Herkiinften
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Wuchsunterschiede in Abhadngigkeit vom Grundwasserstand nachgewiesen werden (BURAS et al. 2020). Aktuell
wird daher diskutiert, ob in Zeiten des Klimawandels Herklinfte aus warmeren und trockeneren Regionen in
Stdosteuropa nach Deutschland eingefiihrt werden sollen. Jedoch werden Spatfroste auch zukiinftig auftreten
und besonders das Wachstum und die Vitalitat der stidlicheren Herkiinfte stark beeintrachtigen (KONNERT und
RUCKAUF 2009).

Anbauversuche mit mehreren osteuropdischen Herkiinften in Brandenburg belegen die hohe Anfilligkeit
gegeniber Spatfrost. So wurden die rumanische und bulgarische Herkunft bei einem Spatfrostereignis zu Gber
90 % letal geschadigt. Die Autoren der Studie kommen deshalb zu dem Schluss, dass aus heutiger Sicht wenig
Hoffnung besteht, mittelfristig die lokalen Vorkommen mit osteuropdischen Herkiinften ersetzen zu kénnen
(KATZEL et al. 2019). Fir den Aufbau neuer klimastabilerer Walder muss demnach auf das adaptive Potential der
heimischen Herkiinfte zuriickgegriffen werden. Offen ist allerdings die Frage, welche Herkiinfte mit den zu
erwartenden Klimaten zurechtkommen werden. Ebenfalls ungewiss ist, ob die bestehenden lokalen Herkiinfte
mit den kiinftigen Bedingungen zurechtkommen oder alternativ durch deutsche Herkiinfte von trockeneren
Standorten ersetzt werden miissen.

Baumarten mit forstlicher Relevanz unterliegen in Deutschland dem Forstvermehrungsgutgesetz (FoVG). Fir jede
dieser Baumarten formuliert die Forstvermehrungsgut-Herkunftsgebietsverordnung (FoVHgV) unterschiedliche
Herkunftsgebiete. Danach wird Deutschland fir die Trauben-Eiche in 13 unterschiedliche Herkunftsgebiete
unterteilt, die auf den Okologischen Grundeinheiten basieren. Die Verordnung ist grundsatzlich als
Verbraucherinformation zu verstehen und soll dem Waldbesitzer helfen, geeignete Herkiinfte auszuwahlen.
Zusatzlich geben explizite Herkunftsempfehlungen Auskunft dartiber, welche Herkiinfte sich fir das
entsprechende Gebiet besonders eignen. Je nach Kategorie der Saatgutquelle handelt es sich um eine durch
Versuchsanbauten bewiesene Wuchsiiberlegenheit (,,Gepriift“), oder eine auf der Vererbungslehre basierende
Empfehlung (Kategorien ,Qualifiziert” und ,Ausgewahlt”), dass das Forstvermehrungsgut bezlglich
Wuchsleistung und Qualitat Uberlegen ist. Standortliche, wie auch klimatische Aspekte werden kaum
bertcksichtigt. Zukiinftig sollen sich Herkunftsempfehlungen mehr an standortlichen (einschl. klimatischen)
Eigenschaften sowohl des Herkunftsgebietes, als auch des Anbauortes als an regional abgegrenzten Einheiten
orientieren. Grundlage dieser neuartigen Empfehlungen kénnen Verwendungszonen sein, die auf Grundlage von
Standortsinformationen sowie aktuellen und simulierten, zuklinftigen Klimabedingungen ausgewiesen werden.
Dadurch kénnen fiir jeden Standort Herkiinfte fiir die Saatgutbeschaffung ausgewahlt werden, die einen stabilen
und leistungsfahigen Waldbestand versprechen lassen.

1.2 Das Projekt ,OakZones”

In einem ersten Ansatz wurden bereits Verwendungszonen fiir Forstvermehrungsgut der Trauben-Eiche im
Projekt ,FitForClim“ berechnet. Die Analyse aller Herkunfts- und Nachkommenschaftspriifungen in Deutschland
zeigte jedoch, dass fast alle Versuchsserien fiir die Berechnung von Verwendungszonen ungeeignet sind. Das hat
im Wesentlichen zwei grundlegende Ursachen. Zum Ersten sind in den Herkunftsversuchen zu wenige Herkiinfte
vertreten. So besteht ein Herkunftsversuch mit franzésischen und deutschen Trauben-Eichen an der
Nordwestdeutschen Forstlichen Versuchsanstalt lediglich aus 17 Priifgliedern (GROTHEHUSMANN und SCHONFELDER
2011). Eine internationale Versuchsserie am Thiinen-Institut fir Forstgenetik umfasst maximal 29 europaische
Herkiinfte (MADSEN 1990). Fiir die Berechnung von belastbaren Verwendungszonen sind diese Priifgliedzahlen
deutlich zu gering. Zweitens sind viele Versuchsserien mit dem vornehmlichen Ziel angelegt worden,
Saatguterntebestande als geprift zulassen zu konnen. Diese bestehen zwar aus deutlich mehr Prifgliedern, sind
aber meist kleinrdumig verteilt und auf einzelne Bundeslander beschrankt. Weiterhin liegen die Versuchsflachen
haufig auf mittleren Standorten, Grenzstandorte werden gemieden, wodurch ein Standortsgradient nicht
vorhanden ist. Auch diese Serien sind fiir die Berechnung von Verwendungszonen ungeeignet. Die Berechnungen
im Projekt ,FitForClim“ basieren daher lediglich auf einer Flache und kénnen mit dem vorhandenen
Datenmaterial nicht hinreichend evaluiert werden (FITFORCLIM 2020).
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Berechnungen an historischen Herkunftsversuchen belegen die Schwachen alter Versuchsserien (LEITES et al.
2012). Es bedarf daher neuer Versuchsserien, die das genannte Defizit ausgleichen und Daten fiir belastbare
statistische Analysemethoden liefern, um Verwendungszonen berechnen zu kénnen. Neue Versuche miissen
neben Material von Saatguterntebestanden auch Material von Marginalstandorten bericksichtigen (KREMER at
al. 2012) und ebenfalls Uber die Versuchsflichen einen Standortgradienten abbilden (z.B.
Wasserhaushaltsgradient). Das Versuchsziel muss hierbei moglicherweise neu definiert werden. Spielten bisher
fir die Zichtung die Leistungs- und Formeigenschaften eine entscheidende Rolle, sollten neue Versuche sich
primdr mit der Anpassungs- und Uberlebensfihigkeit unter dem Gesichtspunkt der Klimaverdnderung
beschaftigen (KATzEL et al. 2019).

Das Projekt ,OakZones” bildet die Grundlage fur die Ausweisung von Verwendungszonen und
Saatguttransferrichtlinien fiir die Baumart Trauben-Eiche. Hierfir soll eine Versuchsserie mit 140 Herklinften auf
14 Versuchsflachen entstehen, mit derer Hilfe die Auswirkungen der unterschiedlichen Feuchteregime der
unterschiedlichen Herkilinfte und Standorte auf das Wachstum erfasst werden kdnnen. Bei der Auswahl der
Versuchsflachen wird ein moglichst breiter Gradient an Standortsfaktoren, insbesondere beziglich des
Wasserhaushaltes, beriicksichtigt.

Ergebnisse aus Trockenstressexperimenten konnen kurzfristig Hinweise auf das adaptive Potential hinsichtlich
der Anpassungsfahigkeit an Trockenstress liefern. Mittelfristig wird der Herkunftsversuch wertvolle Daten zum
Wuchsverhalten und des Anpassungspotentials der Trauben-Eiche bereitstellen. Schlussendlich kénnen der
Forstpraxis mit den Ergebnissen des Projektes fundierte Empfehlungen fiir die Auswahl von geeignetem
forstlichen Vermehrungsgut gegeben werden.

2 Material und Methoden
2.1 Methoden zur Berechnung von Verwendungszonen

Die Berechnung von Verwendungszonen oder Saatguttransferrichtlinien ist das Ziel vieler aktueller
Forschungsvorhaben. Besonders fiir Nadelbdaume und im nordamerikanischen Raum existiert eine Fiille an
Veroffentlichungen, aber auch aus dem europaischen Raum stammen erste Arbeiten (SCHMIDTLING 1994; REHFELD
et al. 1999a; HAMANN et al. 2000; WANG et al. 2006; YING et al. 2006; THOMSON und PARKER 2008; KAPELLER et al.
2012; CHAKRABORTY et al. 2015; FARIAT et al. 2015; LIEPE et al. 2016; WENIG et al. 2019).

Fir die Berechnung von Verwendungszonen stehen mittlerweile verschiedene statistische Verfahren zur
Verfligung. Diese ermoglichen durch die gekoppelte Analyse von Wuchs- und Klimadaten Aussagen bezlglich
Einschrankungen oder Empfehlungen fiir den Transfer von Saatgut (MATYAS 1996; REHFELDT et al. 1999a, 1999b;
O'NEILL et al. 2008; WANG et al. 2010; HAMANN et al. 2011; LoH 2011). Hierbei handelt es sich primar um
Transferfunktionen, Klassifikations- und Regressionsbaume. Als weiteres statistisches Verfahren kénnen Biplots
angefihrt werden. In der Landwirtschaft findet das Verfahren bereits grole Anwendung (YAN und HUNT 2001;
YAN und TINKER 2006; GAUCH et al. 2008; FARSHADFAR et al. 2013; Xu et al. 2014), wird aber zunehmend auch im
forstlichen Bereich genutzt (STIEHM und HOFMANN 2018; DING et al. 2008; CORREIA et al. 2010; GEzAN et al. 2017).

Im Projekt ,OakZones” werden die Daten des Trockenstressexperimentes und spater auch die des
Herkunftsversuches fiir die Berechnungen mit den unterschiedlichen statistischen Verfahren verwendet.
ZielgroRen sind die Ausfallraten und die Wuchshdhen der Herkiinfte.

2.2 Auswahl der Erntebestiande mit Hilfe der Standortwasserbilanz (SWB)

Zur Einschatzung der Wasserversorgung eines Standortes unter heutigen und kinftigen klimatischen
Bedingungen kann die Standortwasserbilanz (SWB) ermittelt werden (AUGUSTIN und BRAUN 2016). Die Basis fir
die Berechnung bilden hierbei die Klimatische Wasserbilanz in der Vegetationszeit und das pflanzenverfiigbare
Bodenwasser, die so genannte nutzbare Feldkapazitdt (nFK). Somit kann die SWB als leicht zu erhebender
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Indikator fiir die Einschatzung des Trockenstressrisikos eines Standortes genutzt werden (REMUND et al. 2014;
BRAUN et al. 2014; SPELLMANN et al. 2020). Durch die NW-FVA erfolgte bereits die flichendeckende Berechnung
der SWB fiir die Tragerldander (Niedersachsen, Hessen, Sachsen-Anhalt und Schleswig-Holstein) (SPELLMANN et al.
2020).

Um eine Auswahl der potenziell geeigneten Saatguterntebestinde nach SWB zu treffen wurden die
Forsteinrichtungsdaten der Lédnder, mit der SWB kombiniert. Die Auflésung der SWB-Rasterdaten betragt dabei
fir Schleswig-Holstein 200 x 200 m und fiir Hessen, Niedersachsen sowie Sachsen-Anhalt auf Grund der
kleinteiligeren Topographie 50 x 50 m. Die nFK-Werte zur Berechnung der SWB entstammen dabei der
forstlichen Standortkartierung, wahrend die klimatische Wasserbilanz auf DWD-Daten der Jahre 1981-2010
basiert.

Uber alle vier Bundesliander hinweg treten SWB-Werte zwischen -300 mm und 310 mm auf, mit einer Hiufung
der trockenen (negative SWB) Standorte in Sachsen-Anhalt und den feuchtesten in Niedersachsen. Zur Auswahl
der Bestdande wurde die Spanne der SWB-Werte in Stufen a 20 mm eingeteilt. Einzige Ausnahme bildet dabei die
Stufe 28, die den Bereich von 241-310 mm umfasst, da die Trauben-Eiche eher seltener auf verndssten
Standorten stockt. Die klaren Unterschiede in der Haufigkeit des Auftretens der jeweiligen SWB-Stufen in den
vier Bundeslandern sind in Abbildung 1 gut zu erkennen.
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Abb. 1: Aufteilung der Trauben-Eichen Bestandesgrundflache (ha) auf die Standortswasserbilanzklassen getrennt
nach Bundeslandern.

Aus den klassifizierten Bestanden wurden je SWB-Stufe finf Bestdnde (insgesamt 140) randomisiert zur Ernte
ausgewahlt. Fir die Auswahl dieser Bestande wurden weitere Indikatoren wie Alter (>50 Jahre) und
FlachengroRRe (> 1 Hektar) herangezogen. Die hohe Anzahl an Bestdnden ermdoglicht es Ausfille zu kompensieren
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und die gesamte standortliche Bandbreite abzudecken. Sie ist aber auch relevant, um statistische Verfahren wie
Biplot, Klassifikations- und Regressionsbdume mit einer ausreichend hohen Aussagekraft anwenden zu kdnnen.

2.3 Saatguternte im Projekt OakZones

In den ausgewahlten Bestanden sollten jeweils von bis zu vier, moglichst vitalen Baume, insgesamt 8,5 kg Eicheln
geerntet werden. Die Einschatzung der Vitalitdt beruhte dabei auf dem Kronenstrukturschlissel fir Alteichen der
Arbeitsgemeinschaft Dauerbeobachtungsflichen (AG DBF/LII-Kronenzustand 2001) und diente dazu, gut an den
Standort angepasste Individuen zu beernten. Das Saatgut wurde mdoglichst nahe am Stammfull gesammelt, um
sicherzustellen, dass es von den ausgewahlten Individuen stammte. Beerntete Baume wurden markiert (Abb. 4)
und ihre GPS-Koordinaten aufgenommen, um eine spatere Entnahme von Bodenproben zu ermaéglichen.

Im ersten Projektjahr (2021) kam es zu einem nahezu vollstandigen Ernteausfall bei der Baumart Trauben-Eiche
in allen Tragerlandern der NW-FVA. Stichprobenartige Bereisungen zeigten, dass weder die erforderlichen
Mengen und Qualitaten an Saatgut noch die notwendige Anzahl an Bestdnden erreichbar waren. Das zweite
Projektjahr (2022) schien fiir eine Vollmast geeignet, bedingt durch die lange und starke Diirre im Sommer dieses
Jahres, kam es jedoch nur zu einer Sprengmast. Dies fiihrte dazu, dass in vielen der ausgewahlten Bestdnde wenig
Saatgut in ausreichenden Mengen vorhanden war und Ausweichflachen gefunden werden mussten. Zumal das
Projekt fur die Baumart Trauben-Eiche die ganze Bandbreite der Standorte inklusive der Extremstandorte
(trocken <-> nass) fiir die Saatguternte nutzen wollte. Vor allem unter schwierigen standdrtlichen Bedingungen
neigen Baume eher dazu keine unnotigen Energiereserven fir die Produktion von Saatgut aufzuwenden.

In Sachsen-Anhalt betrug der Anteil an Flachen die nicht beerntbar waren und nachnominiert werden mussten
48 %, in Niedersachsen 34 % und in Hessen 29 %. In Schleswig-Holstein waren nur zwei Bestdnde Teil der
Auswahl, beide konnten erfolgreich beerntet werden. Zusatzliche konnten zwei Bestande in Nordrhein-
Westfalen beerntet werden. Die Abbildung 2 zeigt die geographische Verteilung der aufgesuchten Flachen und
den Ernteerfolg.
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Abb. 2: Geographische Verteilung der ausgewahlten Erntebestdnde in den vier Tragerlandern der NW-FVA und NRW.
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Insgesamt wurden 184 Bestdande mit einer Gesamtflaiche von ca. 840 ha auf der Suche nach geeigneten
Samenbdumen bereist. Hiervon konnten 109 Bestdnde aus 26 der urspriinglich geplanten 28 SWB-Stufen mit
einer Saatgutausbeute von 1.250 kg erfolgreich beerntet werden. Dank der Unterstiitzung unserer Kolleginnen
und Kollegen in den Darren Oerrel, Hanau-Wolfgang und Annaburg sowie engagierter Forsterinnen und Forster
konnte auBerdem Saatgut von je 10 anerkannten Saatgutbestdanden aus Niedersachsen, Hessen und Sachsen-
Anhalt in den Versuch integriert werden. Abbildung 3 zeigt die Anzahl beernteter und nicht beerntbarer Bestande
je SWB-Stufe.

sl

2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28
SWB Klassen

B beerntet [l nicht beerntet

Anzahl Erntebestéande [N]
B (o]

N

o

Abb. 3: Ubersicht {iber die beernteten und nicht beernteten Saatgutbestinde getrennt nach
Standortwasserbilanzklassen.

Abb. 4: Impressionen der Saatguternte 2023. A) Erntebaum mit dauerhafter Markierung. B) Saatgutlager im Kihlraum
der NW-FVA bereit fir den Weitertransport Richtung Darre. C) Abgeschwemmte Saatgutpartie.
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Das Saatgut wurde nach der Ernte am Standort der NW-FVA in Hann. Miinden abgeschwemmt (Abb. 4), gewogen
und moglichst zeitnah in die Darre Oerrel transportiert. Dort wurde es thermotherapiert und bis zur Aussaat im
Frihjahr 2023 eingelagert.

3 Laufende Arbeiten
3.1 Anzucht der Priifglieder

Das Saatgut der Einzelbdume wird im Friihjahr 2023 nach Bestdnden getrennt gemischt, wobei darauf zu achten
ist, dass die Bdume eines jeden Bestandes auf Grundlage des Tausendkorngewichts mit gleichen Anteilen in der
Saatgutmischung vertreten sind.

Die Aussaat und Anzucht der Samlinge erfolgt im Versuchskamp der NW-FVA Standort Hann. Miinden. Fir den
Trockenstressversuch gedachte Pflanzen werden anschlieend in 2 | Container mit Baumschulsubstrat getopft,
wahrend die Pflanzen fiir die Versuchsflachenanalage ein weiteres Jahr im Kamp verbleiben.

Sobald der Keimungserfolg der einzelnen Bestdnde ersichtlich ist, wird in allen Bestanden, von denen genug
Samlinge auflaufen, eine bodenkundliche Beprobung zur Validierung der SWB vorgenommen.

3.2 Validierung der Standortwasserbilanz

Die Vorauswahl der Erntebestande, erfolgte anhand regionalisierter Werte der SWB. Trotz der vergleichsweise
hohen rdaumlichen Auflésung der modellierten Daten kénnen kleinrdumige Unterschiede in der
Bodenzusammensetzung nicht abgebildet werden. Dies kann einen groRen Einfluss auf die nutzbare Feldkapzitat
(nFK) des Bodens und somit auf die SWB-Werte der Einzelbdume haben. Um diese Effekte moglichst genau zu
beriicksichtigen und die Vorauswahl zu validieren, werden Bodenproben, zur Ermittlung der nFK, direkt an den
beernteten Biumen genommen. Die Einzelbaum nFK-Werte dienen anschlieBend der exakteren Gruppierung der
SWB. Nach dieser Rekalibrierung der SWB-Werte, werden die urspriinglich 28 SWB-Stufen in 7 neue Stufen
Uberfiihrt, um eine Anwendbarkeit in der Praxis zu gewahrleisten.

3.3 Trockenstressexperimente

Ein Trockenstressexperiment soll im Sommer 2024 und 2025 mit 1- bzw. 2-jahrigen Pflanzen aller verfligbaren
Herkiinfte durchgefiihrt werden. Je Herkunft werden etwa 10 Pflanzen der Kontrollgruppe und der
Versuchsgruppe zugeordnet. Wahrend die Kontrollgruppe regelmaRig bewassert wird, wird die Versuchsgruppe,
nach einer letzten Bewasserung auf Feldkapazitdat, im Frihsommer 2024 einem 6-woéchigen Trockenstress
ausgesetzt.

Um die Wasserverluste der Versuchsgruppe zu erfassen, werden die Pflanzcontainer bzw. Pflanzen vor und nach
der Trockenstressphase gewogen und vermessen sowie regelmaflige Bodenfeuchtemessungen durchgefihrt.
Wahrend der gesamten Dauer des Experiments wird die Vitalitdt der Pflanzen bonitiert. Nach Beendigung der
Trockenstressphase werden sowohl die Kontroll- als auch Versuchsgruppe wieder regular bewdssert und
Uberwintert. Im darauf folgenden Sommer 2025 erfolgt eine Wiederholung der Trockenstressphase in der
gleichen Aufteilung von Kontroll- und Trockenstressgruppe wie im Jahr zuvor.

3.4 Anlage Feldversuche

Ausgehend von den 7 neuen SWB-Stufen, sollen je Stufe zwei Versuchsflachen im Frihjahr 2025 angelegt
werden. Dabei wird ein unvollstandiges Blockdesign mit 3 Wiederholungen je Versuchsflache angestrebt.
Auswahlkriterien fir die Versuchsflaichen sind neben der SWB, die Homogenitdt und GroRe der Flache.
Bodenproben dienen der Ermittlung der tatsachlich vorhandenen nFK und einer genaueren Bestimmung der
jeweiligen SWB.



7. Tagung der Sektion Forstgenetik/Forstpflanzenziichutng (Tagungsband) 178

Im Herbst 2025 wird pflanzplatzbezogen das Uberleben der Pflanzen sowie der Hohenzuwachs aufgenommen,
um die Entwicklung jeder Pflanze (iber die Zeit abbilden zu kénnen. Des Weiteren werden nennenswerte
Schadigungen durch Pilze und Fral8 bonitiert, sowie mogliche Trockenschaden erfasst. Die Aufnahmen sollen
auch Uber den Projektzeitraum hinaus weitergefiihrt werden.
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Ergebnisse der Hybridlarchen-Ziichtung der letzten 10 Jahren — aus der Petrischale in
das Sagewerk

HeiNnO WOLF

Zusammenfassung

Aufbauend auf den Ergebnissen der Hybridlarchen-Ziichtung seit 1951 fiihrte der Staatsbetrieb Sachsenforst in
den letzten 10 Jahren die Forschungsvorhaben DendroMax | bis Ill und WoodForindustry durch. Das erste
Vorhaben befasste sich, in Zusammenarbeit mit der Humboldt-Universitdt zu Berlin und in der letzten
Projektphase zusatzlich mit den Baumschulen Oberdorla GmbH, mit der Erzeugung von Hybridlarchen-Klonen
durch somatische Embryogenese. Im zweiten Verbundvorhaben standen, in Zusammenarbeit mit dem Institut
fir Holzforschung Dresden gGmbH sowie mit den Instituten fiir Forstnutzung und Forsttechnik, Pflanzen- und
Holzchemie sowie Forstbotanik und Forstzoologie der TU Dresden, die physikalischen, chemischen und
biologischen Holzeigenschaften von Hybridlarchen im Vergleich zur Europdischen Larche im Mittelpunkt des
Interesses.

In dem Vorhaben DendroMax konnte ein praxistaugliches Verfahren zur In-vitro-Vermehrung, Akklimatisierung
und Jungpflanzenanzucht von Hybridldrchen-Klonen entwickelt werden. Die erzeugten Hybridlarchen-Klone
wurden mit Untersuchungen zu quantitativen, qualitativen und physiologischen Merkmalen phanotypisiert.
Parallel dazu erfolgte die Anlage von Demonstrations- und Versuchsflachen. Die bisherigen Ergebnisse der
Untersuchungen wiesen auf eine groBe Variation der Hybridlarchen-Klone sowohl zwischen als auch innerhalb
der verschiedenen Kreuzungsnachkommenschaften hin.

Im Vorhaben WoodForIndustry wurden Hybridlarchen verschiedener Kreuzungskombinationen in einem Alter
zwischen 19 und 39 Jahren von unterschiedlichen Standorten im Vergleich zu Europaischen Larchen gleichen
Alters mit einer breiten Palette von Methoden untersucht. Neben Aussagen zu relevanten Holzeigenschaften der
untersuchten Baume konnten auf Grundlage der Ergebnisse Ansatze zu einer starker verwendungsorientierten
Zichtung erarbeitet werden.

Die erzielten Ergebnisse beider Vorhaben unterstreichen das Potential von Hybridlarchen-Kombinationen fir
eine erfolgreiche Verwendung zur Begriindung von Vorwald und als Beimischung auf Zeit auch in klimatisch
herausfordernden Zeiten.

Summary
Results of hybrid larch breeding over the last 10 years - from petri dish to te sawmill

Based on the results of hybrid larch breeding since 1951, the Staatsbetrieb Sachsenforst has carried out the
research projects DendroMax | to Il and WoodForIndustry over the last 10 years. The first project, in cooperation
with the Humboldt University in Berlin and, in the last project phase, also with the Oberdorla GmbH nurseries,
dealt with the production of hybrid larch clones through somatic embryogenesis. In the second joint project, in
cooperation with the Institut fur Holzforschung Dresden gGmbH and the Institutes of Forest Utilisation and
Technology, Plant and Wood Chemistry as well as Forest Botany and Forest Zoology of the TU Dresden, the
physical, chemical and biological wood properties of hybrid larches compared to European larch were the focus
of interest.

In the DendroMax project, a practical procedure for in vitro propagation, acclimatisation and seedling cultivation
of hybrid larch clones was developed. The clones produced were phenotyped with studies on quantitative,
qualitative and physiological traits. In parallel, demonstration and trial plots were established. The results of the
investigations so far indicated a large variation of the hybrid larch clones both between and within the different
progenies.

In the WoodForIndustry project, hybrid larches of different crossing combinations aged between 19 and 39 years
from different locations were investigated in comparison to European larches of the same age using a wide range
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of methods. In addition to statements on relevant wood properties of the investigated trees, approaches to a
more use-oriented breeding could be developed.

The results of both projects underline the potential of hybrid larch combinations for successful use in the
establishment of pre-forest and as temporary admixture even in climats change.

1 Ergebnisse der Ziichtungsprogramme mit der Gattung Larche am Standort Graupa

Zwischen den Arten der Gattung Larche ist, wie bei anderen Baumarten auch, eine Hybridisierung moglich. Dabei
kann es zu Heterosis-Effekten kommen, das heilt, dass die Hybriden den Mittelwert der beiden Eltern fir ein
bestimmtes Merkmal (z. B. Ertrag) deutlich Gbertreffen. Das allgemein hervorragende Wachstum von spontan
entstandenen Hybriden zwischen der Europdischen und der Japanischen Larche ist bereits Anfang des 20.
Jahrhunderts in Dunkeld (Schottland) beobachtet worden (DIMPFLMEIER 1959). Angeregt durch diese Beobachtung
begann Dengler 1935 in Deutschland mit gelenkten Kreuzungen zwischen Europdischen und Japanischen
Larchen. Nach dem 2. Weltkrieg erfolgte in weiteren europaischen Landern die systematische Erzeugung und
Prifung von Hybridlarchen (DIMPFLMEIER 1959; LANGNER und SCHNECK 1998; PAQUES et al. 2013; WOLF et al. 2021a).

Im Jahr 1951 begann die Abteilung Forstpflanzenziichtung, Institut fiir Forstwissenschaften Tharandt, die
Arbeiten mit der Hybridlarche am Standort Graupa. Das Anwachsen der durch SO,-Immissionen geschadigten
Waldflache seit den 1950er Jahren, vor allem in Lagen Giber 600 m . NN, fiihrte zu einem zunehmenden Interesse
an den Arten der Gattung Larche als potentielle Baumarten-Alternativen. Dem gegeniber stand lange Zeit die
Ansicht, dass der Anbau von Larchen in Lagen oberhalb von 500 bis 600 m G. NN wirtschaftlich riskant ist (RUBNER
1941, 1953; SCHONBACH und HAASEMANN 1968; WACHTER 1962). Die Arbeiten konzentrierten sich somit auf die
Ausweitung der vertikalen Anbaugrenze in den ostdeutschen Mittelgebirgen von 500 m . NN auf bis zu 800 m
. NN sowie auf die Widerstandsfahigkeit gegenliber abiotischen und biotischen Schadfaktoren einschlieflich der
SO,-Resistenz. Des Weiteren stand die Wiichsigkeit der Larchen unter den Gegebenheiten der Schadensgebiete
im Fokus (HAASEMANN 1972; HERING 1990; HERING und BRAUN 1990, 1992).

Als Losungsansatz wurde vor allem die Erzeugung und Auswahl von Hybridlarchen-Kreuzungskombinationen
verfolgt. Seit 1951 erfolgte die Auslese von ca. 880 Plusbdumen der Europdischen Larche (Larix decidua MILL.)
(ELA) und Japanischen Larche (Larix kaempferi [LAMB.] CARR.) (JLA). Aus diesem Material wurden seit 1956 ca. 500
Larchen-Hybridkombinationen durch gelenkte Kreuzung und auf 35 Versuchsflachen mit Schwerpunkt in den
Hauptschadensgebieten geprift. Im Ergebnis dieser Arbeiten konnten bis 1990 neun Hybridlarchen-Kreuzungs-
Kombinationen (Larix xeurolepis HENRY) (HLA) als Sorten fiir den Anbau in den Mittelgebirgen der DDR von 600
bis 800 m . NN anerkannt werden (HAASEMANN 1972; HERING 1990; HERING und BRAUN 1990, 1992).

Der Riickgang der SO,-Emmissionen in Verbindung mit der Neuausrichtung der Waldbaustrategien im
Sachsischen Landeswald zu Beginn der 1990er Jahre fiihrte zu einer Anpassung der Ziele der Larchenziichtung in
Sachsen. Die Ziichtungsarbeiten bei der Hybridlarche verfolgen seitdem zwei unterschiedliche Ansatze: Fir die
Verwendung als Energietrager und als Holzstoff steht die Verbesserung der Merkmale Wuchsleistung und
Biomasseproduktion bei hoher Standorts- und Stresstoleranz fiir die Produktion von Dendromasse in kurzen
Zeitraumen im Mittelpunkt. Fiir die stoffliche Nutzung als Stammbholz spielt die Verbesserung der Merkmale Holz-
und Stammaqualitat sowie Stresstoleranz bei hoher Larchenkrebsresistenz fiir die Produktion von Holz in
mittleren bis langen Zeitraumen eine wichtige Rolle (LIESEBACH et al. 2013).

Vor diesem Hintergrund erfolgte nach 1991 sukzessive die Zulassung von Familieneltern und Samenplantagen als
Ausgangsmaterial fir die Erzeugung von Hybridlarchen-Kombinationen in der Kategorie gepriiftes
Vermehrungsgut nach den jeweils giiltigen gesetzlichen Bestimmungen. Mit Stand vom 31.12.2021 waren flnf
Elternbdume der Europaischen und sieben Elternbdume der Japanischen Larche als Ausgangsmaterial fir die
Erzeugung von elf Hybridlarchen-Kombinationen zugelassen. Fir die Erzeugung von insgesamt acht dieser
Hybridlarchen-Kombinationen existieren flnf als Ausgangsmaterial zugelassene Samenplantagen in Sachsen,
Sachsen-Anhalt und Thiringen.

Allen Hybridlarchen-Kombinationen, deren Familieneltern als Ausgangsmaterial zugelassen sind, ist ein deutlich
besseres Wachstum gegeniliber der mit angebauten Europdischen Larche gemeinsam. Im Unterschied zur
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Europaischen Larche hat das schnelle Wachstum von Hybridlarchen keinen negativen Einfluss auf die Schaftform
(WoLF et al. 2021c). Der Anteil an gutgeformten Bdumen liegt bei den Hybriden im Bereich der Absaaten der
Bestdande der Europdischen Larche, wie das Beispiel einer europaweiten Hybridlarchen-
Nachkommenschaftspriifung auf vier Flachen in Sachsen und Thiringen im Baumalter von 20 Jahren zeigt
(Abb. 1). Erste Beobachtungen zur Trockenharte von Hybridlarchen in Frankreich und Deutschland weisen
deutlich darauf hin, dass Hybridlarchen mit wenigen Ausnahmen widerstandsfahiger gegentiber Trockenheit
waren als die Vertreter der Européischen und Japanischen Larche (ANONYMUS 2016; PAQUES 2016).

Eine Herausforderung bei der Bereitstellung von Hybridlarchen-Saatgut aus Samenplantagen ist die von Erntejahr
zu Erntejahr immer wieder zu beobachtende groBe Variation sowohl des Vollkornanteils im Saatgut als auch des
Anteils von Hybriden im Vollkorn. Diese werden neben dem Grad der Ubereinstimmung in der Blithphdnologie
der Klone auch unmittelbar von den Blih- und Bestdubungsverhéltnissen des jeweiligen Reifejahres beeinflusst.
Der Aufbau einer Samenplantage, das heit die Verteilung und Anordnung der Klone, spielt ebenfalls eine nicht
zu unterschatzende Rolle (TROBER 2011).

Haufigkeitsverteilung Schaftform
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Abb. 1: Haufigkeitsverteilung der Schaftform liber vier Versuchsstandorte der in den Untersuchungen
bericksichtigten Hybridlarchen-Kombinationen im Vergleich zu den Europaischen Larchen-Standards Hasselburg
(Sachsen-Anhalt) und Kéaferschlag (Bayern) im Alter 20 Jahre (aus WOLF et al. 2021b).

Flr die Nutzung der bisherigen Ergebnisse der Hybridlarchen-Ziichtung stellten sich drei Fragen:

(1) Kann Hybridlarchen-Vermehrungsgut auch auf vegetativem Wege wirtschaftlich erzeugt werden?

(2) Kénnen die beobachteten Unterschiede in Wachstum, Qualitdt und Trockenhérte auch auf individueller
Basis genutzt werden?

(3) Hat das beobachtete tiberdurchschnittliche Wachstum von Hybridlarchen Auswirkungen auf die zu
erwartende Holzqualitat?

Zur Klarung dieser Fragen konnten mit Férderung des Bundesministeriums fur Erndhrung und Landwirtschaft auf
Grund eines Beschlusses des Deutschen Bundestages lber die Fachagentur Nachwachsende Rohstoffe e. V. zwei
Forschungsvorhaben durchgefiihrt werden, die Ende 2020 erfolgreich abgeschlossen wurden. Es handelte sich
um das Verbundvorhaben ,Entwicklung und Einfilhrung von biotechnologischen Verfahren zur Ziichtung,
Produktion und Verwendung von Hochleistungssorten ausgewahlter Baumarten (DendroMax Ill)“ und das
Verbundvorhaben , Eigenschaftsprofil und Einsatzspektrum von schnellwachsenden Ziichtungsprodukten in der
holzverarbeitenden Industrie (WoodForindustry)“. Nachfolgend werden die Ziele, die methodische
Herangehensweise sowie die Ergebnisse der Vorhaben zusammenfassend dargestellt.
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2 Untersuchungen zur vegetativen Vermehrung der Hybridlarche durch somatische
Embryogenese

Das Verbundvorhaben ,,Entwicklung und Einfiihrung von biotechnologischen Verfahren zur Ziichtung, Produktion
und Verwendung von Hochleistungssorten ausgewahlter Baumarten (DendroMax II1)* hatte die Entwicklung und
Uberfiihrung einer praxistauglichen Prozesskette fiir die Massenvermehrung von leistungsfihigen, qualitativ
hochwertigen und widerstandsfahigen Klonen unter anderem der Hybridlarche zum Ziel. Das Referat
Forstgenetik und Forstpflanzenziichtung im Kompetenzzentrum fiir Wald und Forstwirtschaft des
Staatsbetriebes Sachsenforst (SBS) bearbeitete von 2019 bis 2020 das Teilvorhaben ,Bereitstellung von
Ausgangsmaterial, Akklimatisierung und Jungpflanzenanzucht sowie Klonpriifung und Umsetzung (FKZ:
22014918)“ (WoLF et al. 2021b).

2.1 Vegetative Vermehrung, Akklimatisierung und Pflanzenanzucht

Ausgangspunkt der Arbeiten war wie in den von 2011 bis 2018 vorangegangenen Vorhaben DendroMax | (FKZ
22032011) und DendroMax Il (FKZ 22034914) die Erzeugung von unreifem Saatgut durch Kreuzung am stehenden
Baum am Standort Graupa. In der Hauptsache erfolgten die Kreuzungen mit Familieneltern der Europaischen
und der Japanischen Larche, die bereits als Ausgangsmaterial in der Kategorie ,Geprift“ nach
Forstvermehrungsgutgesetz (FoVG) zugelassen waren. Ca. 8 bis 10 Wochen nach der Bestdubung fanden die
Ernte und der Versand der unreifen Zapfen zur Arbeitsgemeinschaft Botanik und Arboretum, Institut fir Biologie,
Humboldt-Universitat zu Berlin statt. Hier erfolgten die Induktion der somatischen Embryogenese, die Reifung
und Konversion der Klone in-vitro. Nach Entwicklung von Keimlingen mit gut ausgebildeten Keimblattern,
Primarnadeln und Wurzel, wurden diese von Berlin nach Pirna zum SBS gesendet. Hier ging die Uberfiihrung der
gelieferten Keimpflanzen in Erde, die Abhdrtung der Keimlingspflanzen sowie die weitere Anzucht bis zur
auspflanzfdhigen GroéRe vonstatten. Im Ergebnis der Arbeiten standen zum Abschluss des Vorhabens
Standardprotokolle fiir die vegetative Vermehrung durch somatische Embryogenese und die Erzeugung von
Keimpflanzen in-vitro sowie fiir deren Uberfiihrung zur Verfiigung. Der letzte Schritt der Vermehrungskette
(Tabelle 1) konnte bis zu einem durchschnittlichen Erfolgsergebnis von ca. 80 % uber alle vermehrten Klone
verbessert werden. In einer Begleituntersuchung konnten keine negativen Auswirkungen des
Vermehrungsverfahrens auf die Wurzelentwicklung festgestellt werden (WoLF et al. 2021b).

Tabelle 1: Standardprotokoll zur Akklimatisierung von Larix-Keimpflanzen (aus WoLF et al. 2021b).

Parameter Charakteristik Anmerkung

Substrat Mini-Jiffy Presstorftopfe

Temperatur 22°C tags, 18°C nachts

Tageslange 16 Stunden Assimilationslicht bei Bedarf
Licht nattrliches Licht Assimilationslicht bei Bedarf
Absenkung der relativen 95 % fiir 2 Wochen, gefolgt von 80 % fiir 2 Wochen,

Luftfeuchtigkeit (rLF) gefolgt von ungeregelter rLF fiir 2 Wochen

Topfen ab 7 Wochen nach dem Pikieren

2.2 Phanotypisierung der erzeugten Hybridlarchen-Klone in Vorpriifung, Gewachshaus und
Feldversuch

Von 2016 und 2017 fand in Graupa die Anlage einer Vorpriifung mit insgesamt 122 Hybridlarchen-Klonen statt,
die zu 75 % von Familieneltern abstammen, die bereits als Ausgangsmaterial fiir die Erzeugung von
Forstvermehrungsgut in der Kategorie ,Geprift” zugelassen waren. Von jedem Klon wurden jeweils fiinf Pflanzen
in zwei Wiederholungen in einem fiir eine kurzzeitige Beobachtung ausgelegten Verband von 2,0 m x 0,5 m
ausgepflanzt. Bei den seit Anlage bis 2019 untersuchten Merkmalen wie Wachstum, Schaftform und
Austriebsverhalten variierten die Werte sowohl zwischen den Kombinationen von denen die Klone abstammen
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als auch zwischen den Klonen ein und derselben Hybridlarchen-Kombination zum Teil erheblich. Signifikante
Unterschiede zwischen den Klonen ein und derselben Familie fanden sich auch bei der Messung der Eindringtiefe
als indirekter Weiser fiir die Holzdichte mit dem Pilodyn-6J-Forest-Gerat von 60 Klonen aus vier Hybridlarchen-
Kombinationen zugelassener Familieneltern (Abb. 2). Bei der Durchflihrung eines Austrocknungsversuchs im
Gewadchshaus im Frihsommer 2020, bei dem 16 Hybridlarchen-Klone im Vergleich zu einem Klon der
Europdischen Larche einbezogen waren, bestatigte sich die bereits beschriebene Variabilitdit auch bei dem
Merkmal Trockenhédrte (Abb. 3). Die Spannweite reichte von Klonen, die gegeniiber Wasserentzug sehr
empfindlich waren, bis zu Klonen, die auch langere Trockenheit nahezu ohne signifikante Schaden liberstehen
konnten (WOLF et al. 2021b).

Im Frihjahr 2018 erfolgte die Anlage von drei Versuchsflachen zur Priifung von insgesamt 16 Hybridldrchen-
Klonen und drei Klonen der Europaischen Larche, die aus innerartlichen Kreuzungen hervorgegangen sind. Als
Vergleichsmaterial standen generativ erzeugte Pflanzen aus Erntebestanden der Europdischen Larche und aus
Hybridlarchen-Samenplantagen zur Verfiigung. Die ersten Wuchsjahre auf den Versuchsflachen waren deutlich
durch die Auswirkungen der langanhaltenden Trockenheit seit Friihjahr 2018 beeinflusst. Dies spiegelte sich
neben dem Totalausfall einer Flache auf einem Kippsubstrat in Ausfall und Wachstum der Klone wieder (Abb. 4).
Wie bereits in der Vorprifung und in den Gewachshausversuchen festgestellt, zeigte sich wiederum eine grofSe
Variabilitdt der Klone in den erhobenen Merkmalen unabhédngig von der Zugehorigkeit zu einer bestimmten
Kreuzungskombination (WoOLF et al. 2021b).

Pilodyn-Messung in Stamm-Héhe DO,1 Haufigkeit Schaden an HLA-Klonen nach 45 Tagen Trockenheit
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Abb. 2: Mittlere Eindringtiefe des Pilodyn-Mess- Abb. 3: Variation der Trockenschaden der untersuchten
gerates (in mm) bei den Klonen der untersuchten Hybridlarchen-Klone nach 45 Tagen Wasserentzug (aus
Hybridlarchen-Kombination Cunnersdorf Il (aus WoLF ~ WOLF et al. 2021b).
et al. 2021b).
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3 Untersuchungen zur Holzqualitat der Hybridlarche im Vergleich zu Europaischer Larche

Die Fragen in Bezug auf die Holzqualitdit konnten in dem vom SBS koordinierten Verbundvorhaben
»Eigenschaftsprofil und Einsatzspektrum von schnellwachsenden Ziichtungsprodukten in der holzverarbeitenden
Industrie (WoodForindustry) (FKZ 22035014)“ in Zusammenarbeit mit dem Institut fir Holztechnologie gGmbH
Dresden sowie der Technischen Universitdt Dresden (Professuren fiir Forstnutzung, flir Forstbotanik, Institut fiir
Pflanzen- und Holzchemie, alle Tharandt) bearbeitet werden. Das Vorhaben verfolgte das Ziel, relevante
physikalische, chemische und biologische Merkmale an Holz von wuchsstarken Hybridlarchen-Kombinationen
unterschiedlichen Alters im Vergleich zu einer Herkunft der Europdischen Ldrche zu erfassen und dessen
Verwendbarkeit in der Massivholz-, Holzwerkstoff- und chemischen Industrie einzuschatzen. Zu diesem Zweck
erfolgte auf vier Versuchsflaichen des SBS und des Forstlichen Forschungs- und Kompetenzzentrums Gotha,
ThiringenForst AGR die Entnahme von jeweils fiinf Probestammen im Alter zwischen 19 und 39 Jahren von
unterschiedlichen Hybridlarchen-Kombinationen sowie von der Europaischen Larchen-Herkunft Hasselburg
(Sachsen-Anhalt, Forstamt Calvérde, Abt. 3208) als Referenz. Die Fallung der Probestimme, deren Aufarbeitung
und Aufteilung in Abschnitte und Scheiben, Transport und weitere Verarbeitung wurden so abgestimmt, dass sie
den Anforderungen aller durchzufiihrenden Untersuchungen maoglichst gut entsprachen (Abb. 5). Fir diese
kamen grundsatzlich standardisierte und normierte Verfahren zur Anwendung (WoLF et al. 2021c).

Auswahl geeigneter Versuchsflachen Kronen- —p 5cm S chem, Eigenschaften
(Zuchtungsmaterial, Identifizierbarkeit, Anzahl und Dimension Probebaume, ansatz e 5
Standort) cm IFB Fasermorphologie
- Fi kstoffe
Probenahme, Transport, Verteilung W Feseruerisofe
(Auswahl, Aufnahme und Fallung Probebaume, Rohholzqualitat [IFN] 250 cm
Aufteilung und Kennzeichnung Stammabschnitte, Vorlieferung) IPH  Zellstoff, Bioraffinerie
Sagewerk
| (Einschnitt Abschnitt @ [3 m] in Mittelbohle [IFN] und Seitenware [IHD],
Trocknung) - Schnittholzqualitat
biol. Eigenschaften
Institut fiir Holzforschung Dresden (IHD) [ 300CM o s Egenschatien
(Abschnitte 8, 10: Schnittholzqualitat, Holzwerkstoffe, biol./ mikrostrukt.
Eigenschaften)
e 5¢cm IPH  Chem. Eigenschaften
Dl,! m 5cm IFB.  Fasermorphologie
} 10cm - Bohrwiderstand
e 5cm IFN  phys. Eigenschaften,
Institut flr Pflanzen- und Holzchemie Jahrringbau
— Tharandt (lPH) 100 cm IFN  phys. Eigenschaften
(Abschnitte 3, 12: chem. Eigenschaften, Zelistoff, Bioraffinerie) " : 1ot
P=—=" Sem jPH  chem. Eigenschaften
" 5 q Fi hologi
Institut fir Forstootanik Tharandt (IFB) - Scm il Fasermorphologe
(Abschnitte 2, 7, 11: F hologie) u é 10 cm 1fN  phys. Eigenschaften

Abb. 5: Ablaufschema fur die Bereitstellung der Holzproben (links) und Verteilschema der Stammabschnitte nach
Einschlag und Aufteilung des Stammes in Scheiben und Abschnitte (rechts) (aus WoLF et al. 2021c).

3.1 Rundholz- und Schnittholzqualitat und physikalische Holzeigenschaften

Bei den untersuchten Hybridlarchen-Nachkommenschaften handelte es im Vergleich zur Europaischen Larche
um sehr wiichsige Hybridlarchen von groRer Anbausicherheit mit weitgehend vergleichbaren Schaftformen. Die
Ergebnisse zur Rundholz- und Schnittholzqualitdt zeigten neben dem Einfluss des Baumalters vor allem einen
deutlichen Einfluss von Jahrringbreite und Astigkeit des untersuchten Holzes. Eine eindeutige Abhadngigkeit von
der Herkunft der untersuchten Larchen bestand nicht. Bei den physikalischen Eigenschaften konnten im
Vergleich zur Referenzherkunft bei jlingeren, ca. 19 Jahren alten Stammen vergleichbare bzw. in Einzelfallen
geringfligig hohere Werte der Rohdichte (Abb. 6), der Biege- und Druckfestigkeit sowie deren Elastizitdtsmodule
im Holz der untersuchten Hybridldrchen-Nachkommenschaften festgestellt werden. Mit dem Alterwerden der
Baume begann sich dieser Trend mit Ausnahmen jedoch umzukehren (WoLF et al. 2021c).
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Abb. 6: Rohdichte in g/cm3 im Holz der untersuchten Larchen-Nachkommenschaften auf den berticksichtigten
Versuchsflachen im Pflanzenalter 19 Jahre (Leubnitz und Bad Liebenstein) sowie 39 Jahre (Frauenstein und
Barenstein) (aus WoLF et al. 2021c). (Nachkommenschaften, die einen gemeinsamen Buchstaben aufweisen,
unterscheiden sich nicht signifikant [p < 0,05]).

3.2 Chemische Holzeigenschaften und Dauerhaftigkeit

Die chemischen Holzeigenschaften der untersuchten Hybridlarchen-Nachkommenschaften bewegten sich mit
wenigen Ausnahmen im Bereich der arttypischen Variation der Europadischen Larche und wiesen keinen
erkennbaren Zusammenhang mit der untersuchten Nachkommenschaft auf (Abb. 7). Jahreszeitliche und/oder
standortliche Einflisse iberwiegen bei Merkmalen wie Anteil an Hemicellulose, pH-Wert oder Extraktstoff-
Gehalte (WoLF et al. 2021c).
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Abb. 7: Verhaltnis von Lignin und Cellulose im Holz der untersuchten Larchen-Nachkommenschaften auf den
berucksichtigten Versuchsflachen im Pflanzenalter 19 Jahre (Leubnitz und Bad Liebenstein) sowie 39 Jahre
(Frauenstein und Barenstein) (aus WOLF et al. 2021c).

Die natdrliche Dauerhaftigkeit des Holzes der untersuchten Hybridlarchen-Nachkommenschaften wies geringere
Werte auf als das Holz der fiir die Untersuchung in diesem Fall herangezogenen Handelsware von Europdischer
Larche mit einem hoheren Alter. Dies wurde auf das geringere Alter der untersuchten Hybridlarchen-Stamme
und die folglich noch wenig fortgeschrittene Verkernung zuriickgefiihrt. Bei insgesamt héherem Baumalter der
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untersuchten Hybridlarchen-Varianten sind moglicherweise noch Verbesserungen bei dieser Eigenschaft zu
erwarten (WoLF et al. 2021c).

3.3 Mikrostrukturelle Holzeigenschaften

Bei den mikrostrukurellen Eigenschaften wiesen die Jahrringbreiten auf das signifikant bessere Wachstum der
untersuchten Hybridlarchen-Nachkommenschaften im Vergleich zur Referenzherkunft der Europaischen Larche
hin. Die ermittelten jahrlichen Spatholzanteile variierten sowohl zwischen den untersuchten Flachen als auch
zwischen den untersuchten Nachkommenschaften. Die festgestellten Unterschiede wurden in der Hauptsache
als nicht praxisrelevant eingestuft. Der Ubergang von juvenilem zum adulten Holz unterlag ebenfalls teilweise
einer erheblichen Variation. Zwischen der Gesamtheit der Hybridlarchen-Nachkommenschaften und der
Referenzherkunft bestanden keine signifikanten Unterschiede auf den jeweiligen Standorten (WoLF et al. 2021c).

