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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 fiir 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.

Auf der Geschaftssitzung im Jahr 2024 wechselte die Sektionsleitung in jlingere Hande. MIRKO LIESEBACH (Thiinen-
Institut fUr Forstgenetik) und UTE TROBER (Staatsbetrieb Sachsenforst) dankten fiir die vertrauensvolle
Zusammnarbeit und winschen ihren Nachfolgern KATHARINA J. LIEPE (Thlinen-Institut fur Fortgenetik) und
CHARALAMBOS NEOPHYTOU (Forstliche Versuchsanstalt Baden-Wiirttemberg) weiterhin erfolgreiche Tagungen.

Within the German Association of Forest Research Institutes (DVFFA), founded in 1951, a Forest Genetics / Forest
Plant Breeding Section was established in 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-Forests-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.

At the business meeting in 2024, the section leadership changed hands. MIRKO LIESEBACH (Thiinen Institute of
Forest Genetics) and UTE TROBER (Staatsbetrie Sachenforst) expressed their thanks for the trustful cooperation
and wish their successors KATHARINA J. LIEPE (Thlnen Institute of Forest Genetics) and CHARALAMBOS NEOPHYTOU
(Forest Research Institute Baden-Wirttemberg) continued successful meetings.
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Zusammenfassung

Vom 11. bis 13. September 2024 richteten die Sektion Forstgenetik / Forstpflanzenziichtung, die Deutsche
Dendrologische Gesellschaft (DDG) und die Forstliche Versuchsanstalt Baden-Wirttemberg (FVA) die 8. Tagung
in Freiburg im Breisgau / Baden-Wiirttemberg aus. Die dreitagige Veranstaltung stand unter dem Thema ,Wald
der Zukunft - Beitrag von Forstgenetik und Forstpflanzenziichtung“. Anlass flir die Tagung gab es mehr als genug.
Der Klimawandel wird immer offensichtlicher. Die Auswirkungen der in weiten Teilen Deutschlands zunehmend
zu trockenen und zu 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 Vortrdge und Poster vorgestellt, die 10 Blocken zugeordnet waren:
Trockenstresstoleranz, biotischer Stress, Alternativbaumarten, forstliches Vermehrungsgut, neue
Saatgutquellen, genetische Analysen, Rot-Eiche | und I, Anpassung und innovative Ansatze.

Die Tagung endete mit einer halbtagigen Exkursion zu Baumarten, die im Klimawandel Potenzial haben sollen.
Zuerst ging es in das Versuchgelande Liliental am Kaiserstuhl, wo am Objekt Wissen und praktische Erfahrungen
Uber weniger bekannte Baumarten Ostasiens, wie Sicheltanne, Lindenblattrige Birke, Kuchenbaum und Hiba-
Lebensbaum, ausgetauscht wurden. Gezeigt wurden auch Anbauten mit den drei Mammutbaumarten (Riesen-,
Kusten- und Urweltmammutbaum) und dem Tulpenbaum. Vorgestellt wurden desweiteren zwei jlingere
Versuchsflichen aus den internationalen Projekten MyGardenOfTrees, in dem das Wachstum und die
Regenerationsfahigkeit verschiedener Herkiinfte von Tannen- und Buchenarten in Versuchsgarten in ganz Europa
bewertet werden, und ACORN, wo Nachkommenschaften verschiedener Eichenarten beobachtet werden.
Abschlieender Exkursionspunkt war ein Naturschutzgebiet mit einem autochthonen Flaum-Eichen-Bestand. An
dem extrem trockenen Standort wachsen neben der Flaum-Eiche die baumférmige Geholze Elsbeere, Ahorn und
Linde.

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

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

Ressource Wald und Holz der Charta an:

e Nachhaltige Rohstoffversorgung: Flachenproduktivitdt 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 mit 85 Teilnehmerinnen und Teilnehmern aus Deutschland und Osterreich gut besuchten
Veranstaltung einer breiten Offentlichkeit zugdnglich zu machen, werden fir die Verdffentlichung im
Tagungsband eingereichten Prasentationen im Folgenden wiedergegeben. Den Autoreinnen und Autoren wird
ausdrucklich gedankt.