Im Holz der untersuchten Larchen waren Saugspannungsrisse in unterschiedlichem Ausmald vorhanden.
Zwischen der Anzahl von Saugspannungsrissen und dem Brusthéhendurchmesser des jeweiligen Baumes
bestand ein schwach positiver, jedoch nicht signifikanter Zusammenhang (Abb. 8). Die mikroskopische
Holzstruktur (Harzkanéle, Holzstrahlen, Fasern, Hoftlipfel) wies bei einer zum Teil erheblichen Variation der
Abmessungen von Strukturelementen innerhalb einer Probe keine grundsatzlichen Unterschiede auf. Die Lange
der Tracheiden (technisch Fasern) variierte in Abhangigkeit vom kambialen Alter, der Jahreszeit der Bildung
(Friihholz/Spatholz) sowie vom Baumstandort und der Nachkommenschaft. Auch innerhalb der untersuchten
Hybridlarchen-Nachkommenschaften bestanden Unterschiede. Die Ergebnisse wiesen darauf hin, dass die
Langenentwicklung der Zellen fiir alle Nachkommenschaften und Versuchsflachen mit dem Alter 19 (Erntealter
der jungen Versuchsbdaume) noch nicht abgeschlossen war und eine Zunahme der Zelllange bis zu einem Alter
von etwa 26 Jahren erwartet werden kann (WoLF et al. 2021c).

Zusammenhang Anzahl Saugspannungsrisse
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Abb. 8: Zusammenhang zwischen der Anzahl festgestellter Saugspannungsrisse und dem Brusthéhen-Durchmesser
der im Vorhaben untersuchten Larchen (aus WoLF et al. 2021c).

3.4 Holzverarbeitung und Verwendung

Die Herstellung von Hackschnitzeln und Holzpartikeln (Faserstoff und Strands) fiir Holzwerkstoffe aus den
untersuchten Hybridlarchen-Nachkommenschaften war ohne Probleme mdglich. Im Vergleich zur Standard-
Kiefer als Referenz besaRR das Holz der untersuchten Hybridlarchen-Nachkommenschaften grundsatzlich
wesentlich weniger aufgefaserte Faserbiindel bei einem deutlich héheren Bruchfaseranteil und mehr feinen
Faseranteilen. Prinzipiell konnen aus den Larchenholzpartikeln mitteldichte Faser- (MDF-) und Grobspan- (OSB)-
Platten hergestellt werden (Abb. 9). Allerdings muss die Klebstoffauswahl bzw. die Prozessfiihrung bei der
Plattenherstellung an die Holzart angepasst werden, um Plattenfehler wie zum Beispiel Innenrisse, die bei dem
Pressvorgang durch Dampfdruck entstehen, zu verhindern (WoLF et al. 2021c).
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Abb. 9: Aus dem Hybridlarchenholz hergestellte fehlerfreie mitteldichte Faserplatte (MDF) (FertigmaRe
(ungeschliffen): 400 x 380 x 17,5 [mm]) (links) und Grobspan-Platte (OSB) (FertigmaRe: 520 x 460 x 18 [mm]) (rechts)
(Fotos: P. FLADE, Institut fiir Holzforschung Dresden gGmbH; aus WoLF et al. 2021c).

Das Holz der untersuchten Hybridlarchen-Nachkommenschaften konnte grundsatzlich zu Zellstoff
aufgeschlossen werden, wenn auch mit hdherem Energie- und Chemikalienaufwand. Die Ausbeuten waren fir
die einzelnen Hybridldrchen-Nachkommenschaften leicht unterschiedlich. Die resultierenden Zellstoffe hatten
eine hohere Kappa-Zahl, also hohere Restlignin-Gehalte, aber auch etwas gréRere Faserlangen. Daraus
resultierten bei adultem Holz geringere statische, aber hohere dynamische Festigkeiten im Vergleich zu einem
Zellstoff aus industriellem Hackgut. Papiere aus reinem Hybridldrchen-Zellstoff besitzen in der Regel geringere
statische Festigkeiten (Zugindex, ReiRlange und Berstindex) als Papiere aus Industriezellstoff. Eine Beimischung
von 10 bis maximal 20 % Hybridlarchenhackgut zu Industriehackgut bewirkte jedoch immer eine Steigerung der
statischen Festigkeiten. Eine Erhdhung des Anteils von Larchenhackgut lGber 20 % fihrte zu besseren
dynamischen Festigkeiten des Papiers, wobei der Effekt bei juvenilem Holz starker ausgepragt war. Durch eine
Bleiche in einer total chlorfreien (TCF) Sequenz konnte der Weillgrad des Hybridlarchen-Zellstoffes deutlich
erhoht werden, auch wenn der Weillgrad eines zum Vergleich herangezogenen kommerziellen TCF-Zellstoffes
von mind. 88,5 % nicht erreicht wurde. Die statischen Festigkeiten wurden durch die Bleiche gesteigert. Dagegen
sank die Durchreifestigkeit mit chemischer und mechanischer Behandlung wahrend der Bleiche. Dennoch war
diese beim gebleichten Larchenzellstoff doppelt so hoch wie bei gebleichtem Industriezellstoff. Die aus Larchen-
Hackgut gewonnenen Zellstoffe eigneten sich aufgrund ihrer Eigenschaften vor allem gut fiir die Herstellung von
Verpackungspapieren (WoLF et al. 2021c).

Fir die Untersuchungen zur Anwendbarkeit der Hybridlarche fir die Bioraffinerie wurde gemahlenes Holz im
Milox-Verfahren aufgeschlossen. Unter optimierten Bedingungen resultierte eine Faserstoffausbeute von 41 %
mit einem sehr geringen Restlignin-Gehalt. Unter den gewahlten Bedingungen war bereits nach 30 Minuten der
groRte Teil des Lignins entfernt. Es konnten 73 % des erhaltenen Faserstoffes mit kommerziellen
Enzymgemischen zu monomeren Zuckern umgesetzt werden (WOLF et al. 2021c).

Unabhangig von der Larchen-Art erwiesen sich zusammenfassend Merkmale wie Totastanteil, starkster
Astdurchmesser, Kriimmung des Stammes oder UnregelméaBigkeit des Jahrringbaus als besonders
qualitdtsmindernd. Diese konnen durch eine entsprechend konsequente waldbauliche Behandlung (weitraumige
Begriindung, Vermeidung von Dichtstand, Férderung der bestgeformten Individuen, friihzeitige Astung) bei der
Hybridlarche ebenso wie bei der Europaischen Larche minimiert werden (WoLF et al. 2021c).

4 Herausforderungen und Ausblick

Im Rahmen der beschriebenen Forschungsvorhaben ist es gelungen, Standardprotokolle fiir die vegetative
Vermehrung und Anzucht von Hybridlarchen durch somatische Embryogenese zu entwickeln. Vor allem die
Akklimatisierung und die nachfolgende Anzucht der Keimlingspflanzen kann mit einer sehr hohen Erfolgsrate
durchgefiihrt werden. Insgesamt konnten aus ca. 260 erzeugten Hybridlarchen-Klonen ca. 70 Klone identifiziert
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werden, die sich nach derzeitigem Kenntnisstand fiir eine weitere Produktion eignen. Der ndchste notwendige
Schritt zur Umsetzung der Ergebnisse in die Praxis ist die sukzessive Priifung dieser Klone als Voraussetzung flr
die Zulassung als Ausgangsmaterial nach FoVG. Von entscheidender Bedeutung ist dabei die Verfligbarkeit von
Pflanzen der zu prifenden Klone in ausreichender Anzahl und Qualitdt zum erforderlichen Zeitpunkt fur die
Anlage entsprechender Versuchsflachen. Dies stellt fiir alle Beteiligten eine sehr grolRe Herausforderung dar und
kann nur durch eine auskdmmliche Férderung eines entsprechenden Vorhabens verwirklicht werden.

Unabhingig davon hat sich in der ersten Phase der Uberfiihrung der Prozesskette in die Baumschulpraxis gezeigt,
dass Qualitdtsmerkmalen von Pflanzen wie Wurzelentwicklung, Spross/Wurzel-Verhiltnis oder Abwesenheit von
Krankheiten und Schadlingen unbedingt die erforderliche Aufmerksamkeit geschenkt werden muss. Dies betrifft
vor allem Punkte wie das Wasser- und Nahrstoff-Management in der Baumschule, die regelmaRige Kontrolle des
Pflanzenbestandes, aber auch die Auslieferung von Pflanzen im Ruhezustand.

In Anbetracht der aktuellen und vermutlich auf absehbare Zeit weiter anhaltenden Entwicklungen in den
Waldern Mitteleuropas kénnen die beschriebenen Hybridlarchen-Kombinationen auf Grund ihrer bereits
mehrmals auf unterschiedlichen Standorten unter anderem in Deutschland, Frankreich und Osterreich gepriiften
Eigenschaften eine wertvolle Erganzung des gebietseigenen Baumartenpotenzials darstellen. Sie sind robust,
besitzen ein schnelles und {ber einen langen Zeitraum anhaltendes Wachstum bei nachgewiesenen
Holzqualitaten, die mit der Europdischen Larche vergleichbar sind. Die Hybridlarche weist grundsatzlich als
Lichtbaumart und auf Grund ihrer Vermehrungsbiologie keine Tendenzen zur Verdrangung anderer Arten auf.

Fir eine unabhangige und nachhaltige Rohstoffversorgung konnen die beschriebenen Hybridlarchen-
Kombinationen in zweierlei Hinsicht einen Beitrag leisten: Auf Grund ihrer Wuchsleistung und
Biomasseproduktion bei hoher Standorts- und Stresstoleranz ist die Produktion von Holz fiir die energetische
Verwendung und die stoffliche Nutzung als Holzwerkstoff in kurzen Zeitraumen von bis zu 20 Jahren moglich. Die
Holz- und Stammaqualitdten sowie die Stresstoleranz bei hoher Larchenkrebsresistenz bieten die Voraussetzung
fir die Produktion von Holz zur Nutzung als Massivholz in mittleren bis langen Zeitraumen.

Vor allem die Ergebnisse zur In-vitro-Vermehrung eréffnen bei konsequenter Anwendung die Mdoglichkeit in
gewissem Ausmal’ Defizite bei der Versorgung mit Forstvermehrungsgut zu puffern. Fiir die Waldbesitzenden
werden Handlungsspielrdume bei der Wiederbestockung von Kalamitatsflachen eroffnet.

Letztendlich besteht ein erhebliches Ziichtungspotenzial zur Verbesserung der Widerstandsfahigkeit vor allem
gegeniber Trockenheit sowie der Leistung und Qualitdt auf Ebene des Individuums. Erfolgreiche
Forstpflanzenziichtung erfordert gleichwohl kontinuierliches Arbeiten mit langfristig ausgerichteten Konzepten,
die den bisher zugebilligten Zeitraum drittmittelbasierter Projekte deutlich Gbersteigen.
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Entwicklung des siiddeutschen Schwarzkiefern-Herkunftsversuchs nach 12 Jahren

RANDOLF SCHIRMER, MARTIN TUBES, MUHIDIN §EHO, GERHARD HUBER

Zusammenfassung

Fur den Anbau von Schwarzkiefer in der forstlichen Praxis ist festzuhalten:

Bei der Einbringung von Alternativherkiinften sollte vermehrt auf Plantagensaatgut zurtickgegriffen werden,
da es hinsichtlich Qualitat, Wuchsleistung sowie Vitalitat, Krankheitsanfdlligkeit und genetischer Vielfalt
selektiert wurde. Die Nachkommenschaften der franzésischen Laricio - Plantage ,Sologne” sind
Uberdurchschnittlich wiichsig und daher vorrangig zu verwenden. Auch die Absaaten der Plantage ,,Mertener
Heide” aus Nordrhein-Westfalen tiberzeugen durch eine sehr gute Entwicklung.

Herkiinfte der Unterart Laricio sind wegen ihrer Gberdurchschnittlichen Entwicklung kiinftig vorrangig zu
verwenden. Besonders die korsischen Sekundarherkiinfte aus Zentralfrankreich lassen die besten Ertrage
erwarten.

Bei Verwendung korsischer Originalherkiinften ist zu beachten, dass es auf Grund der kleinrdaumigen
Reliefunterschiede auf der Insel erhebliche lokale Unterschiede bei Niederschlag und Temperatur gibt, die
sich auf das Wuchsverhalten der Herkiinfte auswirken. Auch die kalabrischen Herkiinfte aus H6henlagen von
1400 — 1500 m NN des suditalienischen Silanationalparks 6stlich von Cosenza sind sehr gut geeignet.
Kontrollierten, nach Hohenlagen differenzierten Ernten kommt bei der Saatgutbeschaffung hohe Bedeutung
zu.

Alle Laricio-Herklinfte kommen aus Gebirgsregionen mit (ber 1200 mm Jahresniederschlag, aber
langanhaltender Sommertrockenheit. Der erfolgreiche Anbau korsischer Sekundarherkiinfte im
niederschlagsarmen Regionen Frankreichs unterstreicht die gute Anpassungsfahigkeit an Trockenperioden.
Flr Praxisanbauversuche auf Trockenstandorten kommen auch spanische Herkiinfte der Unterart Salzmannii
in Betracht. Allerdings ist bei dieser Unterart die Saatgutversorgung nicht gesichert.

Die bisher in Deutschland haufig angebaute Unterart Nigra vor allem aus den nérdlichen Regionen ihrer
natiirlichen Verbreitung kann in der Wuchsleistung nicht mit der Unterart Laricio mithalten und ist nicht mehr
vorrangig zu verwenden. Wegen der sehr hohen Leistungsunterschiede innerhalb dieser Unterart ist nur auf
einzelne, besonders hochwertige Saatguterntebestiande (z.B. Erntebestand Zellingen) zuriickzugreifen.

Die stark unterdurchschnittliche Entwicklung der unbekannten Nigra-Herkunft aus dem Pflanzenhandel
unterstreicht die Notwendigkeit, ausschlieBlich Vermehrungsgut aus hinsichtlich Zugehorigkeit zu einer
Unterart und Vielfalt genetisch (berpriften Bestanden mit hoher Vitalitdt zu verwenden. Saatgut von
Erntebestdnden eines Herkunftsgebiets sollte nicht gemischt, sondern nur bestandsbezogen auf den Markt
kommen.

Turkische Herklinfte der Unterart Pallasiana sind wegen hoher Ausfalle und geringer Wuchsleistung vor allem
aus dem ostlichen Verbreitungsgebiet ungeeignet. In Praxisanbauversuchen koénnen jedoch griechische
Tieflagenherkiinfte getestet werden.

1 Verbreitung, Unterarten und Risiken

Die Schwarzkiefer wird in die Unterarten Pinus nigra salzmanii, Pinus nigra laricio, Pinus nigra nigra, Pinus nigra
pallasiana und Pinus nigra dalmatica eingeteilt (TUTIN et al. 1993). Grundlage fiir ihre Abgrenzung sind
morphologische Unterschiede, voneinander abweichende genetische Strukturen sowie geografisch getrennte
Vorkommensregionen (Abb. 1).
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Abb. 1: Verbreitung der Schwarzkiefer und ihrer Unterarten (Kartengrundlage: EUFORGEN).

Wegen des Vorkommens der Schwarzkiefer in heiss-trockenen Regionen zahlt diese Baumart zu den wichtigen
Alternativbaumarten im Klimawandel.

Allerdings sind mit dem Anbau dieser Art auch zahlreiche Risiken verbunden: Eine hohe Anfalligkeit gegenliber
Pilzen ist fur diese Art kennzeichnend. Diplodia-Triebsterben (Diplodia pinea), Kieferntriebschwinden
(Cenangium ferruginosum Fr.) und Scleroderrisbefall (Gremmeniella abietina) sind nur Beispiele fir pilzliche
Erreger. Auf einer Versuchspflanzung des Amts fiir Waldgenetik trat nach 12 Jahren guter Entwicklung bei der
Unterart Laricio massiver Befall durch die aus den USA eingeschleppte Kiefernnadelbraune (Dothistroma pini)
auf (Abb. 2). Es ist noch offen, ob es nur zu einer Schwachung oder zu einem kompletten Absterben der Kultur
kommt.

Abb. 2: 12-jahrige korsische und kalabrische Schwarzkiefernherkiinfte mit Befall von Dothistroma pini auf der
Demonstrationsflache Freilassing.

Ein weiterer Risikofaktor fiir Schwarzkiefernanbau ist die Frostgefahrdung: Eingeschrankte Winterfrostharte und
Frih- bzw. Spatfrostgefadhrdung wird dieser Baumart wegen der stidlichen Verbreitung und der im Vergleich zur
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Waldkiefer verlangerten Vegetationszeit nachgesagt. Kulturerschwerend ist das deutlich langsamere
Jugendwachstum als das der heimischen Kiefer.

2 Zielsetzung und Versuchsbeschreibung

Das Klima im Verbreitungsgebiet der im Versuch verwendeten Herkiinfte weist deutliche Unterschiede auf. Die
Herkiinfte der Unterart Laricio stammen aus den Berglagen von Kalabrien und Korsika mit Jahresniederschlagen
meist tiber 1000 mm Uberwiegend im Winterhalbjahr, aber ausgepragter mehrmonatiger Sommertrockenheit.
Die Herkiinfte der Unterart Nigra kommen aus weniger niederschlagsreichen Regionen des Balkans mit
Regenmengen um 750 mm. In beiden Vorkommensregionen treten Jahresmitteltemperaturen um 9°C auf. Sie
entsprechen der Durchschnittstemperatur in vielen Regionen Deutschlands.

Die Herkiinfte der Unterarten Salzmanii und insbesondere Pallasiana wachsen in sehr trocken -heilen Gebieten
Spaniens, des Balkans und der Tiirkei mit weniger als 600 mm Jahresniederschlag und Mitteltemperaturen um
12°C. In den sidostlichen Vorkommensgebieten der Unterart Pallasiana wachsen Schwarzkiefern dagegen in
weniger trockenen Bergregionen mit erhéhtem Winterniederschlag.

Zur Bewertung der Herkunftsunterschiede zwischen und innerhalb der Unterarten wurden im Jahr 2009 Pflanzen
von 40 autochthonen, vitalen Saatguterntebestinden und Samenplantagen aus dem gesamten
Verbreitungsgebiet (Tabelle 1, Abb. 1) auf sechs, vorwiegend maRig trockenen Versuchsflachen in Bayern, Baden-
Wirttemberg und Hessen ausgebracht (Tabelle 2). Nur die tirkischen und ruménischen Herkiinfte wurden ein
Jahr spéater gepflanzt. Da original korsische Bestandesabsaaten der Unterart Laricio nicht verfligbar waren,
wurden Sekundarherkiinfte aus Zentralfrankreich verwendet (Abb. 9 rechts). Zu Vergleichszwecken wurde der
Versuch mit Herklinften von Waldkiefer (Pinus sylvestris) erganzt.

Der GroRteil der angebauten Herkiinfte kommt aus Gebieten mit 550 bis 880 mm Jahresniederschlag. Diese
Niederschlagsverhéltnisse sind auch auf vielen Versuchsflachen vorherrschend. Nur die Herkiinfte der Unterart
Laricio kommen aus Regionen mit Jahresniederschlagen um 1200 mm.

Versuchsdesign war ein Blockmodell mit dreifacher Wiederholung. Je Parzelle wurden 50 Containerpflanzen
(Alter 2/0) einer Herkunft im Pflanzverband 2 x 1 m ausgebracht (Abb. 3). Auf allen Versuchsflachen wurde im
Zeitraum 1991 - 2020 im Vergleich zur Periode 1971 - 2000 ein Riickgang der Jahresniederschlage um etwa 5 %
bei gleichzeitiger Zunahme der Jahresmitteltemperaturen um 1,1 — 1,8°C beobachtet. Die trockenste Flache
befindet sich im hessischen Kirchhain bei Marburg, die warmste in Liliental bei Freiburg (Tabelle 2).

Abb. 3: Versuchsflache Geibenstetten mit unterschiedlich entwickelten Versuchsparzellen(Bilder © 2022 GeoBasis-
DE/BKG, GeoContent, Maxar Tochnolgies, Kartendaten© 2022 GeoBasis-DE/BKG).
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Tabelle 1: Ubersicht der ausgepflanzten Arten, Unterarten und Herkiinfte.
Art Unterart Herkunfts- Herkunftsname Breiten- Langengrad Hohe Nieder-  Temperatur
land grad o [MNN] schlag  [*ClJahr(vZ)
N [mm]
Jahr (VZ)
Pinus Frankreich Yvoy-de-Marron 47°38' 01" 01°51'12" 115 656 10,9
nigra Plantage Sologne 44°33'52"  01°23'15" 320 820 12,3
Ponteils-et-Bresis 44°24' 18" 03°58'39" 581 745 10,8
Laricio Italien Calabria 1 (Sila-Cosenza) 39°26' 58" 16°36'41" 1400 1300 9,0
JlEli= Calabria 3 (Sila di Fossiata) ~ 39°25'15"  16°44' 59" 1450 1447 8,4
Calabria 2 (Sila-Cosenza) 39°18'08" 16°20' 22" 1500 1300 9,0
Salzmannii = Spanien Soria 41° 47' 26" 03°05'22"W 1100 682 (107) 9,7
Alcarria 40° 40' 20" 02°02'13"W 1060 679 (93) 10,9
Beticas 37°55' 00" 02° 55' 00"W 1350 779 (55) 12,8
Nigra Serbien Prijepolje 43°28'48" 19° 33'36" 1232 892 7,5(17,5)
Kremanske 43° 49'39" 19°35'22" 866 964 8,7 (14,9)
Bulgarien Osogovo 42°02'48" 22°50'41" 1150 678 8,1(13,8)
Zadapni Rhodopi 41° 43' 40" 24° 16' 59" 950 625 12,2 (18,0)
Italien Viletta Barrea 42°00'30" 13°53'57" 800 480 7,0
Triestino (Carso) 45°38'43" 13°53'40" 372 1212 11,4
Frankreich Valbelle 44°09' 10" 05°52'30" 549 789 10,7
Lanuejols 44°30'04" 03°34'18 854 769 8,8
Bosnien Bugojno 44°01' 00" 17°38'00" 950 826 8,8 (14,8)
Dubostica (Olovo) 44°13' 00" 18°26' 00" 335 1183 9,8(15,8)
Deutschland Plantage Mertener Heide 50° 46' 29" 06° 48' 43" 111 785 9,8
Zellingen 49°53'17" 09° 43' 16" 290 587 9,2 (15,8)
Leinach 49° 47' 02" 09° 54'57" 320 634 9,9 (16,8)
,Handelsware” - - -
Osterreich Dreistetten 47° 46' 00" 16° 11' 00" 369 629 10,5 (15,9)
Friesenecker 47° 54' 00" 16° 08' 00" 423 739 8 (15,4)
Kroatien Visocica 44°33' 00" 15°21'00" 565 712 8,4 (16,6)
Imotski 43°26' 00" 17°13'00" 256 1023 13,2 (17,0)
Ruménien Baile Herculane* 44°52' 57" 22° 25'40" 593 822 7,4 (15,0)
Pallasiana Griechenland Chaldiki 40° 07' 54" 23°51'03" 800 568 12,0
Milia Metsovo 39°47'57" 21°16' 59" 1309 894 14,5
Turkei Dirgine* 41°01'18" 31°54'57" 350 768 13,8 (19,3)
g:ﬁ':;‘:””g Degirmenegrek* 39°25'50"  28°34'10" 1242 592 12,1(16,2)
spiiter) Golkoy* 41°10'48"  35°03'00" 900 412 13,9 (15,9)
Golcuk* 39°25'39" 29°34'22" 1050 592 12,1 (16,6)
Karadere* 41°09' 55" 34°02' 30" 1275 450 9,8 (15,2)
Sogukoguluk* 37°37'40" 35°14'40" 1200 557 11,0
Akifiye* 37° 44' 25" 36° 21' 45" 1450 640 8,2
B. Camurlu* 36°51'36" 36° 23'05" 1650 595 9,4 (21,3)
Elmalar* 37°44'25" 36°41'45" 1450 662 10,5 (22,1)
4— Kroatien Brac 43°17'35"  16°34'50" 606 941 16,3 (19,1)
Pinus sylvestris Deutschland Eltmann 49°57°36" 10°40°23” 237 579 9,6(14,6)
Tirschenreuth 49°12°19” 12°20°57” 504 752 6,7
Rumaénien Rupea 46°01'22" 25°14'43" 540 999 7,6 (13,5)
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Tabelle 2: Ubersicht der Versuchsflichenstandorte (Quelle Klimadaten: https://meteostat.net).

Versuchsfliache Anlage  Fliche Ausfall- Breitengrad Hoéhe Mittlerer Jahresmittel-
(Bundesland) [ha] rate Langengrad [m NN]  Jahresniederschlag temperatur
[%] (in Vegetationszeit) (in
[mm)] Vegetationszeit)
1971-2000 [°C]
(1991 — 2020) 1971-2000
(1991- 2020)
Kirchhain 3/2010 0,7 50 50°53'16.00"'N 320 - -
(HE) 09°01'81.00" O 599 (429) 9,5(13,1)
Bad Windsheim 5/2010 0,5 43 49°29'30.00"N 451 704 (348) 8,1(15,2)
(BY) 10° 29' 57.00"0 647 (437) 9,9 (13,6)
Gickelhausen 11/2009 0,9 25 49°27'55.21"N 430 709 (350) 8,3 (15,2)
(BY) 10° 10'45.17"0 670 (453) 9,5 (13,3)
Vilseck 11/2009 2,1 14 49°37'55.42"N 441 715 (340) 7,9 (15,1)
(BY) 11°58' 10.57"0 681 (416) 9,0 (14,1)
Geibenstetten 11/2009 1,8 50 48°44'17.89"N 436 749 (414) 8,3 (15,4)
(BY) 11°47'33.13"0 723 (492) 9,4 (14,5)
Liliental/Freiburg 11/2011 0,5 5 48°4'14.56 N 350 - -
(BW) 7°40' 25.77 O 879 (643) 11,4 (15,0)

3 Entwicklung der Flachen

Zehn Jahre nach Anlage der Versuche hatten die Pflanzen im Mittel aller Flachen einen BHD von 6,1 cm und eine
Hohe von 3,9 m. Die besten Schwarzkiefernherkiinfte erreichten Mittelhohen von 4,8 m. Einzelne Bdume wiesen
Hohen bis zu 7,8 m auf. Es zeigten sich deutliche Unterschiede in der Standortleistungskraft (Abb. 4): Im Norden
(Versuch Kirchhain: hellblau) und Osten (Versuch Vilseck: hellgriin) entwickelten sich die Versuchsplanzungen
deutlich langsamer als auf den weiter im Siiden bzw. Westen gelegenen Flachen Geibenstetten bei Ingolstadt
(orange) und Gickelhausen bei Rothenburg (gelb).
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Abb. 4: Zusammenhang zwischen BHD und Hohe der Baume auf den sechs Versuchsflachen. Farblich gekennzeichnet
ist der jeweilige Versuchsflachenmittelstamm (Vfl. Kirchhain: blau, Vilseck: hellgriin, Liliental: dunkelgriin,
Windsheim: rot, Gickelhausen: gelb, Geibenstetten: orange)
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Die Ausfallrate (iber alle Flachen betrug 31 %. Deutlich Gberdurchschnittliche Verluste mit 50 % waren in
Kirchhain und Geibenstetten zu beobachten. Dagegen fielen in Liliental nur 5 % der Pflanzen aus. Die Ausfélle in
Geibenstetten wurden vorrangig durch Hallimasch verursacht. Die Herkiinfte Valbelle, Brac, Lanuejols und die
korsischen Laricioherkiinfte waren dort vor allem betroffen. Ein Befall durch Diplodiapilze wurde bei einer
Stichprobeninventur im Jahr 2019 bei keiner Herkunft nachgewiesen.

4 Bewertung der Unterarten und Herkiinfte

Zwischen den Unterarten waren signifikante Unterschiede in der Entwicklung zu beobachten. Vor Aussaat zeigte
bereits das Saatgut unterschiedliche Eigenschaften: Westliche Unterarten hatten ein 1000-Korngewicht unter 20
g, die 6stliche Unterart Pallasiana dagegen bis zu 34 g.

4.1 Ausfille

Heimische Waldkiefernherkiinfte wiesen mit 21 % deutlich niedrigere Ausfallraten auf als
Schwarzkieferprovenienzen, die im Mittel 10 % hohere Verluste zeigten (Abb. 5). Dieses Ergebnis kann als
Ausdruck einer hohen lokalen Anpassung der heimischen Waldkiefer an die Freiflache gewertet werden.
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Abb. 5: Ausfallraten von Waldkiefern- und Schwarzkiefernheriinften im Vergleich.

Durch Frihjahrstrockenheit entstanden auch bei den Schwarzkiefern traten keine Schaden. Selbst im
Trockensommer 2015 waren keine Verluste zu beobachten. Bei den wiichsigsten Herklinften konnte in diesem
Jahr sogar eine Zuwachssteigerung beobachtet werden (Huber und Seho 2016). Wesentlicher herkunftsbedingter
Ausfallfaktor kann Spat- bzw. strenger Winterfrost sein. Trotz intensivem Spétfrost (- 5°C) im Frithjahr 2011 und
einer langanhaltenden Winterfrostphase im Folgejahr (bis - 20 °C) wurden auf den Versuchsflachen auch bei den
sudlicheren Unterarten keine Schaden beobachtet. Eine besondere Spatfrostanfalligkeit wie in der Literatur
besonders fiir korsische Herkiinfte beschrieben, konnte nicht bestatigt werden.
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Die Schwarzkiefernunterart Laricio schnitt hinsichtlich der Ausfille besser ab als die anderen Unterarten. Dabei
hatten die kalabrischen Herkiinfte hatten die geringsten Ausfille. An zweiter Stelle Gberzeugten die korsischen
Sekundarherkiinfte dieser Unterart aus Bestanden in Sidwestfrankreich.

Die Unterart Nigra lag mit 30 % Ausfall im Mittelfeld. Sie wies eine sehr breite Streuung der Ausfallraten auf: Die
Herkiinfte Imotski (HR), Viletta Barea (I), Friesenecker (A) und Valbelle (F) waren Beispiele fir
unterdurchschnittliche Ausfalle. Leinach (D), Dreistetten (A), Bugojno (BiH) und eine undefinierte Herkunft aus
dem Pflanzenhandel hatten dagegen sehr hohe Ausfille.

Die Unterarten Salzmanii, Pallasiana und Dalmatica waren durch iberdurchschnittliche Ausfalle gekennzeichnet:
Da die Herkiinfte dieser Unterarten vorwiegend aus Regionen mit besonders ausgepragter Sommertrockenheit
stammen, kann das Ausfallverhalten ein Hinweis auf mangelnde 6rtliche Anpassung sein.

Viele Herkiinfte der slidosteuropaischen Unterart Pallasiana zeigten die hochsten Ausfallraten. Besonders die
Ausfélle der tirkischen Herkiinfte dieser Unterart hatten im Versuchszeitraum laufend zugenommen und
konnten - aufgrund von mehr als 50 % Ausfall - nicht iberzeugen. Wie schon aus dem Rohmeder-Versuch von
1957/60 im unterfrankischen Zellingen hervorgeht, scheinen Herkiinfte dieser Unterart mit den
mitteleuropdischen Klimabedingungen sowie starker Begleitvegetation und Pilzbefall nicht gut zurecht zu
kommen (Schuster, 1988).

Ein Zusammenhang zwischen Ausfallrate und Wuchsleistung war nicht nachweisbar.
4.2 Wuchsleistung

Bei allen Herkiinften bestand eine enge Korrelation zwischen BHD- und Hohenentwicklung. Aus diesem Grund
wird nachfolgend ausschliefllich die standraumunabhdngige Baumhohe als Malistab fiir die Bewertung der
Wuchsleistung betrachtet.

Die Waldkiefer als lichtbediirftige Pionierbaumart entwickelte sich mit 5,2 m Mittelhéhe signifikant besser als die
auch fir Halbschatten geeignete Schwarzkiefer. Die heimischen Waldkiefernherkiinfte Eltmann und
Tirschenreuth lagen mit 5,7 m Mittelhdhe an der Spitze aller Herkiinfte. Dagegen erreichte die rumanische
Waldkiefernherkunft Rupea aus den Karpaten nur 80 % dieser Leistung.

Die Schwarzkiefern wiesen im Durchschnitt etwa 70 % der Hohe der heimischen Waldkiefernherkiinfte auf. Bei
Schwarzkiefernprovenienzen aus Regionen mit sehr hohen Sommermitteltemperaturen und besonders geringen
Niederschldagen war dieser Unterschied in der Baumhohe noch starker ausgepragt.

Bei vielen Schwarzkiefernherkiinften zeigten Tieflagenprovenienzen tendenziell bessere Hohenwuchsleistungen
als solche aus Hochlagen (Abb. 6 links). Ein Zusammenhang zwischen Wuchsleistung und West — Ost Verbreitung
der Herklinfte war nur bei Herkiinften innerhalb der Unterart Pallasiana zu beobachten (Abb. 6 rechts): Die
westlichen, griechischen Herkiinfte Chaldiki und Milia Metsova wuchsen deutlich besser als die 6stlichen,
tiirkischen Herkiinfte. Auch innerhalb der tirkischen Herkiinfte war dieser Trend erkennbar.

Beim Vergleich der Wuchsleistung der Unterarten waren signifikante Unterschiede festzustellen:

Die beste Wuchsleistung mit Mittelhdhen von 4,48 m zeigten Herkiinfte der Unterart Laricio. Ein
Wuchsvorsprung gegeniiber anderen Unterarten war bereits bei der Erstaufnahme zwei Jahre nach Pflanzung
nachweisbar. Auch die Samenplantagenabsaat Sologne lag bereits zu diesem Zeitpunkt in der
Hohenwuchsleistung deutlich vor allen anderen Herkiinften. Laricio - Herkilinfte konnten ihre Spitzenposition
wahrend der Laufzeit des Versuchs weiter ausbauen. Innerhalb dieser Unterart erreichten die korsischen
Herkiinfte Ponteils-et-Bresis und Yvoy-de-Marron 10 % mehr Hohe als die kalabrischen Provenienzen (Abb. 9).
Die Unterart Laricio weist derzeit 86 % der Hohe der heimischen Waldkiefernherkiinfte auf.

Die Unterart Salzmannii aus den spanischen Hochlagen liber 1000 m NN bewegte sich im Beobachtungszeitraum
Uber dem Niveau der Unterart Nigra.

Die Herkiinfte der Unterart Nigra lagen im vierten Wuchsjahr im Mittelfeld und entwickelten sich bis zum Alter
12 im Vergleich zu Laricio zunehmend unterdurchschnittlich. Serbische und bulgarische Herkiinfte aus héheren
Lagen des Balkans (z. B. HK Zadapni Rhodopni, Prijepolje) wuchsen besser als Tieflagenprovenienzen (z. B.
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Dubostica, Lanuejols). Die bayerische Herkunft Zellingen — vermutlich aus 6sterreichischen Saatgutquellen - lag
Uber dem Durchschnitt und erreichte das Niveau von Laricioherkiinften. Die nicht definierte ,,Handelsware” war
dagegen am schwachwiichsigsten.

Innerhalb der Unterart Pallasiana hatten nur die griechischen Herklinfte Gberdurchschnittliche Leistungen.

Dalmatica mit der einzigen Herkunft Brac zeigte die geringste Hohenentwicklung aller Unterarten (Abb. 7).

1750

'

50

Seehohe der Herkunft {m NN}
2
g

Baumhdhe (cm)

w

50

1250

250
1000

750

500 50
50 100 150 200 250 300 350 400 450 500 550 600 650
Baumhdhe 2019 [cm] West Ost

Abb. 6: Zusammenhang zwischen Seehéhe der Herkunft und Baumhaohe (alle Herkiinfte, links) sowie zwischen
Baumhohe und West/Ost-Verbreitung (Herkiinfte der Unterart Pallasiana, rechts).
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Abb. 7: Mittelhéhen der Herkiinfte heimischer Waldkiefern (links) im Vergleich zu den Schwarzkiefernherkiinften
gruppiert nach Unterarten.

5 Schlussfolgerungen fiir die Praxis

MalRstab fiir die Bewertung der Jugendentwicklung der Herkinfte war ihre Hoéhen- und
Durchmesserentwicklung. Es wurde unterstellt, dass der Standort zwar das Niveau der Wuchsleistung der
Versuchsflache beeinflusst, ein vergleichbarer herkunftsbedingter und damit genetischer Einfluss aber zu einer
ahnlichen Rangfolge bei den Herkiinften fiihrt: Empfehlenswerte, anpassungsfahige Herkilinfte zeigten auf allen
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Standorten eine hohere Wiichsigkeit. Abbildung 8 veranschaulicht die ausgezeichnete Wuchsleistung der
Unterart Laricio. Die besondere Wiichsigkeit dieser Unterart wurde auch schon in dlteren Versuchen beobachtet
(ROHRIG 1966). Die Baume der Unterart Salzmannii wiesen trotz Gberdurchschnittlicher Durchmesserentwicklung
geringere Hohen als Laricio auf. Offensichtlich neigen diese spanischen Herkiinfte zu héherer Abholzigkeit. Bei
der Unterart Nigra war eine sehr uneinheitliche Entwicklung mit starker Streuung der Wuchsleistung zwischen
einzelnen Herkiinften festzustellen. Die Nachkommenschaften der Samenplantage Mertener Heide zeigten
Uberdurchschnittliche Hohenwuchsleistungen.

Die Unterart Pallasiana hatte — abgesehen von griechischen Herkiinften - unbefriedigende Leistungen und sollte
daher bestenfalls in Praxisanbauversuchen verwendet werden.
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Abb. 8: Wuchsleistung der Unterarten in Abhangigkeit von Héhe und BHD im Alter 12: Markiert sind die Mittelwerte
der Herkiinfte.

Die Einstufung der getesteten Schwarzkiefernherkiinfte erfolgte in vier Kategorien nach ihrer Hohen- und
Durchmesserwuchsleistung unter Bericksichtigung der Ausfille (Tabelle 3). Qualitatskriterien werden erst im
hoheren Alter bewertet.

Bis zum Alter 12 konnten die Schwarzkiefernherkiinfte hinsichtlich Wuchsleistung und Uberlebensrate nicht mit
der Waldkiefer konkurrieren. Es gibt jedoch Hinweise, dass in hoherem Alter Schwarzkiefern auf ausreichend
wasserversorgten Standorten die Gesamtwuchsleistung der Waldkieferherkiinfte tibertreffen kdnnen (SeHo et al.
2010).

Bei zunehmenden Temperaturextremen sowie ausgepragter Sommertrockenheit bleibt abzuwarten, wie sich die
Wuchsverhaltnisse der Herkiinfte auf den Versuchsflachen in den kommenden Jahren verschieben werden. Der
Versuch liefert jedoch schon heute wichtige Daten und ist Grundlage fiir die in Bayern zum 01.01.2023
aktualisierten Herkunfts- und Verwendungsempfehlungen.
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Tabelle 3: Gesamtbewertung der Schwarzkiefernherkiinfte

Unterart
Kategorie
Laricio Salzmanii Nigra Pallasiana Dalmatica
Deutlich Yvoy-de—Marron SPL Mertener Heide
Uberdurch- (F/Corse) (D/NRW)
schnittliche Ponteils-et-Bresis
. (F/Corse)
A A Sila-Consenza 1
(I/Kalabrien)
Sila-Consenza 2 (I/
Kalabrien)
Sila di Fossiata
(I/Kalabrien)
Uberdurch- SPL Sologne Soria Zellingen (D/Ufr) Chaldiki
schnittliche (F/Corse) (E/Castillay Leon)  Prijepolje (SRB/Zlatibor)  (GR - Macedonia)
Herkiinfte Alcarria Kremanske (SRB/Zlatibor)
(E/Guadalajara)) Viletta Barrea
(I/Abruzzen)
Osogovo (BG/Kjustendil)
Unterdurch- ) Beticas Leinach (D/Unterfranken  Mila Metsova
schnittliche (E/Andalusien- Jaen) Zadapni Rhodopi (GR - Epirus)
Herkiinfte (BG/Pazardzhik) Golcuk (TR/Kutahya)
Valbelle (F/Provence)
Triestino (I/Friaul)
Dreistetten (A/NO)
Bogoijno (BiH)
Dubostica (BiH)
Lanuejols (F/Languedoc)
Imotski (HR/Split)
Deutlich Visocica (HR/Senj) Dirgine (TR/Zonguldag) Brac (HR/Split)
unterdurch- Friesenecker (A — NO) Degirmenegrek
schnittliche Baile Herculane (TR/Balikesir)
Herkiinfte (RO/Caras) Golkéy (TR/Samsun)
,Handelsware” Karadere
(TR/Kastamonu)
Sogukoguluk (TR/Adana)
B. Camurlu (TR/Hatay)
Akifye
(TR/Kahramanramas)
Elmalar
(TR/ Kahramanramas)
Dank

202

Wir bedanken uns fiir die Aufnahme und Bereitstellung von Versuchsdaten aus Baden-Wiirttemberg und Hessen
durch MANUEL KAROPKA (FVA Freiburg) und MARTIN HOFFMANN (NW-FVA Hann. Minden).
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Abb. 9: 350 Jahre alter Schwarzkiefernbestand im Sila-Nationalpark, Kalabrien (Foto: G. HUBER, links); Ernteorte der
franzosischen Laricioherkiinfte (rechts).
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Wauchsleistung und genetische Variation unterschiedlicher Kiistentannenherkiinfte

ANDRE HARDTKE, OLIVER CARE, SOFIA RUBIN, WILFRIED STEINER, LUDGER LEINEMANN, OLIVER GAILING

Zusammenfassung

Die Kustentanne (Abies grandis (DouG. Ex D. DON) LINDL.) ist eine der wichtigsten Alternativbaumarten fiir
Deutschland, mit einem groRen Potential zur nachhaltigen Sicherung aller Waldfunktionen. Vor dem Hintergrund
der prognostizierten Klimaanderungen ist sie eine interessante Mischbaumart und kann die groRflachig
ausgefallene Fichte in Teilen ersetzten. Der verstarkte Anbau dieser Baumart setzt Kenntnisse iber das adaptive
Potential und die genetischen Strukturen der nordamerikanischen und heimischen Saatgutquellen voraus.
Wahrend waldwachstumskundliche Kenntnisse (iber die Eignung einzelner Ursprungsregionen fir die
Verwendung in Deutschland existieren, fehlen Informationen Uber die geografisch-genetische Variation sowohl
im Ursprungsgebiet als auch in Deutschland nahezu ganzlich. Das 2021 gestartete Projekt (HerKueTaSaat) widmet
sich nun der Entwicklung und Etablierung von molekularen Markern zur Erfassung von raumlich-genetischen
Strukturen und der Assoziation zwischen molekulargenetischer Variation und Vitalitdt und Wuchsleistung von.

Mit 65 Originalherkiinften aus dem natiirlichen Verbreitungsgebiet der USA und Kanada aus der IUFRO-
Versuchsserie der Jahre 1978 und 1979 steht eine geeignete Versuchsserie zur Verfligung. Erstmalig kénnen
Wuchsdaten der Kistentannenherkiinfte mit genetischen Daten verschnitten werden. Die Ergebnisse zeigen,
dass sich das Wuchspotential der einzelnen Herkiinfte deutlich unterscheidet. Dabei verhalten sich fast alle
Herkiinfte wuchsstabil auf den einzelnen Versuchsflachen, Standortinteraktionen konnten nur im geringen Mal3e
festgestellt werden. Geeignete Herkiinfte finden sich groRtenteils im nordwestlichen Verbreitungsgebiet der
Kistentanne. Genetische Analysen ausgewahlter Herkiinfte (N=58) aus der IUFRO-Versuchsserie sollen raumlich-
genetische Strukturen des Ursprungsgebietes untersuchen. Dies wird einerseits eine Grundlage zur genetischen
Variation der Kistentanne schaffen, anderseits soll eine Zuordnung deutscher Bestinde zu den
Herkunftsregionen in Nordamerika erfolgen. Dies konnte fiir Saatgutbestiande genutzt werden, um uber die
Herkunftzuordnung eine Prognose der Anbaueignung anhand der Wuchsdaten aus der [IUFRO-Versuchsserie zu
ermoglichen.

Abstract
Growth performance and genetic variation of different provenances of grand fir

The grand fir (Abies grandis (DOUG. Ex D. DON) LINDL.) is one of the most important alternative tree species for
Germany, with a great potential for sustainably securing all forest functions. Against the background of the
predicted climate change, it is an interesting tree species in mixed forests and can partially replace Norway
spruce, which has failed over large areas. Increased cultivation of this tree species requires knowledge of the
adaptive potential and genetic structures of north american and indigenous seed sources. While knowledge on
forest growth and yield suggests the suitability of individual regions of origin for use in Germany, information on
the geographical genetic variation both in the region of origin and in Germany is almost completely lacking. The
project (HerKueTaSaat), which started in 2021, is dedicated to the development and establishment of molecular
markers to record spatial genetic structures and the association between molecular genetic variation and vitality
and growth performance of provenances.

With 65 original provenances from the natural range of the USA and Canada from the IUFRO trial series of 1978
and 1979, a suitable trial series is available. For the first time, growth data of grand fir provenances can be
intersected with genetic data. The results show that the growth potential of the individual species differs
significantly. Almost all the provenances are stable in growth on the individual trial plots, and site interactions
could only be determined to a small extent. Suitable provenances are mostly found in the north-western
distribution area of grand fir. Genetic analyses of selected provenances (N=58) from the IUFRO trial series are
intended to reveal spatial genetic structures in the area of origin. On the one hand, this will provide basic
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information on the genetic variation of the grand fir, on the other hand, to infer the geographic origin of German
plantations will be carried out. This could be used for seed stocks to enable a prognosis of cultivation suitability
based on the growth data from the IUFRO trial series.

1 Projektvorstellung

Die Klstentanne ist eine der wichtigsten Alternativbaumarten fiir Deutschland, mit einem groRen Potential zur
nachhaltigen Sicherung aller Waldfunktionen. Dies gilt insbesondere vor dem Hintergrund prognostizierter
Klimaanderungen. Das Projekt ,,HerKiiTaSaat” (Entwicklung genetischer Methoden zur Bestimmung der Herkunft
und des adaptiven Potentials von Kistentanne (Abies grandis) in Deutschland als Basis und Aufbau hochwertiger
Saatgutquellen) mochte die genetischen Grundlagen schaffen, um die Kistentanne auf groRerer Flache als
ertragsstarke und 6kologisch vertragliche Baumart zu etablieren. Dazu sind genetische Methoden und Verfahren
notwendig, welche die geografisch-genetische Variation im nordamerikanischen Ursprungsgebiet
charakterisieren und diese Referenzbestdande mit in Deutschland bereits vorhandenen Bestdanden vergleichen.
Ziel dieses Vergleichs ist die Bestimmung der Provenienz deutscher Bestande und die Einschatzung des adaptiven
Potentials dieser Bestande im Vergleich zu Ursprungsregionen. Dies geschieht im Hinblick auf die Erzeugung von
Vermehrungsgut, das auf der Grundlage eines ausreichend variablen Genpools und unter Ausschluss
ungeeigneter Provenienzen die bestmoglichen Grundlagen fiir den Anbau diese Baumart in Deutschland legt.

Gleichzeitig soll eine Auswahl von Plusbdumen in vorhandenen Versuchsflachen auf Grundlage umfangreicher
Auswertungen sowie deren Sicherung erfolgen. Im Vordergrund stehen insbesondere die Genotyp-
Umweltbeziehungen der einzelnen Originalherkiinfte. Das Projekt wird gemeinsam von der Nordwestdeutschen
Forstlichen Versuchsanstalt, Abteilung Waldgenressourcen und der Georg-August Universitat, Abteilung
Forstgenetik und Forstpflanzenziichtung bearbeitet. In diesem Beitrag sollen erste ertragskundliche Ergebnisse
des Projektes prasentiert werden.

2 Die Kiistentanne als Alternativbaumart

Das natdrliche Verbreitungsgebiet der Kiistentanne umfasst die Ostseite von Vancouver Island, den Siidwesten
British Columbias, die westlichen Halften von Washington und Oregon und einen schmalen Kistenstreifen in
Nordkalifornien. Weiter im Inland liegen die Hauptvorkommen in British Columbia und Idaho. Isoliertere
Vorkommen liegen im Nordosten von Oregon und im Nordwesten von Montana (FOILES 1959, HERMANN 1978). In
kiistennahen Gebieten ist sie in Hohenlagen bis 350 m zu finden. In den Kaskaden steigt sie auf bis zu 1000 m, in
den Blue Mountains und den Rocky Mountains ist sie in Hohen bis 1800 m zu finden (FRANKLIN UND DYRNESS 1973;
BURNS und HONKALA 1990). Die Niederschlage im Verbreitungsgebiet reichen von 600 mm bis 2500 mm, Regionen
mit extrem hohen Niederschldagen meidet sie (RueTz 2011). Die Kistentanne ist auf Boden unterschiedlichen
Ausgangsmaterials zu finden und stellt keine besonderen Anspriiche (ROHMEDER 1953; FOILES 1959).

In Deutschland gedeiht die Kistentanne auf einer breiten Standortpalette (ROHRIG 1978; DONG et al. 1993;
SCHOBER und SPELLMANN 2001; TRAUBOTH 2005; SPELLMANN et al. 2010; SPELLMANN et al. 2015) und wird in Bezug auf
Wasser- und Nahrstoffanspriiche als bodenvag eingestuft (WELLER 2018). Dicht gelagerte Boden mit Staunasse
und Sauerstoffarmut behagen ihr nicht (ROERING 1988). Auf diesen und trockeneren drmeren Sandbdden ist sie
dennoch der Douglasie vorzuziehen. Strenge Tone sind fir den Anbau ungeeignet (STRATMANN 1988). Insgesamt
wird die Kiistentanne als bodenpfleglich und nicht invasiv eingestuft (SPELLMANN et al. 2015; FVA-BW 2021; NAGEL
2022).

Im natlrlichen Verbreitungsgebiet fallen die Niederschldage vermehrt in den Wintermonaten, die Sommermonate
kénnen recht trocken ausfallen (FoILEs 1959; BURNS und HONKALA 1990). Die Kiistentanne ist daher in der Lage
Sommertrockenzeiten von mehreren Monaten gut zu tiberstehen (ROHMEDER 1953). Ahnliche Beobachtungen,
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dass die Kistentanne in unseren Breiten Trockenzeiten ohne massive Schaden (bersteht, wurden ebenfalls
berichtet (BURCHARD 1960; ROERING 1988; WOLF und Ruetz1988).

Mit dem groRflachigen Ausfall der Fichtenbestande in den letzten Jahren und den sich weiter abzeichnenden
Auswirkungen des Klimawandels werden Baumarten wie die Kiistentanne vermehrt als mégliche Alternativen
diskutiert. Danach kann die Kiistentanne im kontinental getonten Tiefland die Baumartenpalette erweitern und
im Bergland zum Teil die Fichte ersetzen (NAGEL 2022). In vielen Landesforsten wird die Kistentanne als
Alternative und beizumischende Baumart empfohlen (MULE SACHSEN-ANHALT 2010; LWF 2020; BOCKMANN et al.
2019; DOBBELER et al. 2020; FVA-BW 2021; WALD UND HoLz NRW 2022).

3 Die IUFRO-Versuchsserie aus den Jahren 1978 und 1979

Fir den Kistentannen-Provenienzversuch wurde von 65 Herkiinften Saatgut beschafft (Abb. 1). Dieses stammt
von 15 bis 30 Mutterbdumen je Herkunft und wurde grofRtenteils durch Klettern der Erntebdume gewonnen. Das
Material wurde 1976 und 1977 ausgesat. In den Jahren 1978 und 1979 wurden Uber Deutschland verteilt 27
Versuchsflachen angelegt (Abb. 2), auf denen jedoch nicht alle Herklnfte vertreten sind. Die Versuchsserie sollte
Erkenntnisse Uber die Veranlagung verschiedener Herkiinfte der Kiistentanne liefern und den Anbau mit
hochwertigem Material in Deutschland gewahrleisten. Die Versuchsserie wurde bereits mehrfach ausgewertet
(vgl. RAU et al. 1991, 1998, 2008). Im aktuellen Projekt liegt der Auswertungsfokus verstarkt auf Genotyp-Umwelt-
Interaktionen und der Selektion geeigneter Herkiinfte fiir die Plusbaumauswahl.

Die IUFRO Versuchsserie ist leider nicht vollstdndig orthogonal angelegt. So schwankt die ausgepflanzte
Prifgliedzahl je Flache von 9 (Flache Kronach) bis 32 (Flache Lauterberg). Viele Auswertungsmethoden setzen
aber ein orthogonales Versuchsdesign voraus. Fir die Berechnungen wurden daher Versuchsstandorte
ausgewahlt, auf denen zwei direkt benachbarte Versuchsflichen mit sich erganzenden Herkiinften wachsen.
Uber Hoéhenkurven konnten die unterschiedlichen Aufnahmealter der Biume angeglichen werden. Somit
konnten fir die Genotyp-Umwelt Analysen 7 Flachenkomplexe mit 46 Prifgliedern verwendet werden (Abb. 1
und 2). Die Auswertungen beruhen auf Hohenwerten im Pflanzenalter 29.

- Herkinfte orthogonal
@ Herkiinfte IUFRO Serie
[ Verbreitung Kistentanne

Abb. 1: Natirliche Verbreitung der Kistentanne in Nordamerika (grine Flachen), Lage der in der IUFRO-
Versuchsserie vertretenden Herkiinfte (blauer Kreis) und die fiir die Auswertung genutzten Herkinfte (schwarzes
Kreuz), Verbreitung nach LITTLE (1971).
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Abb. 2: Lage der IUFRO-Versuchsflachen in Deutschland (blauer Kreis, z. T. befinden sich 2 Versuchsflachen an einem
Punkt) und Auswahl der in der Auswertung verwendeten Flachen (schwarzes Kreuz).

4 Das Wuchsverhalten der Priifglieder

Genotyp-Umwelt-Interaktionen kénnen mit Hilfe von Finlay-Wilkinson Regressionen beschrieben werden
(VoLtas et al. 2018). Bei dem Verfahren wird die Wuchsleistung der einzelnen Herkiinfte der durchschnittlichen
Wuchshohe aller beteiligten Herkiinfte gegeniiber gestellt (FINLAY und WILKINSON 1963). Mit Hilfe dieser
Abbildung kann die Produktivitat einer betrachteten Herkunft mit den Umwelten in Verbindung gebracht werden
und die Adaption und Stabilitat dieser Herkunft bestimmt werden (FINLAY & WILKINSON 1963; HARDWICK und WoOD
1972; YAMADA und MIYAURA 2004).

Insgesamt zeigt sich, dass die Kiistentannenherkiinfte auf den Berglandstandorten, die den Braunerden
zugeordnet werden konnen (Arnsberg, Hochstift und Lauterberg), eine bessere Wuchsperformance zeigen
(Abb. 3). Auf den Flachlandstandorten (Meppen NI/NW, SHLF Mitte/Nord) bestehend aus iberwiegend drmeren
Sandbdden, die wechselfeucht und z.T. stark grundwasserbeeinflusst sind, bleiben die Herkiinfte im
Wuchspotential zurlick. Andere Anbauversuche zeigten ebenfalls, dass sich stark wechselfeuchte oder zu nasse
Standorte negativ auf das Wachstum der Kistentanne auswirken (SCHOBER und SPELLMANN 2001; SPELLMANN et al.
2010). Die einzelnen Herkinfte verhalten sich hinsichtlich ihres Wuchspotentials auf den Versuchsstandorten
sehr stabil. Vielfach verlaufen die Regressionskurven der Herkiinfte annahernd parallel zu der Regressionskurve
der Versuchsserie (Abb. 3a — 3d). In nur wenigen Féllen (Prufglied 7) ist eine méaRige Interaktion zu erkennen.
Ebenfalls zeigen sich Herkiinfte mit Gberlegenden (Prifglied 43) und unterlegenden Wuchs (Priifglied 60).
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Abb. 3: Finlay-Wilkinson Regression der Prifglieder 43 (Salmon River), 60 (Otter Point), 7 (Eagle Creek) und 34
(Santiam R Sweet Home).

Als weitere Auswertungsmethode fliir Umwelt-Genotyp-Interaktionen kénnen GGE-Biplots genutzt werden, die
erstmalig von GABRIEL (1971) beschrieben wurden. Das Verfahren stellt eine graphische Darstellung der
Multiplikation einer Rang-2-Matrix mit zwei Spalten und Zeilen dar. Jede Zeile (Genotyp) und jede Spalte
(Umwelt) kann als ein Vektor dargestellt werden. Die Methode ist eine besonders niitzliche Darstellungsform fiir
groRe Matrizen, insbesondere Kreuztabellen (GABRIEL 1971; YAN 2014). Mit dieser Darstellungsform kdnnen
Unterschiede zwischen Genotypen und Umwelten festgestellt und Genotyp-Umwelt-Interaktionen identifiziert
werden. Das Verfahren findet groRe Anwendung in der Landwirtschaft (YAN und HUNT 2001; GAUCH et al. 2008;
FARSHADFAR et al. 2013; Xu et al. 2014) aber auch im forstlichen Bereich (STIEHM und HOFMANN 2018; DING et al.
2008; CORREIA et al. 2010; GezAN et al. 2017). Die folgenden Analysen wurden mit dem R-Paket ,Methan”
durchgefihrt (OLivoTo 2021).

In Abbildung 4 ist das Ergebnis der Biplot-Analyse dargestellt. Die in der Auswertung bericksichtigten
Versuchsflachen zeigen eine recht geklumpte Verteilung. Lediglich die Flache Arnsberg weicht im groRReren
Malstab von den restlichen Flachen ab. Die Anordnung der Prifglieder zeigt ebenfalls, dass es durchweg
Uberlegene (z.B. Priifglied 43) und unterdurchschnittliche (z. B. Priifglied 59) Herkiinfte gibt (Abb. 4). Die GGE-
Biplot-Analyse bestatigt damit die Ergebnisse der Finlay-Wilkinson Regressionen. Ebenso zeigt sich auch hier,
dass die Kistentannenherkiinfte sehr wuchsstabil auf unterschiedliche Umwelten reagieren und
Wechselwirkungen in nur geringem Male vorhanden sind.

Mit dem genannten R-Paket ist es ebenfalls moglich, fiir jede Versuchsflache eine Rangfolge der Priifglieder zu
ermitteln. Dadurch ist es moglich, Generalisten oder Spezialisten fiir die einzelnen Standortgruppen (Berg und
Flachland) auszuweisen. In Tabelle 1 ist fUr einige ausgewahlte Prifglieder die Rangfolge getrennt nach
Versuchsflachen aufgelistet. Ein GroRteil der Priifglieder kann als ,,Generalist” eingestuft werden mit entweder
durchweg guten oder schlechten Leistungen. Einige wenige zeigen eine Spezialisierung auf der jeweiligen
Standortgruppe, die aber nur sehr schwach ausgepragt ist (Prifglied 15 und 31).
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Tabelle 1: Rangfolgen ausgewahlter Herklinfte auf den 7 Versuchsflachen (Berglandstandorte: Arnsberg, Hochstift

und Lauterberg; Flachlandstandorte: Meppen NI, Meppen NRW, SHLF Mitte und SHLF Nord).
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Zur rdumlichen Darstellung wurden die einzelnen Rangstufen zu Rangklassen zusammengefasst. In Abbildung 5
sind die in der Auswertung bericksichtigten Priifglieder und ihre jeweiligen Rangklassen dargestellt. Daraus
ergibt sich ein deutliches Muster fiir den Anbau in Deutschland geeigneter Herkiinfte. Leistungsfahige Herkilinfte
stammen vornehmlich aus den Regionen Vancouver Island, der Olympischen Halbinsel und Puget Sound (Abb. 6).
Herkiinfte aus den ostlicheren und siidlicheren Regionen zeigen deutlich geringere Wuchsleistungen. Die
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Ergebnisse vorheriger Auswertungen konnten demnach bestatigt werden (RAU et al. 1991, 1998, 2008). Weitere
Versuche mit gleichem oder anderem Material kommen ebenfalls zu dem Ergebnis (KRAMER 1978; SCHWERIN 1978;
KONIG 1995; KULEJ und SOCHA 2008).

British Columbia

Rangklasse
® 1[0-7]

® 2[8-14]
© 3[15-21]
® 4[22-28]
® 5[29-35]
® 6[36-42]

0 50 100 km

Abb. 5: Rdumliche Darstellung der Herkiinfte und ihrer Rangklassen.

In Abbildung 6 sind fiir die verwendeten Herkiinfte ausgewahlte geografische und klimatische Parameter
getrennt nach Rangklassen abgetragen. Anhand der vorliegenden Informationen kénnen die rdumlichen
Wuchsmuster nicht exakt erklart werden. So zeigen die Parameter mittlerer Jahresniederschlag und mittlere
Jahrestemperatur keine deutliche Unterscheidung zwischen den Rangklassen. Lediglich bei der Hohenlage ist ein
leichter Trend zu erkennen, dass die besseren Herkiinfte eher aus tieferen Lagen stammen.
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Abb. 6: Hohenlage, mittlerer Jahresniederschlag und mittlere Jahrestemperatur der Herkiinfte getrennt nach
Rangklassen.

6 Genetische Strukturen nordamerikanischer Saatgutquellen

Die in Abbildung 7 dargestellte Untergliederung in Herkunftsgruppen geht auf RAU et al. (1998) zuriick, die sich
an der okologischen Gliederung nach FRANKLIN und DYRNESS (1973) des natlirlichen Verbreitungsgebietes
orientiert. Erkenntnisse zur genetischen Differenzierung, putativ adaptiver Genorte und raumlich-
geographischer Strukturen sind jedoch sparlich bis nicht vorhanden. Lediglich KONNERT und RUETZ (1996) und OTT
(2014) untersuchten diese Art bisher anhand molekularer und genetischer Marker. KONNERT und RUETZ (1996)
nutzen hierzu Isoenzyme an elf ausgewahlten Herkiinften von der Versuchsflache ,,Buchenau”. Hierbei wurde
eine Differenzierung der Inlands- und Kiistenbestande, sowie eine Nord-Siid-Differenzierung entlang der Kiiste
festgestellt, wobei die Autoren bereits auf einen moglichen Einfluss der Hybridisierung zwischen A. grandis und
A. concolor auf die Differenzierung hinwiesen. Mit dieser Frage befasste sich umfassend OTT (2014) anhand von
Kern-Mikrosatelliten und Sequenzen der Chloroplasten- und Mitochondrien-Genome. Die Coloradotanne
(A. concolor) wird in zwei Varietdten aufgeteilt var. concolor (Utah, Colorado, Arizona, New Mexico) im Inland
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und var. lowiana hauptsichlich in Kalifornien mit Ubergang nach Siid-Oregon. Hier trifft A. concolor var. lowiana
auf das Verbreitungsgebiet von A. grandis (Abb. 1). OTT (2014) stellte fest, dass Hybridisierung zwischen A.
grandis als Pollenelter und A. concolor var. lowiana als Samenelter auftritt. Die Hybridisierungszone erstreckt
sich hierbei von Kalifornien tGiber ganz Oregon bis nach Idaho.

Um detaillierte Erkenntnisse lber die genetischen Strukturen im Ursprungsgebiet der Kiistentanne zu schaffen,
wurden an vier Standorten der IUFRO-Serie 58 Herkilinfte mit insgesamt 2022 Einzelbaumproben gewonnen,
welche alle Herkunftsgruppen abdecken (Abb. 8). Der Hauptteil des Probenmaterials stammt von den Flachen
»,Hochstift” und ,Lauterberg”. Ergdnzend wurden die Flachen ,Frankenberg” und ,Langen” einbezogen, da hier
insbesondere zwei Herkiinfte aus dem Binnenland stocken. Zur genetischen Charakterisierung sollen

Vancouver Island, British Columbia

British Columbia

Olympische Halbinsel, Washington

Puget Sound, Westkaskaden, Washington
Ostkaskaden, Washington

Kistengebirge, Oregon

Westkaskaden, Oregon

Hoch- und Ostkaskaden, Oregon

Kiste Stid-Oregon

OO0O0OO0OO0O0OO0OO0

Binnenland Idaho/Montana/Ost-Washington

Abb. 7: Lage der Herkiinfte und deren Zuordnung zu Herkunftsgruppen der Kiistentanne in den USA, nach RAU et al.
(2008) verandert.
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Abb. 8: Anzahl der beprobten Individuen fiir die genetischen Untersuchungen. Unterteilung der Balken in Graustufen
nach dem Ort der Probennahme in vier IUFRO-Flachen. Farbliche Zuordnung zu Herkunftsgruppen in Nordamerika
auf der x-Achse, nach Rau et al. (2008).
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Mikrosatelliten-Multiplexe entwickelt werden, sowie Primer fur Chloroplasten (cp) und Mitochondrien (mt)
Marker getestet und angewandt werden. Fir die Multiplex Erstellung wurden bisher 36 Primerpaare getestet,
wobei 24 fir die Erstellung der Multiplexe als geeignet erscheinen. Die Primersequenzen wurden grofStenteils
aus der Literatur entnommen und sind fiir diverse Abies spp. entwickelt worden (CREMER et al. 2006; SAITO et al.
2005; JOSSERAND et al. 2006; HANSEN et al. 2005; LIAN et al. 2007; POSTOLACHE et al. 2014; RASMUSSEN et al. 2008).
Finf der getesteten Primerpaare wurden fiir A. alba entwickelt, bisher jedoch nicht verdffentlicht. Tests an
bereits publizierten Organellen-Markern (JARAMILLO-CORREA et al. 2004, 2013; TSUMURA und SUYAMA 1998; HIPKINS
et al. 1990; DEMESURE et al. 1995; HIRATSUKA et al. 1989; PArRDUCCI und SzmIDT 1999; GRAHAM und OLMSTEAD 2000;
SPERISEN et al, 2001; VENDRAMIN et al. 1996; LIEPELT et al. 2001) sind in Vorbereitung. Weiterhin ist fiir die
Entwicklung von Einzelnukleotidpolymorphismen eine ddRAD Sequenzierung ausgewahlter Proben geplant.

7 Genetische Strukturen deutscher Saatgutquellen

Neben nordamerikanischen Herkiinften sollen auch deutsche Vorkommen genetisch analysiert werden. Ziel ist
es, die heimischen Bestinde den Herkunftsgruppen zuordnen zu koénnen. Dafir wurden Bestdnde,
Saatguterntebestiande und Sonderherkiinfte in den Bundeslandern Hessen, Niedersachsen und Schleswig-
Holstein ausgewahlt, die sich hinsichtlich ihrer Leistungsfahigkeit und ihrer phanotypischen Ausstattung
unterschieden. Zusatzlich wurden je ein Saatguterntebestand in Mecklenburg-Vorpommern und Brandenburg
einbezogen (Tabelle 2). Je Bestand wurden 50 Baume zufallig beprobt oder eine Vollbeprobung durchgefiihrt.

Tabelle 2: Ubersicht der fiir die genetischen Beprobungen vorgesehenen deutschen Bestinde und Saatgutquellen.

Bundesland Status Bemerkung
Niedersachsen FoA Miinden, Bestand sehr gute Form, LKL 19
FoA Miinden, Bestand recht gute Form, LKL 14
FoA Fuhrberg, Bestand gute Form, LKL 14
FoA Fuhrberg, Bestand schlechte Form, LKL 14
FoA Nienburg, Bestand gute Form, LKL 14
FoA Nienburg, Bestand sehr schlechte Form, LKL 13
FoA Ahlhorn, Saatguterntebestand befriedigende Form, LKL 16
FoA Ahlhorn, Bestand phadnotypische Durchforstung, sehr gute Form, LKL 17
FoA Ahlhorn, Bestand alter Bestand, LKL 15
FoA Ahlhorn, Bestand gute Qualitat, LKL 16
FoA Ahlhorn, Bestand sehr alter Bestand
SHK Gohrde gute Leistung und Qualitat
SHK Hohe Heide schlechte Qualitat
Hessen FoA Fulda, Bestand sehr gute Leistung und Form
FoA Webhretal, Bestand gute Leistung und Form

FoA Ridesheim, Saatguterntebestand  gute Leistung und Form

FoA Wolfhagen, Saatguterntebestand  gute Leistung und Form

Schleswig-Holstein SHK Lensahn lichte Kronen, viel Zwieselwuchs
SHK Plén 1 gute Leistung und Formen
SHK PI6n 2 sehr astig
Mecklenburg-Vorpommern SHK Radellibbe gute Leistung und Form, vital, reichlich verjlingt

Brandenburg FoA Oderberg, Saatguterntebestand mittlere Qualitat
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8 Ausblick

Die Auswertungen fir die Plusbaumauswahl sind abgeschlossen und die Plusbdume wurden ausgewahlt. Im
Frihjahr wurden alle Genotypen durch Pfropfung vermehrt und stehen noch ein weiteres Jahr bis zur
Auspflanzung im Versuchskamp der NW-FVA. Die Auswertungen hinsichtlich der Genotyp-Umwelt-Interaktionen
werden weitergefihrt.

Die Probennahme aller ausgewdhlten Herkiinfte und Bestdnde aus Deutschland ist abgeschlossen. Die
Genotypisierung erfolgt anhand der in den laufenden Voruntersuchungen als zuverlassig erarbeiten SSR-, cp- und
mt-Marker. Anhand dieser Daten werden die genetischen Strukturen im Ursprungsgebiet charakterisiert und mit
denen der deutschen Bestande verglichen.
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Etablierung und Evaluierung von Samlingssamenplantagen als Beitrag zum Erhalt von
Malus sylvestris im Osterzgebirge

JAKOB QUEGWER, STEFANIE REIM, MONIKA HOFER, ANKE PROFT, UTE TROBER

Zusammenfassung

Im Rahmen des von der Bundesanstalt fiir Landwirtschaft und Ernahrung geférderten Modell- und
Demonstrationsvorhabens , Erhaltung von Malus sylvestris unter in-situ-Bedingungen im Osterzgebirge” wurden
potentielle Wild-Apfel-Individuen im Osterzgebirge kartiert, morphologisch und genetisch charakterisiert und
bezliglich der Einkreuzung von M. x domestica, verschiedener Resistenzmerkmale sowie des Vitamin C-Gehaltes
beurteilt. Im Ergebnis des Projektes sind 2010 zwei Generhaltungsflachen im Forstbezirk Barenfels entstanden,
die gleichzeitig auch als Samenplantagen zur Erzeugung von Generhaltungs-Saatgut genutzt werden sollen.

Die Plantagen wurden mit Samlingen angelegt. Diese stammen zum Teil aus gelenkten Kreuzungen und zum Teil
aus freier Abbllte von Eltern, die morphologisch als weitestgehend artreine Wildapfel bestimmt worden waren.
Da es sich dabei um eine Ndaherung handelt und aulRerdem bei freiabgebliihten Nachkommen das Risiko einer
Introgression von M. x domestica durch den Pollen besteht, wurde die Plantage von vornherein mit der
Perspektive einer spateren Reduktion angelegt: Aus Kleinparzellen von je 4 Pflanzen einer Nachkommenschaft
sollte nach PflegemaRnahmen jeweils eine genetisch und morphologisch gepriifte Wild-Apfel-Pflanze in den
Plantagen-Bestand lbernommen werden.

Im Folgenden wird (ber die durchgefiihrten molekulargenetischen Analysen und das nachfolgende
Auswahlverfahren berichtet.

1 Einleitung

Malus sylvestris ist die einzige in Mitteleuropa heimische Malus Art und spielte fiir die Zlichtung des Kulturapfels
(M. x domestica) eine grofRe Rolle (CORNILLE et al. 2012, 2013). An der Entstehung von M. x domestica sind neben
der zentralasiatischen Wildart M. sieversii einige weitere asiatische Apfelarten beteiligt (Cornille et al. 2015). Bei
seiner Ausbreitung Uber den Eurasischen Kontinent in Richtung Westen ist es dann im urspriinglichen
Verbreitungsgebiet des europdischen Wildapfels M. sylvestris offenbar Uber lange Zeitrdume hinweg zu
wechselseitigem Genaustausch gekommen. Deshalb ist von einer langfristigen Beeinflussung von M. sylvestris
durch M. x domestica auszugehen und artspezifische Allele sind nicht bekannt. Dennoch hat sich der Wildapfel
als Art erhalten, was seine Bedeutung im Okosystem unterstreicht. Die Friichte weisen eine hohen Vitamin C-
Gehalt auf, allerdings sind sie aufgrund ihres sauren Geschmacks fiir den Menschen von geringer Bedeutung. Das
Holz kann vor allem fiir dekorative Holzerzeugnisse verwendet werden. Der Baum hat als Nistplatz und
Nahrungsquelle fiir Vogel, Saugetiere und Insekten eine nicht zu verachtende 6kologische Bedeutung. Das
potentielle Verbreitungsgebiet von M. sylvestris ist sehr groB und erstreckt sich fast Giber ganz Europa. Lediglich
im Sliden der iberischen Halbinsel, im Norden Skandinaviens und den hohen Lagen der Alpen ist der Wildapfel
nicht zu erwarten. M. sylvestris wachst vor allem in strukturreichen, lichten Eichen- und Laubmischwaldern oder
an Waldrandern (JANSSEN 2019; Abschlussbericht 2017). Da M. sylvestris warmeliebend und trockenresistent ist,
bieten auch karge Steinriicken gute Wachstumsbedingungen. Allerdings ist M. sylvestris in forstwirtschaftlich
genutzten Gebieten eher konkurrenzschwach. Aus diesem Grund sind die heutigen Vorkommen sehr vereinzelt
und isoliert. Durch diese Inseleffekte ist die genetische Diversitat der sachsischen Wildapfel Populationen stark
gefahrdet. Darliber hinaus kann es zur Hybridisierung mit Kulturapfelsorten kommen (LARSEN et al. 2006). Durch
diese Introgression besteht die Gefahr Wildapfel-spezifische und potentiell ziichtungsrelevante Merkmale zu
verlieren.

Um das Vorkommen vom Wildapfel im Osterzgebirge zu erfassen und MaBnahmen zur Erhaltung durchzufiihren
wurde das Projekt , Erhaltung von Malus sylvestris unter In-situ-Bedingungen im Osterzgebirge” (2007 — 2011)
durchgefihrt. Im Rahmen dieses Projektes wurden Wildapfelvorkommen im Osterzgebirge kartiert. Hybride und
M. sylvestris Individuen wurden dabei zunachst aufgrund morphologischer Merkmale unterschieden. Als M.
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sylvestris wurden Baume eingestuft mit unbehaarten Blattern und Bliten bzw. kleinen, griinen Friichten.
Zunehmende Blatt- und Blitenbehaarung oder rotliche Deckfarbe der Friichte wurde als Hybridmerkmal
gedeutet. Zusatzlich wurden die Individuen genetisch untersucht und anhand von genetischen Markern einer als
M. sylvestris oder Hybrid eingestuft. Durch In situ ErhaltungsmaBnahmen, wie die Freistellung von
Wildapfelindividuen durch Freischnitt am Standort sowie 156 Nachpflanzungen mit Saatgut aus gelenkten
Kreuzungen, wurde der Bestand in der Region stabilisiert. Darliber hinaus wurden 2010 zwei
Samlingssamenplantagen angelegt. Das daflir verwendete Saatgut wurde zum Teil durch gelenkte Kreuzungen
zwischen ausgewahlten Mutterbdumen und Pollen aus der Obstgenbank des Julius Kiihn-Institut (Institut fur
Zuchtforschung an Obst) in Pillnitz erzeugt. Um eine hohere genetische Vielfalt auf den Samenplantagen zu
erhalten, wurde zuséatzlich Saatgut aus freier Abbllite von ausgewahlten Mutterbdumen geerntet und verwendet.
Die Anlage von Samlingssamenplantagen wurde bewusst einer Plantage mit veredelten Individuen vorgezogen.
Zwar stellen Samenplantagen mit veredelten Individuen sicher, dass von Anfang an artreine Klone in
ausreichender Anzahl im Bestand vorhanden sind. AuRerdem fruktifizieren veredelte Individuen aufgrund des
hoheren physiologischen Alters in der Regel friher als Samlinge. Allerdings birgt das manuelle Veredeln und die
folgende begleitende Kontrolle des Bestandes beispielsweise auf durchwachsende Unterlagen einen hohen
Arbeitsaufwand. Der Vorteil von Samlingssamenplantagen besteht darin, dass keine Reiserernte und manuelle
Veredlung nétig sind. Durch die Anzucht aus dem gewonnen Saatgut von ausgewahlten Mutterbdumen kann
eine hohe Anzahl an Individuen zur Verfiigung gestellt werden. In Sdmlingssamenplantagen kann so in der Regel
eine hohere genetische Diversitat erreicht werden. Allerdings besteht eine Unsicherheit bei der Artzugehorigkeit
und Gefahr der Introgression durch Bestdubung von Kulturapfel Individuen im Umbkreis der beernteten
Mutterbaume. Dieser Umstand erfordert eine nachtrdgliche genetische Prifung der Individuen der
Samlingssamenplantage um sie als echten Wildapfel oder Hybride klassifizieren zu kénnen. Fiir die Artzuordnung
wurden in der vorliegenden Studie Individuen von den Samlingssamenplantagen in Oberfauendorf und
Klingenberg mittels Kernsatellitenmarkern genetisch charakterisiert und analysiert. Das Ziel war die Uberfiihrung
der Flachen in produktive Samenplantagen.

2 Material und Methoden
2.1 Pflanzenmaterial

Beide Samenplantagen, Oberfrauendorf und Klingenberg, enthalten die gleichen 32 Versuchsglieder, von denen
22 freiabgebliihte Nachkommen definierter Wildapfel-Baume enthalten und 10 die Nachkommen aus der
gelenkten Kreuzung von je einem Wildapfel-Mutterbaum mit ein bis fiinf Wildapfel-Pollenspendern. Die Plantage
Oberfrauendorf besteht aus 128 Parzellen, also vier Wiederholungen jeder Nachkommenschaft, die Plantage
Klingenberg aus 315 Parzellen (32 plus drei zusatzlichen Nachkommenschaften und je neun Wiederholungen).
Jede Parzelle wurde urspriinglich mit 4 Individuen der jeweiligen Nachkommenschaft bepflanzt (REim et al. 2013).
Der Pflanzabstand betrug3 m x 2 m.

Fir die ersten Analysen wurden, soweit vorhanden, je 2 Pflanzen pro Parzelle berlicksichtigt. Die Auswahl
erfolgte vor Ort basierend auf der Art- und Vitalitatsbonitur durch die Griine Liga Osterzgebirge so, dass moglichst
von den morphologisch als Wildapfel angesprochenen Pflanzen einer Parzelle die beiden vitalsten beprobt
wurden. Waren solche Proben nicht vorhanden, wurde auf die Individuen ausgewichen, die dem am nachsten
kamen. Die ersten Beprobungen wurde im August 2017 in Oberfrauendorf bzw. Friihsommer 2018 in Klingenberg
durchgefiihrt. Dabei wurden Blatter der Baume fiir die Analyse verwendet.

In allen Parzellen in denen nur ein oder kein echtes Wildapfelindividuum bei der ersten Analyse identifiziert
wurde, wurden im Dezember 2021 bzw. Februar 2022, soweit vorhanden, die anderen Baume ebenfalls beprobt.
Hier wurden die Knospen gesammelt. Zusatzlich wurden in Klingenberg Randbdume beprobt. Dabei handelt es
sich um Wildapfelsamlinge, die nach der Anlage der Samlingssamenplantage noch zur Verfligung standen und in
direkter Nachbarschaft zu den Parzellen gepflanzt wurden. Es handelt sich bei diesen Individuen also auch um
potentielle Wildapfel, die Mutterbdume sind fiir diese Randbdume jedoch nicht dokumentiert. Insgesamt
wurden so 1021 Individuen genetisch analysiert.
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2.2 Genetische Analyse

Fur die genetische Analyse wurden 9 verschiedenen Kern-Mikrosatelliten Marker verwendet (Tabelle 1). Die DNA
der ersten Proben wurde durch die Firma LGC Genomics Berlin extrahiert. Die DNA-Extraktion der Proben aus
dem Winter 2021/2022 wurde mit dem C16 (Analytik Jena) und dem Kit (Innuscreen) durchgefiihrt. Die PCR
wurde in 3 Multiplexen angesetzt. Die Fragmentanalyse erfolgte im CEQ von Beckman Coulter. Die Auswertung
der Fragmentdaten wurde mithilfe des Programms Genome Lab™ GeXP von Beckman Coulter durchgefiihrt.

Tabelle 1: Verwendete Kernmikrosatellitenmarker fir die genetische Analyse.

Marker Lange [bp] Quelle
CHO1HO1 111-141 LIEBHARD et al. (2002)
CHO04C07 96 - 136 LIEBHARD et al. (2002)
CHO1H10 86 - 140 LIEBHARD et al. (2002)
Hi02C07 96 - 148 SILFVERBERG-DILWORTH et al. (2006)
GD147 133-157 HokaNsoN et al. (1998)
CHO1F03b 138-180 LIEBHARD et al. (2002)
GD12 141-193 HokaNsoN et al. (1998)
CHO1F02 160 - 210 LIEBHARD et al. (2002)
CHO02C09 234 - 258 LIEBHARD et al. (2002)

2.3 Artzuordnung und populationsgenetische Analysen

Aufgrund fehlender artspezifischer Allele erfolgte die Unterscheidung zwischen ,echten Wildapfel” und Hybriden
durch den Vergleich genetischer Strukturen mithilfe des Programms Structure 2.3.4. Die als Wildapfel-
Kandidaten untersuchten Individuen werden einem kiinstlichen Kollektiv , Wildapfel“ zugeordnet und gegen das
Kollektiv ,,Kulturapfel” gepriift, das eine Zusammenstellung von 17 in Sachsen haufig verwendeten Apfelsorten
und je einer Probe M. floribunda und M. robusta beinhaltet. Mit Hilfe des Programms STRUCTURE 2.3.4, Modell
POPINFO, wird fiir die Genotypen jeder einzelnen Probe die Wahrscheinlichkeit der richtigen Gruppenzuordnung
geschatzt (PRITCHARD et al. 2000, 2009). Dabei erfolgt die relative Zuordnung aller Individuen aus diesen
Kollektiven zu potentiellen Populationen. Mit einer modellbasierten Bayesischen Clusteranalyse werden fir alle
Genotypen genetische Mischungsanteile quantifiziert, auf deren Grundlage sie individuell entweder M. x
domestica oder Malus sylvestris zugeordnet werden. Fir die Analyse wurden folgende Annahmen zugrunde
gelegt: Zwischen den Populationen herrscht genetischer Austausch (,admixture model”) und die
Allelhaufigkeiten korrelieren (,,correlated allele frequency model“). Die vermutete Populationszugehérigkeit wird
im Modell berticksichtigt (,,use pop info“). Die Schatzung basiert auf dem Mittelwert aus zehn Iterationen, die
jeweils aus 50.000 ,,burn in“-Schritten und 100.000 Schritten zur eigentlichen Simulation bestanden. Nach den
resultierenden Wahrscheinlichkeiten fir die richtige Zuordnung zum Kollektiv , Wildapfel”
untersuchten Individuen in Kategorien eingeteilt (Tabelle 2). Das Ziel war nur untersuchte Individuen, die mit
einer Wahrscheinlichkeit p > 0,95 der Gruppe ,,Wildapfel”

wurden die

zuzuordnen sind, in den Plantagen zu belassen.
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Tabelle 2: Schema fiir die Artzuordnung und Einteilung in Kategorien (echter Wildapfel, Hybrid oder Kulturapfel) der
potentiellen Wildapfel Individuen. Maf fiir die Zuordnung ist die durch das Programm STRUCTURE 2.3.4 berechnete
Wahrscheinlichkeit (p). p gibt an, mit welcher Wahrscheinlichkeit ein Individuum zum Kollektiv ,, Wildapfel“
zuzuordnen ist.

Kategorie p (Kollektiv ,,Wildapfel” Art
echter Apfel > 0,99 p>0,99 Wildapfel
echter Apfel > 0,95 0,992p>0,95 Wildapfel

Hybrid > 0,90 0,952p>0,90 kein Wildapfel
Hybird > 0,50 0,90>p>0,50 kein Wildapfel
Kulturapfel 0,50=p kein Wildapfel

2.4 Genetische Variation

|ll

Nach Ausschluss aller Nachkommen, deren Wahrscheinlichkeit, zur Gruppe ,Wildapfel“ zu gehéren p > 0,95
betragt, wurden zunachst die verbleibenden Nachkommenschaften als Teilpopulationen betrachtet und mithilfe
des Programms GenAlEx populationsgenetisch beschrieben. Dann wurden die verbleibenden Plantagen-
Kollektive als Populationen zusammengefasst, da sie die zukiinftigen Bestaubungseinheiten bilden sollen, und
mit den regionalen Vorkommen des Osterzgebirges verglichen. Das Kollektiv ,Kulturapfel” aus 17
Kulturapfelsorten und 2 Vertretern anderer Arten wird in den Abbildungen mit ,Kulturform” bezeichnet.

3 Ergebnis

Von den insgesamt 1021 analysierten Individuen wurden 798 als echte Wildapfel und 223 als Hybride identifiziert
(Abb. 1). Nachkommenschaften beginnend mit ,,VG“ und ,ID“ stammen aus freier Abbliite und wurden von
ausgewahlten Mutterbdumen gewonnen. Die Nachkommenschaften beginnend mit ,,MAL” stammen aus
gelenkten Kreuzungen. Neben 66 Randbaumen wurden pro Nachkommenschaft mindestens 18 (VG34 und VG35)
und maximal 41 (ID305) Individuen analysiert.
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Abb. 1: Verteilung der Artkategorien fiir die einzelnen Nachkommenschaften auf den Flachen Klingenberg und
Oberfrauendorf Gber alle analysierten Individuen.

Der Anteil von echten Wildapfel-Pflanzen schwankte stark zwischen den Nachkommenschaften. Wahrend fiir
einige Nachkommenschaften alle analysierten Individuen als echte Wildapfel eingestuft wurden, zeigten einige
einen sehr hohen Anteil an Hybriden. Den héchsten Anteil an Hybriden unter den untersuchten Individuen
wurden bei den Nachkommenschaften ID076, IDO77 und ID142 (87% oder 86% bzw. 26 oder 24 Individuen)
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beobachtet Da bei diesen Nachkommenschaften davon auszugehen war, dass entgegen der Einordnung anhand
morphologischer Merkmale der Mutterbaum genetisch einen hohen Kulturapfelanteil trédgt, wurden alle
Individuen dieser Nachkommenschaften von den Flachen entfernt. Wie erwartet wurden bei den
Nachkommenschaften der gelenkten Kreuzungen sehr wenige Hybrid-Individuen identifiziert. Allerdings wies
MAL909 mit 62 % (16 Individuen) einen zu geringen Anteil an echten Wildapfeln auf. Daher wurden ebenfalls alle
Individuen diese Nachkommenschaft von den Flachen entfernt.

Von allen anderen Nachkommenschaften wurden pro Parzelle alle als Hybriden identifizierten oder nicht
analysierten Individuen entfernt, so dass pro Parzelle maximal 2 Individuen auf den Flachen verblieben. Standen
in einer Parzelle mehr als 2 als echte Wildapfel identifizierte Biume, so wurden die mit augenscheinlich besserem
Wuchs oder besserer Vitalitdt auf der Flache belassen.

Durch diese Auswahl und den natiirlichen Ausfall einiger Individuen standen im Jahr 2022 auf den Flachen 549
(Klingenberg, inklusive 60 Randbdaume) bzw. 186 (Oberfrauendorf) Baume, die als echte Wildapfel eingestuft
wurden.

3.1 Populationsgenetische Parameter

Die Wildapfel Nachkommenschaften zeigten eine geringe mittlere Allelanzahl (Na) im Vergleich zu den
Kulturdpfeln (Abb. 2). Erwartungsgemal weisen die Nachkommenschaften der gelenkten Kreuzungen
durchschnittlich geringere Allelanzahlen als die Nachkommenschaften aus freier Abblite auf, da bei den
gelenkten Kreuzungen wenige ausgewahlte Individuen verwendet wurden. Jedoch ist der Unterschied bei der
Anzahl der effektiven Allele (Ne) weniger deutlich. Bei den Kulturdpfeln wurden jeweils doppelt so hohe Werte
fir Na und Ne beobachtet.
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Abb. 2: Anzahl der festgestellten Allele (Na) und effektive Allelanzahl (Ne) im Mittel mit Standardabweichung tber
alle untersuchten Marker fir alle Nachkommenschaften. Die gestrichelten Linien zeigen jeweils den Mittelwert fur
Na bzw. Ne Uber alle Nachkommenschaften.

Alle Nachkommenschaften weisen eine hohe Heterozygotie auf (Abb.3). Die mittlere beobachtete Heterozygotie
(Ho) der Nachkommenschaften tber alle Marker liegt nur wenig unterhalb von den Kulturdpfeln. Fir alle
Nachkommenschaften und die Kulturapfel wurde ein Heterozygoteniiberschuss beobachtet. In acht Wildapfel
Nachkommenschaften wurde jeweils ein privates Allel beobachtet (ID008, ID094, ID138, 1D146, ID276, ID298,
MAL915 und MAL924). Fur das Kulturapfel-Kollektiv wurden drei Allele beobachtet, die in den Wildapfeln nicht
auftraten.
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Abb. 3: Mittelwerte der Beobachteten (Ho) und erwarteten Heterozygotie (He) sowie des Fixierungsindexes (Fst) mit
Standardabweichung tiber alle untersuchten Marker fiir alle Nachkommenschaften. Die gestrichelten Linien zeigen
jeweils den Mittelwert fiir Ho, He bzw. Fst tber alle Nachkommenschaften.

Im Vergleich zu sachsischen Wildapfel Populationen wurden bei beiden Wildapfelplantagen dhnliche oder leicht
geringere Werte flir populationsgenetische KenngréBen im Vergleich zu anderen sachsischen
Wildapfelpopulationen ermittelt (Tabelle 3). Die durchschnittliche Anzahl der effektiven Allele (Ne) pro Marker
liegen fir die Samenplantagen jedoch unter dem Durchschnitt der anderen sachsischen Populationen. Darliber
hinaus wurden auf den Flachen in Klingenberg und Oberfrauendorf 12 bzw. 3 private Allele beobachtet. Dies
weist darauf hin, dass es bei GenerhaltungsmalRnahmen trotz Verwendung von generativ erzeugtem
Pflanzenmaterials und relativ hoher Individuenzahl die Gefahr von genetischer Drift besteht. Die
populationsgenetische Charakterisierung der Flachen zeigt, dass die genetische Vielfalt und Diversitat der
sachsischen Wildapfelpopulationen zu einem grof3en Teil, jedoch nicht vollsténdig, erhalten werden kann.

Tabelle 3: Populationsgenetische Parameter zur Einschatzung der genetischen Diversitat in den jeweils
verbleibenden Kollektiven der beiden Samenplantagen (SPI) und weiteren M. sylvestris-Populationen in Sachsen
(Abschlussbericht 2017). N: Anzahl verbliebener/untersuchter Individuen; Na: mittlere Anzahl unterschiedlicher
Allele Uiber alle Marker; Ne: mittlere Anzahl effektiver Allele Giber alle Marker (= 1/ 2 pi® mit pi: relative Haufigkeit
des i. Allels); Ho: mittlere beobachtete Heterozygotie tber alle Marker (= Anzahl der Heterozygoten / N); He: mittlere
erwartete Heterozygotie iiber alle Marker (= 1 - 3 pi?); F: Mittelwert fiir Fixierungsindex tiber alle Marker (=1 - Ho /
He).

Population N Na Ne Ho He F
SPI Klingenberg 489 11 4,75 0,70 0,73 0,04
SPI Oberfrauendorf 185 8 4,05 0,77 0,72 -0,07
Bahretal 63 11 5,09 0,74 0,77 0,03
Osterzgebirge 87 15 5,41 0,75 0,77 0,02
Vogtland 14 7 3,94 0,73 0,72 -0,01
Leipzig 66 12 4,64 0,71 0,76 0,05
Torgau 8 7 4,92 0,81 0,75 -0,06

4 Diskussion

Die genetische Diversitdt der sachsischen Wildapfelpopulationen ist durch Introgression und Inseleffekte
aufgrund von geringer Bestandsdichte stark gefdhrdet. Mit der Anlage der Samenplantagen im Rahmen des
Projektes , Erhaltung von Malus sylvestris unter In-situ-Bedingungen im Osterzgebirge” konnte eine groRe Anzahl
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von M. sylvestris Individuen zusammengefiihrt auf zwei verschiedenen Flachen zusammengefiihrt werden. Die
anschlieRenden genetischen Untersuchungen ermoglichten eine nachtragliche Identifizierung von Hybriden in
den Bestanden. Da fiir die Anlagen zur Regulierung des Standraumes mit zunehmendem Wachstum eine
deutliche Reduktion der Pflanzenzahl vorgesehen war, konnten die als Hybriden eingestuften Individuen
nachtréglich gezielt von der Flache entfernt werden. Die Populationen aus den verbliebenen Individuen weisen
zwar leicht geringere Werte fir Anzahl beobachteter Allele und effektiver Allele sowie fiir die beobachtete
Heterozygotie auf, allerdings sind die Voraussetzungen fiir den Genaustausch zwischen den Individuen auf diesen
Flachen aufgrund der hohen Anzahl an Bdumen weitaus besser als in natlirlichen Populationen. Dort stehen die
einzelnen Individuen teilweise in sehr groBen Abstdnden. Die Samenplantagen stellen daher eine enorme
Erleichterung fiir die Gewinnung und Bereitstellung von Saatgut dar. Auf den Flachen wurden keine speziellen
MaRnahmen ergriffen, um Fremdbestaubung zu unterbinden. Eine Studie, die die Pollentransportdistanz bei
Wildapfeln analysierte, legt nahe, dass Selbstbestdubung und Hybridisierungen bei einer hohen Bestandsdichte
nur sehr selten vorkommen (ReEim et al. 2015). Aufgrund der notwendigen Auswahl von Individuen geht
natlrlicherweise ein Teil der genetischen Diversitat der Ursprungspopulation auf den Samenplantagen verloren.
Auch die beobachteten privaten Allele fiir die Populationen der Samenplantagen zeigen eine Gendrift in diesen
Bestdanden. Fir den Erhalt der genetischen Diversitdt von M. sylvestris ist daher der Schutz der natiirlichen
Bestande in situ weiterhin notwendig. Die Etablierung der beiden betriebsbereiten Samenplantagen tragt jedoch
maRgeblich zum Erhalt des Wildapfels im Osterzgebirge bei. Darliber hinaus ist die Anlage der Samenplantagen
als Modell auch auf andere Wildobstarten Ubertragbar, die ebenfalls aufgrund geringer Bestandsdichten
gefahrdet sind.
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Das Potential des Spitz-Ahorns besser nutzen: Einblicke in die Pflanzenanzucht fiir die
Anlage von Feldversuchen

CORNELIA BAUCKER, HEIKE LIESEBACH, MIRKO LIESEBACH

Zusammenfassung

Deutschlandweit hat der Spitz-Ahorn bis dato wenig Beachtung in der Forstwirtschaft erfahren, was sich z. B. im
Fehlen von Herkunftsversuchen mit dieser Baumart widerspiegelt. Vor dem Hintergrund der Auswirkungen des
Klimawandels ist die Art jedoch mehr in den Fokus des forstlichen Interesses geriickt, da der Spitz-Ahorn das
Potential hat, manche ausfallende Baumart ersetzen zu konnen und generell als Mischbaumart zur
Diversifizierung des Artenspektrums betragt.

Um die Anpassungsfahigkeit, Anbaueignung und Wuchsleistung des Spitz-Ahorns grundsatzlich besser beurteilen
zu kénnen, wird seit Januar 2020 das Projekt ,,SpitzAhorn“ gefordert. Vordringliches Projektziel ist die Errichtung
einer Serie von Feldversuchen, die mit angezogenen Spitzahorn-Pflanzen verschiedener Herkiinfte angelegt
werden sollen. Obwohl die Beschaffung von Spitzahorn-Saatgut in den Jahren 2020 und 2021 aufgrund schlechter
Fruktifikation schwierig war, gelang es, einzelbaumweise geerntetes Saatgut aus insgesamt 14 Population zu
erhalten.

Datensatze der Pflanzenanzucht und zur Morphologie des Saatguts zeigen fiir verschiedene Variablen, z. B.
Auflaufrate, Pflanzenhdhe oder Gesamtlange der Teilfriichte signifikante Unterschiede in Abhangigkeit von der
Population und dem beernteten Einzelbaum. Die maternalen Effekte sind besonders in Hinblick auf die Errichtung
der Feldversuche interessant.

Abstract

Making better use of the potential of Norway maple: Views on plant cultivation for the establishment of field
trials

In Germany, Norway maple has received little attention in forestry to date as reflected, for example, by the lack
of provenance trials with this tree species. However, given the effects of climate change the species has moved
more into the focus of forestry interest, since Norway maple has the potential to replace some failing tree species
and generally contributes as a mixed forest species to the diversification of the species spectrum.

For a better assessment of adaptability, suitability and growth performance of Norway maple, the project
"SpitzAhorn" has been funded since January 2020. The primary project aim is the establishment of a series of
field trials using Norway maple plants of various provenances. Although obtaining seeds of Norway maple was
difficult in 2020 and 2021 due to poor fruiting, it was possible to recieve seeds harvested from single trees from
a total of 14 populations.

Datasets related to plant development and seed morphology show for several variables, e.g. germination rate,
plant height or total length of fruits significant differences in dependency of the population and the individual
tree harvested. These maternal effects are of particular interest with respect to field trial establishment.

1 Einleitung

Der Spitz-Ahorn (Acer platanoides L.) ist eine einheimische Baumart aus der Familie der Seifenbaumgewachse
(Sapindaceae), die vom mittleren Europa bis zum Ural vorkommt. Im {berwiegenden Teil des
Verbreitungsgebietes wachst die Art als Mischbaumart in eher kleinen Populationen, im Osten hingegen ist sie
bestandesbildend (CaubuLLo und DE RIGO 2016). Kennzeichnend fiir den Spitz-Ahorn ist eine weite Standort-
Amplitude, die von nahrstoffreichen, tiefgriindigen, ausreichend wasserversorgten bis hin zu trockenen Boden
reicht und auf eine hohe Anpassungsfahigkeit schlieRen lasst. Daneben verfiigt die Baumart tGber ein gewisse
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Trockenheitstoleranz (ROLOFF und PIETZARKA 2014; VAZ MONTEIRO et al. 2017) und toleriert Schatten (MARTIN und
MARKS 2006).

In der deutschen Forstwirtschaft zahlt der Spitz-Ahorn zu den Nebenbaumarten. Im Wirtschaftswald spielte er
bis vor Kurzem eine duRerst untergeordnete Rolle, was sich u. a. im Fehlen von Herkunftsversuchen mit dieser
Baumart in Deutschland widerspiegelt (LIESEBACH M und LIESEBACH H 2009). Deutschlandweit wurden fiir ihn vier
Herkunftsgebiete ausgewiesen (BLE 2013): Norddeutsches Tiefland (800 01), Mittel- und Ostdeutsches Tief- und
Higelland (800 02), Siidostdeutsches Hiigel- und Bergland (800 03) und West- und Stiddeutsches Bergland sowie
Alpen und Alpenvorland (800 04).Vor dem Hintergrund der Auswirkungen des Klimawandels und im Zuge der
Suche nach Alternativbaumarten ist das Interesse am Spitz-Ahorn aber enorm gestiegen, da der Spitz-Ahorn
manche ausfallende Baumart, wie z.B. die Esche ersetzen konnte und generell als Mischbaumart zur
Diversifizierung des Artenspektrums betragt. Mittlerweile zahlt der Spitz-Ahorn zu den neun Baumarten, die als
relevante und zukunftstrachtige Baumarten im Klimawandel erachtet werden (LIESEBACH M et al. 2021) und wird
als alternative Baumart im Klimawandel beschrieben (DE AviLA et al. 2021).