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

Schliisselworte: Forstgenetik, Forstpflanzenziichtung, Klimawandel, Nachhaltigkeit

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

Qo
"®- THUNEN (7

Sachsenforst
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Abstract

The 8™ meeting of the “Section Forest Genetics / Forest Tree Breeding”, the German Dendrology Society (DDG)
and the Forest Research institute Baden-Wirttemberg (FVA) took place in Freiburg im Breisgau / Baden-
Wirttemberg from September 11-13, 2024. The focus of the three-day lecture event was on " Forests of the
Future - Contribution of Forest Genetics and Forest Tree Breeding". There were 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: drought stress tolerance,
biotic stress, alternative tree species, forest reproductive material, new seed sources, genetic analyses, red oak
I and Il, adaptation and innovative approaches.

The conference ended with a half-day excursion to tree species that should have potential in climate change. The
first stop was the Liliental trial site in Kaiserstuhl, where knowledge and practical experience of lesser-known
tree species of East Asia, such as Cryptomeria japonica, Betula maximoviciana, Cercidiphyllum japonicum and
Thujopsis dolabrata, were exchanged. Cultivations with the three redwood species (Sequoiadendron giganteum,
Sequoia sempervirens and Metasequoia glyptostroboides) and Liriodendron tulipiferea were also shown. Two
more recent trial plots from the international MyGardenOfTrees project, in which the growth and regenerative
capacity of different origins of fir and beech species are being assessed in trial gardens throughout Europe, and
ACORN, where the offspring of various oak species are being monitored, were also presented. The final excursion
stop was a natureprotected area with an autochthonous stand of Quercus pubescens. In addition to Q. pubescens,
the tree-like wood plants Sorbus torminalis, Acer sp. and Tilia sp. grow in this extremely dry location.

The meeting has been 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 Charta’s field of action
“Resource Forest and Wood”:

Sustainable wood supply: productivity and management, cultivation of productive tree species, securing the
supply of softwood, forest tree breeding / forest genetics

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 presentations submitted for publication in the conference proceedings are
reproduced below. The authors are expressly thanked.

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

[ X
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Erste Ergebnisse eines 55-tagigen Trockenstresses an Herkiinften der Hainbuche
(Carpinus betulus L.) in der Jungwuchsphase

HANNAH S. MITTELBERG, KRISTIN KLENKE, KATHARINA J. LIEPE, HEIKE LIESEBACH, MIRKO LIESEBACH

Zusammenfassung

Vor dem Hintergrund der Klimaveranderungen und der daraus resultierenden, weitgreifenden Probleme fiir die
heimischen (Haupt-)Baumarten, wird innerhalb des Projektes ,Hainbuche” das Potenzial dieser als
Nebenbaumart geflihrten Art untersucht. Neben zahlreichen 6kologisch vorteilhaften Eigenschaften wird der
Hainbuche eine gute Trockenstresstoleranz attestiert. Diese wurde innerhalb des Projektes mit Fokus auf der
kritischen Jungwuchsphase an verschiedenen Herkiinften untersucht. Fiir einen geplanten Herkunftsversuch
wurden bereits 43 Saatgutpartien aus 14 Lindern akquiriert und befinden sich in der Anzucht. Auf dieser
glinstigen Grundlage wurden eine Samenplantage sowie sieben Bestande, die hinsichtlich ihres Ursprungsklimas
eine moglichst grole Bandbreite abdecken, fir das Trockenstressexperiment ausgewahlt. Nach einer
mehrwdchigen Eingewdhnungsphase startete das Experiment im Juni 2024. Fiir eine Dauer von 55 Tagen wurden
die einjahrigen Samlinge variantenabhangig bewdssert. Im Vergleich zu einer Kontrolle mit optimaler
Bewadsserung wurden zwei Trockenstress-Varianten untersucht: ein extremer Trockenstress mit 55-tagiger Diirre
(0 % Wasser) und ein starker Trockenstress, der parallel mit der Kontrolle 25 % der optimalen Bewasserung
erhielt. Nach 55 Tagen wurden alle Varianten rehydriert um den Wiederaustrieb im kommenden Jahr zu
betrachten. Im Verlauf des Sommers, wurden wahrend den Phasen der Eingewdhnung (Friihsommer), des
applizierten Trockenstresses (Hochsommer) und der Rehydrierung (Spatsommer) Untersuchungen an den
Pflanzen durchgefiihrt. Daflir wurden nicht-invasive Methoden angewandt, wie z. B. die Bonitierung der
Blattmerkmale oder optische Messungen der Blattgesundheit. Erste Ergebnisse zur Reaktion der untersuchten
Herklinfte der Hainbuche auf den applizierten Trockenstress werden vorgestellt.