Seit 2020 forscht das Thiinen-Institut im sog. Projekt ,SpitzAhorn“ (Fkz.: 22040618) zu dieser Baumart.
Vordringliches Ziel des Projekts ist die Anlage von Feldversuchen in verschiedenen Gebieten Deutschlands, wobei
neben Bestandesabsaaten auch Einzelbaumnachkommenschaften gepriift werden sollen (LIESEBACH M et al.
2021). Des Weiteren beinhaltet das Projekt die Aufgaben zur Saatgutbeschaffung aus dem gesamten
Verbreitungsgebiet, die Pflanzenanzucht bei gleichzeitiger Erhebung von Daten zu Wachstum und Entwicklung
sowie ein umfangreiches populationsgenetisches Arbeitspaket, das den Genfluss in Populationen und auch die
Einkreuzung gartenbaulich verwendeter Spitzahorn-Sorten in natiirliche Populationen untersucht. Im Folgenden
werden erste Ergebnisse aus den Pflanzenanzuchtjahren 2020 und 2021 dargestellt.

2 Material und Methoden

2.1 Beerntete Populationen

Die Saatgutbeschaffung in 2020 und 2021 gestaltete sich schwierig, da beide Jahre duRerst schlechte Erntejahre
fr den Spitz-Ahorn waren. Im Friihjahr 2020 kam es in weiten Teilen Deutschlands zu Spatfrésten, sodass der
Behang vor allem in Bayern, Baden-Wirttemberg, Schleswig-Holstein und teilweise Brandenburg deutlich
unterdurchschnittlich ausfiel. Im Reifejahr 2021 zeigte der Spitz-Ahorn erneut eine geringe Fruktifikation, da er
wie viele andere Baumarten gar nicht oder nur schwach bliihte (SCHNECK 2021).

Trotzdem gelang es bis zum Frihjahr 2022 aus insgesamt 16 Populationen Saatgut zu erhalten (Abb. 1). Mit
Ausnahme einer Saatguteinsammlung aus Ungarn (Abb. 1, Nr.9, Kategorie , Quellengesichert”) wurde das
Saatgut in allen anderen Populationen einzelbaumweise von mindestens zehn Baumen pro Population geerntet.
Da der Zeitpunkt der Ernte in den Populationen verschieden war, unterschied sich das Saatgut hinsichtlich des
Reifegrades. So fand im Erntebestand Neuzelle (Abb. 1, Nr. 2) eine Grlinernte statt, in den Ubrigen Populationen
gab es eine Braunernte. Transportdauer und zeitlicher Eingang des Saatguts am Institut waren ebenfalls sehr
verschieden. So kam das in 2021 geerntete Saatgut aus den russischen Populationen 13 — 17 erst im Frihjahr
2022 an. Diese russischen und alle weiteren Saatguteingange im Jahr 2022, einem Erntejahr in dem der Spitz-
Ahorn in vielen Teilen Deutschlands eine gute bis sehr gute Fruktifikation zeigte, werden hier nicht betrachtet
und sind Bestandteil der weiteren Forschungen im Projekt. Erwahnt sei, dass Saatgut mit Reifejahr 2022 aus
insgesamt 20 Populationen einging (Inland: 11 x einzelbaumweise geerntet, Ausland: 6 x einzelbaumweise
geerntet, 3 x Bestandesabsaat).
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Abb. 1: Geographische Lage der beernteten Populationen von Acer platanoides im Projektzeitraum 2020 bis 2021.
Population Nr. 10 (nicht dargestellt, da eine im Aufbau befindliche Samenplantage) wurde genetisch untersucht und
lieferte kein Saatgut. In Tabelle 1 sind nahere Angaben zu den Populationen zu finden. Die Karte wurde erstellt mit
Google Earth Pro, Download 2022.

2.2 Datensatze

Saatgutvermessung

Grund fiir die Saatgutvermessung war die Beobachtung, dass sich die Friichte der einzelbaumweise geernteten
Saatgutproben in Form und GréRe unterschieden. Es lag die Vermutung nahe, dass diese, mit bloRem Auge
erkennbaren Unterschiede signifikant sind. Daher wurden im Jahr 2021 vor der Aussaat des Saatguts aus den
beiden schleswig-holsteinischen Populationen Kellenhusen (Nr.12) und Bordesholm (Nr.11) jeweils 30
Spaltfriichte pro beerntetem Einzelbaum vermessen. Wie in Abbildung 2 illustriert, wurden je Teilfrucht drei
Variablen erfasst: i) gesamte Teilfruchtlange, ii) Fligellange und iii) Fligelbreite.

Abb. 2: Ubersicht zu den Variablen, die bei der Saatgutvermessung aufgenommen wurden. Von links nach rechts:
gesamte Teilfruchtlange, Fliigellange, Flugelbreite (Foto: U. STRARBURG-KARLER).
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Aussaat und Pflanzenanzucht

Saatgut aus 2020: Im Frihjahr 2021 wurde Saatgut aus acht Populationen (Tab. 1, Nr. 2 -9, Erntejahr 2020)
ausgesat. Eine Stratifikation war nur fir die Saatgutproben aus sieben Populationen notwendig, da das Saatgut
aus Ungarn (Nr. 9) bereits stratifiziert geliefert wurde. Alle Ubrigen Saatgutpartien, die als Einzelbaumabsaaten
vorlagen, wurden am Thiinen-Institut stratifiziert. Zu Beginn der Stratifizierung wurde das Saatgut
einzelbaumweise in perforierte Plastiksdckchen verpackt und fiir 24 Stunden unter Sauerstoffzufuhr gewassert.
AnschlieBend wurde das Saatgut im Kihlkeller bei 4 °C zur Keimung gebracht, weil aus der Literatur (SCHUBERT
1998) bekannt war, dass der Spitz-Ahorn zur Keimung kihle und dunkle Bedingungen benétigt. Da keine
Erfahrungen vorlagen, wurden drei Methoden der Stratifizierung ausprobiert: i) Friichte in Schalen auf
Filterpapier, Schale luftdicht verschlossen, ii) Friichte in Schalen auf Filterpapier, Schale mit Beliftung und
iii) Frichte in Schalen mit Erde/Kiesgemisch bedeckt. Letztere Methode in Schalen mit Erde/Kiesgemisch stellte
sich als vorteilhaft heraus, da hier das Wachstum von Pilzen im Vergleich zu den anderen beiden Varianten
verzogert auftrat. Bei Austritt der Keimwurzel aus dem Samen wurde der Same als gekeimt bewertet. Das
gekeimte Saatgut wurde in 24er-Container (ContainergrofRe mit 24 Quick Pots) ausgesat.

Tabelle 1: Ubersicht {iber die Populationen, aus denen Saatgut im Projekt ,, SpitzAhorn“ bis Ende 2021 zur Verfiigung
stand. Die Nr. 10 fehlt, da sie fur die noch nicht zugelassene Samenplantage ,,Exin“ (Bundesland Brandenburg)
vergeben wurde.

Name Flache ha

Nr. bzw. nichster Ort Land Register-Nr. (reduziert) Saatgut Autochthonie
1 Waldsieversdorf DE 12 380002 0103 0,15 Einzelbaum Samenplantage
2 Neuzelle DE 12 380002002 2 0,91 Einzelbaum unbekannt
3 Kusin SK apl213HE-002 1,84 Einzelbaum autochthon
4 Jablonové SK apl214MA-001 0,97 Einzelbaum autochthon
5 Spitzenberg DE 091 800 03 002 2 0,3 Einzelbaum autochthon
6 Salzkotten DE 052 80001 001 2 0,4 Einzelbaum autochthon
7 Hajnéwka PL MP/1/47811/08 5,24 total Einzelbaum autochthon
8 St. Polten AT keine ca. 5 total Einzelbaum k. A.

9 Gyulai HU HU/ACPL-12-612005 4,9 total Bestand autochthon

11 Bordesholm DE 011 80001 001 3 1,6 Einzelbaum Samenplantage

12  Kellenhusen DE 011 800 01 001 2 1,4 Einzelbaum nicht autochthon

Allgemein hatten Stratifizierung und Aussaat des Saatguts aus dem Erntejahr 2020 eher den Charakter einer
Vorstudie, sodass eine statistische Auswertung der Auflaufraten schwierig ist. Neben den verschiedenen
Methoden der Stratifizierung war die Anzahl der pro Einzelbaum ausgesaten Container (3 — 10 Stiick) aufgrund
der jeweils zur Verfiigung stehenden Saatgutmenge unterschiedlich. AuBerdem standen die Container aus
Griinden der praktischen Realisierbarkeit in der ersten Anzuchtphase nach Populationen gruppiert in einem
Rollgewachshaus. Dort wurde die Anzahl der aufgelaufenen Keimlinge von der 14. bis 21. Kalenderwoche (KW)
dokumentiert. Das spatere Wachstum erfolgte unter Freilandbedingungen in der Baumschule, zunachst im
Container und anschliefend verschult im Beet. Dort wurde als Parameter fir das Wachstum die 1-jahrige
Pflanzenhéhe gemessen.

Saatgut aus 2021, experimentelles Design: Das Saatgut aus der Samenplantage Bordesholm (Nr. 11) und dem
Erntebestand Kellenhusen (Nr. 12) wurde zeitgleich im Herbst 2021 und unter gleichen Bedingungen in 60er-
Container ausgesat. Um eine natirliche Stratifikation zu erreichen, Uberwinterten die mit Vlies abgedeckten
Container unter Freilandbedingungen in der Baumschule. Im Friihjahr wurden die Container ins Gewachshaus
gebracht, wo die Pflanzen in einem Versuchsdesign herangezogen wurden (Abb. 3). Der Versuch hatte ein
faktorielles Design mit den Faktoren ,Population” (2) und ,Einzelbaum” (21). Pro Einzelbaum gab es vier
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Replikate und die Container standen vollstdndig randomisiert. In der 19. KW wurde die Variable ,,Pflanzenhéhe”
bestimmt, in der 26. KW wurden die Pflanzen ins Baumschulbeet gepflanzt.

Abb. 3: Pflanzenanzucht im experimentellen Design im Projekt ,SpitzAhorn“, Gewadchshaus Waldsieversdorf, Mai
2022 (Foto: C. BAUCKER).

2.3 Auswertung

Die statistischen Berechnungen und Grafiken wurden mit der Open-Source-Software R erstellt (R Core Team
2022). Die Analyse der zumeist numerischen Variablen erfolgte unter Verwendung eines linearen Modells,
formuliert wie folgt: model<- Im (y ~ Population + Einzelbaum). Dabei wurde die jeweilige Variabley in
Abhangigkeit der Haupteffekte ,Population” und ,Einzelbaum” (= beerntete Mutter) getestet. Wenn notig,
wurden die Variablen transformiert, um den Voraussetzungen fiir Normalitdt und Varianzhomogenitat zu
entsprechen. Fir Prozentwerte, wie z. B. Auflaufrate, wurde ein generalisiertes lineares Modell (glm) ebenfalls
in Abhingigkeit der Faktoren ,,Population” und ,Mutter” gerechnet, wobei bei Vorliegen von Uberdispersion das
glm mittels family = quasibinomial korrigiert wurde.

Die Ermittlung der p-Werte fiir die getesteten Faktoren erfolgte im linearen Modell mittels ANOVA() bzw. im glm
Uber die anova() Funktion in R. Zeigte sich ein signifikanter p-Wert (< 0.05), wurde das R package emmeans fiir
Post-Hoc-Vergleiche verwendet und ein Vergleich der adjustierten Mittelwerte vorgenommen. Signifikante
Unterschiede zwischen Gruppen sind in den Grafiken durch die Angabe unterschiedlicher Buchstaben
herausgestellt.

3 Ergebnisse

3.1 Saatgutvermessung

Fir die gemessenen Variablen (Abb. 2) zeigte sich, dass diese eine hohe Korrelation zueinander aufwiesen. Es
wurden folgende Korrelationskoeffizienten (= r) ermittelt:
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r = 0,88 fiir die Korrelation von Gesamtfruchtlange zu Fligellange
r = 0,74 fiir die Korrelation von Gesamtfruchtldange zu Fliigelbreite
r = 0,71 fiir die Korrelation von Fligellange zu Fligelbreite

Bei der statistischen Analyse der Werte Gbten sowohl der Faktor ,,Population” als auch der Faktor ,Einzelbaum*
auf alle Messvariablen einen signifikanten Einfluss aus (Tab. 2).

Tabelle 2: Ubersicht (iber die statistischen Ergebnisse fiir die Variablen der Saatgutvermessung und der Pflanzenhéhe
in der 19. KW. Anhand der transformierten Messwerte (Logarithmus) wurde ein lineares Modell: model<- Im (y ~
Population + Einzelbaum) gerechnet; p-Werte kleiner 0,05 sind signifikant. Abkilrzung df = Freiheitsgrad.

Variable Faktor df Mittleres Quadrat F-Wert p-Wert
lg(Gesamtlange) Population 1 0,34988 339,241 <2,2e-16
Einzelbaum 19 0,02551 24,735 <2,2e-16
lg(Flugellange) Population 1 0,70237 391,438 <2,2e-16
Einzelbaum 19 0,04402 24,533 <2,2e-16
lg(Flugelbreite) Population 1 0,89674 457,194 <2,2e-16
Einzelbaum 19 0,04935 25,159 <2,2e-16
lg(Pflanzenhdhe 19. KW) Population 1 3,9596 709,202 <2,2e-16
Einzelbaum 19 0,2067 37,028 <2,2e-16

Der signifikante Einfluss des Faktors Population stellte sich so dar, dass die Ahornfriichte aus dem Erntebestand
Kellenhusen signifikant langer und auch signifikant breiter waren als die Friichte aus der Samenplantage
Bordesholm. Tabelle 3 verdeutlicht die jeweils hdheren Werte fiir Kellenhusen.

Tabelle 3: Mittelwerte (MW) verschiedener Variablen fiir die Populationen Kellenhusen und Bordesholm zur
Veranschaulichung des signifikanten Effekts des Faktors ,Population®. Abkiirzung SD = Standardabweichung.

Variable Kellenhusen MW * SD Bordesholm MW * SD
Gesamtlange (Teilfrucht) 47,2 + 4,58 mm 42,4 + 3,86 mm
Fligellange 33,1+4,28 mm 28,4 £3,35 mm
Fligelbreite 15,7 £1,69 mm 13,3+1,93 mm
Keimungsrate 68,9+13,9% 54,3+18,4%
Pflanzenhdhe 19. KW 5,62 +£0,99 cm 4,77 £ 0,85 cm

Wie die Abbildungen 4 und 5 zeigen, gab es auch innerhalb der Populationen deutliche Unterschiede in der
Saatgutmorphologie. So hatte im Kellenhusener Erntebestand der als KH06 bezeichnete Baum die kiirzesten und
schmalsten Friichte, der Baum KHO8 hingegen die langsten Friichte, welche auch breit waren. In der Stichprobe
aus Bordesholm hatte der mit dem Kiirzel SHO2 benannte Baum die Friichte mit der geringsten Gesamtldnge, die
gleichzeitig auch sehr schmal waren.
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Abb. 4: Boxplot-Darstellung zum signifikanten Effekt des Faktors , Einzelbaum” auf die Variable ,Gesamtléange der
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gelb = Kellenhusen, blau = Bordesholm.
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Abb. 5: Boxplot-Darstellung zum signifikanten Effekt des Faktors ,Einzelbaum® auf die Variable , Fligelbreite”.
Unterschiedliche Buchstaben (iber den Boxplots zeigen signifikante Unterschiede an. Farben: gelb = Kellenhusen,
blau = Bordesholm.
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Wie in Tabelle 3 aufgefiihrt, fiel die Keimungsrate fiir das Saatgut aus Kellenhusen héher aus im Vergleich zum
Saatgut aus Bordesholm. Der Unterschied war mit einem p-Wert=3,921e-10 signifikant. Der Faktor
,Einzelbaum” beeinflusste die Keimungsrate des Saatguts ebenfalls signifikant, p-Wert < 2,2e-16. In Abbildung 6
sind die starken Unterschiede in den Auflaufraten in Abhangigkeit von der Mutter, von der das Saatgut stammte,
dargestellt. Im Erntebestand Kellenhusen hatte z. B. der hier als KHO4 bezeichnete Baum die hochste, der mit

KHO5 benannte Baum die geringste Auflaufrate.
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Insgesamt keimten bei der Aussaat des Saatguts aus Kellenhusen und Bordesholm 3127 Pflanzen (Kellenhusen:
1646, Bordesholm: 1481). Von diesen Pflanzen wurde in der 19. KW die Pflanzenh6he bestimmt. Wie Tabelle 3
zeigt, waren die Pflanzen aus Kellenhusen insgesamt gréRer als die Pflanzen aus Bordesholm. Neben dem Faktor
,Population” beeinflusste der Faktor ,Einzelbaum” die Pflanzenhdhe signifikant, wie Abbildung 7 zeigt. Der F-

und p-Wert sind in Tabelle 2 aufgefiihrt.
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Abb. 7: Boxplot-Darstellung zum signifikanten Einfluss des Faktors , Einzelbaum” auf die Pflanzenhdhe in der 19. KW.

Unterschiedliche Buchstaben (iber den Boxplots zeigen signifikante Unterschiede an. Farben: gelb = Kellenhusen,

blau = Bordesholm.

3.3 Erntejahr 2020, Auflaufraten und Wachstum

Das im Jahr 2020 geerntete Saatgut keimte sehr unterschiedlich, wie die Auflaufraten von der 14. bis 21. KW in
Tabelle 4 zeigen. Sehr schlecht keimte das Saatgut aus dem brandenburgischen Erntebestand Neuzelle (Nr. 2),
aus der polnischen Population Hajnéwka (Nr.7) und aus Ungarn (Nr.9). Das Saatgut aus dem bayerischen
Erntebestand Spitzenberg (Nr. 5) hatte mit Giber 83 % die hochste Auflaufrate. Die Keimungsraten fiir das Saatgut
aus Osterreich (Nr. 8) und dem slowakischen Jablonové (Nr. 4) lagen mit ca. 60 % bzw. 55 % deutlich tGber der
Auflaufrate von ca. 42 % im Erntebestand Salzkotten (Nr. 6). Einige der Keimlinge wurden wahrend der Anzucht

eingebiiRt.
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Tabelle 4: Uberblick zu den Auflaufraten des in 2020 geernteten und in 2021 ausgesiten Saatguts. Die Angabe der
Auflaufrate pro Population entspricht der gemittelten Auflaufrate aus den Auflaufraten aller Einzelbdume pro
Population (Ausnahme: Bestandesabsaat Ungarn, Nr. 9).

Auflaufrate pro Population in %
Nr.  Population

14. KW 15. KW 16. KW 17. KW 18. KW 19. KW 20. KW 21. KW
2 Neuzelle 0 0 0 0,2 0,9 2,5 4,9 5,0
3 Kusin 2,3 8,3 15,3 17,9 19,0 19,9 20,7 20,6
4 Jablonové 2,6 21,5 41,3 50,7 55,1 57,1 59,8 59,5
5 Spitzenberg 31,6 77,7 84,2 83,8 82,4 83,0 83,5 83,2
6 Salzkotten 4,6 17,3 32,7 39,0 42,2 43,3 47,3 42,2
7 Hajnéwka 0,1 1,0 2,5 3,7 4,6 53 6,4 5,9
8 St. Polten 24,4 40,6 49,6 52,3 54,1 54,8 55,4 54,7
9 Gyulai 0,1 0,1 2,0 5,0 6,4 7,4 8,7 7,4

Insgesamt entwickelten sich bei der Containeranzucht 8751 Pflanzen. Die Hohen dieser Pflanzen wurden nach
Abschluss der Wachstumsperiode gemessen. Die Analyse der 1-jdhrigen Pflanzenhdhen aller
Einzelbaumnachkommenschaften (logarithmierte Werte, Stichprobenumfang 8639 Pflanzen) lieferte signifikante
Unterschiede in Abhédngigkeit der Faktoren ,Population” (F-Wert=481,69 und p-Wert< 2,2e-16) und
,Einzelbaum” (F-Wert = 26,52 und p-Wert < 2,2e-16). Zur Verdeutlichung des signifikanten Einflusses des Faktors
,Population” sind in Tabelle 5 die Mittelwerte fiir die einzelnen Populationen angegeben. Es zeigt sich, dass die
Pflanzen aus den Populationen St. Pélten (Osterreich) und Spitzenberg insgesamt das gréRte Hohenwachstum
hatten. Dagegen wiesen die Nachkommen aus dem Erntebestand Neuzelle insgesamt die geringste Hohe auf.

Tabelle 5: Mittelwerte (MW) der 1-jahrigen Pflanzenhéhen aufgeschlisselt nach Population (Erntejahr 2020).
Unterschiedliche Buchstaben zeigen signifikante Unterschiede zwischen den Populationen an. Abkiirzung SD =
Standardabweichung.

Nr. Population Anzahl Pflanzen MW + SD sig. Unterschied
2 Neuzelle 205 6,88 + 3,51 a
3 Kusin 526 10,4+ 3,91 c
4 Jablonové 1389 9,04 £ 3,43 b
5 Spitzenberg 2409 14,0+ 6,23 d
6 Salzkotten 1128 9,61 +3,33 c
7 Hajnéwka 241 8,41 +3,68 b
8 St. Polten 2741 14,4 + 5,80 d

Innerhalb der Populationen fallt der signifikante Einfluss des Faktors ,,Einzelbaum®” markant auf, wie Abbildung 8
darstellt. Jeder einzelne Boxplot steht hier fir die Nachkommenschaft eines Einzelbaums, wobei gleich colorierte
Boxplots jeweils eine Population reprasentieren und deutliche Schwankungen zeigen (Ausnahme: hellblaue
Boxplots fiir den Erntebestand Salzkotten).
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Abb. 8: Boxplots fiir die Variable 1-jahrige Pflanzenhéhe. Hinter einem Boxplot verbirgt sich die Nachkommenschaft
eines Einzelbaums. Gleich colorierte Boxplots stehen fiir eine Population. Farben von links nach rechts: rosa =
Neuzelle (Nr. 2), gelb = Kusin (Nr. 3), griin = Jablonové (Nr. 4), orange = Spitzenberg (Nr. 5), hellblau = Salzkotten
(Nr. 6), pink = Hajnéwka (Nr. 7), hellgriin = St. Pélten (Nr. 8).

4 Diskussion

Die einzelbaumweise Beerntung der Spitzahorn-Populationen in den Jahren 2020 und 2021 im Rahmen des
Projekts ,,SpitzAhorn“ erlaubte eine Auswertung der Datensatze sowohl hinsichtlich des Faktors ,,Population” als
auch des Faktors ,Einzelbaum®, der fiir die beerntete Mutter steht. Beide Faktoren beeinflussen die
verschiedensten Variablen, wie z. B. Sprosshoéhe, Keimungsrate oder Saatgutgrole signifikant.

So zeigt der Datensatz zur Saatgutmorphologie erhoben anhand der zwei Populationen Kellenhusen und
Bordesholm, dass der Einzelbaum, also die Mutter, von der das Saatgut stammt, einen signifikanten Einfluss auf
die GroRe und Breite der Ahornfriichte beim Spitz-Ahorn ausibt. Die drei gemessenen Variablen der
SaatgutgroBRe (Gesamtlange, Fligellange und Fliigelbreite) stehen dabei in Korrelation zueinander. Liangere
Spitzahornfriichte haben eine groRRere Fligelbreite, kiirzere Friichte sind von schmalerer Breite. Zudem weisen
die Daten auf einen signifikanten Unterschied zwischen den Populationen Kellenhusen und Bordesholm hin. Im
Vergleich zu Bordesholm war die Saatgutstichprobe aus Kellenhusen insgesamt signifikant langer (Gesamtlange
sowie Fllgellange) und signifikant breiter. Fir die signifikant groReren Friichte in Kellenhusen sind verschiedene
Ursachen denkbar. Neben genetischen Faktoren kdnnten in Kellenhusen abiotische Standortfaktoren, wie z. B.
eine bessere Nahrstoff- und/oder Wasserversorgung eine Rolle spielen. Da beide Populationen raumlich eng
benachbart in Schleswig-Holstein liegen, sind groRere klimatische Unterschiede eher auszuschlieRen. Eventuell
kdmen auch morphologisch/physiologische Unterschiede in Betracht, da sich die Baume des Erntebestands
Kellenhusen grundsatzlich von den Pfropflingen auf der Samenplantage Bordesholm, die dort nicht auf eigener
Wurzel stehen, unterschieden.

Zur Auflaufrate des Saatguts lasst sich allgemein festhalten, dass erneut signifikante Unterschiede sowohl
zwischen den Populationen als auch zwischen den Einzelbdumen einer Population zu finden sind. Als Griinde fur
die grofRen Unterschiede zwischen den Populationen mit Erntejahr 2020 kommen verschiedene Ursachen in
Betracht. Zweifellos spielen der Erntezeitpunkt und die darauffolgenden Schritte der Saatgutbehandlung eine
entscheidende Rolle fiir die spatere Keimung. So konnte die schlechte Auflaufrate des Saatguts aus der
Population Neuzelle (Nr. 2) damit zusammenhé&ngen, dass das Saatgut dort griin geerntet wurde (Griinernte) und
somit nicht fir die Einlagerung geeignet war, sondern fiir eine sofortige Aussaat. Des Weiteren hatten die
Saatgutpartien sehr unterschiedliche Einfliisse aufgrund der verschiedenen Transportwege und waren zum Teil
grundsatzlich anders behandelt worden (z. B. Bestandesabsaat Ungarn stratifiziert geliefert).
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Fir die signifikanten Unterschiede bzgl. der Auflaufrate innerhalb von Populationen zeigt sich anhand der Daten
fir Kellenhusen und Bordesholm, dass es keinen Zusammenhang zwischen der SaatgutgréBe und der
Keimungsrate zu geben scheint. In beiden Populationen stammt das Saatgut mit der geringsten Auflaufrate von
Einzelbdumen, die hinsichtlich ihrer SaatgutgrofRe im oberen Mittelfeld liegen (KHO5, SHO7). In Bordesholm sogar
zeigt das Saatgut eines Pfropflings mit sehr kleinen Ahornfriichten (SHO4) beinah die hochste Auflaufrate (ca.
75 %) von den elf beernteten Individuen dieser Samenplantage. Eventuell kénnte auch hier der Erntezeitpunkt
eine Erklarung fur die verschiedenen Auflaufraten des Saatguts aus einer Population bieten, da es beim Spitz-
Ahorn friih- und spat bliihende Baume und dariiber hinaus noch die Besonderheit der Heterodichogamie gibt (DE
JONG PC 1976). AuRerdem konnten geringe Auflaufraten bzw. Ausfille nach der Keimung mit einem hohen
Selbstungsanteil im Saatgut zusammenhangen. Dass Selbstungen bei der Baumart Spitz-Ahorn eine Rolle spielen
und die Qualitat des Saatguts beeinflussen, zeigte die genetische Untersuchung von 236 Samen aus der
Waldsieversdorfer Samenplantage, Erntejahr 2020 (LIESEBACH H und SCHNECK 2022). Fiir das wenige Saatgut aus
2020 wurde ein Selbstungsanteil von 11,4 % ermittelt, weitere 20 % des Saatguts waren von Pollen auBerhalb
der Plantage bestdubt.

Die zwei verschiedenen Datensatze zum oberirdischen Pflanzenwachstum, gemessen als 1-jahrige Pflanzenhdhe
im Herbst 2021 bzw. nach dem Wachstum der Keimlinge im Mai 2022 liefern abermals signifikante Effekte
verursacht sowohl durch den Faktor ,Population®, von der das Saatgut stammt als auch durch den Faktor
,Einzelbaum®, also die beerntete Mutter. Fiir den Datensatz aus dem Mai 2022, der die Keimlinge aus
Kellenhusen und Bordesholm betrachtet, zeigt sich dabei die Tendenz, dass die Einzelbdume mit den
langeren/breiteren Frichten auch die gréReren Keimlinge haben. Die SaatgutgroRe scheint also einen Einfluss
auf das Wachstum der Pflanzen zu haben, wobei eine groRe Frucht von Vorteil ist. Da die Vermutung nahe liegt,
dass dieser Vorteil im Sprosswachstum auf das Samengewicht, genauer auf die im Samen eingelagerten
Nahrstoffe zuriickgehen konnte, ware eine Untersuchung zum Samengewicht und dem Wachstum von
Keimlingen bei der Baumart Spitz-Ahorn interessant. Falls ein Zusammenhang zu finden ist, ware weiterfiihrend
zu untersuchen, wie lange dieser Vorteil im Sprosszuwachs messbar ist.

Der Datensatz zur 1-jdhrigen Sprosshéhe von Spitzahorn-Nachkommenschaften aus sieben einzelbaumweise
beernteten Populationen (Stichprobenumfang 8639 Pflanzen) zeigt sehr eindriicklich die signifikanten
Hohenunterschiede sowohl zwischen den Populationen als auch zwischen den einzelnen Nachkommenschaften
einer Population, also innerhalb der Populationen. Allein im Erntebestand Salzkotten scheint es keine groReren
Schwankungen in der Wuchshéhe zwischen den Nachkommen der beernteten Miitter zu geben, was aber evtl.
im Zusammenhang mit der Erntemethode Uber ausgelegte Netze, bei der es leicht zu Vermischungen kommen
kann, stehen kénnte. In allen anderen Bestanden wurde das Saatgut von Hand gepflickt.

Zusammenfassend lasst sich Uber alle Datensatze hinweg feststellen, dass der beerntete Einzelbaum, also die
Mutter einen signifikanten Einfluss auf das spatere Wachstum und die Entwicklung der Pflanzen ausiibt. Neben
dieser genetischen Ursache konnten kleinrdumige Standortunterschiede ebenfalls eine Rolle spielen und tber
Unterschiede im Saatgut zu Unterschieden im Wachstum der Nachkommenschaften beitragen. Fir die in allen
Datensatzen gefundenen Unterschiede zwischen den Populationen sind verschiedene Ursachen denkbar, u. a.
der Erntezeitpunkt, die Lagerbedingungen des Saatguts, der Stratifizierungsfortschritt zum Aussaatzeitpunkt
oder evtl. auch groRraumige Unterschiede bzgl. Klima und Boden. Dariiber hinaus kénnten die Populationen auch
genetisch durch Prozesse, wie z. B. lokale Adaptation, voneinander verschieden sein.

Als Fazit aus den hier vorgestellten Ergebnissen und um sowohl den Einfluss der Population als auch den Einfluss
der Mutter, also den maternalen Effekt mit den geplanten Feldversuchen untersuchen zu kénnen, sollen alle
Versuchsflachen im Projekt ,, SpitzAhorn“ als Einzelbaumnachkommenschaften angelegt werden. Die Auswertung
auf Herkunftsebene ist durch Zusammenfassen der einzelnen Nachkommenschaften pro Population moglich und
bleibt somit erhalten.
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Die Hainbuche und ihr Potenzial fiir den Wald

HANNAH S. MITTELBERG, KATHARINA J. LIEPE, HEIKE LIESEBACH, MIRKO LIESEBACH

Zusammenfassung

Die Hainbuche (Carpinus betulus L.) ist eine der einheimischen Laubholzer und gilt als geeignete Alternative zu
den gangigen Baumarten, die verstarkt unter den veranderten Klimabedingungen leiden. Sie ist in groRen Teilen
Europas verbreitet und zeigt 6kologisch sehr wertvolle Eigenschaften. Neben ihrer Trockenstresstoleranz und
ihrem tiefreichenden, stabilisierenden Wurzelsystem, ist sie schattentolerant und wirkt durch ihre leicht
zersetzbare Streu meliorierend auf die Bodenverhdltnisse. Insbesondere im Waldumbau machen sie ihre
Eigenschaften als Mischbaumart mit anderen Laub- und Nadelgehdlzen sehr interessant. Innerhalb des im
Oktober 2021 gestarteten Projektes zur Hainbuche sollen die Grundlagen geschaffen werden, mit denen die
Identifikation von qualitativ hochwertigem und anpassungsfahigem Ausgangsmaterial fir Hainbuchen-Saatgut
langfristig, u.a. anhand eines Herkunftsversuches mit etwa 30 Herkiinften, ermdoglicht werden soll. Insbesondere
die Genetik der Hainbuche hat im Projekt ein besonderes Augenmerk und soll mittels neu entwickelter Marker
genauer untersucht werden. In ausgewahlten Erntebestanden werden dafiir Analysen der Populationsstruktur
und Bestdaubungsverhaltnisse durchgefiihrt.

Abstract
European Hornbeam and its potential for the forest

European Hornbeam (Carpinus betulus L.) is one of the indigenous deciduous tree species and considered as a
suitable alternative to the common tree species that are affected by changing climatic conditions. It is largely
distributed in Europe’s temperate forest ecosystems and shows ecologically very valuable characteristics:
drought and shade tolerance, a deep root system, and easily decomposable litter, which has an ameliorative
effect on soil conditions. These characteristics make it e.g. for the conversion of pure coniferous forests. In
October 2021 the project ‘Hornbeam’ started that forms the baseline for the identification of high-quality and
adaptable seed origins for hornbeam. The project includes the establishment of a provenance trial with approx.
30 provenances and a special focus on the genetics of European Hornbeam. Using newly developed microsatellite
markers population structure and pollination ratios will be analysed in selected stands.

1 Einleitung

Nachdem nun auch die Vitalitdat der Rotbuche unter den Klimaextremen der letzten Jahre stark abnimmt (BMEL
2022), wird immer deutlicher, dass es im klimastabilen Wald der Zukunft nicht nur eine Baumart geben kann, die
als Heilsbringerin fungiert. Stattdessen ist eine Erweiterung des Baumartenportfolios, auch im Sinne von
experimentell untermauerten Empfehlungen hinsichtlich der Herkiinfte, unerlasslich. Eine Erhéhung des
Baumartenanteils von bislang als Nebenbaumarten gefilihrten Hélzern, aber auch die zielgerichtete Auswahl von
standortgerechten und klimastabilen Herkiinften, ist im viel diskutierten Waldumbau gefordert. Denn die
Klimaveranderungen und ihre Folgen, wie Trocken- und Hitzestress und das verstarkte Auftreten von
Schadorganismen, stehen nicht mehr drohend am Horizont, sondern haben bereits katastrophal in den Bildern
der braunen Hange im Harz oder nach Sturmtief Friederike in Nordrhein-Westfahlen Gestalt angenommen. Am
19. Juli 2022 stand der Waldbrandgefahrenindex in Deutschland mit wenigen Ausnahme auf den Stufen hoch (4)
bis sehr hoch (5). Strukturreiche Mischwélder mit einem hohen Anteil klimastabiler Laubbdume sind Teil eines
praventiven Brandschutzes fir kalamitatsgefahrdete Bestande.
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Eine der infrage kommenden Nebenbaumarten ist die Hainbuche (Carpinus betulus L.), die in der 6konomisch
orientierten Bewirtschaftung der Walder hauptsachlich als ,dienende” Baumart betrachtet wird. Diese
Begrifflichkeit entwickelte sich aufgrund der bevorzugten Verwendung der Hainbuche als Unterstand zur
Forderung einer positiven Stammform von Stiel- und Traubeneiche.

2 Eigenschaften und Vorkommen

Die Hainbuche ist windbestaubt und mondzisch. Sie zeigt Mastjahre und produziert alle 2 — 3 Jahre Samen, die
nach Ausreifung etwa 18 Monate in Samenruhe verbleiben (HESMER 1960; BLE 2018). Fiir windverbreitete Samen
sind sie darliber hinaus relativ schwer, weshalb sie sich, insbesondere im dichten Unterstand der natirlichen,
typischen Eichen-Hainbuchen-Walder, nicht optimal verbreiten (COART et al. 2005; GRIEVET und PETIT 2003;
SCHMALEN 1996). lhr natirliches Vorkommen in Nord-, Mittel- und Stidosteuropa tberschneidet sich groRtenteils
mit der konkurrenzstarken Rotbuche, weshalb sie, aufgrund ihrer breiten Standortsamplitude, auf Standorte mit
Grundwasserbeeinflussung, Sommertrocknis oder in subkontinentalen Spatfrostlagen verdrangt wird, auf denen
die Rotbuche ihre physiologischen Grenzen erreicht.

Unter Berticksichtigung der zu erwartenden Klimaveranderungen des Worst-Case-Szenarios RCP8.5 (IPCC 2013,
2021) zeigt eine Modellierung des Verbreitungsgebietes der Hainbuche eine Zunahme an Lebensraum im Norden
und in héheren Lagen sowie eine Abnahme im Siiden (LIEPE, unverdffentlicht). Als Datengrundlage dient dabei
das Artvorkommen nach MAURI et al. (2017), das mittels eines EU-weiten Inventurdatensatzes erstellt wurde,
sowie die aktuellen und prognostizierten Klimabedingungen, extrahiert auf Basis von Koordinaten und
Hohenlage mit der freien Software ClimateEU (MARcHI et al. 2021). Gewinn und Verlust gleichen sich laut Modell
flir 2050 (+ 30 %) und 2080 (* 45 %) aus. Die Hainbuche bleibt demnach in Mitteleuropa weiterhin groRflachig
geeignet.

Vorkommen Normalperiode Mitte des Jahrhunderts
Fehlen 1961 -1990 2050er
RCP8.5
0.8
0.6
0.4
0.2

Abb. 1: Datenbasis des Artvorkommens nach MAURI et al. (2017; Links). Klimadaten der Normalperiode 1961-1990,
extrahiert mittels ClimateEU (Marchi et al. 2021; Mitte). Rechts: potenziell mogliches Vorkommen der Hainbuche in
Grin fir das Worst-Case-Szenario RCP8.5, unter Einbeziehung der vorangegangenen Daten, dargestellt fir die Mitte
des Jahrhunderts (LIEPE, unveroffentlicht).

Die Hainbuche weist eine Vielzahl Okologisch vorteilhafter Eigenschaften auf: neben ihrer relativ hohen
Trockenstresstoleranz kann ihr tiefreichendes Herzwurzelsystem (BORATYNSkI 1996; GULDER 1996; KOSTLER et al.
1968; RoLOFF und GRUNDMANN 2008; TURK 1996) zur Widerstandsfahigkeit gegen Sturmereignisse beitragen. Da
sie ferner zu den schattentoleranten Laubholzern zahlt, eignet sie sich hervorragend als Mischbaumart mit
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anderen Laub- und Nadelgeholzen. lhre leicht zersetzbare Streu wirkt meliorierend auf die Bodenverhaltnisse
und ist somit insbesondere fir den Umbau von Nadelwéldern interessant (GULDER 1996; Lockow und Lockow
2009; MAYER 1992).

3 Verwendungsmaoglichkeiten und rechtliche Rahmenbedingungen

Das Holz der Hainbuche ist vielseitig einsetzbar. Mit einer mittleren Rohdichte von 0,83 g/cm? hat sie das
schwerste Holz unter den einheimisch baumférmig wachsenden Nutzholzern und weist daher eine hohe Dichte
sowie Harte, dabei indes auch Elastizitat und Festigkeit auf (GROSSER 1996). lhre Stammform ist sehr variabel und
neigt zu Krimmungen und Spannriickigkeit, es lassen sich aber auch Bestdande mit sehr guten Wuchsformen
finden (Lockow und Lockow 2009), wie Abbildung 2 veranschaulicht. Aufgrund ihres Verhaltens hinsichtlich
Schwindens und Quellens ist sie der Dauerhaftigkeitsklasse 5 (DIN 68100) zuzuordnen und ist somit zwar nicht
als Bauholz geeignet, dafiir aber flr speziellere Verwendungsmoglichkeiten wie Werkzeuge, Bauteile von
Musikinstrumenten und anderen Gebrauchsgegenstinde, die eine hohe Widerstandsfahigkeit bendtigen, sehr
gefragt. Das allgegenwartige Thema der Energieversorgung hat die Nachfrage an Energieholz 2022 die Hohe
getrieben. Gerade die Hainbuche kann durch hohe kalorische Werte einen Beitrag als vortreffliches Energieholz
leisten (BORATYNskI 1996). Als Hainbuchenhecken ist sie in Europa weit verbreitet und dient so als Windschutz
sowie an vielbefahrenen StraBen dem Umweltschutz, da sie Blei aus der Luft filtert (aus BORATYNSKI 1996, zitiert
KELLER 1974).

Abb. 2: Hainbuche mit sehr schoner Stammform: gerade, wipfelschaftig, ohne Drehwuchs und Spannriickigkeit

(links). Hainbuchen-Erntebestand von etwa 160 Jahren in Schleswig-Holstein (rechts). (Fotos: H. MITTELBERG)

Seit 2003 setzt das Forstvermehrungsgutgesetz (FoVG) die Richtlinie 1999/105/EG des Europaischen Rates liber
den Verkehr mit forstlichem Vermehrungsgut. Auch die Hainbuche unterliegt als forstlich relevante Baumart
diesem Gesetz. Die Forstvermehrungsgut-Zulassungsverordnung (FoVZV) definiert die geltenden
Mindestanforderungen fiir Erntebestdande der Kategorie ,Ausgewahlt”: Mindestbaumzahl des Bestands ist wie
bei den meisten anderen Nebenbaumarten 20, von denen mindestens 10 zu beernten sind. Fiir die Hainbuche
ist auBerdem ein Mindestalter von 50 Jahren vorgeschrieben und als ,,Anforderung mit iberdurchschnittlicher
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Bedeutung bei der Zulassung” sind Wipfelschaftigkeit, Geradschaftigkeit, geringe Spannriickigkeit und wenig
Drehwuchs vorgegeben.

4 Vegetations- und Nutzungsgeschichte

Die Konkurrenz zwischen Hainbuche und Rotbuche lasst sich durch vegetationsgeschichtliche Untersuchungen
auch fur vergangene Epochen belegen. Die Hainbuche ist in den erdgeschichtlichen Epochen des Tertiars sowie
fur jede Warmzeit im Quartdr in Mitteleuropa nachzuweisen (KUSTER 1996). Die nach-eiszeitliche
Verbreitungsgeschichte ist davon gepréagt, dass die Hainbuche erst in der spdten Sukzessionsphase aufkommt
und somit zu den letzten Arten gehorte, die nach der letzten Eiszeit Mittel- und Nordeuropa besiedelten (KUSTER
1997; PoT1T 2000). Der Einfluss des Menschen ist bereits zu Beginn des Holozdns zu belegen. Durch die
Landnutzung des Menschen konnte sich die Hainbuche, nach Rodung von Wald fiir Siedlungs- und Ackerbau und
folgender Brache, in der Sekundarsukzession stdrker durchsetzen. Auch in den frihen Formen der
Waldbewirtschaftung nahm die Hainbuche eine wesentliche Rolle ein und war spatestens ab dem Mittelalter in
der gangigen Bewirtschaftungsform des Niederwaldes weit verbreitet (KUSTER 1997). Die Hainbuche ist, neben
ihrer sehr guten Fahigkeit zum Stockausschlag, auch aufgrund hoher Brennwerte gut fir diese
Bewirtschaftungsform zur Erzeugung von Energieholz geeignet (SUCHOMEL et al. 2012; TURK 1996). Heutzutage
wurden viele Niederwalder in Hochwald Uberfihrt, in dem die Hainbuche am starksten in Waldern mit der
Zielsetzung der Eichenholznutzung vertreten ist. Hier wird sie Uberwiegend als dienende Baumart zur
Schaftpflege der Eichen eingesetzt.

5 Genetik der Hainbuche

Uber die Genetik der Hainbuche liegen nur wenige Arbeiten vor. Einerseits war das Interesse aufgrund ihrer
Stellung als Nebenbaumart in der Forstwirtschaft nur gering. Andererseits findet sich bei ihr eine Besonderheit
in der vorliegenden Erbinformation: sie weist nicht, wie die meisten anderen Arten, einen doppelten
Chromosomensatz (Diploidie, 2n) auf, sondern ist oktoploid und hat somit einen achtfachen Chromosomensatz
(Oktoploidie, 8n). Die Methodik in der Populationsgenetik hat sich bislang vor allem mit dem ,Standard” der
diploiden Organismen beschaftigt. In den letzten Jahren zeichnet sich jedoch eine deutliche Fortentwicklung
innerhalb des Forschungsgebietes ab und es werden zunehmend Arbeiten tber polyploide Organismen aufgrund
verbesserter Markerentwicklung und Auswertungsmoglichkeiten veroffentlicht.

Erste Informationen Uber die Riickwanderungsgeschichte der Hainbuche wurden durch Untersuchungen an
Chloroplasten-DNA (cpDNA) im Projekt CyToFOR gewonnen (GRIVET und PETIT 2003). Bei den Angiospermen
werden die Chloroplasten vorwiegend maternal weitergegeben und zeigen bei Analysen daher haufiger starkere
geografische Muster als die Kern-DNA. Innerhalb ihres rezenten natiirlichen Verbreitungsgebietes konnte bei der
Hainbuche ein Muster der coDNA-Haplotypen festgestellt werden, das auf einen Flaschenhals schlieBen ldsst. So
findet sich im Siidosten, in den ehemaligen Refugialgebieten im Balkan, eine groRe genetische Diversitat,
wohingegen die untersuchten Proben aus dem Nord-Westen nur einen Haplotyp zeigen. Erste Untersuchungen
der nDNA der Hainbuche wurden mittels AFLP (amplified fragment-length polymorphism) durchgefiihrt und
konnten Hinweise darauf geben, dass die grolen Gebirgsketten offenbar auch ein grofles Hindernis fiir die
Verbreitung der Hainbuche dargestellt haben (COART et al. 2005).

6 Das Projekt ,,Hainbuche”

Im Oktober 2021 startete das Projekt ,Hainbuche” (Langtitel: ,Die Hainbuche, eine Alternativbaumart im
Klimawandel — Initiierung eines Herkunftsversuchs”), das sich mit Fragestellungen der Verwendung der
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Hainbuche im Kontext kiinftiger Klimabedingungen, hinsichtlich Genetik, Wuchsleistung und
Trockenstresstoleranz, beschéftigt. Die Saatguteinsammlung von Gber 30 Herkinften der Hainbuche aus ihrem
gesamten Verbreitungsgebiet bildet dabei den Kern fiir die Arbeiten im Projekt. Die Grundlagen fir die
Identifikation von qualitativ hochwertigem und anpassungsfahigem Ausgangsmaterial fiir Hainbuchen-Saatgut
sollen in mehreren Schritten geschaffen werden. Diese ermoglichen auch langfristig Empfehlungen fiur die Praxis.
Durch die groRraumige Abdeckung des Verbreitungsgebietes konnen Herkiinfte anhand ihrer klimatischen
Gradienten fiir ein Trockenstressexperiment in der Jungwuchsphase ausgewahlt werden, um im besten Fall die
Trockenstresstoleranz mit einem Herkunftsparameter zu verkniipfen. Mittels Aufnahmen in der Baumschulphase
kénnen Wachstumsparameter sowie z.B. die Reaktion auf Spatfrost und Trockenheit untersucht werden. Neben
den morphologischen Untersuchungen werden ausgewahlte Erntebestidnde der Hainbuche auch genetisch
untersucht. Hier soll erstmalig versucht werden, Populationsstruktur und Bestaubungsverhaltnisse bei einer
oktoploiden Art ndher zu analysieren. Um dem Aspekt der Saatguterzeugung Rechnung zu tragen, sollen diese
Erkenntnisse in Empfehlungen fiir die Zulassung von Erntebestanden einflieRen. Aufgrund der besonderen
Schwierigkeit der Polyploidie wurden innerhalb des Projektes neue nukleare Mikrosatellitenmarker entwickelt,
die aktuell an einer groRen Stichprobe getestet werden. AulRerdem wird ein Herkunftsversuch angelegt, in dem
die Gber 30 eingesammelten Herkiinfte auf 4-5 Versuchsflachen ausgepflanzt werden. MaRgeblich ist dabei auch
die Auswahl der Versuchsflachen, die eine Bandbreite an Standorten abdecken muss. So liefert das Projekt eine
Grundlage fir die kommenden Jahrzehnte, um Herkunftsempfehlungen zu verbessern und weitere Forschung zu
ermoglichen.

Der Hainbuchenanteil im deutschen Wald ist haufig klein und punktuell verteilt, Naturverjlingung allein kann
daher nicht zu einer nennenswerten Steigerung des Baumartenanteils flhren. Ein steigender Anteil der
Hainbuche am Bestandesbild bedarf also der aktiven Einbringung von Pflanzen durch die Forstwirtschaft. Der
Einsatz von qualitativ hochwertigem und anpassungsfahigem Ausgangsmaterial trdgt dazu bei, biologisch stabile,
struktur- und ertragreiche sowie betriebswirtschaftlich vorteilhafte Bestande aufzubauen.

Dank

Das Projekt ,Hainbuche” wird durch das Bundesministerium fir Erndhrung und Landwirtschaft und das
Bundesministerium fir Umwelt, Naturschutz, nukleare Sicherheit und Verbraucherschutz aufgrund eines
Beschlusses des Deutschan Bundestages im Rhamen der Forderrichtlinie ,,Waldklimafonds” geférdert. Es wird
durch den Projekttrager Fachagentur Nachwachsende Rohstoffe e. V. (FNR) im Rahmen der Forderrichtlinie
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Roteiche im Klimawandel: Grundlagen zur Ziichtung unter Beriicksichtigung der
Trockenstresstoleranz (RubraSelect Projekt)
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Zusammenfassung

Im Verbundprojekt RubraSelect werden die Grundlagen fiir die zukiinftige Versorgung des Marktes mit
hochwertigem und anpassungsfahigem Vermehrungsgut der Roteiche (Quercus rubra L.) fiir das ganze
Bundesgebiet geschaffen. Das Vorhaben umfasst einerseits die Untersuchung genetischer Grundlagen von
Merkmalen mit Bezug zu Wachstum und Stressreaktionen, andererseits widmet es sich der Auswahl und
Vermehrung von Plusbaumen sowie der Charakterisierung von deren Nachkommenschaften.

Die Plusbaumauslese findet sowohl in Bestdnden als auch in den Flachen eines Herkunftsversuchs statt. Bei der
Auswahl werden Qualitats-, Wachstums- und Vitalitatsmerkmale sowie vorhandene molekulargenetische Daten
beriicksichtigt. Bei der Uberpriifung des Anpassungspotenzials der Plusbdume finden Biomarker Anwendung, die
physiologische Merkmale beschreiben. Die Nachkommen werden auf ihre Reaktion gegeniliber Trockenheit
gepruft, um so die genetische Veranlagung der Plushdaume beziiglich ihrer Trockenstresstoleranz zu bewerten. In
diesem Vorhaben sollen unter anderem Metabolite und Transkripte als Marker fir Trockenstresstoleranz
identifiziert und verifiziert werden, welche Anpassungsprozesse regulieren und ermoglichen. Mithilfe einer
genomweiten Assoziationsstudie sollen Genmarker flir Trockenstresstoleranz entwickelt werden.

Im ersten Projektjahr wurden bereits vorlaufige Zuchtzonen abgegrenzt, geeignete Ausgangsbestinde
identifiziert, Plusbdume ausgewahlt sowie Trockenstressexperimente durchgefiihrt und mit
molekulargenetischen Analysen begonnen. Weitere Schritte umfassen die vegetative und generative
Vermehrung der Plusbdume, um am Ende des Projekts deren Genotypen in Klonarchiven zu sichern und deren
Nachkommen in Versuchsflachen zu testen, die langfristig in Samenplantagen lberfiihrt werden sollen.

Abstract

In the joint project RubraSelect, foundations are being laid for the future supply of the German market with high-
quality and reproductive material of northern red oak (Quercus rubra L.) with the highest potential to withstand
climate change. On the one hand, the project investigates the genetic basis of traits related to growth and
drought stress reactions. On the other hand, it focuses on the selection and propagation of plus trees and the
characterization of their progenies.

Plus tree selection takes place both in stands and in plots of provenance tests. Selection of plus trees takes
quality, growth, vigor characteristics, and available molecular genetic data into account. Biomarkers describing
physiological traits are used to test the adaptive potential of plus trees. Progenies are then tested for their
response to drought in order to evaluate the genetic predisposition of plus trees with respect to drought stress
tolerance. This project will identify and verify, among other things, metabolites and transcripts as markers of
drought stress tolerance that regulate and enable adaptation processes. Genetic markers for drought stress
tolerance will be developed by means of a genome-wide association study.

In the first year of the project, preliminary breeding zones have already been delineated, suitable initial stands
identified, plus trees selected, drought stress experiments conducted, and the molecular genetic analyses have
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started. Further steps include generative and vegetative propagation of the plus trees in order to secure their
genotypes in gene banks and test their progenies in experimental plots, that are planned to be established by
the end of the project. In the long term, these trials are to be transformed into seed orchards by performing
further selection within and across families.

1 Motivation

Sommerdirre und Extremwetterereignisse flihrten in den letzten Jahren zu erheblichen Schaden in den Waldern
Deutschlands. Wirtschaftlich wichtige Baumarten wie die Rotbuche und die Fichte sind bereits stark betroffen.
Heutige Hauptbaumarten werden daher zukinftig in Teilen ersetzt werden miussen, um die vielféltigen
Okosystemdienstleistungen des Waldes langfristig aufrechtzuerhalten und zu sichern. Auch nicht-heimische
Baumarten bieten eine Option als Ersatzbaumarten, insbesondere, wenn sich unter den prognostizierten
Klimabedingungen eine hohe Stabilitdt und Wuchsleistung erwarten lasst. Von groRer Bedeutung ist dabei die
Verfligbarkeit von hochwertigem und anpassungsfahigem Vermehrungsgut.

Eine forstwirtschaftlich bedeutsame, nicht-einheimische Baumart ist die aus Amerika stammende Roteiche
(Quercus rubra L.). Sie zeichnet sich durch einen frilhen Knospenaustrieb und einen spaten Wachstumsabschluss
und damit durch lange Zuwachszeiten mit hohen Wuchsleistungen aus (Pettenkofer et al., 2019b). AuRerdem
weist sie gute Eigenschaften fir die Verwendung als Bau- und Konstruktionsholz sowie als Furnierholz auf.

Der Anbau von nicht-einheimischen Baumarten ist jedoch haufig mit einer Reduktion der genetischen Variation
verbunden (DLuGoscH und PARKER 2008; BARRETT und HUSBAND 1990). Dadurch kann es zu einer verringerten
Anpassungsfahigkeit der Population an sich schnell andernde Umweltbedingungen, wie zum Beispiel langere
Trockenperioden und extreme Temperaturschwankungen kommen (Naidoo et al., 2018).

2 Ziele des RubraSelect Projekts

Im Verbundvorhaben RubraSelect erfolgt die Auslese und Charakterisierung von hochwertigem und klimafittem
Vermehrungsgut der Roteiche. Das von der Fachagentur Nachwachsende Rohstoffe (FNR) im Rahmen der
Forderrichtlinie "Waldklimafonds" betreute Projekt begann im Sommer 2021 und wird voraussichtlich im Herbst
2024 abgeschlossen.

In Deutschland ist die Roteiche die haufigste nicht-heimische Laubbaumart im Wald. In ihrem natiirlichen
Verbreitungsareal, das weite Teile des 6stlichen Nordamerikas umfasst, hat sich die Roteiche an eine weite
Amplitude von Boden- und Klimabedingungen angepasst (Pettenkofer et al. 2019b). Daher dirfte die Art eine
breite genetische Basis als Grundlage fiir Auslese und Zichtung bieten. Andererseits ist der Ursprung
europaischer Bestande meist unbekannt und eine zlichterische Bearbeitung ist bisher weitgehend nicht erfolgt.
Die in Deutschland etablierten Bestande stammen vermutlich aus dem norddstlichen Bereich des natiirlichen
Verbreitungsgebietes (Nordosten der USA, Sidosten Kanadas) (PETTENKOFER et al. 2019a). Insofern ist die
Zichtungsarbeit mit in Europa bewahrtem Material der direktere Ansatz im Vergleich zu gro8 angelegten neuen
Herkunftsversuchen; und erst in einem zweiten Schritt wiirde eine Auswahl innerhalb der am besten geeigneten
Herkiinfte aus dem Ursprungsgebiet in Nordamerika erfolgen.

Das vorliegende Forschungsvorhaben soll die Grundlagen fiir die zukiinftige Versorgung des Marktes mit
hochwertigem und anpassungsfahigem Vermehrungsgut der Roteiche schaffen.

Das Projekt ist daher in zwei Teilverbilinde gegliedert: zum einen die Charakterisierung der genetischen Basis von
Wuchsleistung und Trockenstresstoleranz (Teilverbund A) und zum anderen die Auslese und Ziichtung zur
Erzeugung von hochwertigem und anpassungsfahigem Vermehrungsgut (Teilverbund B).
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2.1 Teilverbund A

Die Chancen des Teilverbundes A liegen in der erstmaligen Charakterisierung der genetischen Grundlagen von
Wouchsleistung und Trockenstresstoleranz bei der Roteiche und der Entwicklung von entsprechenden Markern
flr Trockenstresstoleranz. Die ldentifizierung von Trockenstress-Markern auf der Ebene des Genoms, des
Transkriptoms und des Metaboloms wird helfen, die molekularen Grundlagen fir Trockenstresstoleranz und
Zuwachsleistung zu verstehen und ist fur die Auswahl von Bestdnden und unter ziichterischen Aspekten von
groRer Bedeutung. So kdnnten in der Zukunft genetische Korrelationen zwischen Wuchsleistung und Markern
flr Trockenstresstoleranz bei der Auswahl von geeignetem Vermehrungsgut zur Produktion und Ziichtung
bertcksichtigt werden.

Gewdichshausversuch

In einem Gewachshausversuch haben wir zweijahrige Sdmlinge aus 11 deutschen Herkiinften untersucht, die aus
unterschiedlichen Herkunftsgebieten stammen und verschiedene 6kologische Grundeinheiten und Bodentypen
reprasentieren (Abb. 1). Im Durchschnitt sind etwa 100 Setzlinge pro Standort vertreten, was insgesamt 1041
Roteichen-Samlinge ergibt. Der Versuch ist so aufgeteilt, dass eine Halfte der Sdmlinge (i.e. 521 Sdmlinge) unter
gut bewasserten Bedingungen und die anderen Samlinge (i.e. 520 Samlinge) unter kontrolliertem Trockenstress
kultiviert werden (Abb. 2). Wir haben im Sommer 2021 einen moderaten Trockenstress angewendet, der zu einer
signifikanten Verringerung des Samlingswachstums ohne offensichtliche Trockenheitssymptome fiihrte. Im
Sommer 2022 verursachte ein starker Trockenstress eine Reihe von Trockenheitssymptomen an den Samlingen
(Abb. 3). Wahrend einige Sdmlinge unter diesem ausgepragten Trockenstress weiterhin vital aussahen, begannen
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Abb. 3: Geografische Lage der im Samlingsversuch genutzten deutschen Herkilinfte. Die Herkunftsgebiete der
Roteiche in Deutschland sind farbig unterlegt (hell griin = Norddeutsches Tiefland ist gepragt durch ein ozeanisch bis
subozeanisches Tieflandklima mit langen Vegetationszeiten und milden Wintern; dunkel griin = Ubriges
Bundesgebiet tiber alle Hohenstufen und mit einem nach Siidosten zunehmend kontinentaleren Klima; Karte:
Landesforstverwaltung Brandenburg 2006).

andere Samlinge Trockenstresssymptome zu zeigen wie z.B. Verlust des Turgors, Einrollen und Verfarben der
Blatter, sowie Vertrocknen und Ausbleichen der Blatter.
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Wahrend und nach dem Experiment haben wir verschiedene physiologische Parameter (z.B. Stomatadichte,
Wassernutzungseffizienz (delta 13C), Photosynthese (PS-Il)-Effizienz, Chlorophyllgehalt, stomatire Leitfahigkeit,
Samlingswachstum sowie Blatt- und Wurzelmorphologie) aufgenommen, die als phanotypische Marker fir
Trockenstresstoleranz getestet werden.
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Abb. 2: Trockenstressexperimente — Versuchsiibersicht.

Abb. 3: Klassifizierung der Trockenstress-Symptome von Roteichen-Samlingen nach gravierendem Trockenstress
(Juni-Juli 2022). Stufe 1: ohne Symtome; Stufe 2: einzelne Blatter ohne Turgor; Stufe 3: mindestens 1 Blatt eingerollt;
Stufe 4: > 50% der Blatter eingerollt, trocken; Stufe 5: die Blatter verfarben sich weiR.

Metabolit- und Transkriptmarker fiir Trockenstresstoleranz

Mit Hilfe von Metabolom- und Transkriptom-Analysen kann der Einfluss abiotischer und biotischer
Umweltfaktoren auf einen Organismus sehr genau beschrieben werden. Auch Variationen des Genotyps einer
Spezies werden auf der Ebene des Metaboloms und Transkriptoms prazise abgebildet. Ein verdandertes Profil von
Metaboliten und Transkripten zeigen Pflanzen dementsprechend auch in Folge von Trockenstress, einem
wesentlichen abiotischen Stressfaktor als Folge des Klimawandels. Die Anpassung an Wassermangel wird bei
Pflanzen im Allgemeinen (ber das Hormon Abscisinsdure vermittelt und fihrt zu einer Repression der
Photosynthese und andererseits zu einer Anreicherung von Zuckern, kompatiblen Soluten (z.B. Prolin) und
Schutzproteinen (SCHRAML und RENNENBERG 2002; KERSTEN et al. 2013). Auch die Verstarkung der Wachsschicht
auf der Blattoberflaiche kann als effizienter Verdunstungsschutz dienen und damit vor unkontrolliertem
Wasserverlust schiitzen (XUE et al. 2017).

Gerichtete sowie ungerichtete Metabolitenanalyse (Metabolite Profiling und Metabolite Fingerprinting)
erlauben eine umfassende Charakterisierung des Metaboloms von Organismen. Ungerichtete
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Metabolomanalysen basieren auf vergleichenden massenspektrometrischen Analysen. Sie erlauben den
Vergleich des Metabolitengehaltes von Pflanzen unterschiedlicher genetischer Ausstattung und fiihren zur
Identifizierung von Genotyp-assoziierten primaren und sekundaren Inhaltsstoffen (KERSTEN et al. 2013). Fir die
ungerichtete Metabolomanalyse ist es notwendig, die Extraktion moglichst aller Metabolite eines Organes oder
Gewebes und deren Trennung mittels ultraschneller Flissigkeitschromatographie gekoppelt an ein
hochauflésendes Massenspektrometer zu gewahrleisten. Nach umfangreichen Schritten der Datenprozessierung
werden Intensitdtsprofile von Interesse (z.B. charakterisiert durch starkere Akkumulation in toleranten
Genotypen) ausgewahlt und die chemische Struktur der entsprechenden Inhaltstoffe aufgeklart (DJAMEI et al.
2011; KONIG et al. 2012, 2014; TANAKA et al. 2014).

Wahrend des Trockenstressversuchs wurden die Blatter von Stress- und Kontrollsamlingen zu drei Zeitpunkten
(i.e., vor dem Stress TO, Friihstress T1, und Stress T2) gewonnen. Fir die Analysen werden die Blatter unmittelbar
nach der Ernte in flissigem Stickstoff schockgefroren. Metaboliten und Transkripte werden als Marker fir
Trockenstresstoleranz identifiziert und verifiziert. Es wurde eine Methode fir die ungerichtete
Metabolomanalyse von Roteichenbldttern basierend auf einer Zweiphasen-Extraktion und anschlieRender
Analyse mittels ultraschneller Flissigkeits-Chromatographie in Kombination mit hochauflésender
Massenspektrometrie entwickelt (Abb. 4). Dieser Workflow wird nun flr die Analyse von Samlingen aus drei
deutschen Herkiinften mit besonders geringer bzw. hoher Trockenstresstoleranz genutzt. Parallel wird aus dem
identischen Blattmaterial auch RNA isoliert, um Transkriptomdaten mittels RNAseqg-Technologie zu generieren.
Die identifizierten Marker kénnen genutzt werden, um in einem nachsten Schritt gerichtete Analysen fir diese
Metabolit- und Transkript-Marker- zu etablieren und damit die Samlinge weiterer Herkiinfte zu analysieren.
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Abb. 4: Workflows der ungerichteten Metabolom-Analyse zur Identifizierung von Trockenstress-assoziierten
Metaboliten fir die Roteiche.
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Genomweite Sequenzierung (RADseq) und Assoziationskartierung

Aus Blattmaterial von 521 Samlingen des Trockenstressexperiments wurde genomische DNA isoliert. Zu jeder
Blattprobe wurde eine Metallkugel gegeben und anschlielend in flissigem Stickstoff eingefroren. Die
Blattproben wurden in der Schwingmihle (Retsch) pulverisiert. Aus dem Blattprobenpulver wurde die
genomische DNA unter Verwendung des DNeasy Plant Mini Kit (Qiagen) isoliert. Die fluorometrische
Quantifizierung der genomischen DNA fiir die ,Restriction Site Associated DNA” Sequenzierung (RADseq) erfolgte
mit Hilfe des Qubit dsDNA HS Assay kits. Die Herstellung der RADseq-Bibliotheken erfolgt nach einem etablierten
Protokoll (Baird et al., 2008) mit der Kombination der beiden Enzyme BamHI und Nsil fiir die Reduzierung der
Genomkomplexitat. Bioinformatische Analysen der RADseq Daten erfolgen wie in (GAILING et al. 2017)
beschrieben. Fir die Annotierung der Gene werden die Sequenzen mit Transkriptionsdatenbanken und mit der
genomischen Sequenz von Q. rubra verglichen (CARLSON und Schmutz 2022). Die genomweite Assoziations-
Kartierung mit dem Programm Tassel (GLAUBITZ et al. 2014) ermdglicht die Identifizierung von SNP-Allelen, die
statistisch signifikant mit definierten Merkmalen (phanotypische Merkmale und Metabolite aus der gerichteten
Metabolom-Analyse) assoziiert sind, und damit von genetischen Loci / Genen, deren kodierte Information die
jeweiligen Wachstums-eigenschaften- sowie Trockenstresstoleranz-Phanotypen beeinflusst.

Herkunftsversuch

Datengrundlage fiir die Quantifizierung des Wuchsverhaltens unterschiedlicher Roteichenherkiinfte ist die
Aufnahme des Brusthéhendurchmessers (BHD) [cm] und der Stammform in einem Herkunftsversuch mit drei
Versuchsflachen im nérdlichen, 6stlichen und mittleren Teil Deutschlands. Der Herkunftsversuch wurde 1991
vom Thiinen-Institut fiir Forstgenetik mit zweijahrigen Samlingen in einem vollstandigen Blockdesign mit vier
Wiederholungen angelegt. Dabei wurden Herkiinfte aus dem natirlichen Verbreitungsgebiet und aus
Deutschland berticksichtigt. Die Quantifizierung des Wuchsverhaltens (Grundflache [m2/ha] im Alter 33) erfolgte
zum einen Uber einfache varianzanalytische Auswertungen zur Identifikation signifikanter Wuchsunterschiede
zwischen Herkiinften und zwischen Versuchsflachen (KORMANN et al. 2023). Zum anderen wurde die Herkunft-
Umwelt-Interaktion ausgewahlter Herkiinfte zur Charakterisierung von wuchsiiberlegenen Generalisten, also
Herkiinfte mit einem standortunabhangigem Wuchsverhalten, und Spezialisten, also Herkiinfte mit einem
standortspezifischen Wachstum, herausgearbeitet (KORMANN et al., eingereicht). Die gewonnenen Erkenntnisse
kénnen in Herkunftsempfehlungen implementiert werden.

Die Beurteilung der Trockenstresstoleranz ausgewahlter Herkiinfte auf den drei Versuchsflachen erfolgt Gber
eine Jahrringanalyse. Dazu wurden Bohrkerne von Individuen der Kraft’schen Klasse 1 und 2 entnommen, um
episodischen Trockenstress Uber Veranderungen der Jahrringbreiten und Identifikation von Weiserjahren
quantifizieren zu kénnen. Mithilfe verschiedener Indices (LLORET et al. 2011; SCHWARZ et al. 2020) soll die Reaktion
vor und nach einem identifizierten Trockenstressereignis ermittelt werden.

Auf Grundlage der gewonnenen Erkenntnisse werden ca. 50 Plusbdume ausgewahlt und vegetativ vermehrt.
AnschlieRend erfolgt die Anlage einer Samenplantage fir die Versorgung mit hochwertigem Vermehrungsgut.

Identifizierung von trockenstresstoleranten Markern basierend auf Gewdichshaus- und Herkunftsversuch

Die Durchfiihrung der genomweiten Assoziationskartierung fiir die Samlinge des Trockenstressexperiments
ermoglicht erstmals die Identifizierung der genetischen Basis der Wachstumseigenschaften der Roteiche sowie
ihrer Trockenstresstoleranz. Mit modernen Hochdurchsatzverfahren bei der Genotypisierung (z.B. MassARRAY-
System, Agena Bioscience) ist es moglich, eine groRe Anzahl von genetischen Varianten zu bestimmen. SNP-
Marker bzw. Gene, die signifikant mit den Wachstumseigenschaften und/ oder der Trockenstresstoleranz
assoziiert sind, werden an 520 Kontrollsamlingen des Gewachshausversuchs, an ca. 600 ausgewdahlten Baumen
der Herkunftsversuche und zusatzlich an ca. 100 Plusbdumen aus verschiedenen deutschen Populationen und
deren Nachkommen (im Teilverbund B) Uberprift und weiter charakterisiert. Bei der Auswahl des geeigneten
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Vermehrungsmaterials fir Produktion und Zichtung kdnnten zukiinftig genetische Korrelationen zwischen
Wuchsleistung und dem Set an Trockenstress-Toleranzmarkern beriicksichtigt werden (Abb. 5).
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Abb. 5: |dentifizierung von trockenstresstoleranten Roteichen basierend auf Gewachshaus- und Herkunftsversuchen.

2.2 Teilverbund B

Das Vorhaben des Teilverbunds B gliedert sich in vier Arbeitsbereiche: (1) Auslese von Plusbdumen und
genetische Untersuchung ihrer Herkunft und Vielfalt; (2) Einleitung eines Ziichtungsprogrammes durch Auswahl
und Vermehrung von Plusbdumen; (3) Phanotypisierung von Plusbaumen mit Biomarkern und (4) Untersuchung
der genetischen Diversitat und der physiologischen Reaktion auf Trockenheit. In den folgenden Abschnitten
werden die verschiedenen Arbeitspakete zusammengefasst.

Zuchtzoneneinteilung der Roteiche

Als erste wichtige Aufgabe wird eine Einteilung des Bundesgebietes in Zuchtzonen vorgenommen. Da es bisher
kein Zuchtprogramm gab, ware eine Einteilung in Zuchtzonen in Deutschland nicht zu erwarten gewesen.
Zuchtzonen sind Gebiete, die durch bestimmte edaphoklimatische Bedingungen definiert sind und lber ein
eigenes, separates Verbesserungsprogramm und verschiedene Ausgangs-, Auswahl-, Zucht- und
Vermehrungspopulationen verfiigen (WHITE et al. 2007). Diese sollen so definiert sein, dass sie maximale
Anbausicherheit und minimales Fehlanpassungsrisiko fiir die jeweiligen Zuchtpopulationen bieten. In diesem
Projekt wird eine Einteilung in zwei Zuchtzonen vorgeschlagen, die sich an den 6kologischen Bedirfnissen der
Baumart orientiert. Auch die Klimaprognosen in Bezug auf die Trockenheit werden berlicksichtigt. Um eine
wissenschaftlich fundierte Zuchtzoneneinteilung vornehmen zu koénnen, werden wir unsere vorlaufige
Zuchtzoneneinteilung verfeinern, sobald wir die Ergebnisse der phanotypischen Untersuchungen ausgewertet
haben.
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Ausgangspopulationen

Als Ausgangspopulationen werden Bestdnde ausgewahlt, welche einerseits aus qualitativer Sicht und
andererseits aus Sicht der Klimaanpassung gutes Ausgangsmaterial fiir Samenplantagen liefern konnen. Um in
der Auslesepopulation eine hohe Anpassungsfahigkeit an eine Vielzahl von Standorten zu erhalten, ist es sinnvoll,
die Ausgangspopulationen aus einer hohen Vielfalt an Standorten auszuwahlen (vgl. WHITE et al. 2007).

Es wurden deutschlandweit verschiedene o©kologische Parameter erhoben: Wasserhaushalt der letzten
Normalperiode (1991-2020) und Vorhersagen fiir den Klimawandel (RCP 8.5, 2071-2099), geschatzte
Nahrstoffversorgung (KoL et al. 2019), vorlaufige Zuchtzonenverteilung und Héhe (DGM). Anhand dieser Daten
wurde eine reprasentative Auswahl von Bestanden getroffen (Abb. 6).
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Abb. 6: Ausgangspopulationen des RubraSelect Projekts.

Berechnung der Standortswasserbilanz im effektiven Wurzelraum

Die Standortswasserbilanz wurde anhand von Klimadaten des Deutschen Wetterdienstes (1000 m x 1000 m) und
Bodendaten aus der Bodeniibersichtskarte 1:250.000 berechnet.

Zunéachst wurde die klimatische Wasserbilanz der Vegetationsperiode (Abb. ) berechnet: Niederschlag (mm)
minus potentielle Evapotranspiration (mm) flr die Monate Mai bis September (jeweils inklusive). AnschlieRend
wurde die nutzbare Feldkapazitat im effektiven Wurzelraum (mm) addiert und so die Standortswasserbilanz im
effektiven Wurzelraum ermittelt.
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Abb. 7: Standortswasserbilanz im effektiven Wurzelraum in der Vegetationsperiode 1991-2020.

Ableitung der Néihrstoffversorgung

Um zu gewahrleisten, dass alle beteiligten Projektpartner auf Basis einer einheitlichen und vergleichbaren
Datengrundlage arbeiteten, ist die Nahrstoffkarte von KoLB et al. (2019) herangezogen worden. Diese ist zwar
grofmaRstabig, bietet aber den Vorteil einer deutschland- bzw. europaweit einheitlichen Datenbasis auf digitaler
Grundlage. Dabei gliedert sich die Nahrstoffversorgung in 10 Stufen (Abb. 8).

B 1 sauer nahrstoffarm I s corkonatreich nahrstoffarm
100 2 sauer mamig nahrstoffarm I 7 kalk-. gps-, natii
3 mafig néhrstofireich 8 niedernicorig
7 anansioffreich 9 hochmoorig
1 5carbonathaliig maig néhrstofteich | 10 Stadte, Gowasser, Olotacher

Abb. 8: Verteilung des Nahrstoffstatus der Boden in Deutschland (KoLB et al. 2019).
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Plusbédume

Einheitliche Vorgaben fiir die Plusbaumauswahl wurden festgelegt und im Anschluss wurde die Massenauslese
durch die Projektpartner in ihrem Zustandigkeitsbereich durchgefiihrt. In den ausgewahlten Bestanden konnten
insgesamt 200 Badume mit herausragendem Phanotyp ausgewahlt werden. Zusatzlich wurden 50 Baume aus
Herkunftsversuchen im Teilverbund A ausgewahlt.

Da Uber die genetischen Voraussetzungen der ausgewahlten Bestande nichts bekannt ist, konnen die Plusbdaume
nur anhand phanotypischer Merkmale ausgewadhlt werden. Bei den Auswahlkriterien steht die Stammqualitat an
erster Stelle, wahrend die Wuchsleistung als zweitrangig behandelt wird. Die Vitalitat der einzelnen Plusbdume
ist im Verhadltnis zum Bestandeskollektiv besonders zu beachten. Da die Selektionsintensitit den
Zichtungsfortschritt beeinflusst (WHITE et al. 2007), ist der Anteil der Plusbdume an der Gesamtpopulation (pro
Bestand) von Beginn an zu begrenzen.

Die Aufnahme der Plusbdume gliedert sich im ersten Teil in allgemeine Angaben (Aufnahmedatum,
Plusbaumkartierer, Plusbaumnummer, Flachentyp, geografische Koordinaten, Bundesland, Zuchtzone, Besitzart,
Hohe, Exposition, Forstadresse und ggf. Angaben zur Versuchsflache) sowie im zweiten Teil in Angaben zum
Einzelbaum (Alter, Baumhohe, Kronenansatz, BHD, Massenleistung, Baumklasse, Vitalitdt, Geradschaftigkeit,
Wipfelschaftigkeit, Zwiesel, Steilastbildung, Wasserreiser, Drehwuchs, weitere Bemerkungen). Zusatzlich
erfolgen eine fotografische Erfassung der Plusbaume sowie die Markierung der Baume im Gelande.

Physiologische Untersuchungen

An Nachkommenschaften ausgewahlter Plusbaume werden Untersuchungen zu den physiologischen Reaktionen
auf Trockenheit in GefdBversuchen unter kontrollierten Bedingungen im Gewdchshaus durchgefiihrt. Dazu
werden beim Staatsbetrieb Sachsenforst aus Stichproben von Einzelbaumsaatgut Ballenpflanzen angezogen. Die
Untersuchungen werden auch die stichprobenweise Erhebung struktureller Parameter der Trockenstresstoleranz
und des Wasserhaushaltes umfassen. Die Erfassung der strukturellen Parameter erfolgt an Pflanzenteilen mit
dem XYL'EM-Messgerat im Labor des SBS.

Eine weitere phanotypische Studie wird von den Kollegen des Landeskompetenzzentrums Forst Eberswalde
durchgefiihrt. Diese werden verschiedene Biomarker verwenden, um die Stresstoleranz zu bewerten. Die 250
ausgewahlten Plusbdume beider Saatgutzonen werden auf der Grundlage von Biomarkern (Chlorophylle,
Kohlenhydrate, Aminosduren, Proteine, Phenole, Ascorbat, Blattbiomasseparametern) sowie Biomarkermustern
(KATZEL und LOFFLER 2016) und vor dem Hintergrund der Vitalitat (Kronenverlichtung, Bonitat) bewertet. Hierzu
sind vorab Vitalitats-Referenzbereiche zu erarbeiten (KATzEL 2003).

7

Abb. 9: Eislagerung der gesammelten Blattproben der Plusbdume zur Analyse im Labor durch das Team von LFE.
(Foto: EvA ARDAO RIVERA/FVA-BW)
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Genetische Untersuchungen

Neben der Identifizierung von Klonen soll die Genotypisierung Aufschluss tGber die Herkunft von Plusbdumen und
Bestdanden (im Vergleich zu Referenzbestidnden aus dem Heimatgebiet) geben und zur Untersuchung der
genetischen Vielfalt und Struktur sowie der anpassungsrelevanten Variation dienen.

Zur genetischen Untersuchung sollen bis zu 20 Kern- und 5 Chloroplastenmikrosatelliten-Marker verwendet
werden. Die Auswahl und Optimierung der zu verwendenden molekularen Marker findet mithilfe einer
Stichprobe von Roteichenindividuen im molekulargenetischen Labor der FVA-BW und des SBS statt. Gleichzeitig
wird ein gemeinsames Kollektiv von Referenzproben verwendet, um die Vergleichbarkeit der Daten zwischen
den beiden Laboren zu gewahrleisten. Zur Plusbaumgenotypisierung wird wahrend der Reiserernte Gewebe
gewonnen, von welchem DNA im molekulargenetischen Labor der FVA-BW extrahiert wird (insgesamt 250
Plusbdume).

Zur Untersuchung der Paarungsverhaltnisse in Bezug auf eine mogliche genetische Verarmung aufgrund von
niedriger PopulationsgroBe und / oder rdaumlicher Isolation werden zwei Bestdnde intensiv beprobt, die
stammzahlreich und groRflachig sind. Zusatzlich werden zwei stammzahlarme und raumlich isolierte Bestande
beprobt. Neben den Altbdumen sollen auch Absaaten von ca. 10 Mutterbdumen pro Bestand genetisch
charakterisiert werden. Im Durchschnitt wird mit 100 Altbdumen und 300 (10 x 30) Nachkommen pro Bestand
gerechnet. Daritiber hinaus wird im molekulargenetischen Labor des SBS eine genetische Analyse von jeweils bis
zu 100 Altbdumen aus 15 Roteichenbestdnden zur Charakterisierung der genetischen Struktur durchgefiihrt
werden. Exemplarisch werden Nachkommen von Plusbdumen aus der phanotypischen Untersuchung auch
genetisch analysiert, um der Frage einer potenziellen genetischen Einengung nachzugehen.

SchlieBRlich soll extrahierte DNA von allen Plusbdumen an die Universitdt Gottingen (Teilverbund A) versendet
werden, die eine Analyse an anpassungsrelevanten SNP-Markern durchfiihren wird.

Anzucht der Nachkommenschaften

Von den Plusbaumen werden sowohl Reiser als auch Samen gewonnen. Das Saatgut wird in den Baumschulen
der Forstlichen Versuchs- und Forschungsanstalt Baden-Wirttemberg und der Nordwestdeutschen Forstlichen
Versuchsanstalt ausgesat und angezogen. Die erzeugten Baumschulpflanzen werden am Ende des Projekts fur
Versuchsflachenanlagen aller Projektpartner bendtigt. Wahrend der Anzuchtphase werden regelmalig
Austriebs-, Johannistriebs- und Abschlussbonituren durchgefiihrt. Informationen Gber ihr Wuchsverhalten und
phanotypische Merkmale werden aufgezeichnet und untersucht, da sie friihzeitig Informationen (iber
anpassungsrelevante Merkmale liefern.

Die Nachkommen aus der vegetativen Vermehrung (Pfropfung) werden zum Ende der Projektlaufzeit in
Klonarchive ausgepflanzt.

Versuchsfléichen

SchlieRlich werden alle notwendigen Schritte unternommen, um Nachkommenschaftsprifungen anzulegen, die
spater in Samenplantagen Uberfihrt werden sollen. Das Design der Flache soll eine gleichzeitige Auswertung der
Ursprungsbestdnde (Herkiinfte) sowie der Familien (Einzelstammabsaaten der Plusbdume) erlauben. Pro
Zuchtzone sind drei Versuchsflachen vorgesehen, also insgesamt sechs Versuchsflachen.
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Wachstum der Roteiche (Quercus rubra L.) in zwei Herkunftsversuchsserien in
Deutschland

JONATHAN M. KORMANN, MIRKO LIESEBACH, KATHARINA J. LIEPE

Zusammenfassung

Die Roteiche (Quercus rubra L.) hat ihr natlrliches Verbreitungsgebiet in Nordamerika und ist in Deutschland die
flichenmaRig bedeutendste eingebirgerte Laubbaumart. Aufgrund ihres hohen Wuchspotenzials sowie
vielfaltigen und hochwertigen Holznutzungsmoglichkeiten, ist sie im Rahmen des klimabedingten Waldumbaus
eine potenzielle Alternative zur gezielten Einbringung als Mischbaumart. In Deutschland fehlt es derzeit jedoch
an Praxisempfehlungen fir die standortgerechte Wahl von angepasstem Vermehrungsgut. Insbesondere ein
Vergleich zwischen Absaaten aus deutschen Bestianden und solchen aus dem natiirlichen Verbreitungsgebiet
fehlt, um die Frage nach der Relevanz zukiinftiger Saatgutimporte zu beantworten. Zwei vom Thiinen-Institut flr
Forstgenetik 1991 respektive 1993 angelegte Herkunftsversuche liefern Erkenntnisse tGber das Wuchsverhalten
verschiedener Herkiinfte aus Deutschland sowie aus dem natirlichen Verbreitungsgebiet. Varianzanalytische
Auswertungen der Grundfliche [m?/ha] beider Versuchsserien im Alter von 33 und 31 Jahren zeigen ein
gleichwertiges oder besseres Wachstum deutscher Herkiinfte gegeniiber Herkiinften aus dem sidlichen,
nordlichen und Ostlichen natirlichen Verbreitungsgebiet. Innerhalb des natirlichen Verbreitungsgebietes zeigen
Herkiinfte aus dem Norden eine hohere Wuchsleistung als sidliche Herkiinfte. Eine Leistungssteigerung
gegeniber in Deutschland bereits etablierten Bestanden kann durch einen Saatgutimport nicht erwartet werden.
Die Ergebnisse legen nahe, dass die betrachteten deutschen Herkiinfte nicht aus den untersuchten siidlichen
Regionen im natdirlichen Verbreitungsgebiet stammen.

Abstract
Growth of Northern red oak (Quercus rubra L.) in two provenance trial series in Germany

The Northern Red Oak (Quercus rubra L.) has its natural distribution in North America and is currently the most
common introduced deciduous tree species in Germany. Due to its high growth potential as well as its versatile
and high-quality wood utilization possibilities, it is a potential alternative for forest restoration as a mixed tree
species in the context of increasing temperatures. In Germany, however, there is currently a lack of practical
recommendations for the site-specific selection of adapted reproductive material. In particular, a comparison
between propagule from German stands and those from the natural distribution is missing so far to answer the
guestion of the relevance of prospective seed imports. Two provenance trials, established by the Thiinen
Institute of Forest Genetics in 1991 and 1993, respectively, provide information on the growth behaviour of
different provenances from Germany and from the natural distribution. Analysis of Variance of the basal area
[m?/ha] of both trial series at age 33 and 31 show equivalent or better growth of German provenances compared
to provenances from the southern, northern and eastern natural distribution. Within the natural distribution,
provenances from the North show higher growth performance than southern provenances. An increase in
growth by seed import compared to stands already established in Germany cannot be expected. The results
suggest that the German provenances considered in the analysis do not originate from the examined southern
regions in the natural distribution.
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1 Einleitung

Die aus Nordamerika stammende Roteiche (Quercus rubra L.) wurde bereits 1691 in Europa als eine der ersten
fremdlandischen Eichenarten eingebiirgert (GOHRE und WAGENKNECHT 1955). Heute ist sie mit rund 350.000 ha
eine wichtige Alternativbaumart in Europa (NICOLEScU et al. 2020) und mit 55.000 ha die flachenmaRig
bedeutendste fremdlandische Laubbaumart in Deutschland (BMEL 2022). Die Implementierung der Roteiche in
das Wiederbewaldungskonzept NRW unterstreicht ihre Bedeutung im Hinblick auf klimastabile Mischwalder
(MULNV 2020). Aufschwung erlangte die Roteiche aufgrund verschiedener positiver Eigenschaften. Den
heimischen Eichenarten Q. robur und Q. petraea ist die Roteiche bis zu 20 % im Hohenwachstum und bis zu 50
% im Volumen Uberlegen (KLEMMT et al. 2013; SEIDEL und KENk 2003). Die Holzerl6se liegen zwar bis zu einem
Drittel unter den Erlésen heimischer Eichen (SEIDEL und KENk 2003), dennoch ist das Holz der Roteiche hochwertig
und vielseitig als Bauholz sowie im Mobel- und Innenausbau einsetzbar (GOHRE und WAGENKNECHT 1955; NICOLESCU
et al. 2020). Zusatzlich wurde die Roteiche aufgrund verschiedener positiver dkologischer Eigenschaften als
anbauwirdig eingestuft (NAGEL 2015; OTTO0 1993).

Bislang fehlt es an wissenschaftlich fundierten Anbauempfehlungen fir geeignete Herkiinfte und einem
Vergleich zwischen Absaaten aus dem natirlichen Verbreitungsgebiet mit jenen aus etablierten Bestdanden in
Deutschland. Im Hinblick auf die Klimaanderungen (IPCC 2021) ist es nétig, Herkiinfte zu identifizieren, die in
Deutschland fiir den Anbau in trockeneren klimatischen Verhéltnissen bezogen auf Wuchs- und Formparameter
empfohlen werden kénnen. Insbesondere vor dem Hintergrund des Waldumbaus sowie der damit verbundenen
steigenden Nachfrage nach weiteren Saatgutimporten ist eine Praxisempfehlung anbauwiirdiger Herkiinfte
wichtig. Ziel dieses Beitrags ist die Analyse von zwei Herkunftsversuchsserien, die 1991 bzw. 1993 vom Thiinen-
Institut flr Forstgenetik mit Herkiinften aus dem natdrlichen Verbreitungsgebiet und aus Deutschland angelegt
wurden, um wuchsiiberlegende Herkiinfte zu identifizieren und in eine Empfehlung implementieren zu kénnen.
Einfache Varianzanalysen dienen der Untersuchung signifikanter Wuchsunterschiede zwischen Herkiinften und
zwischen Versuchsflachen. Als MaR fur die Produktivitit dient die Grundfliche [m?/ha] im Alter von 33 (erste
Versuchsserie) bzw. 31 Jahren (zweite Versuchsserie).

2 Material und Methoden

Die Einsammlung des Saatgutes zur Anlage der ersten Herkunftsversuchsserie erfolgte 1988 in 14 ausgewahlten
Bestdnden im Norden und Siiden des natiirlichen Verbreitungsgebietes (Abb. 1). Parallel wurde Saatgut aus acht
Erntebestdnden in Deutschland beschafft, wobei die Herkunft Nr. 43 (Buckow, Brandenburg) ein Jahr spater
angezogen wurde. Hinzu kamen zwei Saatgutpartien aus Polen und den Niederlanden. Die Anlage der
Versuchsflachen erfolgte im Frihjahr 1991 mit 2-jahrigen Pflanzen als vollstdndige Blockanlage mit 4
Wiederholungen und einem Pflanzverband von 2,5 x 1,2 m. Die Parzellen bestehen aus je 6 Reihen mit jeweils 8
Individuen. Die Versuchsflachen liegen im nérdlichen (Dunkelsdorf), 6stlichen (Waldsieversdorf) und mittleren
Teil (Wachtersbach) Deutschlands (Abb. 1). Eine vierte Flache im Westen musste aufgrund hoher Ausfallraten
kurz nach der Anlage aufgegeben werden. Eine Ubersicht der verwendeten Herkiinfte sowie der Versuchsflichen
der ersten Versuchsserie geben LIESEBACH und SCHNECK (2011).

Zwei Jahre spater erfolgte die Anlage eines parallelen Herkunftsversuchs mit 10 Herkiinften aus dem 6stlichen
natlrlichen Verbreitungsgebiet und 6 deutschen Herklinften (Abb. 1). Dabei wurden vier deutsche Herkinfte aus
der ersten Versuchsserie (Nr. 33 Bremervorde, 38 Morfelden, 40 Wiesloch und 41 Reutlingen) sowie zwei weitere
aus Schleswig-Holstein (Nr. 1 Liibeck) und Sachsen (Nr. 21 Moritzburg) verwendet. Eine Ubersicht tiber die in der
zweiten Versuchsserie verwendeten Herkiinften ist in Tabelle 1 einzusehen. Von den urspriinglich ebenfalls vier
angelegten Parallelfldchen sind derzeit noch die Flachen Nitschau (in rdumlicher Nahe zur Flache Dunkelsdorf
der ersten Serie) und Eberswalde (in raumlicher Nahe zur Flache Waldsieversdorf) auswertbar (Stand 2022). Die
Anlage der Flache Eberswalde erfolgte ebenfalls als vollstandige Blockanlage mit drei Wiederholungen. Die
Flache Natschau wurde mit 4 Wiederholungen angelegt, wobei die vierte Wiederholung nicht alle Herkiinfte
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enthalt und in der Analyse nicht beriicksichtigt wird. Die ParzellengroRe und der Pflanzverband sind identisch zur
ersten Serie. Eine Beschreibung der Versuchsflachen der zweiten Serie ist in Tabelle 2 aufgefiihrt.

[ Natirliches Verbreitungsgebiet
O Herkiinfte 1. Versuchsserie

<& Herkiinfte 2. Versuchsserie

A Versuchsflachen

Abb. 4: Kartografische Darstellung der eingesammelten Herkiinfte im natirlichen Verbeitungsgebiet (nach LITTLE

1971) und Europa. Herkiinfte aus der 1. Versuchsserie (Kreis) werden farblich unterschieden zwischen Kanada (rot)
und Vereinigte Staaten (schwarz). Herkiinfte aus Deutschland (blau) und Europa (grau) sind ebenfalls kreisférmig
dargestellt. Herklnfte aus der 2. Versuchsserie (Raute) liegen im 6stlichen natirlichen Verbeitungsgebiet (schwarz)
und Deutschland (weille Raute = doppelt verwendete Herklinfte). Die Lage der Versuchsflachen beider Serien ist mit
schwarzen Dreiecken gekennzeichnet.
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Tabelle 4: Ubersicht der in der zweiten Versuchsserie von 1993 verwendeten Herkiinfte. (Herkiinfte der ersten Serie
in LIESEBACH und SCHNECK (2011)).

Herkunft
Herkunfts-Nr. Eberswalde Niitschau
Land* Bundesstaat/-land Bezeichnung
1 DE Schleswig-Holstein Lubeck X X
21 DE Sachsen Moritzburg, Fasanerie X X
33 DE Niedersachsen Bremervorde X X
38 DE Hessen Mérfelden X X
40 DE Baden-Wiirttemberg Wiesloch X X
41 DE Baden-Wirttemberg Reutlingen X X
7 us Pennsylvania Moshannon Clearfield X X
8 us New York Hammond Hill Tompkins X X
9 us Massachusetts Harvard Forest Worcester X X
11 us Connecticut Peoples State Litchfield X X
13 us New York Beebe Hill Columbia X X
14 us Vermont Colchester Bog Chittenden X X
16 us New Hampshire Barden Tree Farm Stafford X X
17 us Massachusetts Willard Brook X X
19 us New Jersey Ramapo Forest Bergen X X
20 us New Jersey Yawpaw Ramapo Forest X X

*DE = Deutschland; US = Vereinigte Staaten

Tabelle 5: Beschreibung der Versuchsflachen in der zweiten Herkunftsserie von 1993. (Flachen der ersten Serie in
LIESEBACH und SCHNECK (2011)).

Versuchsflache

Eberswalde

Nutschau

Forstamt

Temperatur [C°]
Jahr (Veg.)

Niederschlag [mm]

Jahr (Veg.)
Héhe [u. NN]

Wuchsgebiet

Wuchsbezirk

Boden

Anlagejahr

Herkiinfte [Anzahl]

Wiederholungen
Breitengrad

Langengrad

Landeswaldoberforsterei Chorin,
Revier Schénholz

8,8
15,9

557
284

50
10 - Ostmecklenburg-Nordbrandenburger
Jungmoranenland

10.18 — Eberswalder Talabschnitt

Sand mit Lehmbéandern
1993
22
3
52°47'39.71“N
13°43'45.890

FBG*-Stormarn,
LWK** Schleswig-Holstein

8,6
15,1

713
327

20

2 - Jungmoranenlandschaft Schleswig-
Holstein

2.03 — Oldesloer-Gadebuscher
Grundmorane

Geschiebelehm
1993
22
4 (4. unvollstandig)
53°49'41.91“N
10°19'03.73“0

*FBG = Forstbetriebsgemeinschaft; **LWK = Landwirtschaftskammer
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Im Fokus der varianzanalytischen Auswertungen steht die Grundflache [m?/ha] als MaR fiir die Produktivitat einer
jeden Herkunft. Die Grundflaiche wurde aus dem auf allen Flachen im Alter von 33 bzw. 31 Jahren
aufgenommenen BHD mit der Formel G = 1t/ 4 x BHD? auf Einzelbaumebene berechnet. AnschlieRend wurde die
Grundflache der Einzelbdume parzellenweise aufsummiert und auf den Hektar hochgerechnet, um so ein in der
Praxis bekanntes MaR furr die Produktivitat einer Herkunft zu erhalten. Somit ist die Grundflache [m?/ha] fiir jede
Herkunft auf jeder Flache bekannt. Eine einfache Varianzanalyse (ANOVA) auf Ebene der Versuchsserie sowie der
Herklinfte getrennt nach Versuchsserien dient statistisch abgesicherten Unterschieden in der Produktivitat und
wurde mit Hilfe eines linearen Modells durchgefiihrt:

YU = PL+EL+PLEJ+EJRR+€U

Y;; ist das betrachtete Wachstumsmerkmal (hier Grundflache [m?/ha]) der Herkunft P; auf der Versuchsflache
E;. P;E; beschreibt die Interaktion zwischen der iten Herkunft (£) und jten Versuchsflache (£) und E;R; den
Effekt der kten Wiederholung (R) innerhalb der iten Versuchsflache (£). Um einzelne Herklinfte mit einem
Uberlegenen Wachstum zu identifizieren, wurden diese einzelflichenweise gegen den Mittelwert getestet
(Analysis of Means) (PALLMANN und HOTHORN 2016). Mit der Funktion Ime (PINHEIRO et al. 2022) wurde die Herkunft
als fixer und die Wiederholung als zufalliger Effekt in einem mixed effect model modelliert. Fiir einen Vergleich
zwischen den Flachen wurde die Grundflache [m2/ha] einer jeden Herkunft ins Verhaltnis zum Flachenmittel (=
100 %) gesetzt. Die Analyse erfolgte mit der Statistiksoftware R (R CORE TEAM 2022).

3 Ergebnisse

Die Varianzanalyse fir die erste Versuchsserie zeigt signifikante Effekte fir die Herkiinfte (p < 0.001),
Versuchsflachen (p < 0.001) sowie fiir die Herkunft-Umwelt-Interaktion (p < 0.001). Die hochste Variation liegt
zwischen den Versuchsflachen (F-Wert = 91.217) und den Herkiinften (F-Wert = 18.526) vor. Somit kann von
einem Wuchsunterschied zwischen den Versuchsflichen und zwischen Herkiinften ausgegangen werden.
Dunkelsdorf hat die héchste mittlere Grundfliche (37 [m?/ha]) gefolgt von Wéchtersbach (34 [m?/ha]) und
Waldsieversdorf (23 [m?/ha]). In Abbildung 2 sind die relativen Abweichungen der Grundfliche [m?/ha] jeder
Herkunft zum jeweiligen Flachenmittel (100 %) aufgefiihrt. Die Herkiinfte sind farblich nach ihrer Herkunft
unterteilt.

In Dunkelsdorf zeigen fiinf der insgesamt acht deutschen Herkiinfte (blau) sowie die niederlandische Herkunft
(grau) ein signifikant besseres Wachstum im Vergleich zum Flachenmittel. Hervorzuheben sind die Herkiinfte Nr.
33 (Bremervorde) und 38 (Morfelden), die eine um knapp 80 % héhere Produktivitiat haben als das Flachenmittel.
Herkunft Nr. 43 schneidet als einzige deutsche Herkunft unterdurchschnittlich ab, was auf den einjdhrigen
Altersunterschied zurlickgefihrt werden kann. Herkunft Nr. 36 (Briiggen, Bornheim), welche von der DKV
(Gutegemeinschaft fur forstliches Vermehrungsgut e.V.) als Sonderherkunft gefihrt wird, erreicht ein
durchschnittliches Wachstum. Mit Ausnahme der Herkunft Nr. 12 (Nantahala), weisen Herkiinfte aus den
Vereinigten Staaten (schwarz) und aus Kanada (rot) ein unterdurchschnittliches Wachstum auf. Sechs der
insgesamt neun Herkilinfte aus dem natiirlichen Verbreitungsgebiet sind dabei signifikant vom Flachenmittel
verschieden (Abb. 1).

Auf der Versuchsflaiche Wachtersbach zeigen ebenfalls die Herklinfte Nr. 33 und 38 ein signifikant besseres
Wachstum als das Flachenmittel. Die Gbrigen deutschen Herkiinfte haben ein durch- bis tiberdurchschnittliches
Wachstum, ebenso die Herkunft aus Polen. Herkiinfte aus den Vereinigten Staaten haben ein
unterdurchschnittliches Wachstum. Drei kanadische Herkiinfte aus Ontario (Nr. 7, 30 und 32) zeigen ein durch-
bis Uberdurchschnittliches Wachstum, jedoch keine Signifikanzen. Deutsche Herkiinfte auf der Versuchsflache
Waldsieversdorf weisen wie auf den anderen Versuchsflachen ein durch- bis Gberdurchschnittliches Wachstum
auf. Herkunft Nr. 38 zeigt auch auf dieser Flache ein signifikant besseres Wachstum als das Flachenmittel.
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Kanadische Herkiinfte haben ebenfalls eine tGberdurchschnittliche Produktivitat, wahrend Herkiinfte aus den
Vereinigten Staaten groRtenteils (signifikant) unterdurchschnittlich abschneiden.
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Abb. 5: Darstellung der relativen Abweichungen der Herkiinfte zum Flachenmittel (100 %) getrennt nach
Versuchsflachen der ersten Herkunftsserie. Die Herklnfte sind farblich nach ihrer Herkunftsregion unterteilt.
Herkunft Nr. 43 (Buckow) ist ein Jahr jiinger. (Signifikanzniveau: * p < 0.05; ** p < 0.01; *** p < 0.001).