Abstract
First results of a 55-day drought stress on hornbeam (Carpinus betulus L.) in the young growth phase

The potential of European Hornbeam (Carpinus betulus L.), managed as a secondary tree species, is
investigated in the light of climate change and the resulting severe problems for native (primary) tree
species. In addition to many ecologically beneficial properties, European Hornbeam is said to have good
drought stress tolerance. As this is crucial in the early growth phase, this trait will be investigated in more
detail. As part of the preparations for a provenance trial, 43 seed lots from 14 countries have been collected
and are currently cultivated at the nursery in GroBhansdorf. On this favourable basis, one seed orchard and
seven stands, representing a wide range of climatic conditions of origin, were selected for the drought stress
experiment. After several weeks of acclimatisation, the experiment started in June 2024. The one-year-old
seedlings were watered according to three irrigations regime over a period of 55 days. The control
treatment with optimal irrigation was used to study two drought stress treatments: an extreme drought
stress with 55 days of drought (0 % water) and a severe drought stress that received 25 % of the optimal
irrigation in parallel with the control. After 55 days, all treatments were rehydrated to observe the plants'
ability to recover. During the summer, acclimatisation (early summer), drought stress (midsummer) and
rehydration (late summer) phase, various traits were recorded at individual plant level. Only non-invasive
methods were used, such as assessment of leaf characteristics, gas exchange analysis or optical
measurements of leaf health. Preliminary results on the response of the studied hornbeam provenances to
the applied drought stress are presented.
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1 Einleitung

Die Dringlichkeit des Waldumbaus wird durch die Zunahme von Klimaextremen offensichtlich. Die Ergebnisse der
Waldzustandserhebungen der letzten Jahre sind erniichternd und zeigen nach wie vor eine hohe
Kronenverlichtung bei allen Arten (BMEL 2024). Der klimastabile Wald der Zukunft bendtigt eine Erweiterung des
Baumartenportfolios, die auf wissenschaftlichen Erkenntnissen aus Versuchsanbauten gestitzt sein sollte.
Neben der Férderung von Naturverjiingung gilt es den Anteil klimastabiler Baumarten und Herkilinfte aktiv zu
erhohen um strukturreiche Mischwalder zu erziehen. Gerade auf gefahrdeten Standorten fehlt es haufig an
Voranbauten mit erwiinschten Eigenschaften. Ein aktiver Waldumbau erfordert kiinstliche Verjlingung mit
ausgewahltem und gepriiftem genetischem Material.

Doch gerade bei kiinstlicher Verjliingung kdnnen frisch etablierte Jungpflanzen von Diirre stark getroffen werden,
wenn der Bodenschluss noch nicht erfolgt ist. In dieser Phase sind Pflanzen einem erhohten Risiko ausgesetzt, da
sich das Wurzelgeflecht noch in der Entwicklung befindet und in Diirrephasen z. B. noch nicht auf Wasserreserven
des Bodens zugreifen kann. Das Ereignis einer Diirre in natiirlichen Okosystemen ist ein Prozess, der sich in einem
Zeitraum von Monaten oder Jahren entwickelt (ZARGAR et al. 2011). Abseits von aufwendigen Monitoringflachen
mit Wasserhaushaltsmodell und quantifizierbaren Zu- und Abfliissen sind fir die Jungwuchsphase Topfversuche
die einzige Méglichkeit Fragestellungen zur Trockenstressreaktion zu beantworten. Die Ubertragung der
Gegebenheiten einer Diirrephase in Versuche stellt dabei immer nur eine Anndherung dar und aufgrund ihrer
Komplexitat missen je nach Fragestellung Versuchsbedingungen angepasst werden (POORTER et al. 2012). Auch
wenn Studien mit Topfversuchen die komplexen, heterogenen Faktoren, die im Freiland vorliegen, nicht adaquat
reproduzieren kénnen, ist die allmahliche Intensivierung des Wasserdefizits (iber einen Zeitraum von mehreren
Wochen eine bewahrte Praxis (SNOW UND TINGEY 1985).