Insgesamt zeigen deutsche ein gleichwertiges bis Uberdurchschnittliches Wachstum im Vergleich zum
Flachenmittel. Herkunft Nr. 33 und 38 zeigen auf zwei bzw. drei Versuchsflachen ein signifikant héheres
Wachstum als das Mittel der jeweiligen Versuchsflachen. Wahrend vier Herkiinfte aus den Vereinigten Staaten
ein unterdurchschnittliches Wachstum aufweisen, liegen die vier der Herkiinfte aus Kanada in Waldsieversdorf

Uber dem Flachenmittel.

Die Varianzanalyse der zweiten Serie weist ebenfalls einen signifikanten Unterschied zwischen den
Versuchsflachen (p < 0.001) als auch zwischen den Herkiinften (p < 0.01) aus. Die Versuchsflache Nutschau
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erreicht im Mittel eine fast dreimal héhere mittlere Grundflache (35 [m?/ha]) als Eberswalde (13 [m?/ha]). Der
Mittelwertvergleich auf der Ebene der Versuchsflachen zeigt in Eberswalde keine signifikanten Unterschiede der
Herklinfte zum Flachenmittel. Dennoch zeigen sich bezogen auf die relativen Abweichungen vom Mittelwert
Tendenzen mit einem gleichwertigen oder tiberdurchschnittlichen Wachstum deutscher Herkiinfte (Abb. 3).
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Abb. 6: Darstellung der realtiven Abweichungen der Herkiinfte vom Flachenmittel (100 %) getrennt nach
Versuchsflachen der zweiten Herkunftsserie. Die Herklinfte sind farblich nach ihrer Herkunftsregion unterteilt.
Herkunft Nr. 38 ist signifikant vom Flachenmittel verschieden (* p < 0.05).

In Nitschau zeigt die Herkunft Nr. 38 eine signifikante relative Abweichung vom Flachenmittel. Die deutschen
Herkiinfte (blau) haben, bis auf die Herkunft Nr. 21 (Moritzburg, Sachsen) in Nitschau, ebenfalls ein durch- bis
Uberdurchschnittliches Wachstum. Die Herkiinfte Bremervorde (Nr. 33) und Morfelden (Nr. 38) zeigen auch in
der zweiten Serie das beste Wachstum auf der Flache Nitschau, wahrend Herkunft Nr. 38 in Eberswalde nur
durchschnittlich abschneidet. Die nordamerikanischen Herkiinfte unterscheiden sich nicht von den deutschen
Herkiinften, mit Ausnahme der Herkunft Nr. 38 in Nitschau (p < 0,05), da weiterhin keine Signifikanzen



7. Tagung der Sektion Forstgenetik/Forstpflanzenziichutng (Tagungsband) 264

festgestellt werden konnten. Die Ergebnisse der zweiten Versuchsserie zeigen ebenfalls eine
Uberdurchschnittliche Produktivitdt der meisten deutschen Herkiinfte und spiegeln die Ergebnisse der in der
ersten Serie verwendeten deutschen Herkiinfte wieder.

4 Diskussion

Die Wichtigkeit der Herkunftsforschung und der differenzierten Betrachtung verschiedener Herkiinfte einer Art
wird durch die signifikanten Wuchsunterschiede zwischen den Herkiinften in diesem Beitrag bestatigt. Da Q.
rubra sich mehrfach als anbauwdiirdig erwiesen hat (NAGEL 2015; NIELSEN 1956; OTTO 1993; SCHENCK 1939), ist die
Wahl der Herkunft insbesondere vor dem Hintergrund des derzeitigen Waldumbaus im Hinblick auf klimastabile
Mischwalder von groRter Bedeutung (KOLLING 2013; SEHO und JANREN 2019). Die Implementierung fiir den Anbau
identifizierter Herkinfte aus Herkunftsversuchen in Verwendungs- und Herkunftsempfehlungen kann hier
Abhilfe schaffen (LIESEBACH et al. 2021). Die identifizierten wuchsiiberlegenen deutschen Herkiinfte konnen fir
eine solche Empfehlung genutzt werden.

Erste Herkunftsversuche in Deutschland konnten bereits Unterschiede in der Wuchsleistung zwischen
Herkiinften feststellen mit der Folge, dass phéanotypisch hervorragende deutsche Herkiinfte als
Reproduktionsmaterial empfohlen wurden (KRAHL-URBAN 1966). Die Wuchsiberlegenheit deutscher Herkiinfte
wurde ebenfalls von LIESEBACH und SCHNECK (2011) fur Wachstumsmerkmale im Alter 10, 17 und 19 beschrieben.
Da die gleichen Herkilinfte auch in der zweiten Serie den meisten amerikanischen Herkiinften im Wachstum
Uberlegen sind, zeigen die Auswertungen eindeutige und konsistente Ergebnisse, die eine Verwendung von
Saatgut aus deutschen Erntebestdnden nahelegen. Die Beobachtung des standortspezifischen gleichwertigen
Wachstums kanadischer und deutscher Herkiinften wird ebenfalls von LIESEBACH und SCHNECK (2011) sowie
GOCKEDE (2010) nach der Auswertung eines vergleichbaren Herkunftsversuches in Schleswig-Holstein
beschrieben. Neben der Grundflache [m?/ha] im Alter von 33 bzw. 31 Jahren wurden weiterhin die Grundflachen
[m?/ha] im Alter 29 (1. Serie) und Alter 24 (2. Serie) sowie die Hohen [m] im Alter 10 (1. Serie) und Alter 5 (2.
Serie) ausgewertet (nicht dargestellt). Beide Merkmale zeigen in beiden Serien vergleichbare Ergebnisse bzw.
Tendenzen und sichern die vorliegenden Erkenntnisse ab.

Die Unterschiede in der Wuchsleistung kdnnen neben Herkunfts- und Standortseffekten auch durch weitere
Aspekte bedingt sein. Zum einen ist die Herkunft deutscher (ausgewahlter) Erntebestdnde der Roteiche
weitestgehend unbekannt (SEHO und JANSEN 2019), sodass keine Riickschliisse auf ihren Ursprung gezogen
werden kénnen. Es ist durchaus wahrscheinlich, dass die zu Beginn des 20. Jahrhunderts begriindeten deutschen
Bestande nur mit Importen eines Teilbereichs des natiirlichen Verbreitungsgebietes bestockt wurden. So legt die
Wuchsiberlegenheit deutscher Herkiinfte insbesondere gegeniiber siidlichen Herkiinften nahe, dass diese nicht
aus dem Siden des natiirlichen Verbreitungsgebiets kommen. Aufgrund des gleichwertigen Wuchsverhaltens
kanadischer bzw. einzelner Ostlicher (2. Serie) gegenlber deutschen Herkiinften, ware eine Herkunft aus dem
nordlichen Teil hingegen nicht auszuschlieBen. Genetische Untersuchungen, die die Herkunft deutscher
Bestande auf den nérdlichen Teil des natirlichen Verbreitungsgebietes eingrenzen (Borkowskl et al. 2017; MAGNI
et al. 2005; MERCERON et al. 2017; PETTENKOFER et al. 2019), bestdtigen dies. Darliber hinaus kénnte damals bei
der Wahl des Ausgangsmaterials ein kritisches Augenmerk auf genetisch gut veranlagte Bestiande (Qualitat und
Wachstum) einen positiven Beitrag geleistet haben, lasst sich aber mangels schlissiger Dokumentation der
damaligen Einfuhren nicht nachweisen. Zum besseren Abschneiden der deutschen Herkiinfte kann auch
Selektion innerhalb der deutschen Erntebestdnde beigetragen haben. Zum einen neigt die Roteiche zu einer
starken Selbstdifferenzierung (NAGEL 2015), bei der schwach wiichsigere Individuen unterdriickt werden,
ausscheiden und bei der Reproduktion keinen Beitrag mehr leisten. Zum anderen ist eine forstwirtschaftlich
gesteuerte Selektion (z.B. Z-Baum Foérderung) hin zu besser veranlagten Bestdnden moglich.
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5 Schlussfolgerung fiir die Praxis und Ausblick

Die Ergebnisse dieses Beitrages zeigen, dass Herkiinfte aus deutschen Bestdnden ein gleichwertiges oder
besseres Wachstum gegeniiber Herkiinften aus dem natirlichen Verbreitungsgebiet aufweisen. Weiterhin haben
Herkiinfte aus Kanada tendenziell hohere Grundflachen als solche aus den Vereinigten Staaten, insbesondere auf
der kontinental gepragten Versuchsfliche Waldsieversdorf. Die Ergebnisse der zweiten Serie bestatigen die
Erkenntnisse der ersten Serie und zeigen, dass eine Leistungssteigerung von Herkiinften aus dem natirlichen
Verbreitungsgebiet gegeniber deutschen Herkinften nicht erwartet werden kann. Dennoch ist ein
Saatgutimport aus dem nordostlichen natiirlichen Verbreitungsgebiet vor dem Hintergrund der Anreicherung
des Genpools nicht vollstandig von der Hand zu weisen.

Uber die hier vorgestellte flichenweise Betrachtung hinaus, wurde bereits eine Analyse von Herkunft-Umwelt-
Interaktionen durchgefiihrt, die die bestehenden Wechselwirkungen zwischen Herkinften und Flachen
guantifiziert (KORMANN et al. 2023). Diese ermdglicht eine differenzierte Einteilung zwischen Generalisten und
Spezialisten, welche wiederum eine standortspezifische Erweiterung der Herkunftsauswahl moglich macht. Die
identifizierten deutschen Herkiinfte mit einem (berlegenen Wachstum sollen in Herkunftsempfehlungen
implementiert werden.

Den abschlieBenden Schritt der umfassenden Bewertung der vorgestellten Roteichenversuche bildet die
Reaktion ausgewahlter Herkiinfte auf episodischen Trockenstress. Daflir werden aktuell Jahrringanalysen
durchgefiihrt. Die Quantifizierung verschiedener KenngréRen wie Resilienz, Erholung oder Resistenz (LLORET et
al. 2011) soll trockenstresstolerante Herkiinfte identifizieren. Auf Grundlage der dabei gewonnen Erkenntnisse
werden Plusbaume ausgewahlt und vegetativ vermehrt, um mittelfristig eine Samenplantage zur Erzeugung von
hochwertigem Vermehrungsgut anzulegen.
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Einleitung eines Ziichtungsprogramms fiir die Roteiche (Quercus rubra L.)

MARTHA TOPPE, MIRIAM WATERMEIER, MARTIN HOFMANN

Zusammenfassung

Die Roteiche (Quercus rubra L.) ist in Deutschland die haufigste nicht heimische Laubbaumart im Wald und wird
voraussichtlich im Klimawandel als Alternativbaumart an Bedeutung gewinnen. Voraussetzung fiir die
Begriindung klimastabiler Waélder ist die Verfligbarkeit von hochwertigem und anpassungsfahigem
Vermehrungsgut. Im Verbundvorhaben , Auslese und Charakterisierung von hochwertigem Vermehrungsgut bei
Roteiche unter Berlicksichtigung der Trockenstresstoleranz” (RubraSelect) bearbeitet die Nordwestdeutsche
Forstliche Versuchsanstalt (NW-FVA) die Einleitung eines Zlichtungsprogramms durch Auswahl, Beerntung,
Vermehrung und Anzucht von Plusbdumen der Roteiche. Der Beitrag stellt das Vorgehen der Plusbaumsuche und
-auswahl in Hessen, Niedersachsen, Sachsen-Anhalt und Schleswig-Holstein sowie erste Ergebnisse vor.

Das Roteichenvorkommen in den genannten vier Bundesldndern deckt eine breite Amplitude der
Standortswasserbilanz ab. Die Saatguterntebestande hingegen bilden nur einen geringen Bereich ab und sind
vermehrt auf Standorten mit mittlerer Standortswasserbilanz zu finden. Im Hinblick auf den Klimawandel sind
die trockeneren Standorte von besonderem Interesse. Deshalb wurde Wert auf die Auswahl von Baumen von
Standorten mit geringer Standortswasserbilanz gelegt.

Abstract

Red oak (Quercus rubra L.) is the most common non-native deciduous tree species in German forests and is
expected to gain in importance as an alternative tree species considering the climate change. The condition for
establishing climate-stable forests is the availability of high-quality and adaptable reproductive material. In the
joint project "Selection and characterization of high-quality reproductive material in red oak, taking into account
drought stress tolerance" (RubraSelect) the Northwest German Forest Research Institute (NW-FVA) is working
on the introduction of a breeding program through the selection, harvesting, propagation and cultivation of red
oak plus trees. The article presents the procedure for the search and selection of plus trees in Hesse, Lower
Saxony, Saxony-Anhalt and Schleswig-Holstein as well as first results.

The occurrence of red oaks in the four federal states mentioned covers a wide range of the site water balance.
However, seed stands cover a small area only and are increasingly to be found on sites with an average site water
balance. In terms of climate change, the drier locations are of particular interest. For this reason, value was placed
on the selection of trees from locations with a lower site water balance.

1 Einleitung

Die Roteiche (Quercus rubra L.) zdhlt zu jenen Baumarten, die im Hinblick auf die prognostizierten
Klimaveranderungen als Erganzung der einheimischen Baumartenpalette diskutiert werden. Sie trdgt durch ihr
Vermogen auch auf schwacher nahrstoff- und wasserversorgten Standorten noch gute Wuchsleistungen zu
erzielen, zur waldbaulichen Risikominimierung bei und ist fester Bestandteil vieler Waldbaukonzepte. Durch das
zunehmende Interesse an Roteiche gewinnt die Verfligbarkeit von geeignetem und hochwertigem
Vermehrungsgut dieser Baumart an Bedeutung (STEINER 2012).

Leider ist Uber die genetische Beschaffenheit der Roteichenbestande in Deutschland wenig bekannt. Fiir die
Zichtung von hochwertigem und anpassungsfahigem Vermehrungsgut der Roteiche werden die Grundlagen im
Verbundprojekt , Auslese und Charakterisierung von hochwertigem Vermehrungsgut bei Roteiche (Quercus
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rubra L.) unter Bericksichtigung der Trockenstresstoleranz” (RubraSelect) geschaffen. Das Projekt umfasst
genetische Untersuchungen zur Herkunft sowie phanologische Untersuchungen zur Trockenstresstoleranz. Die
Nordwestdeutsche Forstliche Versuchsanstalt (NW-FVA) fuhrt die Auswahl, Beerntung und anschliefende
Vermehrung sowie Anzucht herausragender Phanotypen (Plusbdumen) durch. Aus den Einzelbaumabsaaten der
Plusbdume werden Nachkommenschaftsprifungen angelegt, die langfristig in Samenplantagen Uberfiihrt
werden sollen. Ziel ist die Versorgung des Marktes mit hochwertigem Vermehrungsgut. Vergleichbare Arbeiten
wurden fiir heimische Baumarten (HARDTKE und STEINER 2020; MEIRNER et al. 2015), aber auch fiir die Roteiche in
Bayern (SCHIRMER 2014) durchgefiihrt.

Bisher existiert in Deutschland fiir die Roteiche noch keine zugelassene Samenplantage. Derzeit dienen lediglich
zugelassene Erntebestdnde als Saatgutquelle (BLE 2019). Allerdings lasst Saatgut aus Samenplantagen im
Vergleich zu Erntebestinden einen hdheren Anbauwert erwarten, da die einzelnen Komponenten einer
Samenplantage auf der Einzelbaumebene ausgelesen wurden. Mit der héheren Selektionsintensitat ist ein
Zichtungsfortschritt verbunden (STEINER 2012; WHITE et al. 2007). Durch die Auswahl herausragender
Phanotypen einer wiichsigen Baumart mittels bestimmter Qualitats-, Vitalitdts- und Leistungskriterien kann
neben der Bereitstellung von hochwertigem Vermehrungsgut auch ein Beitrag zur Sicherung der Produktivitat
der zukinftigen Walder durch erhohte Qualitdt und Massenleistung geleistet werden (SCHIRMER 2014). Die
Qualitats- und Leistungsmerkmale unterliegen zu gewissen Anteilen einer genetischen Kontrolle (HARDTKE und
STEINER 2022; GEBUREK 2004).

2 Arbeitsplan und methodisches Vorgehen
2.1 Ausgangssituation und Auswahl der Bestdnde fiir die Plusbaumsuche

Die Arbeiten der NW-FVA gliedern sich in die in Abbildung 1 aufgefiihrten MalRnahmen. Im ersten Schritt erfolgte
die Recherche der Ausgangssituation der Roteiche in Hessen, Niedersachsen, Sachsen-Anhalt und Schleswig-
Holstein. Dafiir wurden die Waldbaukonzepte in Bezug auf zukiinftige Anbauschwerpunkte der Roteiche
analysiert, die zugelassenen Erntebestdnde anhand des Erntezulassungsregisters erfasst, die Forsteinrichtungs-
und Standortsdaten ausgewertet sowie bereits bestehende Versuchsflachen der NW-FVA gesichtet. Aufgrund
der Datenverfiigbarkeit beschrankt sich die Analyse lediglich auf den Staatswald. Zudem wird durch die Auswahl
der Plusbaume im 6ffentlichen Wald der langfristige Zugriff auf die ausgelesenen Baume sichergestellt.

Bei der Auswahl der Bestdnde fiir die Plusbaumsuche wurde die Standortswasserbilanz zu Grunde gelegt. Die
Standortswasserbilanz fir grund- und stauwasserfreie Waldstandorte kennzeichnet die durchschnittliche
Wasserversorgung in der Vegetationszeit und setzt sich zusammen aus der klimatischen Wasserbilanz (Differenz
zwischen Niederschlag und Verdunstung) sowie der nutzbaren Feldkapazitat (auf 1 m Bezugstiefe). Somit wird
anhand von Klima- und Bodenkomponenten die gesamte Wasserversorgung berlicksichtigt. Die
Standortswasserbilanz ist eine wichtige Kenngrée zur Beurteilung von Trockenstress. Es wurden
Standortswasserbilanzklassen von jeweils 50 mm-Schritten ausgehend von 0 mm festgelegt.

Es sollte moglichst eine groBe Anzahl an Bestdanden zur Plusbaumauswahl genutzt werden. Es wurden alle
Saatguterntebestinde im Staatswald einbezogen, weil die Chancen, dort Plusbdume zu finden, naturgemal
hoher sind. Insgesamt gibt es in den vier genannten Bundeslandern 144 nach dem Forstvermehrungsgutgesetz
zugelassene Erntebestande der Roteiche, die sich zu je rund 40 % in Niedersachsen und Hessen, zu rund 14 % in
Sachsen-Anhalt und rund 7 % in Schleswig-Holstein befinden. Uber die Hilfte der Erntebestinde befindet sich im
Staatseigentum (36 in Niedersachsen, 37 in Hessen, 9 in Sachsen-Anhalt und 6 in Schleswig-Holstein) mit einer
durchschnittlichen FlachengroRRe von 1,9 ha (reduzierte Flache).

Um ein breites Spektrum der Standortswasserbilanz abzudecken, wurden (iber die Erntebestande hinaus weitere
Bestande zur Plusbaumsuche angefahren. Fir die Auswahl dieser Bestande wurden die Kriterien, die fir die
Zulassung von Erntebesténden gelten, zu Grunde gelegt. Die Forsteinrichtungsdaten wurden nach den Kriterien
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Alter (> 40 Jahre), Bestandesschicht (nur Hauptschicht), Bestandesflache (> 0,25 ha) und Mischungsanteil (= 50 %
und 2= 0,25 ha) gefiltert. Ausgehend von den am schwachsten wasserversorgten Standorten wurden mit dieser
Vorgehensweise die 88 Saatguterntebestinde im Staatseigentum um 52 weitere Bestande auf trockeneren
Standorten ausgeweitet. Zugleich wurde auf eine bessere raumliche Verteilung geachtet.

Nur wenige der bereits bestehenden Roteichen-Versuchsflachen der NW-FVA kamen fiir die Plusbaumsuche in
Frage, da diese ein zu geringes Alter bzw. zu geringe Flache aufweisen. Bestehende Herkunftsversuche sind
bereits abgeschlossen oder zu jung und lassen daher keinen ausreichenden Samenertrag erwarten.

Recherche

» Forsteinrichtung » Versuchsflachenverzeichnis
* Erntezulassungsregister + Waldbaukonzepte

|

Plusbaumauswahl

» 50 Plusbaume

* Qualitats-, Vitalitats- und Leistungskriterien

* Anzahl je Bundesland: proportional zur Roteichenflache
* GleichmaRige Verteilung liber die Standortwasserbilanz

l

Vermehrung und Anzucht

» Saatgutgewinnung > Aussaat und Anzucht
» Reiserwerbung - Pfropfung (Winterveredelung)

Flachenanlage

* Nachkommenschaftsprifung

* Klonarchiv

Samenplantage

Abb. 1: Arbeiten der Nordwestdeutschen Forstlichen Versuchsanstalt im Projekt RubraSelect.

2.2 Plusbaumauswahl

Nach Auswahl der Bestdnde erfolgte die Auslese der Plusbdume. Innerhalb des Projektverbunds wurde ein
gemeinsames Aufnahmeformular festgelegt. Das Aufnahmeformular beinhaltet die wichtigsten phanotypischen
Merkmale, die sich aus Leistungsmerkmalen (Baumhohe, Brusthéhendurchmesser) und Qualitdtsmerkmalen
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(z. B. Geradschaftigkeit, Zwieselwuchs oder Drehwuchs) zusammensetzen. Die Einschatzung der Vitalitat erfolgte
im Verhaltnis zum Bestandeskollektiv anhand der Kronenmorphologie nach RoLofFF (2016). Die Baume wurden
mit ihren Koordinaten erfasst und im Geldande markiert. Eine maximale Plusbaumanzahl pro Bestand wurde nicht
festgelegt. Die Plusbdume sollten jedoch aus moglichst verschiedenen Bestanden stammen, um eine breite
genetische Basis sicher zu stellen. So wurden wenige Baume je Bestand, aber dafiir in vielen, réumlich getrennten
Vorkommen gesucht.

Die Anzahl der Plusbdume je Bundesland wurde anhand der Forsteinrichtung proportional zur absoluten
Roteichenflache der einzelnen Bundeslander festgelegt und mittels der Standortswasserbilanz gleich verteilt. Das
Hauptaugenmerk bei der Auswahl lag auf der Vitalitdt und Qualitat ggf. zu Lasten der Wuchsleistung. Bei der
Auswahl wurde darauf geachtet, dass die Aufnahmekriterien in einem ausgewogenen Verhaltnis
zueinanderstehen.

2.3 Vermehrung, Anzucht und Flachenanlage

Von den ausgewadhlten Plusbdumen werden Saatgut sowie Reiser gewonnen. Die Pfropflinge werden zur
Sicherung des genetischen Materials in ein Klonarchiv ausgepflanzt. Aus der Absaat der
Roteichenplusbdume werden Nachkommenschaftsprifungen angelegt. Genetische Durchforstungen
fihren zu weiteren Ausleseschritten. In spiteren Entwicklungsschritten ist die Uberfiihrung in eine
Samenplantage geplant.

3 Erste Ergebnisse

Die Auswertung der Forsteinrichtungsdaten zeigt, dass die Roteiche in den Tragerlandern zwar haufig vertreten
ist, jedoch oft nur als Mischbaumart vorkommt und gréBere reine Roteichenbestdnde die Ausnahme bilden. Die
durchschnittliche Baumartenfliche der Roteichenvorkommen liegt zwischen 0,4 ha (Hessen) und 0,7 ha
(Sachsen-Anhalt). Der Anteil der Roteiche an der Baumartenzusammensetzung pro Bestand (Mischungsanteil)
liegt im Durchschnitt zwischen 16 % (Hessen) und 44 % (Niedersachsen).

Insgesamt decken die Roteichenvorkommen in Hessen, Niedersachsen, Sachsen-Anhalt und Schleswig-Holstein
eine breite Amplitude der Standortswasserbilanz ab, die eine Spanne von >-300 mm bis 350 mm aufweist. Der
Schwerpunkt der Roteichenflachen liegt im Bereich von >-150 mm (insbesondere Sachsen-Anhalt und Hessen)
bis 100 mm (insbesondere Niedersachsen und Schleswig-Holstein) (vgl. Abb. 2).

Es zeigen sich deutliche Unterschiede zwischen den Landern. Wahrend in Sachsen-Anhalt die durchschnittliche
Standortswasserbilanz erheblich negativ (-114 mm) ist, liegt sie in Hessen zwar auch im negativen Bereich, fallt
aber mit -4 mm deutlich besser aus. In Niedersachsen und Schleswig-Holstein liegt die Standortswasserbilanz mit
jeweils rund 80 mm im positiven Bereich.
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Abb. 2: Baumartenflache [ha] aller Roteichenvorkommen im Staatswald nach Standortswasserbilanz-klassen [mm].

Saatguterntebestdnde bilden aufgrund ihrer phanotypisch guten Erscheinung die Hauptquelle fir die
Plusbaumauswahl. Es wurden 62 % der Plusbdume in Saatguterntebestinden ausgewiesen. Die
Saatguterntebestdnde sind vermehrt auf Standorten mittlerer Standortswasserbilanz (>0 mm bis 100 mm)
ausgewiesen und decken nur einen geringen Bereich der Standortswasserbilanz ab (vgl. Abb. 3).
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Abb. 3: Baumartenflache [ha] der Roteichen-Erntebestande im Staatswald nach Standortswasser-bilanzklassen [mm].

Zusétzlich wurden Bdume von Standorten mit geringer Standortswasserbilanz (> -300 mm bis 0 mm) ausgewahlt
(Abb. 4). Diesen Bereich der Standortswasserbilanz konnen die Erntebestande nicht abdecken (Abb. 3).

Insgesamt wurden 50 Plusbaume ausgewahlt, die annahernd gleichmaRig liber die Standortswasserbilanz verteilt
sind, mit einem Schwerpunkt im trockeneren Bereich. Insgesamt wurden 56 % der Plusbdume auf Standorten
mit negativer Standortswasserbilanz ausgewiesen (Abb. 4). Die Abbildung 5 gibt einen Uberblick tber die
raumliche Verteilung der ausgelesenen Plusbdume.
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Abb. 4: Plusbaumanzahl nach Standortswasserbilanzklassen [mm].

Abb. 5: Uberblick iber die raumliche Verteilung der ausgewahlten Plusbaume.

4 Aktueller Stand und Ausblick

Die Plusbdume werden vegetativ und generativ vermehrt. Die Pfropfungen dienen der langfristigen Sicherung
des genetischen Materials der Plusbdume in Klonarchiven. Dafiir werden im Winter Reiser aus der Krone der
Plusbdume gewonnen. Die Reiser werden auf handelsiblichen Roteichenunterlagen veredelt. Die
einzelbaumweise Saatgutgewinnung kann erst in 2023 stattfinden. Im Jahr 2022 gab es bei der Roteiche keine
ausreichende Mast.
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Neue Samenplantagen fiir Deutschland — Empfehlungen auf Basis internationaler
Erkenntnisse

HEIKE LIESEBACH, KATHARINA J. LIEPE, CORNELIA BAUCKER

Zusammenfassung

Zur Umsetzung der Ziele der Forstpflanzenziichtung in Deutschland werden fiir einige heimische Baumarten
(Pinus sylvestris, Picea abies, Larix decidua, Acer pseudoplatanus, Quercus sp.) neue Samenplantagen aufgebaut.
Finf Hauptpunkte fassen zusammen, wie der aktuelle wissenschaftliche Kenntnisstand praktisch umgesetzt
werden kann.

Nr. Ziel Was ist zu tun?

1 Angepasstheit sichern, 3 — 4 artspezifische Zuchtzonen
,Outbreeding depression” vermeiden beriicksichtigen

2 MindestmalR an genetischer Diversitat sichern, Mindestens 60 — 80 Klone je Samenplantage
Handlungsoptionen offenhalten bei heimischen Baumarten verwenden

3 Heterosiseffekt nutzen, Nur 1 selektierten Plusbaum pro Population
»Inbreeding depression” vermeiden bzw. pro Versuchsprifglied als Klon je

Samenplantage verwenden

4 Optimierung der Zufallspaarung Gleiche Rametzahlen je Klon und passendes
raumliches Design (Software ONA)

5 Zukunftige Arbeiten Zuchtwerte ermitteln,
Nachkommenschaftspriifungen nach FoVG

Abstract

To implement the objectives of forest tree breeding in Germany, new seed orchards will be established for some
native tree species (Pinus sylvestris, Picea abies, Larix decidua, Acer pseudoplatanus, Quercus sp.). Five main
points summarize how the current scientific knowledge can be implemented practically.

No. Objective What to do?

1 Ensure adaptedness, Consider 3 — 4 species-specific breeding zones
avoid "Outbreeding depression”

2 Ensure minimum genetic diversity, Use at least 60 — 80 clones per seed orchard
keep options for action open for native tree species

3 Utilize heterosis effect and Use only 1 selected plus tree per population or
avoid ,,Inbreeding depression” per test unit as clone per seed orchard

4 Optimization of random mating Equal numbers of ramets per clone and

suitable spatial design (Software ONA)

5 Future work Determine breeding values,
progeny testing according to FoVG
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1 Forstpflanzenziichtung in Deutschland

"Wichtiges Ziel der Ziichtung ist die Bereitstellung von Vermehrungsgut, das anpassungsfihig und
leistungsstark genug ist, um den erwarteten Umweltéidnderungen bei der Erfiillung aller Waldfunktionen
gerecht zu werden.“ Diese Aussage muss als der Kernsatz aus der Ziichtungsstrategie fiir Deutschland (LIESEBACH
M et al. 2013) angesehen werden. In diesem Satz ist auch klar ausgedriickt, dass die an erster Stelle genannte
Anpassungsfahigkeit als Voraussetzung fir das Zuchtziel Wuchsleistung und generell fir alle Waldfunktionen
betrachtet wird.

Die Ziuichtungsstrategie beinhaltet sechs spezifische Programme fiir Douglasie, Larche, Bergahorn, Fichte, Kiefer
und Eiche. lhre Realisierung wurde mit groRen deutschlandweit organisierten Verbundprojekten FitForClim
(2014 - 2019) und AdaptForClim (2017 — 2021) begonnen, die vom Waldklimafonds gefordert wurden. Die
Plusbaumselektion erfolgte erstmalig deutschlandweit im Projektverbund und nach abgestimmten Kriterien,
wobei man sich primar auf Versuchsflachen konzentrierte. Bundesweit wurden dazu ca. 1500 Fldchen erfasst und
deren Daten gemeinsam aufbereitet. Reiser wurden geerntet, veredelt und Klonarchive mit Pfropflingen
aufgebaut. Konsequenter Folgeschritt ist nun der Aufbau von Samenplantagen, mit dessen Umsetzung im Projekt
OptiSaat (2021 — 2025, ebenfalls Waldklimafonds) bereits begonnen wird. Der in der Ziichtungsstrategie
angestrebte ,,... erzielbare Volumenmehrertrag [von] im Mittel zwischen 10 % und 30 % ...“ soll, zumindest bei
einigen Baumarten, mit ,,Hochleistungssamenplantagen” erreicht werden. Im folgenden Beitrag soll es nun um
den genetischen und raumlichen Aufbau dieser neuen Samenplantagen gehen, die der Produktion von Saatgut
flr vielseitig einsetzbare, angepasste, qualitativ hochwertige und leistungsstarke Forstpflanzen dienen sollen.
Andere Samenplantagen, z. B. zur Erhaltung genetischer Ressourcen bei seltenen Baum- und Straucharten, sind
hier nicht Gegenstand.

In Deutschland existieren bereits seit vielen Jahrzehnten Samenplantagen, aktuell mehr als 300. Darunter
befinden sich 54 fiir Pinus sylvestris, 49 flr Larix sp., 44 fir Picea abies, je 23 flr Pseudotsuga menziesii und Alnus
glutinosa und je 20 fir Prunus avium und Tilia cordata. Sie sind sehr unterschiedlich in ihrer genetischen
Zusammensetzung, der Anzahl der Klone, ihrem rdumlichen Design und ihrer GroRe. Zahlreiche
Nachkommenschaften von Samenplantagen wurden bereits in Feldversuchen nach FoVG getestet. Erfolgreich
waren dabei ca. 50 dieser Samenplantagen, welchen anschlieRend der Kategorie ,,Geprift” zugesprochen wurde.
Die Ubrigen basieren bisher auf der zugrundeliegenden phanotypischen Auslese und sind in der Kategorie
“Qualifiziert” zugelassen.

2 Motivation

Absaaten dieser deutschen Samenplantagen zeigten in Nachkommenschaftspriifungen teilweise bessere
Qualitatseigenschaften im Vergleich zu den Standards oder zu anderen Prifgliedern aus Bestandesabsaaten.
Genauso konnten Uberlegene Wuchsleistungen festgestellt werden, aber bei weitem nicht bei allen
Plantagenabsaaten. Stattdessen wurden viele als mehr oder weniger vergleichbar mit dem Durchschnitt der
Nachkommen aus zugelassenen Saatgutbestinden eingestuft. Es stellt sich die Frage, woher die doch
betrachtlichen genetischen Gewinne in der Wuchsleistung bei Nachkommenschaften aus forstlichen
Samenplantagen kommen, von denen auf internationaler Ebene so haufig berichtet wird. Wie kdnnen wir die
jetzt neu anzulegenden Samenplantagen optimieren, um den in der Forstpflanzenziichtung angestrebten Zielen
ndher zu kommen? Der groBe Aufwand fir die Realisierung der Zlichtungsstrategie ist aus unserer Sicht nur
gerechtfertigt, wenn nach der Plusbaumselektion und der Anlage von Klonarchiven nun auch das Bestmogliche
flir die Anlage der neuen Samenplantagen getan wird. Mit dieser Motivation wurde eine umfassende
Literaturstudie zum internationalen Kenntnisstand in Bezug auf forstliche Samenplantagen, einschlielRlich zu
Fragen der sexuellen Reproduktionsprozesse in Populationen, zu sog. Zuchtwerten (breeding values) in
fortgesetzten Zichtungszyklen, zur Klonanzahl und zum raumlichem Design durchgefiihrt. Im Folgenden werden
die Kernaussagen dieser Studie vorgestellt.
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Die Originalarbeit, veroffentlicht in einer internationalen Fachzeitschrift (LIESEBACH H et al. 2021), geht ausfiihrlich
auf die gestellten Fragen ein, enthalt zahlreiche Beispiele aus der Literatur und entsprechende
Schlussfolgerungen bezogen auf Deutschland. Eine Ubersetzung ins Deutsche befindet sich im Schlussbericht
AdaptForClim (LIESEBACH M et al. 2020).

3 Populationsgenetischer Hintergrund

Ziel der Forstpflanzenziichtung ist die Steigerung des Wachstums und die Verbesserung von Holzqualitdt und
Resistenzen bei den Nachkommen durch die Kombination nicht miteinander verwandter Eltern mit gewiinschten
Eigenschaften. Ein Heterosis-Effekt als Maximum der in Abbildung 1 dargestellten Kurve kann durch die Paarung
zwischen Herkinften erreicht werden. Als Fremdbefruchter haben unsere Waldbaumarten eine mehr oder
weniger ausgepragte Inzuchtdepression (inbreeding depression), die sich nicht nur bei Selbstungen, sondern
auch bei der Paarung von Verwandten negativ auf Fitnessmerkmale und Wachstum auswirken kann. Zusatzlich
existiert eine sog. ,outbreeding depression”, die eintreten kann, wenn Nachkommen durch Kreuzung einer
lokalen und einer schlecht angepassten, 6kologisch weit entfernten, Population entstehen (Abb. 1).
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Abb. 1: Schematische Darstellung von Wachstum und fitnessbezogenen Merkmalen in Abhangigkeit von der
genetischen Distanz zwischen Elternbaumen, adaptiert aus LIESEBACH H et al. (2021).

Zahlreiche experimentelle Befunde aus umfangreichen Kreuzungsprogrammen, teilweise Uiber mehrere
Generationen hinweg, belegen die Inzuchtdepression (siehe Originalarbeit). Hier soll nur auf ein ausgewahltes
Beispiel eingegangen werden. In Kanada wurden 1987 Kreuzungen zur Erzeugung verschiedener Inzuchtgrade
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bei Douglasie durchgefiihrt (Woobs und HEAMAN 1989; WooDs et al. 2002; STOEHR et al. 2015). Die Daten in
Tabelle 1 zeigen die zunehmende Depression hinsichtlich Uberlebensrate und Wuchsleistung bei steigendem
Inzuchtgrad bei 26-jahrigen Douglasien.

Tabelle 1: Inzuchtdepression bei Douglasie im Alter von 26 Jahren, Daten aus STOEHR et al. (2015).

Land Inzuchtgrad F Anz_a'hl Inzuchtdepressnon Inzuchtdepression
Familien Survival Volumen

Paarung zwischen nicht 0 2 0 0

verwandten Eltern

Paarung ZW|§chen 0,125 66 0% _959

Halbgeschwistern

Paarung zw.lschen 0,25 36 _40% _40%

Vollgeschwistern

Paarung zwischen Eltern 0,25 17 _40% _40%

und Nachkommen

Selbstungen 0,50 9 -80% -40%

Wenn mehrere Plusbdume aus einer Population oder einem Versuchspriifglied selektiert werden, ist die
Wabhrscheinlichkeit nicht gering, dass darunter Halbgeschwister sein konnen. Wie im gezeigten Beispiel der
Douglasie muss dann fir die Nachkommenschaft mit einer Inzuchtdepression von ca. 20% bei der
Uberlebensrate und ca. 25 % beim Volumenertrag gerechnet werden. Diese GréRenordnungen sind nicht als
Einzelfall bei einer vielleicht schlechten Kombinationseignung zu verstehen, sondern waren das
Mittelwertergebnis von 66 verschiedenen Kreuzungsfamilien (STOEHR et al. 2015).

Die bekannten gegenldaufigen Effekte in fortgesetzten Zichtungszyklen zwischen einer Anreicherung
erwiinschter wachstumsfordernder Allele einerseits und der Inzuchtdepression andererseits haben im
internationalen Rahmen dazu gefiihrt, dass die Zuchtpopulationen und (Produktions-) Samenplantagen
voneinander getrennt gehalten werden. Ferner existieren zumeist mehrere Zuchtpopulationen, die
untereinander nicht verwandt sind. Neuere Modelle versuchen, den genetischen Gewinn in Plantagensaatgut
auch bei Beteiligung von verwandten Klonen zu maximieren, indem mit einer héheren Anzahl an Klonen
gearbeitet wird (z. B. MULLIN 2017).

4 Praxisempfehlungen fiir neue Samenplantagen
4.1 Artspezifische Zuchtzonen

Die geographische Lage von Deutschland und die damit einhergehende Variation des Klimas bedingen eine
Unterteilung in sog. Zuchtzonen, um beispielsweise die unterschiedlichen Spatfrosthaufigkeiten zwischen
Bereichen atlantischer und kontinentaler Klimapragung angemessenen zu berlicksichtigen. Die Ausweisung von
baumartspezifischen Zuchtzonen orientierte sich dabei primar an klimatischen Unterschieden sowie der
praktischen Realisierbarkeit und Wirtschaftlichkeit, die am besten mit drei bis maximal vier Zonen gewahrleistet
werden kann. Damit sind sie deutlich groRer als die bereits bestehenden Einteilungen in Herkunftsgebiete oder
auch Bundeslander. Die zur Validierung herangezogene Auswertung vorhandener Versuchsdaten bestatigte die
Sinnhaftigkeit der Aggregation zu grofReren Zonen auch hinsichtlich der genetischen Anpassung. Exemplarisch
sind die Zuchtzonen fiir drei Baumarten in Abbildung 2 dargestellt. Basierend auf diesen Zuchtzonen sind die
einzelnen Klone fiir die anzulegenden Samenplantagen auszuwahlen und zu zonenspezifischen Kollektiven
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zusammenzustellen. Ndhere Erlauterungen dazu befinden sich in den FitForClim-Abschlussberichten (LIESEBACH
M et al. 2020; MEIRNER et al. 2020).

Kiefer Douglasie Eichen
(Schlussbericht TP4 FitForClim 2020) (Schlussbericht TP4 FitForClim 2020) (Schlussbericht TP1 FitForClim 2020)

Abb. 2: Beispiele fiir Zuchtzonen fur Kiefer (Pinus sylvestris), Douglasie (Pseudotsuga menziesii) und Eichen (Quercus
sp.), aus (LIESEBACH M et al. 2020; MEIRNER et al. 2020).

4.2 Anzahl der Klone

Grundsatzlich gibt es keine allgemeingliltigen Regeln flr die Anzahl von Klonen in forstlichen Samenplantagen.
Im Sinne der klassischen Forstpflanzenziichtung lautet die Empfehlung in der internationalen Literatur 20-40
nicht verwandte Klone zu verwenden. Diese Zahl folgt dem 6konomisch orientierten Ziel der Maximierung des
,Genetic gains“, erhalt aber ein MindestmaR an genetischer Diversitat. Dabei muss jedoch ausdriicklich betont
werden, dass sich diese Zahlen auf fortgeschrittene Ziichtungszyklen beziehen, d. h. schon bekannte Zuchtwerte
(breeding values) vorliegen und die Nachkommen dieser Plantagen eine begrenzte Zeit verwendet werden, also
bereits parallel zu ihrer Beerntung Plantagen neuer Klonkomposition aufgebaut werden. Nur unter dieser
Voraussetzung kann eine hohe und kontinuierliche Leistungssteigerung in der Nachkommenschaft durch strenge
Selektion und Kombination weniger Klone erwartet werden.

Bei Samenplantagen der 1. Generation sind diese Zuchtwerte in der Regel nicht bekannt, da sie aus phanotypisch
ausgewahlten Plusbdumen zusammengestellt werden. Es existieren nur wenige aussagekraftige Arbeiten zur
Klonzahl, einzig KANG et al. (2001) gibt eine Ubersichtliche Zusammenstellung zu insgesamt 255 Samenplantagen
von verschiedenen Koniferenarten aus drei Landern (Tabelle 2). Mit Ausnahme von Plantagen mit Pinus sylvestris
in Finnland mit fast 140 Klonen lag die mittlere Klonzahl je Plantage laut KANG et al. (2001) zwischen 70 — 94
Klonen.

Fir die neuen Samenplantagen in Deutschland werden bei den heimischen Baumarten (Pinus sylvestris, Picea
abies, Larix decidua, Acer pseudoplatanus, Quercus sp.) je Zuchtzone mindestens 60 — 80 Klone empfohlen. Diese
Zahl erhalt (1) die Option fiir eine gezielte genetische Durchforstung der Samenplantage nach Zuchtwerten offen.
Darliber hinaus gewahrleistet sie (2) ein MindestmaB an genetischer Diversitdat fir eine spatere
Anpassungsfahigkeit der Nachkommenschaft und (3) eine spitere Uberfithrung der Nachkommenschaften in
natiirliche Verjiingung, ohne dabei einen zu starken genetischen Flaschenhalseffekt auszulosen. Die Zahl von
60 — 80 Klonen stellt einen Kompromiss dar zwischen populationsgenetischen Aspekten einerseits, die eine
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hohere Klonzahl unterstiitzen und der praktischen Realisierbarkeit andererseits, die moéglichst geringe Zahlen
préaferiert.

Flr die Douglasie (Pseudotsuga menziesii) als eingeflihrte Nadelbaumart und fir Hybridlarchen (Larix decidua x
L. kaempferi) konnen geringere Klonzahlen bericksichtigt werden (siehe Originalarbeit LIESEBACH H et al. 2021).

Tabelle 2: Klonanzahl und GréRe von Samenplantagen der 1. Generation, Daten aus KANG et al. (2001).

Land Baumart Samenplantagen Mittlere Mittlere GroBe Mittlere
Anzahl Klonzahl [ha] Rametzahl
Finnland Pinus sylvestris 176 139 15,5 4137
Picea abies 25 75 10,9 3182
Korea Pinus koraiensis 13 70 7,0 2689
Pinus densiflora 8 94 13,6 5454
Schweden Pinus sylvestris 22 80 14,5 4614
Picea abies 11 71 11,2 2713

4.3 Verwandtschaftsgrad der Klone

Wenn die angestrebte Leistungssteigerung in den Nachkommenschaften von neuen Samenplantagen in
Deutschland erreicht werden soll, kann man den Verwandtschaftsgrad der Klone nicht auBer Acht lassen und
muss eine potentielle Inzuchtdepression gezielt vermeiden. Dies bedeutet, dass jeweils nur ein Klon aus einer
Population oder aus einem Priifglied fur die Klonzusammenstellung einer Samenplantage zu verwenden ist.
Damit wird nicht nur die Verwandtenpaarung vermieden, sondern auch die Heterosis im Sinne von Kreuzungen
zwischen Populationen geférdert.

Selbstungen innerhalb eines Baums oder zwischen Ramets eines Klons kdnnen natrlich nie ganz ausgeschlossen
werden. Sie sind jedoch, zumindest bei Koniferen, praktisch weniger relevant, da Hohlkérner entstehen kénnen
oder bei Polyembryonie eine Selektion schon vor der Samenreife stattfinden kann (LINDGREN 1975; SORENSEN
1982; KANAZASHI et al. 1990). Auch bei keimfahigen Samen aus Selbstungen sterben solche Samlinge mit hoher
Wabhrscheinlichkeit friihzeitig ab oder kdnnen im Wachstum nicht mithalten.

4.4 Raumliche Anordnung der Klone

Wenn sich alle Klone einer Samenplantage mit allen anderen Klonen gleich haufig paaren, entsteht eine maximale
Anzahl unterschiedlicher Kombinationen im Saatgut. Diese sog. Zufallspaarung sorgt fiir ausgewogene genetische
Beitrdage der einzelnen Klone. Der Schwerpunkt bei den neu anzulegenden Samenplantagen der 1. bzw. 1,5.
Generation soll deswegen auf der Zufallspaarung liegen. Dies bedeutet, gleiche Rametzahlen der Klone
anzustreben, und die rdumliche Anordnung der Klone so zu gestalten, dass alle Kombinationen etwa gleich haufig
benachbart stehen. Die Software ONA ,,Optimum Neighbourhood Algorithm“ (CHALOUPKOVA et al. 2016, 2019) ist
geeignet, um solche optimalen raumlichen Layouts fiir die Samenplantagen zu erstellen. Praktisch entstehen
natirlich immer Abweichungen von der Zufallspaarung, da die Bliihintensitadt der einzelnen Klone nicht identisch
ist und die Blihzeitpunkte nicht optimal tGberlappen.

Flr das Design von Samenplantagen ab der 2. Generation kénnen bei bekannten Zuchtwerten der Klone auch
Rametzahlen nach Zuchtwerten gewichtet oder bei teilweiser Verwendung verwandter Klone die
Inzuchtdepression durch bestimmte rdaumliche Anordnungen minimiert werden. Eine ausfihrlichere
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Beschreibung weiterer Software-Programme zur Erstellung von Pflanzpldnen fir forstliche Samenplantagen
befindet sich in der Originalarbeit (LIESEBACH H et al. 2021).

5 Zukiinftige Arbeiten

Zukunftige Arbeiten im Zusammenhang mit forstlichen Samenplantagen zur Umsetzung von Ziichtungszielen
wird es in zwei Richtungen geben. Generell sollen Plantagenabsaaten nach den Richtlinien des FoVG gepruft
werden, um spater die Kategorie "Gepriift" fur Gberlegene Samenplantagen zu erreichen. Dariiber hinaus und
um weitere Ziichtungsfortschritte zu erzielen, ist es wichtig, Zuchtwerte fir einzelne Klone zu ermitteln. Sie sind
die Voraussetzung fir eine sog. genetische Durchforstung der bestehenden Samenplantagen, um mit
verringerter Klonzahl eine Leistungssteigerung erreichen zu kdénnen und die Zusammensetzung kinftiger
Generation von Samenplantagen weiter zu optimieren.

Die konventionelle Methode zur Ermittlung von Zuchtwerten besteht dabei in der Anlage von Versuchsflachen
zur Nachkommenschaftsprifung fir die einzelnen Klone. Dazu kdnnen sowohl Kreuzungsnachkommen als auch
Nachkommen aus freier Abbliite verwendet werden. Eine neue Methode zur Ermittlung von Zuchtwerten kann
Uber moderne DNA-Marker die Verwandtschaft von schon bestehenden gemischten Nachkommenschaften
ermitteln, Abstammungen rekonstruieren und so ohne eine klonweise Beerntung, Pflanzenanzucht und
Neuanlage von Flachen auskommen. Dieses Konzept, genannt ,Breeding without breeding”, ist 2006 im
internationalen Rahmen zum ersten Mal vorgestellt worden (EL-KASSABY et al. 2006) und wurde seitdem standig
weiterentwickelt. Es soll gepriift werden, inwieweit von betreffenden Plusbaumen schon Nachkommenschaften
existieren, die sich fur einen solchen Ansatz eignen, um dann Aufwand und Potential der neuen Methode, auch
im Vergleich zur konventionellen Verfahrensweise, abzuschatzen.
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Neue Herkunfts- und Verwendungsempfehlungen in Bayern

MUHIDIN §EHO, BARBARA FUSSI, RANDOLF SCHIRMER, JOACHIM HAMBERGER, ALWIN JANREN

Zusammenfassung

Die neuen Herkunfts- und Verwendungsempfehlungen (HuV) in Bayern sind ein Aufbruch in eine neue Zeit, die
viele Verdanderungen flr unsere Walddkosysteme mit sich bringen wird. Die Empfehlungen stellen den aktuellen
Kenntnisstand dar und sollten als erster Schritt betrachtet werden. Es ist geplant, in regelméaRigen Abstanden die
Empfehlungen zu liberarbeiten und aktuelle Forschungsergebnisse zu berlicksichtigen.