Die Hainbuche weist eine Vielzahl 6kologisch vorteilhafter Eigenschaften auf und steht auf der Liste relevanter
Alternativbaumarten im Klimawandel (LIESEBACH et al. 2021). Ihre Trockenstresstoleranz wurde in verschiedenen
Studien in Bestanden und in Topfversuchen beobachtet (GULDER 1996, LEUZINGER et al. 2005, SCHMUCKER et al. 2023,
HNEE 2019), konnte jedoch nicht in allen Untersuchungen bestatigt werden (MAYER 1992, ETH ZURICH 2002). Seit
Oktober 2021 beschéftigt sich das Projekt ,Hainbuche” mit Fragestellungen zur Hainbuche im Kontext kiinftiger
Klimabedingungen: neben Themen der Genetik und Waldwachstum, liefert das Projekt auch die
Rahmenbedingungen fir den hier beschriebenen Trockenstressversuch. Hier soll der Fokus auf Herkiinften und
ihre Trockenstresstoleranz liegen. Durch die Auswahl von Herkiinften mit moglichst extremen und
unterschiedlichen klimatischen Bedingungen an ihrem urspriinglichen Wuchsort, soll gepriift werden, ob diese
sich auch in ihrer Reaktion auf Trockenstress unterscheiden.

2 Material und Methoden
2.1 Auswahl der Herkiinfte

Fir das Projekt Hainbuche wurde Saatgut in 43 Bestdnden (davon 3 Samenplantagen) geerntet. Aus diesem
Gesamtkollektiv wurden sieben Bestidnde sowie eine deutsche Samenplantage fir den Trockenstressversuch
ausgewahlt, die im Folgenden vereinfacht als ,,Herklinfte” bezeichnet werden. Neben den Vitalparametern der
Samen, wie beispielsweise der Hohlkornanteil, stellten die klimatischen Bedingungen am Ursprungsort das
Hauptkriterium zur Auswahl dar (Tabelle 1). Ziel war es eine moglichst grofle Bandbreite an geografischen und
klimatischen Parameter (der klimatologischen Referenzperiode 1991 — 2020) in den Versuch aufzunehmen. Der
Niederschlag wahrend der Vegetationszeit (May to September precipitation, MSP) variiert beispielsweise von 272
bis 754 mm. Fur die Auswahl wurden neben messbaren Parametern auch Indices, wie beispielsweise der
Ellenberg Quotient, herangezogen. Dieser wird aus der mittleren Temperatur im Juli sowie dem jahrlichen Mittel
an Niederschlag (mean annual precipitation, MAP) errechnet und wurde unter anderem von BOLTEETAL. 2016 zur
Charakterisierung von Herkiinften genutzt.
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Tabelle 1: Klimatische Parameter der ausgewahlten Saatgutpartien: neben 7 Herkiinften wurde auch
eine Samenplantage (SPI Jettenbach) ausgwahlt. Auf Basis der Koordinaten (Lat: geogr.
Breite, Long: geogr. Linge und Héhe [m]: Hohe in Meter iiber Normalh6hennull), wurden die
folgenden klimatischen Parameter mittels ClimateEU (MARCHI et al. 2020) extrahiert: mittlere
jahrliche Temperatur [°C] (MAT: mean annual temperature [°C]), mittlerer jahrlicher
Niederschlag [mm] (MAP: mean annual precipitation [mm]), mittlerer Niederschlag [mm]
wahrend der Vegetationszeit Mai bis September (MSP: mean summer precipitation [mm]).
Ellenberg Quotient (EQ = (1.000 x To; [mittlere Temperatur im Juli])/MAP) als Beispiel fiir
weitere klimatische Indices, die aus den Daten berechnet werden kénnen.

Hohe MAT MAP MSP

Land Ort Abk. Lat Long [m] c] Gy T EQ
DE Bad Mergentheim DE-BM 49,40 9,82 420 8,4 723 356 24,1
DE  Coburg DE-CO 50,34 10,96 410 7,5 675 328 24,1
DE Randowtal DE-RT 53,20 13,71 105 8,1 570 289 30,4
DE  SPlJettenbach DE-SP 49,52 7,55 418 7,7 722 334 22,2
FR Compiégne FR 49,42 2,83 105 10,0 622 272 28,3
HU  Magas-Bakony HU 47,33 17,83 401 8,8 612 319 30,6
RO  Pldiesiide Sus RO 46,26 26,14 845 6,0 665 408 23,8
S| Bela Krajina S| 45,70 15,24 448 9,4 1.402 754 13,7

Quelle: Thinen-Insitiut (H.S. MITTELBERG).