Neben dem neuen Namen, der den Hauptfokus neben der Herkunft auf die Verwendung des Vermehrungsguts
legt, sollen durch die neuen Empfehlungen fiir die Waldbesitzenden auch neue Mdoglichkeiten geschaffen
werden, um ihre Walder fit fiir den Klimawandel zu machen und artenreiche und stabile und genetisch vielfaltige
Mischwalder aufzubauen. Es gibt einige bekannte Grundsatze, die weiterhin berlicksichtigt werden sollten.

Durch den dreistufigen Aufbau der neuen Verwendungsempfehlungen wird die Verwendung von Bisher
Bewdhrten, Klimaplastischen sowie ganz neuen Herkiinften, die nur im Rahmen von Praxisanbauversuchen (PAV)
angebaut werden kdnnen, ermoglicht. Bei den klimaplastischen Herkiinften orientiert sich die Empfehlung an
der voraussichtlichen Klimaentwicklung. Die Herkiinfte stammen aus Regionen, in denen heute das Klima
herrscht, welches wir in den nachsten Jahrzehnten fiir das zugeordnete Herkunftsgebiet erwarten. Zusatzlich
wird Vermehrungsgut der Kategorie ,,gepriift“ sowie der Kategorie , qualifiziert” empfohlen. Da die Anzahl der
Samenplantagen begrenzt ist, wird die Versorgung vorerst Uberwiegend auch aus ,ausgewahlten”
Saatguterntebestanden vorgenommen werden miissen.

Im Klimawandel ist es wichtig die Erhaltung zu intensivieren und die nachhaltige Nutzung zielgerichtet

vorzunehmen. Dabei sollte grofler Wert auf die Herkunftssicherheit gelegt werden. Die Wahl der geeigneten

Herkunft und die Versorgung mit hochwertigem und herkunftssicherem Vermehrungsgut wird bei allen

Baumarten (heimisch oder nichtheimisch) entscheidend fiir den Anbauerfolg und den Aufbau von stabilen

Waldbestdnden sein. Um dieses Ziel zu erreichen, werden bereits heute wichtige Schritte identifiziert:

e Erweiterung der Anbaumdéglichkeiten und Streuung des Risikos fiir Waldbesitzer iber aktualisierte
Herkunfts- und Verwendungsempfehlungen

e Strategien zum Erhalt der genetischen Vielfalt

e Bewertung der Angepasstheit und Anpassungsfahigkeit von Erntebestianden (Haupt- und
Nebenbaumarten, seltene und Alternativbaumarten)

e Auswahl und Pflege von neuen Erntebestanden

e Anlage von Herkunftsversuchen und Nachkommenschaftspriifungen (heimische und alternative
Baumarten)

e Anlage von Samenplantagen (heimische und nicht heimische Baumarten)

e Dokumentation, Saatgutversorgung und Herkunftskontrolle

1 Einleitung

Die immer haufiger auftretende Trockenheit der letzten Jahre sowie die deutlich sichtbaren Primar- und
Sekundarschaden an den heimischen Nadel- und Laubbaumarten stellen die einheimische Forstwirtschaft vor
groRe Herausforderungen. Neben den Schadflaichen von Fichten und Kiefern zeigen sich zunehmend
VitalitatseinbuRRen bei Buchen, Eichen und Bergahorn. Vor allem in den letzten 20 Jahren haben die biotischen
und abiotischen Schaden stark zugenommen (z.B. invasive Ausbreitung von Schadorganismen, Trockenheits- und
Dirreschaden, Spatfrost und Sturmereignisse). Anhand der Schaden wird deutlich, dass der Klimawandel das
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ganze Waldokosystem sowie alle Leistungen und Guter, die die Walder liefern, betreffen wird. Aufgrund der
Langlebigkeit von Baumen ist dabei die Frage der richtigen Baumarten- und Herkunftswahl umso wichtiger
geworden. Fir viele Waldbesitzende stellt sich die Frage, auf welche Baumarten und Herkiinfte sie beim
Waldumbau setzen sollen und wo sie geeignetes und herkunftssicheres Saat- und Pflanzgut beziehen kénnen.
Die bisherigen Herkunftsempfehlungen, die fir die Bewirtschaftung der meisten im Bundes- und Landesbesitz
befindlichen Walder bindend und fiir den restlichen Waldbesitz empfohlen sind, basieren auf Erfahrungen im
Anbau und auf Erkenntnissen aus Versuchen der vergangenen 100 Jahre. Wahrend der Jahre 1920 bis 2000 waren
dabei die Klima- und Standortsbedingungen anndhernd gleich. Die neuen Herkunfts- und
Verwendungsempfehlungen sollen neue Moglichkeiten fir Waldbesitzende bieten, ihre Walder fit fur den
Klimawandel zu machen. Die Empfehlungen stellen den aktuellen Kenntnisstand dar. Es ist geplant, die
Empfehlungen regelmaRig zu aktualisieren und dabei die neuesten Forschungsergebnisse zu bericksichtigen.

Die bisherigen Herkunftsempfehlungen verfolgen den Ansatz, dass die residenten Populationen aus einem
Herkunftsgebiet die groRte Angepasstheit an die herrschenden Standorts- und Umweltbedingungen aufweisen
und Vermehrungsgut aus demselben Herkunftsgebiet empfohlen werden kann. Die Auswahl von
Saatguterntebestdnden erfolgte nach den gesetzlichen Bestimmungen anhand des Phanotyps (Erscheinungsbild)
mit guter Gesundheit und Vitalitat. Unter Einbeziehung der prognostizierten Klimadanderung ist eine Erweiterung
der bisherigen Herkunftsempfehlungen dringend geboten. Die Erweiterung der Anbaumdglichkeiten und
Streuung des Risikos fiir Waldbesitzer iber aktualisierte Herkunfts- und Verwendungsempfehlungen stellen den
ersten Schritt dar. Die genetische Anpassungsfahigkeit von Ausgangspopulationen soll zukiinftig viel starker
untersucht werden und eine Grundlage der Empfehlung fiir die Verwendung darstellen.

Bereits untersuchte und positiv bewertete Saatgutquellen sollten vorrangig empfohlen werden. Vermehrungsgut
der Kategorie ,,gepriift”, das die Eignung in Feldversuchen bewiesen hat, sowie der Kategorie ,,qualifiziert”, das
in Samenplantagen geerntet wird, sind aus Einzelbdumen mit hoher Vitalitat und hervorragenden Wuchs- und
Qualitatseigenschaften aufgebaut worden. Sie weisen in der Regel eine hohe Anpassungsfahigkeit auf. lhnen
wird zugetraut, mit dem momentan bei uns herrschenden Klima zurecht zu kommen. Gleichzeitig wird davon
ausgegangen, dass sie auch an das prognostizierte zukiinftige Klima anpassungsfahig sind.

Darliber hinaus soll die Forschungsaktivitat unterschiedlicher Fachdisziplinen zu Herkunftsunterschieden und der
lokalen Anpassung, der Resistenz und Resilienz von Waldpopulationen und vor allem von zugelassenen Saatgut-
Erntebestidnden intensiviert werden (MELLERT et al. 2021a, b; SEHO et al. 2022).

Grundsétze, die bei den neuen Verwendungsempfehlungen berticksichtigt werden sollten:

e Die lokalen Herkiinfte sind nach wie vor die Grundlage der Herkunfts- und Verwendungsempfehlungen.
Allerdings ist die Bevorzugung der lokalen Herkunft nicht mehr in allen Fallen gerechtfertigt. Die genetische
Vielfalt als Mal3stab der Anpassungsfahigkeit der Erntebestdnde ist neben der Angepasstheit zusatzlich
einzuschatzen.

e Klimaplastische Herkiinfte heimischer Baumarten missen in die Empfehlungen starker einbezogen werden.
Hier gilt das Prinzip, Herklinfte eher aus warmeren Herkunftsgebieten mit niedrigeren
Sommerniederschlagen zu empfehlen, die vermutlich an die zu erwartenden Umweltbedingungen
angepasst sind.

e Zusatzlich sollen seltene heimische Baumarten sowie Nebenbaumarten, die beim Waldumbau starker
beriicksichtigt werden und nicht dem Forstvermehrungsgutgesetz unterliegen, in die bayerischen Herkunfts-
und Verwendungsempfehlungen aufgenommen werden.

e Herkiinfte alternativer Baumarten sollen zusatzlich empfohlen werden, wenn diese unter den jetzigen und
den zukiinftigen Umweltbedingungen zur Stabilisierung der Waldbestande beitragen kénnen.

e Fir eine sichere Herkunfts- bzw. Verwendungsempfehlung ist es unbedingt notwendig, das vorhandene
Wissen durch Anlage von weiteren Herkunfts- und Praxisanbauversuchen zu erweitern und
Anbauerfahrungen zu sammelin.
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o Die forstgenetische Forschung kann wertvolle Aussagen in Bezug auf Angepasstheit und
Anpassungsfahigkeit treffen.

e Um die nachhaltige Erzeugung von hochwertigem Vermehrungsgut zu erweitern, sollen vermehrt
Erntebestdnde und Samenplantagen von heimischen Haupt- und Nebenbaumarten sowie von
klimaplastischen Herkiinften und alternativen Baumarten in Bayern angelegt werden.

e Die Biodiversitat im Wald sollte auf allen Ebenen (Waldokosystem, Art und Gen) erhalten werden.

e Die Erhaltung (in situ und ex situ) und nachhaltige Nutzung der forstlichen Genressourcen sowie die
Sicherung der Waldfunktionen (Nutz-, Schutz- und Erholungsfunktion) sollten weiterhin gewahrleistet
werden.

2 Stufenweises Vorgehen bietet Chancen und Risiken
2.1 Bisher bewdhrte Herkunft

In vielen Herkunftsgebieten gilt nach wie vor der Primat der lokalen Herkunft: in den Fallen, dass sowohl das
jetzige (hohe Angepasstheit) wie auch an das kiinftige Klima (hohe Anpassungsfahigkeit) nach heutigen
Erkenntnissen fiir den Anbau keine Probleme bereiten. Unter dieser Pramisse werden Herkiinfte desselben
Herkunftsgebietes dieser Stufe zugeordnet. Allerdings sind bei manchen Baumarten die Herkunftsgebiete sehr
groR, so dass auch innerhalb dieser Gebiete die Klima- und Standortbedingungen relativ unterschiedlich sind. In
Zukunft ware eine auf die jeweiligen Umweltbedingungen des Pflanzortes ausgerichtete Empfehlung besser
(reine Verwendungsempfehlung).

In einigen Herkunftsgebieten ist der Primat der lokalen Herkunft nicht haltbar. Beispielsweise ist in der
Weilitannen-Herkunft 06 Frankenwald die genetische Anpassungsfahigkeit sehr gering, weshalb die ortliche
Herkunft nicht vorrangig fiir Pflanzungen im selben Herkunftsgebiet empfohlen wird.

Beispiel Weilltanne (Abb. 1): In dieser Kategorie empfehlen wir zuerst die bayerischen Samenplantagen, die mit
Uber 140 Klonen aus den relevanten Herkunftsgebieten (HKG) 06 und 07 aufgebaut wurden. Danach werden
ausgewahlte Saatguterntebestinde des HKG 07 empfohlen. An letzter Stelle in dieser Stufe werde
Saatguterntebestinde des HKG 06 empfohlen, da die genetische Vielfalt und Diversitdt im Vergleich zu den
Saatguterntebestdnden in anderen bayerischen Herkunftsgebieten sehr gering ist (KONNERT und HUSSENDORFER
2004).

2.2 Klimaplastische Herkunft

Auf 50 % der Flache Bayerns werden kiinftig bereits bei einem Temperaturanstieg von 2 °C Standortsbedingungen
vorherrschen, die aktuell nirgendwo in Bayern realisiert sind (FISCHER et al. 2018). Besonders in einigen
Herkunftsgebieten in Unter- und Mittelfranken ist auch bei den Hauptbaumarten Buche, Trauben- und Stieleiche
eine Erweiterung der Herkunfts- und Verwendungsempfehlungen fiir Vermehrungsgut aus heute bereits
warmeren und trockeneren Regionen notwendig. AuBerdem kénnten innerhalb Bayerns Herkiinfte fiir hGhere
Lagen empfohlen werden. Dabei gilt als Faustzahl bei Erwdarmung um einen Grad Celsius pro 150 Hohenmeter.

Diese Empfehlung orientiert sich an der voraussichtlichen Klimaentwicklung. Die Herkiinfte stammen aus
Regionen, in denen heute das Klima herrscht, welches wir in den nachsten Jahrzehnten fiir das zugeordnete
Herkunftsgebiet erwarten. Zusatzlich wird Vermehrungsgut der Kategorien ,Geprift” und ,Qualifiziert
empfohlen. Allerdings sind Herkiinfte aus einem warmeren Klima in der Regel weniger an Frost- und
Schneeereignisse angepasst. Da in Bayern trotz des Klimawandels auch (Spat-)Froste und Nassschneelagen
vorkommen werden, sind Frost- oder Schneebruchschdaden an diesen Herkiinften nicht auszuschlief3en.

“«
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Beispiel WeiBtanne (Abb. 1): Die Grundlage unserer Empfehlung bilden Herkunftsversuche. In beiden
Versuchsserien haben sich Herkiinfte aus Baden-Wirttemberg und Rumaénien bei allen untersuchten Merkmalen
als Gberdurchschnittlich erwiesen, daher werden diese als ,Klimaplastische Herkiinfte” empfohlen.

827 06 Thiiringisch-Sachsisch-Nordostbayerische Mittelgebirge

5P Lehmbach Bayern Register-Nr. 091 B27 06 0B2 3 qualifiziert
5P Hohenpeilenberg Bayern Register-Nr. 001 B27 06 08D 3 qualifiziert
5P Laufen-Pepestd Bayern Register-Nr. 001 B27 07 060 3 qualifiziart
EE des HKG 827 07 ausgewahit
EE des HKG 827 06 ausgewahlt
5P Vifzeroda Thiiringen Register-Nr. 163 B27 10015 3 qualifiziert
5P Poiana Neamiuli Bumidnien, PS-BR-SE72AVrig/Sibiu qualifiziert
SP Garcing, Bumdnien, PS-BR-NTB1, Garcina/Meamz, qualifiziert
5P Carbunar, Ruminien PS-BR-MMB1 Baia Sprig/Maramures qualifiziert
SP Malrele Ruminien PS-BR-CVB2 Talispara, qualifiziert
EB des HKG B27 0B ausgewahlt
EB des HKG 827 10 [nicht in spatfrostgefahrdeten Lagen) ausgewahlt
Bulgarien 5P Splnik Daloi Chilik/Varna qualifiziert
Tschechien EB (CZ-2-2B-1D-00032-12-4-C ausgewahlt
EB  CZ-2-2B-1D-00034-12-5-C ausgewahit
EB  CZ-2-2B-1D-0000%-12-5-V ausgewahit
EB  CZ-2-2B-1D-00063-13-6-C ausgewahit
EB  (CZ-2-2B-1D-0001%-13-6-P ausgewahit
EB  CZ-2-2B-)D-00005-13-6-P ausgewshlt
EB  CZ-2-2B-10-00012-13-5-V ausgewshlt
EB  CZ-2-2B-]D-00010-13-5-V ausgewahit
EB  CZ-2-2B-1D-00002-13-6-V ausgewahit
Slowakei EB 03525PP-224 ausgewshit
EB  03526PP-225 ausgewahit
EE  03445BR-231 ausgewshlt
EB  03543BB-237 ausgewahit
EB  03544BB-237 ausgewahit
EE  03545BB-252 ausgewahit

Abb. 1: Beispiel aus dn aktualissierten Verwendungsempfehlungen 2023: Verwendungsempfehlung fiir die
WeiBtanne fir das Herkunftsgebiet 827 06 — Thiringisch-Sachsisch-Nordostbayerische Mittelgebirge (EB =
Erntebestiande; HKG = Herkunftsgebiet), (BAYSTMELF 2023).

2.3 Herkiinfte fir Praxisanbauversuche

Diese Empfehlungsstufe enthdlt Vorschlage fiir Herkiinfte bestimmter Baumarten, die nach aktueller
Einschatzung in der Zukunft zum Anbau in Praxisanbauversuchen (PAV) geeignet sein kdnnten (JANREN et al. 2019;
HAMBERGER 2021) oder sich bereits in Herkunftsversuchen als vielversprechend erwiesen haben (z. B. bei
Rotbuche; SEHO et al. 2022). Diese sind zum einen alternative Herkiinfte von heimischen oder bei uns bereits
bewahrten alternativen Baumarten. Zum anderen werden Herkiinfte fir weitere alternative Baumarten
empfohlen. In beiden Féllen soll die Eignung dieser Herkiinfte bzw. Baumarten im Rahmen von
Praxisanbauversuchen genauer beleuchtet werden, um moglichst schnell praxisrelevante Erkenntnisse zu
gewinnen.

Beispiel WeiRRtanne (Abb. 1): In der Kategorie ,Herklinfte fiir Praxisanbauversuche” empfehlen wir Bestande, bei
denen keine gesicherten Erkenntnisse vorliegen, jedoch im Rahmen von Praxisanbauversuchen gewonnen
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werden sollen. In dieser Kategorie werden Herkiinfte aus Tschechien (Herkunftsgebiet 12 Predhori Sumavy a
Novohradskysch hor und 13 Sumava), der Slowakei (Herkunftsgebiet 2 Stredoslovenska und 3 Vychodoslovenska)
und Bulgarien empfohlen.

3 Bisherigen Empfehlungen werden erweitert
3.1 Herkiinfte seltener heimischer Baumarten und alternativer Baumarten

Im Klimawandel werden zunehmend Baumarten diskutiert, die fir die heimische Forstwirtschaft bisher keine
oder geringe Bedeutung hatten und oft wegen ihrer Konkurrenzschwache gegeniiber den Hauptbaumarten auf
Extremstandorte verdrangt wurden. Sie weisen oft Eigenschaften (z. B. hohe Trockenheitstoleranz, Frosttoleranz
usw.) auf, die im Klimawandel immer wichtiger werden und zur Stabilisierung der Waldbestdnde beitragen
kénnen. Die Baumarten kommen meist in kleineren und isolierten Populationen vor. Gerade bei diesen
Baumarten ist die Auswahl von geeigneten Saatgutquellen entscheidend fiir den zukiinftigen Anbauerfolg und
die Anpassungsfahigkeit. Viele dieser Baumarten unterliegen nicht dem FoVG und kénnen ohne jegliche
gesetzliche Bestimmung produziert und Inverkehr gebracht werden. Dadurch ergibt sich ein hohes Risiko fir die
Versorgung mit hochwertigem und herkunftssicherem Vermehrungsgut fir die Waldbesitzenden darstellt.
Baumarten, die dieser Baumartengruppe angehoéren sind z. B. Elsbeere, Feldahorn, Flatterulme, Speierling und
Eibe. Am Bayerischen Amt fir Waldgenetik (AWG) wurden im Rahmen von wissenschaftlichen Untersuchungen
forstgenetische Erkenntnisse gewonnen, die als Grundlage fiir die Erhaltung und Nutzung forstlicher
Genressourcen dieser Baumarten genutzt werden kdnnen. Informationen zu phdnotypisch und genetisch
geeigneten Bestdnde wurden in das bayerische Erntezulassungsregister aufgenommen und dadurch den
Waldbesitzenden sowie den Erntefirmen zur Verfligung gestellt.

Als weiterer Schritt wird die Verbesserung der Erntebasis fiir die Nebenbaumarten Spitzahorn, Hainbuche und
Sommerlinde auf genetischer Grundlage vorgenommen. Diese Baumarten haben bisher eine untergeordnete
Rolle gespielt oder wurden als dienende Baumarten genutzt, weshalb deren Anpassungspotential bisher nicht
detaillierter untersucht worden ist. Die Ausweisung von Saatguterntebestanden erfolgte ausschliefRlich anhand
des Phanotyps. Die Mindestanforderungen (20 Bdume im Bestand, 10 missen beerntet werden) sind aus
genetischer Sicht zu gering und sollten erweitert werden. Bei allen drei Baumarten wird eine Gesamtbewertung
der genetischen Befunde und der regionalen Differenzierung vorgenommen. Neben anderen Parametern
werden die genetischen Vielfaltsparameter (genetische Vielfalt und Diversitat) zur Bewertung der Erhaltungs-
und Erntebestande herangezogen.

Im Rahmen von Projekten werden weitere mogliche Alternativbaumarten (z. B. Flaumeiche und Zerreiche)
untersucht, die dem FoVG unterliegen, flr die jedoch in Deutschland keine Herkunftsgebiete ausgewiesen sind.
Das natirliche Vorkommensgebiet befindet sich grofSteils auBerhalb Deutschlands.

Eine weitere Baumartengruppe stellen Baumarten mit ausgewiesenen HKG und ohne nennenswerte Vor-
kommensflachen in Bayern (z. B. Edelkastanie oder Robinie) dar. Bei diesen Baumartengruppen ist es besonders
wichtig zu berlcksichtigen, dass im EU-Ausland viele Erntebestidnde der Saatgutkategorie , quellengesichert”
zugelassen sind, die in Deutschland nach § 14 des FoVG fir die Forstliche Nutzung nicht verwendet werden
dirfen.

Eine viel diskutierte und immer wichtiger werdende Baumartengruppe bilden die moglichen
Alternativbaumarten. In Bayern sind diese Baumarten in der Leitlinie der Bayerischen Forstverwaltung
,Baumartenwahl fir den Klimawald“ (BAYSTMELF 2020) geregelt und koénnen forderfahig in
Praxisanbauversuchen eingebracht werden.

Da bei den unterschiedlichen Baumarten der Stand des Wissens sowie Erkenntnisse zur Anbaueignung in Bayern
stark varrieren, wurden vier Kategorien eingefiihrt, die mit Mindestflachen limitiert sind. So kénnen z. B.
Baumarten der Kategorie 2, wie die Atlas- und Libanonzeder auf eine maximale Flache von 0,5 ha, Baumarten
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der Kategorie 3, wie die Orientbuche, auf eine maximale Flache von 0,1 ha eingebracht werden. In der Kategorie
4 befinden sich Baumarten, die fiir den forstlichen Anbau nicht geeignet sind. Wenn sich der Kenntnisstand
andert, konnen diese Baumarten in die nachsthohere Kategorie eingestuft werden.

SeHo und JANREN (2019) beschreiben die Erfahrungen und Herausforderungen, die bei bisherigen sowie neuen
Einfuhrwellen mit alternativen Baumarten berlcksichtigt werden sollten. Bei der Baumartengruppe der
Alternativbaumarten muss beriicksichtigt werden, dass bestimmte Baumarten (Atlaszeder, Libanonzeder,
Zerreiche) dem FoVG unterliegen und keine HKG in Deutschland ausgewiesen wurden. Je nachdem wo das
natlrliche Verbreitungsgebiet liegt (z.B. EU, nicht EU oder USA), muissen die Einfuhrbestimmungen
bertcksichtigt werden. Des Weiteren sind in der Baumartengruppe der Alternativbaumarten auch Baumarten zu
finden (z. B. Baumhasel, Orientbuche und Ungarische Eiche), die nicht dem FoVG unterliegen und ohne
gesetzliche Regelungen eingefiihrt und Inverkehr gebracht werden dirfen. Bei allen genannten
Baumartengruppen sollte ein bestimmter Erkenntnisstand vorliegen, um eine Bewertung der Anbauwdrdigkeit
und Anbaufahigkeit vornehmen zu kdnnen. Gerade bei Assisted-Migration-MalRnahmen sollten die genetischen
Vielfaltsparameter von Ausgangspopulationen und dem verwendeten Vermehrungsgut vor der Einbringung
bekannt sein. Das AWG hat im Rahmen des CorCed Projektes, finanziert durch das BMEL, zahlreiche Populationen
von Baumhasel und Zeder untersucht und bewertet. Des Weiteren sollten alle Anbauten, die in Deutschland
stocken, genetisch charakterisiert und mit den Ausgangspopulationen verglichen werden, bevor sie zur Nutzung
als Erntebestand empfohlen werden.

4 Grundlage zur Bewertung der Anbaueignung und Anbauwiirdigkeit
4.1 Anbau- und Herkunftsversuche

Herkunftsversuche vergleichen Wouchsleistung, Vitalitdt und Qualitdit der Nachkommenschaften von
autochthonen Bestanden aus dem gesamten Verbreitungsgebiet einer Baumart. Sie ermoglichen Riickschliisse
Uber Unterschiede innerhalb einer Art hinsichtlich Genetik und Phanotyp sowie beziiglich ihrer klimatischen
Anpassungsfahigkeit beim Anbau auf den jeweiligen Versuchsstandorten. Derzeit sind am AWG etwa 50 ha
Anbau- und Herkunftsversuche unter anderem von Fichte, Douglasie, Tannenarten, Rotbuche, Roteiche,
Schwarzkiefer und Slawonischer Stieleiche vorhanden. Wissen tber die Eignung heimischer Baumarten sowie
Alternativbaumarten und ihrer Herkiinfte unter sich andernden Klimabedingungen ist derzeit jedoch nicht in
ausreichendem Umfang vorhanden, da die alteren Versuchsserien noch unter den friiheren, weitgehend
konstant bleibenden Klimabedingungen begriindet wurden. In den letzten Jahren wurden erste Versuchsserien
mit Atlas- und Libanonzeder und Baumhasel etabliert, die als Grundlage zur Bewertung der Anaueignung und
Erarbeitung von Herkunftsempfehlungen dienen sollen. In der Vergangenheit fanden beispielsweise die
Ergebnisse der Herkunftsversuche mit unterschiedlichen Provenienzen von Douglasie Eingang in die
Herkunftsempfehlungen (Ruetz 1981, 1984) Diese Versuchsanlagen fuhrten zur Unterscheidung von grinen,
grauen und blauen Varietdten und zur Verwendung von Saatgut aus besonders fiir Bayern geeigneten
Samenzonen in den US-Bundesstaaten Washington und Nord-Oregon. Aufgrund des umfangreichen
Versuchsprogramms konnten Herkiinfte der griinen Douglasie aus dem Raum Darrington nach Wiichsigkeit und
Widerstandsfahigkeit gegeniiber Rostpilzen als besonders gut fiir Stiddeutschland geeignet identifiziert werden.
Aufgrund der Klimaerwarmung ist eine Erganzung dieser Versuchsserien mit stidlicher gelegenen Herkiinften aus
Stidoregon und Kalifornien erforderlich, damit Aussagen Uber die Entwicklung von Herkiinften aus trocken-
warmeren Regionen getroffen werden kdnnen.

Ein gutes Beispiel fiir die Umsetzung von Versuchsergebnissen in die Herkunfts- und Verwendungsempfehlungen
ist die im Klimawandel an Bedeutung gewinnende Baumart Schwarzkiefer. Der Herkunftsversuch von 2008 zeigte
deutliche Unterschiede in der Wuchsleistung der flinf verschiedenen Unterarten (SCHIRMER 2023). In der Zukunft
sollen vor allem Versuchsanbauten von Baumarten angelegt werden, die im Klimawandel im Fokus stehen.
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Als heimische Baumarten stehen fir die Bund-Lander-Arbeitsgruppe ,Erhaltung forstlicher Genressourcen”
(BLAG-FGR) Hainbuche, W.interlinde, Spitzahorn und Elsbeere im Zentrum des Interesses. Als
Forschungsschwerpunkte im Bereich Alternativbaumarten werden Flaumeiche, Nordmann-Tanne, Orientbuche,
Atlaszeder sowie Baumhasel aufgefiihrt (LIESEBACH et al. 2021; Tabelle 1). Da die heimischen Eichenarten ein
Gewinner des Klimawandels sein werden, wird sich das AWG bei einem europaweiten Herkunftsversuch mit
Traubeneiche beteiligen. Die Ergebnisse dieser wissenschaftlich aufgebauten Versuchsserien sollen zeitnah
durch Beobachtungen und Erfahrungen aus der forstlichen Praxis im Rahmen der sog. Praxisanbauversuche (PAV)
erganzt werden.

Tabelle 1: Liste der von der BLAG-FGR als zukunftsfahig erachteten Baumarten (LIESEBACH et al. 2021).

Baumart Ersatzpotenzial Ergdanzungspotenzial Prioritat Empfehlung

Kategorie a ,Seltene heimische Baumarten”

Hainbuche Rotbuche Trauebneiche 1 unmittelbar beriicksichtigen

Elsbeere Traubeneiche 1 mittelbar bericksichtigen

Winterlinde Traubeneiche, Stieleiche, Rotbuche 2 unmittelbar beriicksichtigen
Gewdhnliche Esche

Spitzahorn Rotbuche Traubeneiche 2 unmittelbar beriicksichtigen

Flaumeiche Traubeneiche Traubeneiche 2 unmittelbar beriicksichtigen

Kategorie b ,,Europa-heimische Baumarten”

Nordmannstanne Gewohnliche Fichte, Weilltanne 1 unmittelbar beriicksichtigen
Wakdkiefer, Weiltanne

Orientbuche Rotbuche Trauebneiche 1 unmittelbar beriicksichtigen

Baumhasel Rotbuche, 1 mittelbar bertcksichtigen

Traubeneiche

Kategorie c ,,AuBereuropdische Baumarten”

Atlaszeder Gewohnliche Fichte, 1 unmittelbar beriicksichtigen
Waldkiefer

4.2 Forstgenetische Forschung
Genkarten fiir Ubersicht der genetischen Muster und Unterschiede zwischen Populationen

Die genetische Struktur einer Baumart Uber ihr Verbreitungsgebiet wird liber genetische Marker erfasst. Dabei
kénnen regionale Muster auftreten und geben Aufschluss tber die Rlickwanderung der Baumart nach der letzten
Eiszeit. Die auftretenden Muster resultieren aber auch aus der Art der Pollen- und Samenausbreitung und aus
menschlichen Aktivitaten. Durch Saatgutverbringung (iber weite Distanzen kénnen der regionale Genpool und
die Genzentren einer Art langfristig verandert werden. Hier sind besonders seltene Baumarten zu nennen, die
oft nicht im FoVG geregelt sind. So kénnen beispielsweise bei der Elsbeere die von den Baumschulen
angebotenen Pflanzen von einzelnen Parkbdaumen stammen. Dies kann Auswirkungen auf die regionale
genetische Struktur sowie Anpassungsfahigkeit der Populationen und auf die kiinftige Qualitat der Bestande
haben. Daher wurden fiir seltene Baumarten auf der Grundlage von genetischen Ergebnissen
Herkunftsempfehlungen abgeleitet (z. B. fiir Flatterulme: KAVALIAUSKAS et al. 2022; SeHo et al. 2021, Elsbeere:
KAVALIAUSKAS et al. 2021; BAIER et al. 2017, Feldahorn: Fussi et al. 2021 und Eibe: SEHO et al. 2022; RAU et al. 2022).
Diese basieren auf neutralen Markern, die eine hohe Variabilitdt besitzen und damit Unterschiede zwischen
Populationen aufzeigen kdénnen.

Flr die Beprobung werden systematisch je nach Vorkommen der Baumart im Untersuchungsgebiet Bestande
ausgewahlt. Der Fokus sollte auf moéglichen Saatguterntebestdanden oder Generhaltungsbestdanden liegen. Um
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jedoch ein moglichst umfassendes Bild der genetischen Zusammensetzung einer Baumart im
Untersuchungsgebiet zu erhalten, sind auch fir die Beerntung weniger geeignete Bestidnde miteinzubeziehen.
Die damit erstellten genetischen Landkarten lassen sich fiir die Ausweisung von Herkunftsgebieten nach
genetischen Ahnlichkeiten gut verwenden. So wurden z. B. in Bayern fiir die Flatterulme zwei Herkunftsgebiete
abgegrenzt, wobei die zwei Genpools den Hauptflusssystemen Main und Donau folgen. Fir die Elsbeere wurden
in Stid-Deutschland vier Herkunftsgebiete festgelegt. Fiir den Feldahorn konnten keine raumlich genetischen
Strukturen in Bayern gefunden werden und es wurde daher nur ein Herkunftsgebiet fir Bayern definiert.

Verteilung der genetischen Vielfalt in den Bestéinden, Genetische Ausstattung von Saatguternte- und
Erhaltungbestéinden

Viele seltene Baumarten besetzen heute Nischen auf Sonderstandorten und weisen eine vergleichsweise hohe
Toleranz gegeniiber Trockenheit auf. Daher werden diese in der forstlichen Beratung vermehrt fiir den
Waldumbau empfohlen. Damit die Qualitat des eingebrachten Vermehrungsgutes hoch ist, ist es notwendig, die
genetische Vielfalt der Erntebestande zu kennen. Eine erste Einschatzung dazu liefern neutrale Marker, die, auch
wenn sie keine direkte Funktion fiir die Anpassung haben, liber Evolutionsprozesse in einer Population Aussagen
zulassen. Populationen, die in der Vergangenheit etwa einem Flaschenhals oder starken Selektionsprozessen
ausgesetzt waren, haben eine geringere Vielfalt als andere Bestande, die in ihrer Vergangenheit keiner starken
Reduktion der Individuenzahl ausgesetzt waren. Auch eine starke Isolierung eines Bestandes von anderen
Individuen derselben Art kann zu einer eingeschrankten genetischen Vielfalt fihren.

Gerade im zunehmenden Klimawandel ist eine hohe genetische Vielfalt und damit hohe Anpassungsfahigkeit von
Bestanden und forstlichem Vermehrungsgut entscheidend, um fiir neue Herausforderungen gerustet zu sein.

Der erste Schritt ist daher, diese genetische Vielfalt durch die Ausweisung moglichst grofler
Saatguterntebestdnde (100 bis 200 Baume einer Art bei haufigen Baumarten, 80 bis 100 Bdume bei selteneren
Baumarten) sicherzustellen. Beispielsweise sollten bei der Douglasie (und anderen windbestdubten Baumarten)
mindestens 100 Bdume im Bestand stehen (WoJAcki et al. 2019). Wahrend der Bliite kann es sogar zu einer
Erhohung der genetischen Vielfalt kommen, durch Prozesse wahrend der Zellteilung (crossing over) oder durch
Genfluss von aullerhalb. Diese Vorgiange konnen sich bei groBen Bestinden und guter Vernetzung der
Populationen noch positiver entfalten. All diese Bemihungen sind umsonst, wenn im Bestand zu kurze
Verjiingungszeitrdume gewahlt werden oder bei der Saatguternte von zu wenigen Baumen Saatgut geerntet
wird.

Anpassung der Bestéinde an sich éindernde Umweltfaktoren erforschen

Bis heute sind die Standorts- und Umweltbedingungen unter denen zugelassene Erntebestdnde wachsen in
Hinsicht auf klimarelevante bodenphysikalische Parameter meist unbekannt. Die Reaktion von Erntebestdanden
auf bisherige Klimaextreme ist bisher kaum untersucht worden. In der Forstpraxis werden haufig besondere
tolerante Herkiinfte diskutiert und nachgefragt.

Diesen Fragen wird derzeit in Forschungsprojekten nachgegangen (SensForClim, SensForBeech). Das Ziel ist es,
nach klimatolerantem, heimischem Vermehrungsgut der Baumarten Fichte, Buche und Tanne zu forschen und
flr die Praxis verfligbar zu machen.

Aktuell geforderte AlternativmaBnahmen, wie ,assisted migration”, kénnten grofRe Risiken bergen. Die
Erfahrungen der forstlichen Praxis mit dem groRraumigen Transfer sind vielfaltiger Natur. Daher ist es
unverzichtbar, zunachst zu prifen, inwieweit lokale Forstgenressourcen heimischer Hauptbaumarten eine
besondere Klimatoleranz aufweisen. Diese werden durch eine Kombination von 6kologischen Nischenmodellen
mit Methoden der Resilienzforschung sowie der Populationsgenetik untersucht, um besonders klimaangepasste
Herkiinfte zu identifizieren. Entlang des 6kologischen Gradienten von feucht-kaltem zu warm-trockenem Klima
finden entscheidende demografische und genetische Prozesse statt (FADY et al. 2016). Entlang dieses Gradienten
bzw. in Regionen mit bereits deutlichen Absterbeerscheinungen aufgrund des Klimawandels wurden Bestdnde
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ausgewahlt, die mithilfe der Dendrochronologie und Genetik untersucht und mittels Boden- und
Klimaparametern bewertet wurden.

Besonders adaptive Marker treten fiir die genetische Analyse der Angepasstheit in den Vordergrund.
Insbesondere soll erforscht werden, ob bestimmte Genvarianten mit vorherrschenden bzw. zu erwartenden
Umweltbedingungen zurechtkommen. Diese kdnnten in Bestdnden auf derzeit trockenen Bedingungen bereits
vorhanden sein und einen Vorteil gegenliber Baumen oder Bestinden zeigen, die diese Varianten nicht
beinhalten. Die Zuwachsmessungen zeigen einen Blick in die Vergangenheit und kénnten bei Baumen mit an
Trockenheit angepassten Genvarianten zu vorteilhaften Reaktionen gefiihrt haben. Diese interdisziplindren
Zusammenhange werden in den Blick genommen und die Reaktionsnormen innerhalb der untersuchten
heimischen Hauptbaumarten erfasst. Daraus werden Aussagen (iber die grundséatzliche Eignung von
Erntebestdanden fiur die Saatguterzeugung fir die untersuchten Bereiche getroffen, sowie Grundlagen fir die
Neuzulassung von Erntebestdnden bereitgestellt. Zum einen koénnen fiir die Praxis kinftig gezielt
Verjingungspflanzen ausgewahlter Herklinfte herangezogen werden. Zum anderen bilden die Erkenntnisse
daraus eine wertvolle Basis fur hierauf aufbauende Forschungsarbeiten mit hoher Relevanz fiir die Praxis.

Krankheitsanfdlligkeit gegeniiber Schadorganismen untersuchen

Aktuelle Schadwirkungen auf Walder werden nicht nur durch direkte oder indirekte Effekte des Klimawandels
hervorgerufen (z. B. Borkenkafer, Windwurf), sondern auch durch Krankheiten, verursacht von pilzlichen
Erregern. Da ein immer grofRer werdender Anteil der Baume weltweit als anfallig fiir Krankheiten und Pathogene
gilt ist die Erforschung und das Management biotischer Risiken, vor allem in Zeiten des Klimawandels, duf3erst
relevant. Die Erforschung von genetischen Grundlagen von Anfalligkeiten gegeniiber Schadorganismen ist fir
den Umgang damit von grofRer Bedeutung.

Die gemeine Esche wurde in der Vergangenheit als Ersatzbaumart im Zuge des Klimawandels auf
basengesattigten Standorten gehandelt. Allerdings schrankt das Auftreten des Eschentriebsterbens (ETS) ihre
Verwendung vor allem auf feuchten Standorten derzeit massiv ein. Bei der Esche beispielsweise belegen Studien
einen nur geringen Anteil an resistenten Baumen (um 1% der Individuen; Ki£R et al. 2011; McKINNEY et al. 2014).
In der Literatur wird haufig dokumentiert, dass vital und gesund geglaubte Bdume im folgenden Jahr drastische
Symptome des ETS zeigen kdnnen. Verldasst man sich allein auf optische Indikatoren, ist eine addquate Auswahl
von geeigneten Plusbdumen erstmal nicht gesichert.

Genetische Resistenzmarker sind bisher nur in geografisch begrenzten Teilen fiir die Esche in Europa getestet
worden. Es hat sich jedoch gezeigt, dass regionale Unterschiede in der Verwendbarkeit dieser Marker eine
bedeutende Rolle spielen (ENDERLE et al. 2017). Daher ergibt sich die Notwendigkeit der Weiterentwicklung von
genetischen Markern, die derzeit im Projekt FraxGen verfolgt wird.

Daneben konnte sich die Mischerbigkeit von Baumen auf Individualebene als Vorteil fur erhohte Vitalitat
erweisen (Fussi und KONNERT 2014). Auch kénnten geschlechterspezifische Unterschiede den Gesundheitszustand
der Eschen beeinflussen und sich daher als Resistenzindikator eignen. Zusatzlich zu den Resistenzmarkern
kénnten auch epigenetische Muster zum Verstandnis der Anpassungsfdhigkeit und der phéanotypischen
Plastizitat von Baumen gegeniiber einem Stressfaktor beitragen. Die in Versuchen umfassend charakterisierten
Einzelbdume kénnen in Selektionsprogrammen genutzt werden, um die Grundlage flr resistentes
Vermehrungsgut zu schaffen. Hierbei ist die langfristige Uberpriifung und Vererbbarkeit der Resistenz in einer
Kombination von Feldversuchen und Labormethoden von groRer Bedeutung.

Die Beobachtung eines Langzeitversuchs von Klonen und Nachkommenschaften zeigte, dass unter hohem
Befallsdruck anfallige Jungeschen schnell selektiert werden (Abb. 2). Das grundlegende Resistenzpotenzial der
Esche gegeniiber dem Eschentriebsterben kann damit genauer beurteilt werden. Die gewonnenen Erkenntnisse
leisten einen wichtigen Beitrag zum Erhalt und zur Nutzung der forstlichen Genressourcen bei der Esche. Durch
Ex-Situ ErhaltungsmaBnahmen sollten die vitalen Eschen gesichert und als Grundlage fiir die Versorgung mit
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hochwertigem Vermehrungsgut genutzt werden. Die Vorgehensweise bei der Esche kann Modellcharakter im
Umgang mit anderen Pathogenen haben, mit denen die Forstwirtschaft kiinftig konfrontiert sein wird.

Abb. 2: Nachkommen von gesunden und kranken Mutterbdumen auf der Langzeitbeobachtungsflache in Grabenstatt
(Chiemsee). (Foto: H. SEIDEL, AWG).

5 Erhaltung und nachhaltige Nutzung forstlicher Genressourcen
5.1 Aufbau und Pflege von Erntebestianden und Samenplantagen

Die bisherige Strategie der Bayerischen Fortverwaltung war es, den Grof3teil des benétigten Vermehrungsguts in
ausgewahlten Saatguterntebestanden zu gewinnen und erganzend Vermehrungsgut aus Samenplantagen
(Abb. 3) einzubringen. Die residenten Populationen waren am Besten an die herrschenden Umweltbedingungen
angepasst und das gewonnene Vermehrungsgut sollte in diesen Herkunftsgebieten vorrangig genutzt werden.
Im Klimawandel kann diese Strategie nicht zwangslaufig auf allen Standorten weiterverfolgt werden und sollte
durch den Aufbau von neuen Erntebestanden und Samenplantagen zur 6konomischen Produktion von Saatgut
erganzt werden.

Es muss angesichts der bereits aufgetretenen Schadflachen und der weitergehenden Klimaerwarmung mit einer
verstarkten Nachfrage nach Vermehrungsgut gerechnet werden. Um geniigend Forstvermehrungsgut
bereitstellen zu kénnen, miissen entsprechende Erntemdglichkeiten vorhanden sein. Die Auswahl und Pflege von
neuen Erntebestdanden sollte neu diskutiert und gezielt gefordert werden. Angesichts der steigenden Nachfrage
nach hochwertigem und herkunftssicherem Vermehrungsgut fiir den Waldumbau im Klimawandel gewinnen
Samenplantagen mit verbesserten Wuchseigenschaften an Bedeutung. Durch die gezielte Zusammenstellung
ausgewahlter Genotypen zu einer Reproduktionseinheit kann die Erhaltung des wertvollen Genmaterials und die
Erzeugung von hochwertigem Saatgut gewahrleistet werden. Insbesondere die Pflege und Nutzung vorhandener
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und die Anlage weiterer Samenplantagen ist dringend geboten. Die genetische Ausstattung der einzelnen
Samenplantagen, die flir Anpassungsfahigkeit, Wachstum und Qualitdt eine entscheidende Rolle spielt, sollte
bekannt sein. Daneben sollten eine Uberpriifung der Klone und der zugehirigen Ramets vorgenommen werden.
Genetische Analysen der bayerischen Samenplantagen wurden in den letzten zwei Jahren intensiviert und
kénnen kommendes Jahr grofRteils fertiggestellt werden.

Bei den meisten Hauptbaumarten und Herkiinften wie z. B. Eichen, Buchen, Weitannen und Kiefern ist die
geringe Anzahl an Samenplantagen (Zweck, Erhaltung und Nutzung) als Risiko zu sehen. Es besteht bereits heute
ein sehr hoher Bedarf an hochwertigem und anpassungsfahigem Vermehrungsgut bei Waldumbaumalinahmen
in ganz Europa. Die gewonnen Erkenntnisse aus Projekten wie FitFORclim und AdaptFORclim sowie die
begriindeten Klonarchive sollten genutzt werden, und neue Samenplantagen in den ausgewiesenen Zuchtzonen
anzulegen.

Bei vielen seltenen Baumarten und Nebenbaumarten (z. B. Elsbeere, Flatterulme, Feldahorn, Hainbuche,
Spitzahorn, Edelkastanie) gibt es noch eine unzureichende Anzahl an Saatgutquellen und kaum Samenplantagen.
Bei den meisten Alternativbaumarten und Herkiinften (z. B. Douglasie, Roteiche, Atlaszeder, Baumhasel und
kalabrische Tanne) gibt es bisher keine gesicherte Saatgutversorgung.

Ubersicht Samenplantagen in Bayern

EBERESCHE
ELSBEERE
MEHLBEERE
BERG-ULME
WILD-BIRNE
WILD-APFEL
SOMMER-LINDE
WINTER-LINDE
DOUGLASIE
VOGEL-KIRSCHE
WALD-KIEFER
FICHTE
HYBRID-LARCHE
JAPANISCHE LARCHE
EUROPAISCHE LARCHE
MOOR-BIRKE
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FELD-AHORN
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SPITZ-AHORN
WEIR-TANNE
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Abb. 3: Aktueller Stand der Samenplantagen in Bayern.

5.2 Planung neue Samenplantagen

Entsprechend der aktuellen Bewertung besteht in Bayern akuter Bedarf (Prioritdt 1 und 2) an ca. 25 neu
anzulegenden Samenplantagen sowie Kopien von Samenplantagen, die alters- oder standortbedingt nicht

22
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fortgefiihrt werden kénnen. Wird im Durchschnitt pro Samenplantage eine Flache von 2 ha veranschlagt, belduft
sich der aktuelle Flachenbedarf auf ca. 50 ha. Im Prinzip stehen dabei alle relevanten Baumarten im Fokus, eine
hohe Prioritat haben Baumarten wie z. B. Eichenarten, Douglasie, Elsbeere, Feldahorn, Spitzahorn, Hainbuche,
Edelkastanie, Orientbuche, Baumhasel sowie Atlas- und Libanonzeder. Dabei sollten gezielt
trockenheitstolerante Plusbdume identifiziert und verwendet werden, um die Erzeugung von hochwertigem und
anpassungsfahigem Vermehrungsgut langfristig sicherzustellen.

5.3 Zugang zu hochwertigem Vermehrungsgut

Im Klimawandel werden mit Zunahme von Extremereignissen (Trockenheit, Sturm, Schadlingsbefall) fehlende
Fruktifikation sowie schlechte Ernten erwartet. Umso wichtiger ist es, dass das vorhandene Saatgut auch
zwischen den Bundeslandern ausgetauscht wird. Die bayerischen Herkunfts- und Verwendungsempfehlungen
beinhalten bereits Empfehlungen von gepriiften Bestdnden und Samenplantagen aus anderen Bundeslandern.
Es sollte eine Plattform entwickelt werden, wo einzelne Bundesldander in drei Stufen (gering-mittel-hoch) ihr
Saatgutaufkommen melden kdnnen. Bereits heute gibt es Interesse aus Nordeutschland, hochwertiges Saatgut
aus bayerischen Samenplantagen anzukaufen.

In Bayern erfolgt die Beerntung der Samenplantagen durch staatliche und private Erntefirmen mit dem Ziel einer
vollstdndigen Beerntung. Falls dieses Saatgut in Bayern nicht genutzt wird, sollte es aus Sicht des AWG auch in
andere Bundeslander verkauft werden. Ein weiteres Beispiel sind die seltenen Baumarten wie Elsbeere,
Feldahorn und Flatterulme. Bei diesen Baumarten wurden bis zu 15 Saatguterntebestande im bayerischen
Erntezulassungsregister aufgenommen. Die Bestdnde zeichnen sich durch gute Qualitat, eine hohe Anzahl an
Individuen und mittlere bis hohe genetische Vielfaltsparameter aus. Bei einer entsprechenden Anfrage an den
Waldbesitzenden kann das wertvolle Saatgut auch von weiteren Bundeslandern genutzt werden.

5.4 Erhaltung forstlicher Genressourcen

Die Erhaltung forstlicher Genressourcen erfolgt im Rahmen des Konzepts zur Erhaltung und nachhaltigen
Nutzung forstlicher Genressourcen in Bayern (ASP 2015) und verfolgt einen Uberregionalen Ansatz, um
sicherzustellen, dass die bayerischen Walder auch in 100 Jahren ihre Erbanlagen an die Folgegenerationen
weitergeben kénnen. Dabei sollten die Evolutionsprozesse weiter erméglicht werden. Das vorliegende Konzept
fasst die MalRnahmen zur Erhaltung forstlicher Genressourcen in Bayern zusammen und bildet gleichzeitig die
Grundlage fir ihre Umsetzung, um die vielfaltigen Funktionen unserer Walder auch fiir zuklinftige Generationen
zu sichern. Die klimawandelbedingten Umweltveranderungen vollziehen sich so schnell, dass es zum Absterben
von Waldpopulationen kommen kann, weil eine Anpassung aus eigener Kraft nicht mehr méglich ist. Aus diesem
Grund ist es wichtiger denn je, die Erhaltung forstlicher Genressourcen sowie die Foérderung der Biodiversitat zu
intensivieren. Die genetische Vielfalt der Erbanlagen ist die erste und wichtigste Ebene der Biodiversitat und
Grundlage der Anpassungsfihigkeit von Waldbaumpopulationen. Sie ist entscheidend fiir die Stabilitdt und
Produktivitat von heimischen Waldern. Das oberste Ziel ist die Erhaltung der genetischen Information einer
Baumart am Ort ihres Vorkommens lber moglichst viele Waldgenerationen hinweg. Gerade bei kleineren
Herkunftsgebieten und generell bei selteneren Baumarten muss die Erhaltung der ortlichen forstlichen
Genressourcen beachtet werden. Die Bewertung der Erhaltungswiirdigkeit und Erhaltungsdringlichkeit stellt den
ersten Schritt bei der Ausweisung von Erhaltungsbestanden dar.

Das AWG bestimmt und bewertet fir jeden Generhaltungsaspiranten mittels Genmarkern die genetische
Struktur dieser Baumart. Aus genetischer Sicht sollen Vorkommen mit vergleichsweise hoher genetischer Vielfalt
aber auch solche mit seltenen Genvarianten vorrangig als Generhaltungsobjekte festgelegt werden. Besonderer
Fokus wird seit 2020 auf die Hauptbaumarten Buche, Tanne, Stieleiche und Bergahorn, die Nebenbaumarten
Sommerlinde, Spitzahorn und Hainbuche sowie die seltenen Baumarten Elsbeere, Flatterulme, Feldahorn
(Abb. 4), Speierling und Eibe gelegt. Daneben wird in Projekten forstgenetische Forschung zu den Baumarten
Esche, Traubeneiche und Bergkiefer durchgefiihrt. Die Ergebnisse werden als Grundlage zur Erhaltung 6kologisch
wertvoller Reliktvorkommen und teilweise stark gefahrdeter Populationen verwendet.



7. Tagung der Sektion Forstgenetik/Forstpflanzenziichutng (Tagungsband) 294

Es ist dringend erforderlich, weitere Erhaltungssamenplantagen anzulegen, um Saatgut von wertvollen
autochthonen wie nicht autochthonen, aber seltenen Waldbaumpopulationen (z. B. Speierling, Silberpappel,
Mehlbeere und Eibe) oder Einzelbdumen zu gewinnen, die vom Aussterben, von ausschlieBlicher
Selbstbestdubung oder von unerwiinschter Fremdbestaubung bedroht sind, oder die wegen standortsbedingter
schlechter Fruktifikation nur duRerst selten beerntet werden kénnen.

Abb. 4: Feldahorn im Gemeindewald Schonungen (Foto: M. SeHo, AWG).

5.5 Herkunftssicherheit

Die Herkunftskontrolle ist ein wichtiges Instrument, um die Waldbesitzenden mit hochwertigem und
herkunftssicherem Vermehrungsgut zu versorgen. Entscheidend fiir den Anbauerfolg bei allen Baumarten ist die
Wahl der geeigneten Herkunft und die Versorgung mit hochwertigem und herkunftssicherem Vermehrungsgut.
Der Zugang zu Saatgut, das diese Voraussetzungen erfillt, muss fir alle Waldbesitzarten moglich sein. Saat- und
Pflanzgut von Baumarten, die dem FoVG unterliegen, diirfen nur gehandelt werden, wenn diese den Vorschriften
entsprechend geerntet und vertrieben wurden. Diese Vorschriften werden in Bayern von der Landesstelle, die
am AWG angesiedelt ist, kontrolliert.



7. Tagung der Sektion Forstgenetik/Forstpflanzenziichutng (Tagungsband) 295

Um die Herkunftssicherheit zu erhéhen, wird zudem empfohlen, Vermehrungsgut zu verwenden, dessen
Herkunft genetisch Uberprifbar ist. Die genetischen Analysen konnen dabei verwendet werden, um
nachzuweisen, ob das Vermehrungsgut aus den angegebenen Bestdnden oder Samenplantagen stammt. Dabei
werden Chloroplasten- und Kernmikrosatellitenmarker verwendet. Am Beispiel der WeiRtannne zeigten SEHO et
al. (2022), wie die Herkunftskontrolle mittels genetischer Marker bei einer rumanischen Samenplantage
funktioniert. Bei der Schwarzkiefer erfolgt in Zusammenarbeit mit franzésischen Kollegen eine taxonomische
Zuordnung von Bestdnden und Samenplantagen einer Unterart auf genetischer Grundlage. Des Weiteren werden
zur Uberpriifung der Identitdt von ausgewéhlten Vorkommen (z. B. Baumhaselvorkommen bei Wiirzburg)
Referenzproben aus dem natirlichen Verbreitungsgebiet verwendet. In einem ersten Schritt wird eine
Zuordnung der zu untersuchenden Population zu vorhandenen genetischen Klustern im natirlcihen
Verbreitungsgebiet vorgenommen. Die Ermittlung und der Vergleich der genetischen Vielfaltsparameter mit
Populationen aus dem natdirlichen Verbreitungsgebeit (z. B. Baumhasel und Libanonzeder) erlaubt eine erste
Bewertung des Vorkommens als mogliche Saatgutquelle. Bei den Baumarten, die nicht dem FoVG unterliegen,
wie Elsbeere, Feldahorn, Flatterulme, Eibe und Speierling sollte analog verfahren werden und es sollten nur
Erntebestande empfohlen werden, die einen mittlere oder hohe genetische Vielfalt aufweisen. Im bayerischen
Erntezulassungsregister sind Bestande gelistet, die phanotypisch und genetisch bewertet wurden. Die
gewonnenen genetischen Daten konnen flr die Herkunftssicherung verwendet werden. Da bei diesen
Baumarten die gesetzliche Grundlage fehlt, sollte moglichst zertifiziertes Saat- und Pflanzgut verwendet werden.
Die beiden zur Zeit relevanten Zertifizierungssystemen, ZiF und FfV, bieten genetische Uberpriifungen bei
heimischen Haupt- und Nebenbaumarten sowie den seltenen heimischen Baumarten Elsbeere, Flatterulme und
Feldahorn zur Herkunftssicherung an und sind zudem nach PEFC und FSC notwendige Voraussetzung, solange
herkunftsgesichertes Material auf dem Markt verfligbar ist.

Abb. 5: Zapfenpfliicker in der Krone einer Atlaszeder in Frankreich. (Foto: R. JENNER, AWG).
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Zur Forderung der herkunftssicheren Saatgutversorgung von Alternativbaumarten und Herkiinften in Bayern hat
das AWG seit 2021 die Bemiihungen intensiviert. So konnten neben zahlreichen vorbereitenden Arbeiten ein
Probelauf einer ZUF-Ernte bei der Atlaszeder in Frankreich (Abb.5) sowie eine betreute Ernte bei der
Libanonzeder in der Tirkei vorgenommen werden. Das Saatgut wird anschlieBend an die privaten und staatlichen
Baumschulen vermittelt. Genaues Vorgehen wird in GEIGER et al. (2022) beschrieben.
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Forstgenetik trifft Forstpraxis: Erfahrungen und Ausblick aus ,20 Jahre ZiiF“

EvA CREMER, MONIKA KONNERT, ANDREAS LUDWIG, GERHARD WEZEL

Zusammenfassung

Vor 20 Jahren startete das erste Zertifizierungssystem fir die Verbesserung der Herkunftssicherheit von
forstlichem Vermehrungsgut in Deutschland, heute allgemein als ,,ZiF“ bekannt. In engem Zusammenspiel von
Forstverwaltungen, Baumschulbranche und Wissenschaft wurde ein auf Rickstellproben, genetischen
Vergleichen und Datenbank-Dokumentation basierendes Kontrollsystem etabliert, um die gesetzlichen
Regelungen fiir forstliche Herkunftssicherheit zu ergdnzen. Angefangen mit Isoenzymanalysen werden die
genetischen Untersuchungen an Samen und Pflanzen heute auf DNA-Basis durchgefihrt. Auch die
internetbasierte Datenbank wird stetig optimiert. Vor dem Hintergrund des wachsenden Bedarfs an
Forstpflanzen fiir einen klimagerechten Waldumbau leistet das ZiF-System mit der Bereitstellung von
Vermehrungsgut Uberprifbarer Herkunft auch in Zukunft einen wichtigen Beitrag. Daher wurden in den letzten
Jahren die Baumartenpalette Gber die FoVG-Baumarten hinaus stetig erweitert und erste ZUF-Ernten im Ausland
durchgefihrt.

Abstract
Forest genetics meets forest practice: Experiences and outlook from "20 years of ZiuF"

The first certification system for the improvement of provenance security for forest reproductive material in
Germany started twenty years ago, today known as “ZiiF”. In close cooperation of forest administrations, forest
nurseries and forest science a control system has been established that is based on reference samples, genetic
comparisons and database-documentation. With it, the legal regulations for forest provenance security are
added. For genetic analyses DNA-based method are used today and an internet database has been established
that is continuously optimized. In providing forest plants with verifiable provenance identity, the ZiiF-system
essentially contributes to a climate-adapted forest silviculture. For this, the list of tree species that can be
certified has been enlarged within the last years and also first Z{iF-harvests have been carried out abroad.

1 Die Anfange des Zertifizierungsverfahrens ZiF

Im Februar 2002 wurde bei Ulm (Baden-Wirttemberg) das erste Zertifizierungssystem fir forstliches
Vermehrungsgut in Deutschland gegriindet. Der Zertifizierungsring flir Gberpriifbare Forstliche Herkunft
Stddeutschland e.V. (ZUF) hat sich die deutliche Verbesserung der Herkunftssicherheit bei Forstsamen und
Forstpflanzen zum Ziel gesetzt. Von Beginn an war man sich einig, dass ein solches Zertifizierungsverfahren die
rechtlichen Regelungen nach FoVG bei der Ernte, der Anzucht und dem Vertrieb grundsatzlich nicht beriihrt
(HusSENDORFER 2002), sondern durch privatrechtliche Regelungen erganzt.

Vorausgegangen war eine vier Jahre dauernde Entwicklungsarbeit, bei der die siiddeutschen Baumschulen mit
den Landesforstverwaltungen in Bayern und Baden-Wirttemberg inkl. deren forstlicher Forschungseinrichten
eng zusammengearbeitet haben. Dabei wurden v.a. die genetischen Analysen zur sicheren Anwendung als
Instrument fur das Zertifizierungsverfahren mit Referenzproben getestet und auf Praktikabilitat Gberprift
(KONNERT und HUSSENDORFER 2001, 2002).
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2 Uberpriifbare forstliche Herkiinfte

Bei der kiinstlichen Waldverjiingung ist die Wahl der passenden Herkunft ausschlaggebend fir die Stabilitat und
Produktivitat des zukiinftigen Bestandes. Bei Pflanzen, die mit einem ZiF-Zertifikat ausgeliefert werden, ist deren
Abstammung von einem bestimmten Erntebestand, d. h. ihre Herkunft Gberpriifoar wahrend des gesamten
Produktionsprozesses bis zur Auslieferung an den Waldbesitzer. Dazu werden bei der Ernte genau
gekennzeichnete Referenzproben zurlickgelegt, die nach festgelegten Regeln gezogen wurden. Bei der
Auslieferung der Pflanzen kann der Abnehmer auch eine Referenzprobe, diesmal eine Pflanzenprobe, ziehen.
Der genetische Vergleich zwischen dieser Pflanzenprobe und zuriickgelegter Saatgutprobe, aus der sie laut
Begleitpapieren stammen sollte, kann Aufschluss geben, ob dies tatsachlich so ist. Eine genaue, liickenlose und
zeitnahe Dokumentation aller Bewegungen von Saat- und Pflanzgut jeder ZiiF-Partie in der online-Datenbank ist
das zweite entscheidende Instrument bei der Zif-Zertifizierung (Abb. 1).

Saatgut-Referenzprobe R1 (Mischung) / R2 (Einzelbaum) Einlagerung der Referenzproben

im Probenarchiv
bei der : : Pflanzenprobe P &
r Baumschi
) v Dokumentation in der
d bei Mischung | pel der
PflanzenObergabe Ziif-online-Datenbank
2
o ——
1 — 1. ]

Abb. 1: Ablaufschema bzgl. Referenzproben im Zertifizierungssystem ZiF.

3 Forstgenetische Methoden als Instrument bei der Herkunftssicherung

Angefangen mit Isoenzymanalysen werden die genetischen Untersuchungen an den Forstsamen und Pflanzen
heute auf DNA-Basis mittels PCR-basierter Methoden (Kern-Mikrosatelliten) durchgefiihrt. ZUF hat dabei stark
von der rasanten Entwicklung der letzten Jahre in der forstgenetischen Methodik profitiert.

STRUCTURE-Analyse
mit K =3

~ v L] W A o A L]

Pflanzen - Samen Pflanzen - Samen Pflanzen - Samen Pflanzen - Samen

Ergebnis im Sinne des ZiiF positiv positiv positiv negativ

Abb. 2: Ergebnisse einer Bayesischen Clusteranalyse (STRUCTURE) fiir vier ZiF-Vergleichsuntersuchungen , Pflanzen
und Samen” der Baumart Douglasie auf Basis eines genetischen Datensatz mit 9 SSR-Orten (oben) inkl.
Ergebnisschlussfolgerung im Sinne des ZUF (unten), bei der noch weitere genetische Werte einbezogen wurden.
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Bisher wurden Uber 45.000 Einzelproben genetisch fiir eine Identitdtsprifung im ZiF-Verfahren analysiert; dies
entspricht mehr als 350 Partievergleichen ,Samen — Pflanzen”. In Abbildung 2 sind bespielhalft die Ergebnisse
flir vier genetische Vergleichsanalysen der Baumart Douglasie aus der Serie 2022 dargestellt.

4 Entwicklung und Ausblick

Die Entwicklung und Erfolgsgeschichte von ZUF lassen sich z. B. an der stetig steigenden Nachfrage Produktion
von ZUF-Pflanzen erkennen. So sind momentan tber 250 Mio. ,,im Z{F-Verfahren produzierte Pflanzen” in der
ZUF-Datenbank dokumentiert. Und die Tendenz zeigt nach oben, wenn man die letzten Jahre betrachtet (Abb. 3).
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Abb. 3: Im ZiiF-Verfahren jahrlich dokumentierte Pflanzenzahlen der letzten 10 Jahre (alle Alterstufen)

Nachdem der Pflanzung als Instrument zur Walderneuerung in den letzten Jahren in vielen Bundeslandern nur
noch geringe Bedeutung beigemessen wurde, werden die Folgen des Klimawandels die kiinstliche
Waldverjiingung wieder mehr in den Vordergrund stellen und damit die Nachfrage nach Saat- und Pflanzgut
steigen (WEzeL 2020). Vor dem Hintergrund des wachsenden Bedarfs an Forstpflanzen fiir einen klimagerechten
Waldumbau liefert das Z{iF-System mit der Bereitstellung von Vermehrungsgut tGberpriifbarer Herkunft auch in
Zukunft einen wichtigen Beitrag. Daher wurden in den letzten Jahren die Baumartenpalette Uber die FoVG-
Baumarten hinaus stetig erweitert mit Arten, die im Klimawandel interessant sein dirften (z. B. Elsbeere,
Flatterulme) sowie erste ZUF-Ernten im Ausland durchgefiihrt (z. B. in Frankreich und in Ungarn). Im
Zusammenhang mit ZiF-Auslandsernten sind haufig logistische und organisatorische Aspekten zu beachten und
im Vorfeld zu klaren, z.B. Kontrollvorschriften zum FoVG im jeweiligen Land und sprachliche Angleichungen. In
einem ZUF-Probelauf befinden sich derzeit die Baumarten Atlaszeder und Flaumeiche.

Der Forstpraxis, d.h. dem Waldbesitzer, ist vor dem aktuellen Hintergrund zu empfehlen, zertifizierte
Forstpflanzen mit héchstmaoglichen Standards bzgl. Herkunftssicherheit zu bestellen (KNICKREHM et al. 2022). Den
endgiltigen Nutzen aus einer verbesserten Herkunftssicherheit bei forstlichem Vermehrungsgut hat der
Waldbesitzer, oder im tbertragenen Sinne, der Wald.
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Herkunftsangaben bei alternativen Baumarten — derzeit und kiinftig

MIRKO LIESEBACH, DAGMAR SCHNECK

Zusammenfassung

Die Kontinuitit der Okosystemleistungen, wie Rohholzproduktion, Klimaschutz-, Erholungs- und
Naturschutzleistungen, der Walder sicherzustellen, bleibt auch im Klimawandel ein grundsatzliches Ziel.
Wohliberlegtes Handeln mit identitatsgesichertem forstlichem Vermehrungsgut ist der sicherste Weg zum
Aufbau stabiler Mischwalder bzw. Walddkosysteme und zu einer Diversifizierung des Angebots. Am Beispiel der
neun von der BLAG-FGR als zukunftsfahig erachteten alternativen Baumarten werden Wege zu
identitatsgesichertem Vermehrungsgut aufgezeigt.

Abstract
Information of provenance for alternative tree species - present and future

Ensuring the continuity of ecosystem services, such as wood production, climate protection, recreation services
and nature conservation services provided by forests, remains a fundamental goal even under climate change.
Well-considered action with identity-assured forest reproductive material is the surest way to establish stable
mixed forests or forest ecosystems and for diversity. Possibilities to identity-assured forest reproductive material
are given for the nine alternative tree species that the BLAG-FGR considers to be sustainable under future
conditions.

1 Einleitung

Der Klimawandel, wie insbesondere die drei Trockenjahre 2018 bis 2020 stellen die Forstwirtschaft zunehmend
vor neue Herausforderungen. Nicht nur die Fichte (Picea abies), der ,Brotbaum” der Forstwirtschaft im Westen
und in der kollinen und submontanen Stufe Deutschlands ist in weiten Teilen ihres Anbaugebiets groRflachig
ausgefallen. Selbst die Rot-Buche (Fagus sylvatica), die als Teil einer unter dem Einfluss des Klimawandels
standortgerechten Baumartenzusammensetzung ein hoheres Anpassungspotenzial erwarten lieBe, weist im
Kerngebiet ihrer Verbreitung merkliche Schaden auf.

Neben der aktuellen Schadensbewiltigung stellt die langfristige Anpassung der Walder an sich dndernde
Klimabedingungen die zentrale Aufgabe der Forstwirtschaft in den nachsten Jahrzehnten dar. Es gilt artenreiche
standortgerechte Mischwaélder aufzubauen (MULK 2022). Bei der Wiederbewaldung und beim Waldumbau
lassen sich in der Verjlingungsphase gezielt zukunftsfahige, resiliente Herkiinfte und Baumarten einbringen.
Hierfur wird hochwertiges Saat- und Pflanzgut von standortangepassten, klimastabilen und anpassungsfahigen
Baumarten und Herkiinften bendtigt.

Aus der Vergangenheit wissen wir, dass der blinde Griff in die Saatgutkiste und die Verwendung von
Vermehrungsgut unbekannter Herkunft nicht zielfihrend ist. Wie die Erfahrungen z. B. mit der Einfiihrung der
Douglasie (Pseudotsuga menziesii) nach Mitteleuropa lehrten, entscheidet die Wahl der Herkunft dabei
wesentlich (iber Erfolg oder Misserfolg der Kultur. Gerade jetzt,

e wo Saatgut geeigneter Herkiinfte nicht immer in ausreichender Menge verfiigbar ist,

e wo nach Baumarten gefragt wird, die bisher ohne Bedeutung waren, oder

e wo zu Herkiinften seltener Baumarten wenig bekannt ist, darf das bewahrte Instrument zur

Herkunftsidentitat nicht auRer Kraft gesetzt werden.
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Neben seltenen heimischen Baumarten riicken zunehmend Arten aus Regionen, die dem kiinftigen Klima
entsprechen, ins Zentrum des Interesses. Schon jetzt lassen sich Suchrdume fir potenziell geeignete Herkiinfte
identifizieren. Saatgut aus diesen Gegenden kann bereits heute fiir den Wald von morgen eingesetzt werden,
wenn es nach den bewdhrten Regeln gesammelt, gekennzeichnet und getrennt gehalten wird.

Zu mehreren alternativen Baumarten sind neue Herkunftsversuche zumindest auf regionaler Ebene angelaufen
(z.B. LIEVEN und NAGEL 2022; SeHo und JANREN 2019). Bis jedoch aus den Ergebnissen dieser Versuche
Empfehlungen abgeleitet werden konnen, vergehen naturbedingt noch Jahre. Wichtig ist, dass die
herkunftsbezogenen Informationen mitgeliefert und dokumentiert werden, um so auch Jahre spater einen
Herkunftsbezug herstellen zu kénnen.

Im Folgenden wird am Beispiel von neun alternativen Baumarten (Tabelle 1), die von der BLAG-FGR (LIESEBACH et
al. 2021) als zukunftsfahig erachtet werden, Wege zu identitatsgesichertem Vermehrungsgut aufgezeigt. Die
folgenden Ausfiihrungen beschranken sich auf forstliches Vermehrungsgut aus Bestanden und Samenplantagen.

Tabelle 1: Die neun von der BLAG-FGR (LIESEBACH et al. 2021) als zukunftsfahig eigestuften Baumarten.

Seltene heimische Baumarten Europa-heimische Baumarten AuBereuropaische Baumarten
Carpinus betulus (Hainbuche) Abies nordmanniana (Nordmanns-Tanne) Cedrus atlantica (Atlas-Zeder)
Sorbus torminalis (Elsbeere) Fagus orientalis (Orient-Buche)

Tilia contorta (Winter-Linde) Corylus colurna (Baum-Hasel)

Acer platanoides (Spitz-Ahorn)
Quercus pubesens (Flaum-Eiche)

Die BLAG-FGR (LIESEBACH et al. 2021) empfiehlt, dass die Tannen-, Kiefern- und Eichenarten aus dem europaischen
und nicht europadischen Umfeld jeweils in einem Art und Regionen Ubergreifenden Gesamtzusammenhang
betrachtet werden sollen, weshalb neben Flaum-Eiche und Nordmanns-Tanne auch auf weitere Arten der
Gattungen eingegangen wird.

2 ldentitatssicherung bei Erzeugung und Vertrieb
2.1 EU geregelte Baumarten

Die Richtline 1999/105/EG der Europaischen Gemeinschaft tiber den Verkehr mit forstlichem Vermehrungsgut
bildet die verbindliche Grundlage fiir die nationalen Bestimmungen aller Mitgliedstaaten. Sie regelt die
vermarktungsrelevanten Aspekte der Erzeugung und des innergemeinschaftlichen Verkehrs. Im Anhang | zur
Richtline sind 45 Arten (22 Laub- und 23 Nadelbaumarten), die Hybridlarche sowie die Gattung Populus
aufgefiihrt (Tabelle 2), die fir forstliche Zwecke in mindestens einem Teil der Gemeinschaft von Bedeutung sind.
Die Richtline wurde von den Mitgliedschaften in nationales Recht umgesetzt. In Deutschland geschah das im
Forstvermehrungsgutgesetz (FoVG) vom 22. Mai 2002, das somit seit etwa 20 Jahren in Kraft ist, und den
zugehdrigen Durchflihrungsverordnungen.
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Tabelle 2: In Anhang | zur Richtline 1999/105/EG bzw. Anlage zum FoVG gelisteten Baumarten (Baumarten, die fir die
Forstwirtschaft in Deutschland keine Bedeutung haben, sind mit * markiert).

Laubbaumarten

Nadelbaumarten Hybriden bzw. Gattungen

Acer platanoides (Spitz-Ahorn)
Acer pseudoplatanus (Berg-Ahorn)

Alnus glutinosa (Schwarz-Erle)
Alnus incana (Grau-Erle)

Betula pendula (Sand-Birke)
Betula pubescens (Moor-Birke)

Carpinus betulus (Hainbuche)
Castanea sativa (Edel-Kastanie)
Fagus sylvatica (Rot-Buche)

Fraxinus angustifolia (Schmalblattrige Esche)*
Fraxinus excelsior (Gewohnliche Esche)

Prunus avium (Vogel-Kirsche)

Quercus cerris (Zerr-Eiche)*
Quercus ilex (Stein-Eiche)*
Quercus petraea (Trauben-Eiche)
Quercus pubescens (Flaum-Eiche)*
Quercus robur (Stiel-Eiche)
Quercus rubra (Rot-Eiche)
Quercus suber (Kork-Eiche)*

Abies alba (Weill-Tanne),

Abies cephalonica (Griechische
Tanne)*

Abies grandis (Kiisten-Tanne

Abies pinsapo (Spanische Tanne)*

Larix xeurolepis (Hybridlarche)

Populus (Pappel) und Hybriden

Cedrus atlantica (Atlas-Zeder)*
Cedrus libani (Libanon-Zeder)*

Larix decidua (Europdische Larche)
Larix kaempferi (Japanische Larche)
Larix sibirica (Sibirische Larche)*

Picea abies (Gewohnliche Fichte)
Picea sitchensis (Sitka-Fichte)

Pinus brutia (Kalabrische Kiefer)*

Pinus canariensis (Kanaren-Kiefer)*

Pinus cembra (Zirbel-Kiefer)*

Pinus contorta (Dreh-Kiefer)*

Pinus halepensis (Aleppo-Kiefer)*

Pinus leucodermis (Schlangenhaut-
Kiefer)*

Pinus nigra (Schwarz-Kiefer)

Pinus pinaster (Strand-Kiefer)*
Pinus pinea (Pinie)*

Pinus radiata (Monterey-Kiefer)*
Pinus sylvestris (Wald-Kiefer)

Robinia pseudomenziesii (Robinie)

Tilia cordata (Winter-Linde)
Tilia platyphylla (Sommer-Linde)

Pseudotsuga menziesii (Douglasie)

Dem FoVG unterliegende Baumarten mit Bedeutung fiir den Wald in Deutschland

In der Umsetzung der Richtlinie 1999/105/EG hat Deutschland die Baumartenliste ibernommen, jedoch 19
Baumarten (5 Laub- und 14 Nadelbaumarten) ausgenommen, die fir die Forstwirtschaft im Inland ohne
Bedeutung sind. Sie sind in der Anlage zum FoVG mit einem * markiert (Tabelle 2).

Unter den verbleibenden 26 Baumarten, der Hybridlarche sowie der Gattung Pappel befinden sich neben den
Hauptbaumarten zahlreiche seltenere und Nebenbaumarten, denen im Klimawandel und zur Erhéhung der
Biodiversitat ein erhthtes Augenmerk gegeben wird. Darunter sind drei Baumarten, die BLAG-FGR als
Zukunftsarten sieht: Spitz-Ahorn (Acer platanoides), Hainbuche (Carpinus belutus) und Winter-Linde (Tilia
cordata).

Flr diese Baumarten sind in Deutschland Herkunftsgebiete ausgewiesen und zwar je 4 fiir den Spitz-Ahorn und
die Hainbuche sowie 8 fiir die Winter-Linde. Weiterhin ist Ausgangsmaterial zur Erzeugung von forstlichem
Vermehrungsgut zugelassen (Tabelle 3). Durch die Mitfiihrung von Register- und Stammzertifikatsnummer
(Tabellen 4 und 5) ist die Identitat des hiervon gewonnenen Vermehrungsguts von der Ernte im Bestand oder in
der Samenplantage Uber die Aufbereitung, Lagerung, Anzucht und Befdrderung bis zum Endverbraucher
lickenlos gesichert.

In andern EU-Mitgliedstaaten ist weiteres Ausgangsmaterial dieser Baumarten zugelassen, tber das die EU-
Datenbank FOREMATIS einen Uberblick gibt (Tabelle 3). Die Anforderungen an die Identitit sind vergleichbar mit
denen in Deutschland.
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Tabelle 3: In Deutschland und weiteren EU-Mitgliedsstaaten zugelassenes Ausgangsmaterial (Bestande bzw.
Samenplantagen mit Anzahl [n] bei den Baumarten Spitz-Ahorn, Hainbuche und Winter-Linde (BLE, Stand 1.7.2019;
FOREMATIS, Zugriff 31.03.2023).

Kategorie: Ausgewadhilt Qualifiziert Gepriift
Ausgangsmaterial: Bestdnde Samenplantagen Samenplantagen
DE weitere EU DE weitere EU DE  weitere EU
Baumart n n Saat n n Saat n n
Spitz-Ahorn 96 >82 AT, BE, BG, C(z 4 15 DK, FI, LT, - =
IT, LT, SK, SE LU, NL, SE
Hainbuche 185 85 AT, BG, HR, CZ, DK, 2 1 BE - -
HU, LT, SK, SI, SE
Hainbuche 273 >220 AT, BG, CZ, DK, IT, | 19 41 BG, CZ, DK, FI, LV, 1 =
LT, PL, SK, SI, SE LT, LU, PL, SK, SE

Tabelle 4: Aufbau der Registernummer.

Registernummer (12-stellig) Aufbau

Beispiel: 12 3 85104 001 2 Bundesland (2-stellig)
ausstellende Stelle des Bundeslands (1-stellig)
Herkunftsgebiet [Baumart und Gebiet] ([3- und 2-] 5-stellig)
Ifd. Nummer der ausstellenden Stelle (3-stellig)

Kategorie (1-stellig)

Tabelle 5: Aufbau der Stammzertifikatsnummer in Deutschland.

Stammzertifikatsnummer (13-stellig) Aufbau

Beispiel: D-12 205 1 0001 13 Mitgliedsstaat (D-)
Bundesland (2-stellig)
ausstellende Stelle des Bundeslands (3-stellig)
Ernte/Mischung (1-stellig)
Ifd. Nummer der ausstellenden Stelle (4-stellig)

Erntejahr (2-stellig)

Dem FoVG unterliegende Baumarten ohne Bedeutung fiir den Wald in Deutschland

Seit in Kraft treten des FoVG haben sich angesichts der Herausforderungen, die der Klimawandel an kiinftige
Waldgenerationen stellt, die Ansichten, welche Baumarten von Bedeutung fiir den Wald in Deutschland sind,
verschoben. Unter den 19 dem FoVG unterliegenden Baumarten, die fiir die Forstwirtschaft in Deutschland keine
oder nur lokale Bedeutung haben, sind die Zedern sowie verschiedenen Eichen- und Tannenarten, denen ein
Potenzial im Klimawandel eingerdumt wird (z. B. LIESEBACH et al. 2021; STMELF 2020). Atlas-Zeder (Cedrus
atlantica), Flaum-Eiche (Quercus pubescens) und Zerr-Eiche (Q. cerris) sowie Griechische Tanne (Abies
cephalonica) sind zumindest regional Hoffnungstrager.

Flr diese Baumarten diirfen in Deutschland keine Herkunftsgebiete ausgewiesen werden. Damit kann hier auch
kein Ausgangsmaterial zugelassen und kein Vermehrungsgut erzeugt werden.

In anderen EU-Mitgliedstaaten sind die Baumarten haufiger, so dass dort Herkunftsgebiete ausgewiesen und
Ausgangsmaterial zugelassen sind. Dieses Vermehrungsgut kann fiir weitere Bearbeitungsschritte, wie die
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Anzucht von Pflanzen, an Betriebe in Deutschland und an den Waldbesitzer (Endverbraucher) unter Einhaltung
der Regeln des FoVG abgegeben werden.

Der Datenbank FOREMATIS der EU (https://ec.forematis.eu) ist fir diese vier Baumarten das in der EU
zugelassene Ausgangsmaterial zu entnehmen (Tabelle 6, LIESEBACH und SCHNECK 2022). Fiir Saatgut, das in anderen
EU-Mitgliedstaaten auf der Grundlage der EU-Richtline in zugelassenen Bestanden erzeugt wurde, ist somit auch
die Identitat sichergestellt.

Tabelle 6: In der europdischen Datenbank FOREMATIS (Zugriff 06.01.2022) gelistetes Ausgangsmaterial fir Flaum-
und Zerreiche sowie Atlaszeder und Griechische Tanne (QG Quellengesichert, AG Ausgewahlt, QF Qualifiziert, GP
Geprift).

Flaum-Eiche Zerr-Eiche Atlas-Zeder Griechische Tanne
Land G | AG QG  AG QG AG OF - QG | AG OF
Osterreich = = . 2 - - i, i _ - i
Bulgarien 2 46 6 319 2 15 2 - - - -
Griechenland - - - - 1 = = = 10 12 -
Kroatien 1 1 1 - - - - - - - -
Tschechien 7 1 9 1 - - = o 1 - -
Italien 135 2 - - - - - - - - -
Frankreich 6 - 2 - - 1 - - 1 = 1
Ungarn 43 - 180 18 5 - - - - - -
Italien - - 148 29 - - = = - - -
Niederlande - - - 2 - - - - - - -
Polen 1 - - - - - - - 1 - -
Portugal - - - - 3 - - - - - -
Spanien 21 - - - = = = = - - -
Slowakei - - - 8 - - - - - - -
Slowenien - - 1 1 - = = - 1 - -

Wenn Deutschland die Anlage zum FoVG andert, kdnnen Herkunftsgebiete flir die Baumarten, die bislang ohne
Bedeutung fir die Forstwirtschaft sind, ausgewiesen werden. Das ist die Grundvoraussetzung fir die Zulassung
von Ausgangsmaterial zur Erzeugung von Vermehrungsgut.

2.2 Nicht EU-geregelte Baumarten

Unter den fiir Deutschland relevanten Baumarten im Klimawandel gibt es auch zahlreiche, die nicht in der Anlage
| der EU-Richtlinie enthalten sind und auch nicht zusatzlich ins FoVG aufgenommen wurden. Zu diesen zédhlen
zum Beispiel die in Europa heimischen Baumarten Elsbeere (Sorbus torminalis), Baum-Hasel (Corylus colurna),
Orient-Buche (Fagus orientalis) sowie Nordmanns-Tanne (Abies nordmanniana) und weitere Tannenarten sowie
die unter 2.3 aufgefiihrten Arten.

Flir diese Baumarten besteht die Moglichkeit, sie unter Anwendung des Schemas fiir forstliches Saat- und
Pflanzgut der OECD (OECD Scheme for the Certification of Forest Reproductive Material Moving in International
Trade) zu erzeugen und zu vertreiben. Anders als in der EU-Richtlinie gibt es keine Baumartenliste. Das Schema
kann fur alle Baumarten angewendet werden. Eine Ausweisung von Herkunftsgebieten ist auch hier erforderlich.
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Hier gdbe es die Moglichkeit ein Herkunftsgebiet auszuweisen, das ganz Deutschland umfasst oder, was
sinnvoller ware, mehrere Herkunftsgebiete, um regionale Anpassung zu beriicksichtigen.

Die amtlich vorgeschriebenen Begleitpapiere der OECD (Specimen Certificate), die denen des FoVG (der EU —
Stammezertifikat/ Master Certificate) dahneln, verlangen dieselben Angaben. Das OECD-Schema nutzt dieselben 4
Kategorien fiir Vermehrungsgut wie das FoVG (bzw. die EU). Damit erhalt der Waldbesitzer die fiir ihn relevanten
Informationen.

Aktuell sind dem OECD-Schema 30 Linder beigetreten, darunter 18 EU-Mitgliedstaaten (Osterreich, Belgien,
Bulgarien, Danemark, Deutschland, Finnland, Frankreich, Irland, Italien, Kroatien, Die Niederlande, Portugal,
Rumaénien, Schweden, Slowakei, Slowenien, Spanien und Ungarn) sowie 5 weitere européische Staaten
(Norwegen, Schweiz, Serbien, Tirkei und das Vereinigte Konigreich), die USA und Kanada sowie 5 Lander aus
dem tropischen Afrika. Fir nicht EU-geregelten Baumarten sind insbesondere die Lander Bulgarien, Serbien und
Tirkei von Interesse.

Das Schema ist zwar auf den zwischenstaatlichen Handel ausgelegt, kann aber auch fiir nicht EU-/FoVG-geregelte
Baumarten innerhalb eines Landes angewendet werden. Theoretisch ware dies somit auch innerhalb von
Deutschland mdglich, das jedoch das Schema noch nicht anwendet, da keine amtliche Stelle eingerichtet ist, die
die Zertifikatsnummern verwaltet und Kontrollen durchfiihrt.

2.3 Privatrechtliche Regelung bei seltenen heimischen Arten

Fur die freie Landschaft hat das Gesetz lGber Naturschutz und Landschaftspflege (Bundesnaturschutzgesetz —
BNatSchG § 40) die Verwendung von weiteren nicht dem FoVG unterliegenden Gehdlzen geregelt. Hierunter
fallen z. B. die Baumarten Elsbeere (Sorbus torminalis), aber auch Flatter-Ulme (Ulmus laevis), Wild-Apfel (Malus
sylvestris) und Wild-Birne (Pyrus pyraster). Die Nachfrage nach identitdtsgesichertem Vermehrungsgut dieser
Arten ist in den vergangenen Jahren stark gestiegen. Die Erzeugung und Identitdtssicherung selbst sind im
BNatSchG nicht geregelt. Dafiir wurde ein Fachmodul ,Gebietseigene Gehdlze” (BMU 2019) als Grundlage
privatrechtlicher  Zertifizierungssysteme erstellt. Zunehmend gelangt mehr Vermehrungsgut mit
Zertifizierungsnachweis auf den Markt. Der Nachweis erfolgt Uber eine bundesweit einheitliche 17-stellige
Erntereferenznummer (Tabelle 7) bestehend aus dem Erntebestand (10 Stellen) und der Identifikationsnummer
(7-stellige ID-Nummer), die die Erntepartie verschliisselt. Diese Kennzeichnung erfolgt auf rein privatrechtlicher
Basis. Uber diesen Weg kénnen Herkunftsinformationen fiir Baumarten, die sowohl in der Forstwirtschaft als
auch in der freien Natur verwendet werden und nicht dem FoVG unterliegen, weitergegeben werden.

Tabelle 7: Aufbau der Erntereferenznummer aus Erntebestands- und ID-Nummer.

Erntereferenznummer (17-stellig)

Beispiel: 12 133 20 002 01 21 101 Aufbau

Erntebestandsnummer (10-stellig) Landerkennzeichen (2-stellig)
Geholzcode (3-stellig)
Vorkommensgebiet (2-stellig)
Erntebestand (3-stellig)

ID-Nummer (7-stellig) Zertifizierungsstelle (2-stellig)
Erntejahr (2-stellig)
Ernte/Mischung (1-stellig)

Laufende Ernte bzw. Mischung in einem Erntejahr und pro Erntebestand
und Zertifizierungsstelle (2-stellig)
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Die Forstsaatgut- und Forstpflanzenwirtschaft sowie die 6ffentliche und private Forstwirtschaft arbeiten in der
DKV — Gltegemeinschaft fur forstliches Vermehrungsgut e.V., einer freiwilligen Selbstverwaltungsorganisation,
zusammen und weisen besonders wertvoller Erntebestdnde als Sonderherkiinfte aus. Die Auswahl der Bestande
erfolgt nach phanotypischen Gesichtspunkten. Die von der DKV an die Erntebestdnde gestellten Anforderungen
liegen Uber den gesetzlichen Mindestnormen des Forstvermehrungsgutgesetzes (https://dkv-net.de). Neben den
Baumarten, die dem FoVG unterliegen (z. B. Hainbuche, Spitz-Ahorn, Winter-Linde), nimmt sich die DKV
aulerdem der Baumarten an, die durch das FoVG nicht erfasst sind (z. B. Elsbeere, Nordmanns-Tanne). Fir
letztere Baumarten ist die Verleihung des Pradikates , Sonderherkunft” derzeit das einzige nach objektiven
Kriterien erfolgende Anerkennungsverfahren in Deutschland.

In Deutschland gibt es zwei private Zertifizierungssysteme fiir forstliches Vermehrungsgut: FfV (Forum forstliches
Vermehrungsgut e. V.) und ZiF (Zertifizierungsring fir Gberprifbare Forstliche Herkunft Stiddeutschland e. V.).
Kern der Zertifizierung ist die Abbildung und Uberpriifbarmachung des Handelsweges von der Saatguternte bis
zur fertigen Forstpflanze. In den letzten Jahren wurden die Baumartenpalette iber die FoVG-Baumarten hinaus
stetig mit Arten erweitert, die im Klimawandel interessant sein dirften (z. B. Elsbeere) sowie probeweise erste
Ernten im Ausland durchgefiihrt.

3 Verwendung

Im vorangegangenen Abschnitt wurde nicht auf die Kategorien forstlichen Vermehrungsguts eingegangen. Fir
die dem FoVG unterliegenden (EU-) Baumarten darf in Deutschland nur Vermehrungsgut der Kategorien
,Ausgewdhlt” aus Bestanden, ,Qualifiziert” aus Samenplantagen oder ,Geprift“ aus Bestanden oder
Samenplantagen im Wald ausgebracht werden. Bei Vermehrungsgut der Kategorie ,Quellengesichert” gibt es
eine relevante Einschrankung. In Deutschland darf forstliches Vermehrungsgut der Kategorie ,, Quellengesichert”
nicht fiir den Endverbraucher — also Anbau im Wald — angeboten oder abgegeben werden (§ 13 Abs. 3 FoVG).
Fir den Anbau im Wald sind derzeit keine Ausnahmen moglich. Ausgenommen sind lediglich Versuche (§ 21 1.
FoVG), fir die die BLE eine Ausnahmegenehmigung auf Antrag erteilen kann.

Dieses hat seine Berechtigung, wenn man sich die Zulassungskriterien anschaut. Als , Quellengesichert” kann
nahezu alles zugelassen werden. Dieses ware fiir eine nachhaltige Forstwirtschaft bedenklich. Hier gilt es auch
weiterhin an den bewahrten hohen Standards bei der Zulassung von Ausgangsmaterial festzuhalten.

Das wird aus unterschiedlichen Griinden von mehreren Landern aulRerhalb Deutschlands anders gesehen.
In zahlreichen Landern ist Ausgangsmaterial in der Kategorie ,Quellengesichert” zugelassen, wie die
Beispiele in Tabelle 6 zeigen. Auch wenn Deutschland weiterhin von einer Zulassung von Ausgangsmaterial
in dieser Kategorie absieht, ware zu (iberlegen, ob nicht zumindest bei den bislang in Deutschland als
forstlich unbedeutend eingestuften Arten auch mit Blick auf eine mogliche Erweiterung der Baumartenliste
die Verwendung kiinftig ermoglicht werden sollte.

Aus welchen Bereichen das Vermehrungsgut letztendlich empfohlen werden kann, missen die angelaufenen
bzw. zu etablierenden Herkunftsversuche zeigen. Derzeit koénnen nur Regionen mit vergleichbaren
Standortbedingungen (z. B. Analogregionen) herangezogen werden. Eine Aufnahme alternativer Baumarten in
die Herkunftsempfehlungen der Lander ist auch eine Voraussetzung, um MalBnahmen zu férdern.

4 Fazit

Auch im Klimawandel bleibt ein grundsitzliches Ziel, die Kontinuitit der Okosystemleistungen, wie
Rohholzproduktion, Klimaschutz-, Erholungs- und Naturschutzleistungen, der Walder sicherzustellen. Mit
blindem Aktionismus ist in der derzeitigen Phase niemandem geholfen. Die Problematik ungeeigneter Herkiinfte
darf auch in Zeiten des Mangels nicht unterschatzt werden (KNICKREHM et al. 2022) (Abb. 1). Wohllberlegtes
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Handeln mit identitatsgesichertem Vermehrungsgut ist der sicherste Weg zum Aufbau stabiler Mischwalder bzw.
Waldokosysteme und zu einer Diversifizierung des Angebots. Auch zum Vermehrungsgut alternativer Baumarten
sind Herkunftsangaben moglich (Tabelle 8) und einzufordern.

Tabelle 8: Zusammenstellung der Herkunftsangaben bei ausgewahlten alternativen Baumarten (Fettdruck derzeit
verpflichtend).

Baumart EU FoVG OECD DKV Fachmodul FfV, ZiiF

X
X
X

>
>

Spitz-Ahorn X
Hainbuche
Winter-Linde
Flaum-Eiche
Zerr-Eiche

Atlas-Zeder

X X X X X X X
Ll

Griechische Tanne
Nordmanns-Tanne
Elsbeere

Baum-Hasel

X X X X X X X X X X
X X X X X X X X X X

Orient-Buche

Abb. 1: Bestand mit geradwiichsiger, vollholziger Hainbuche (Ausgangsmaterial zur Erzeugung von forstlichem
Vermehrungsgut (links)) und spannriickige, asthetisch ansprechende Hainbuche (als Ausgangsmaterial zur Erzeugung
von forstlichem Vermehrungsgut ungeeignet (rechts)) (Fotos: M. LIESEBACH).
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Derzeit sieht das FoVG drei Ausnahmen vor, die unter bestimmten Voraussetzungen die Erzeugung, Einfuhr bzw.

Verwendung von forstlichem Vermehrungsgut ermoglichen:

e Mit einer Ausnahmeerlaubnis (§ 21 FoVG) der Bundesanstalt fir Landwirtschaft und Ernahrung (BLE)
kann unter anderem Vermehrungsgut von Baumarten, die bislang ohne Bedeutung fiir die
Forstwirtschaft sind, im Inland fir Zwecke der Generhaltung oder Versuche erzeugt und in Verkehr
gebracht werden.

e Weiterhin besteht die Mdglichkeit, Saatgut dieser Baumarten nach § 15 FoVG in die EU einzufiihren.
Nach Vorliegen bestimmter Voraussetzungen kann hierflr durch die BLE ein Stammzertifikat mit
Herkunftsangaben erstellt werden.

e Darilber hinaus besteht nach § 18 Abs. 7 (FoVG) die Moglichkeit, einzelne Partien von Vermehrungsgut
weiterer, nicht dem FoVG unterliegender Baumarten einer amtlichen Kontrolle zu unterwerfen. Von
dieser Moglichkeit wurde bisher kein Gebrauch gemacht.
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Land(auf)Schwung

20 Gesine Tuitjer, Christian Bergholz, Patrick Klipper
Unternehmertum, Netzwerke und Innovationen in landlichen Raumen: Ergebnisse der Begleitforschung
zum Modellvorhaben Land(auf)Schwung im Handlungsfeld ,,Regionale Wertschopfung” : Band 2 der
Begleitforschung Land(auf)Schwung

91 Cora Vos, Claus Rosemann, Hans-Dieter Haenel, Ulrich Dammgen, Ulrike Doring, Sebastian Wulf, Brigitte Eurich-Menden,
Annette Freibauer, Helmut Dohler, Carsten Schreiner, Bernhard Osterburg, Roland FuR
Calculations of gaseous and particulate emissions from German agriculture 1990 — 2020
Berechnung von gas- und partikelférmigen Emissionen aus der deutschen Landwirtschaft 1990 — 2020

92 Kurt-Jirgen Hulsbergen, Harald Schmid, Hans Marten Paulsen (eds)
Steigerung der Ressourceneffizienz durch gesamtbetriebliche Optimierung der Pflanzen- und
Milchproduktion unter Einbindung von Tierwohlaspekten — Untersuchungen in einem Netzwerk von
Pilotbetrieben

93 Heike Peter, Cornelia Tippel, Annett Steinflihrer
Wohnstandortentscheidungen in einer wohnbiographischen Perspektive : Eine explorative Studie in
landlichen und groRstadtischen Kontexten

94 Daniel Ziche, Erik Griineberg, Winfried Riek, Nicole Wellbrock
Comparison of the LUCAS 2015 inventory with the second National Forest Soil Inventory :

Comparability and representativeness of two soil inventories conducted in Germany

95 Fanny Barz
Boats don't fish, people do — A sociological contribution towards holistic fisheries bycatch management
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Jacob Jeff Bernhardt, Lennart Rolfes, Peter Kreins, Martin Henseler
Ermittlung des regionalen Bewasserungsbedarfs fiir die Landwirtschaft in Bayern

Uwe Krumme, Steffi Meyer, Isabella M. F. Kratzer, Jérome C. Chladek, Fanny Barz, Daniel Stepputtis, Harry V. Strehlow,
Sarah B. M. Kraak, Christopher Zimmermann
STELLA - Stellnetzfischerei-Losungsansitze : Projekt-Abschlussbericht

Anne Alix, Dany Bylemans, Jens Dauber, Peter Dohmen, Katja Knauer, Lorraine Maltby, Christoph J. Mayer,
Zelie Pepiette, Balthasar Smith (eds)

Optimising agricultural food production and biodiversity in European landscapes

Report of an online-Workshop

Andreas Tietz, Antje G. . Tolle
,Bauernland in Bauernhand“: Gutachten im Auftrag des Bayerischen Staatsministeriums
fiir Erndhrung, Landwirtschaft und Forsten

Marlen HaB, Claus Deblitz, Florian Freund, Peter Kreins, Verena Laquai, Frank Offermann, Janine Pelikan, Viktoriya Sturm,
Johannes Wegmann, Thomas de Witte, Friedrich Wiistemann, Maximilian Zinnbauer
Thiinen-Baseline 2022 — 2032: Agrar6konomische Projektionen fiir Deutschland

Daniel Stepputtis, Thomas Noack, Uwe Lichtenstein, Constanze Hammerl, Juan Santos, Bernd Mieske
Verringerungen von Kunststoffmiill aus der Krabbenfischerei durch Netzmodifikationen — Dolly Rope
Suspension (DRopS) : Projekt-AbschluBbericht

Elke Brandes, Martin Henseler, Peter Kreins, Gholamreza Shiravani, Bjorn Tetzlaff, Frank Wendland, Andreas Wurpts
Modellierung von Mikroplastikeintragen und Migrationspfaden im Einzugsgebiet der Weser :
MOMENTUM - Weser

Susanna Esther Honle

Wie gelingt eine ambitionierte Agrarklimaschutzpolitik?

Eine vergleichende Analyse nationaler Ansétze zur Integration des Sektors Landwirtschaft in die
Klimapolitik am Beispiel Uruguays und Deutschlands

Marcel Dehler
MafBnahmen zur Reduzierung des Pflanzenschutzmitteleinsatzes — Anpassungsoptionen, Kosten und
Moglichkeiten zur umweltpolitischen Steuerung

Mirko Liesebach (ed.)
Beitrdge von Forstpflanzenziichtung und Forstgenetik fiir den Wald von Morgen : 7. Tagung der Sektion
Forstgenetik/Forstpflanzenziichtung vom 12. bis 14. September 2022 in Ahrensburg Tagungsband
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