2.2 Stratifikation und Pflanzenanzucht

Unter natirlichen Bedingungen keimen Samen der Hainbuche nach ein bis zwei Jahren im Waldboden. Um die
Keimhemmung kiinstlich zum gewinschten Zeitpunkt zu beenden, wird das Saatgut einer etwa 7-monatigen
Stratifikation mit Kalt- und Warmphasen unterworfen (SCHMALEN 1996). Die Anzucht der Versuchspflanzen
erfolgte in der Géartnerei des Thinen-Instituts fiir Forstgenetik (GroBhansdorf, Schleswig-Holstein). Ab Februar
2023 wurden Samen von sieben Herkiinften, mit Ausnahme der rumanischen Herkunft, in Anzuchtplatten
ausgelegt und unter gleichen Bedingungen angezogen. Die ruméanische Herkunft wurde zunachst getrennt nach
Einzelbaumabsaaten in Aussaatschalen ausgesat. Im Winter 2023/24 wurden alle Pflanzen in Anzuchtplatten (im
Weiteren QP genannt; QuickPot Platten der MafRe 65 x 65 x 150 mm) mit 15 Einzeltépfen (Volumen pro Topf 380
cm3) umgetopft, die im Versuch als Wiederholung dienen. Als Substrat wurde ein Baumschulsubstrat (GRAMOFLOR
GmbH und Co. KG, Topf+TonL Artikelnr. 10955), vermischt mit gewaschenem Sand im Verhaltnis 5:1, verwendet
und zur mittelfristigen Nahrstoffabgabe mit Baumschuldiinger (BECKMANN Provita® Baumschuldlinger) versetzt.
Aufgrund des guten Auflaufens der rumaénischen Herkunft und ihrer klimatischen Parameter, die eine
interessante Erganzung der bereits ausgewahlten Saatgutpartien darstellten, wurde diese Herkunft zusatzlich in
den Versuch aufgenommen. Dafiir wurden die die Einzelbaumabsaaten vermischt und reprédsentieren damit
ebenfalls einer Bestandesabsaat. Ende April 2024 wurden die einjahrigen Pflanzen zur Vorbereitung des Versuchs
in ein Folienhaus tberfuhrt.

2.3 Versuchsaufbau

In einem Folienhaus mit Orientierung nach Sid-Ost/Nord-West wurde der Versuch auf Tischen eingerichtet
(Abb. 1). Die Tische wurden zentral im Folienhaus aufgestellt und die Parameter der Umgebung mittels
Wetterstation (Verlauf von Aullentemperatur, Aufenhelligkeit, Lichtsumme, Globalstrahlung, Wind- bzw.
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Boengeschwindigkeit und -richtung sowie Niederschlag) und Kleingerdaten (Thermohygrograph, Luxmeter,
Temperaturdatenlogger) aufgezeichnet.

In der Eingewohnunsgsphase (Ndheres siehe Abschnitt Versuchsablauf) wurden die Herklinfte zunachst
zusammengestellt, um Reaktionen auf die Bewasserung leichter beobachten zu konnen. Wahrend des
Trockenstressversuchs wurden die GefalRe dann allerdings in vier Blocken (Wiederholungen) randomisiert
aufgestellt, und ein Konzept zur Rotation erarbeitet, bei dem alle zwei Tage ein Positionswechsel der GefdaRe
durchgefiihrt wurde, um Unterschiede im Mikroklima (z. B. Randeffekte durch Sonneneinstrahlung)
auszugleichen. Zum Ende des Versuchs standen alle GefaRe mindestens einmal an allen Positionen ihres Blocks.

Um eine definierte Bewdasserung der Pflanzen sicherzustellen, wurden die 15er QP in Wannen gestellt, die zur
gleichmaRigen Wasserverfiigbarkeit innerhalb der Wanne mit einem Bewadsserungsvlies ausgelegt wurden. Zur
Vermeidung von Begleitvegetation, insbesondere Moose, wurde das Substrat mit Sdgespanen bedeckt.

Abbildung 1:  Aufstellung der Trockenstresspflanzen wihrend der Eingew6hnungsphase (noch ohne Sagespane).

) o (8

P T3

Quelle: H.S. MITTELBERG.

2.4 Versuchsablauf und Aufnahmen

Um die Pflanzen an die Bewdsserung von unten in den Wannen zu gewdhnen, wurde dem Trockenstressversuch
eine vierwochige Eingewdhnungsphase vorangestellt. Diese begann mit einer Vollsattigung der QP, indem die
Wannen komplett mit Wasser gefiillt wurden und Substrat sowie Pflanzen Zeit hatten sich vollzusaugen. Nach
der Vollsattigung wurden die QP auf Gitter gestellt, damit das Uberschusswasser ablaufen konnte (Erreichen von
100 % Feldkapazitat). Nach Ablaufen wurden die QP gewogen und in die Wannen gestellt. Ab diesem Zeitpunkt
wurden alle QP werktaglich gewogen und bei Bedarf bewdssert. Als Grenzwert zur Bewdasserung wurde ein
mittleres Gewicht der Wannen mit Bewasserungsvlies und Restwassergehalt (ohne QP) von 250 g definiert. Bei
Unterschreiten des Grenzwertes bekamen alle Wannen eine Wassermenge von 1000 ml. Da in der
Eingewdhnungsphase deutlich wurde, dass die Herkiinfte einen unterschiedlichen Wasserbedarf aufwiesen,
wurde der Zeitpunkt der Bewdsserung der Pflanzen im Weiteren herkunftsabhangig festgelegt.

Der Startpunkt des Trockenstressversuchs wurde durch eine Vollsattigung gesetzt, um fir alle Pflanzen zu Beginn
dieselben Bedingungen herzustellen. Wahrend der Versuchslaufzeit wurden die Kontrollen taglich gewogen, um
das Bewadsserungsregime zu gewahrleisten. Die Einwaage der Trockenstress-Varianten erfolgte zweimal die
Woche. Die vier zuféllig ausgewahlten Kontrollen (DO) der Herkiinfte wurden wahrend der Versuchslaufzeit wie
in der Eingewdhnungsphase behandelt und bei Unterschreiten des Grenzwertes mit 1.000 ml (optimale
Bewadsserung: 100 %) bewassert. Parallel zur Bewdsserung der Kontrolle wurde die Bewdsserungsvariante des
starken Trockenstresses (D1) mit 25 % der Kontrolle (250 ml) bewassert. Die extreme Trockenstress Variante
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(D2) bekam liber die komplette Versuchslaufzeit kein Wasser (0 %). Um den verfliigbaren Wassergehalt der QP
zu den Messzeitpunkten abschatzen zu kénnen, wurden die Endwerte des jeweiligen D2-QP nach Stagnation der
Gewichte als Nullwerte sowie die Mittelwerte aller D2-QP als Nullwerte der DO- und D1-QP angenommen.

Zu Beginn sowie zum Abschluss des Versuchs wurden die Pflanzenhéhen gemessen. Um den Messfehler
moglichst gering zu halten, wurde ein Hohenmesser gebaut, der auf dem GefafRrand des jeweiligen QP-Zapfens
aufsitzt und somit eine einheitliche Nullposition flr alle Messungen zu gewdhrleisten. Wahrend des
Trockenstressversuchs wurden regelmaRige nicht-destruktive Erhebungen durchgefiihrt. Darunter Aufnahmen
der Blattmerkmale (zweimal pro Woche), der Blattgesundheit (alle zwei Wochen), sowie normale und
multispektrale Fotos (verschiedene Methoden, mehrmals pro Woche) gemacht. Der Gasaustausch wurde mittels
Porometer (SC-1 Porometer) aufgenommen. Die Porometermessungen konnten aufgrund des hohen
Zeitaufwands nur an vier Herkiinften und in zweiw6chigem Abstand an allen Varianten vorgenommen werden,
dazwischen wurde eine reduzierte Aufnahme an DO und D2 bei drei Herkiinften durchgefiihrt. Zudem konnte fiir
zwei Wochen ein Porometer/Fluorometer (LI-600, Li-Cor, Inc., Lincoln, Nebraska, USA) ausgeliehen werden, mit
dem alle Wiederholungen zu vier Messzeitpunkten aufgenommen wurden. In einem Vorversuch 2023 wurde ein
Boniturschlissel fiir die Klassifizierung der Blattmerkmale erarbeitet, der in Abbildung 2 anhand einer Pflanze
dargestellt ist. Der Boniturschliissel teilt die beobachteten Stadien der Trockenstressmerkmale von einer vitalen
Pflanze (Boniturstufe 0), Gber anfangliches (1) und starkeres Hangen (2) der Blatter, erste trockene Blatter (3:
<50 % Trockenheit; 4: 50 — 99 % Trockenheit) bis hin zu 100 % trockene Blatter (5). Weiterhin wurden mit dem
optischen Sensor Dualex Scientific™ die Blattinhaltsstoffe Chlorophyll, Flavonole und Anthocyane gemessen
sowie der NBI (Nitrogen Balanced Index) aufgenommen. Als Warmebildkamera wurde der FLIR ONE® Gen 3
(Teledyne FLIR LLC) Smartphone Aufsatz genutzt. Eine Aufnahme des Wiederaustriebs soll im kommenden Jahr
durchgefiihrt werden.

Abbildung 2:  Boniturschliissel. *Da Verfarbungen maéglich, jedoch sehr selten auftraten, spielte neben
dem allgemeinen Eindruck der Vitalitét (sehr subjektiv), vor allem der Anteil trockener
Blatter sowie die Fiihlprobe der Blatter eine Rolle. Verfarbungen traten hier erst bei

Boniturnote 4 auf.

+ vital
= Fuhlprobe der
Blatter (B) fest

» einzelne B
beginnen zu
hangen

» Fuhlprobe der B
teilweise weich,
ansonsten fest

alle B héngen
Fuhlprobe der
B weich

einzelne B
trocken, <50%
Fuhlprobe zeigt
Trockenheit
Verfarbungen
der B moglich*

50—99 %
trockene B
Fihlprobe zeigt
Trockenheit,
ubrige B weich
Verfarbungen
der B moglich*

100 % trockene B
Fuhlprobe zeigt
Trockenheit

Quelle: Thinen-Institut (H.S. MITTELBERG).

3 Ergebnisse

Es liegen erste Ergebnisse aus dem Trockenstressversuch vor, von denen im Folgenden eine Auswahl beschrieben
wird. Die Einstellung des Bewasserungsregimes erfolgte liber die optimale Bewasserung der Kontrolle (D0O) sowie
der variantenabhangigen Bewasserung zum selben Zeitpunkt wie DO: Der starke Trockenstress (D1) erhielt
zeitgleich 25 % von DO, der extreme Trockenstress (D2) erhielt kein Wasser (0 % von DO). Aus den zweimal
wochentlich aufgenommenen Gewichten der QP kann die Wasserverfligbarkeit abgeleitet werden. Dabei
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schwankte auch fir DO die Wasserverfligbarkeit, sank jedoch nie unter den optimalen Bereich. Aufgrund der
voranschreitenden Trocknung des Substrats fand eine stetige Gewichtsabnahme und Wasserverfligbarkeit bei
D2 statt. Diese Entwicklung fand auch bei D1 statt, jedoch etwas abgeschwacht im Verhaltnis zu D2. Als Beispiel
fiir die Einstellung des Bewadsserungsregimes sollen hier die Werte von DE-BM und SI betrachtet werden. In
Abb. 3 sind zu den Zeitpunkten der Kompletteinwaage, die zweimal woéchentlich stattfanden, die daraus
abgeleiteten Daten der Wasserverfligbarkeit dargestellt. Zu Beginn kann ein dhnliches Level der Varianten
festgestellt werden, das sich im Verlauf des Versuchs differenziert. DObleibt dabei auf einem dhnlich hohen Level
(Gewicht der jeweiligen DO bei optimalem Wassergehalt des Substrats). Bei D2 kann beobachtet werden, dass
das Gewicht stetig abnimmt, bis es stagniert. Die im Bewdsserungsregime dazwischen liegende D1 mit 25 %
Bewasserung verliert wie D2 stetig an Gewicht, bis sich ein Level eingestellt hat, das etwas tiber dem von D2 liegt.
In diesem Vergleich wird deutlich, dass die Streuung von Sl insgesamt relativ gering ist, DE-BM zeigt eine etwas
groBere Streuung der Werte bei D2. Nach Ende des Versuchs am 31.07.2024 zeigen die drei Folgewerte eine
erfolgreiche Rehydrierung aller Varianten. Auch hier werden die unterschiedlichen Levels der Wiederholungen
in der Streuung der Varianten von DE-BM deutlich.

Abbildung 3:  Verlauf der Wasserverfiigbarkeit [%] der Varianten des Trockenstressversuchs liber den
Zeitraum von 55 Tagen: Kontrolle (DO) bei optimaler Bewadsserung, starker Trockenstress
(D1) bei 25 % von DO und extremer Trockenstress (D2) bei Diirre (0 % Wasser) iiber die
Versuchslaufzeit von DE-BM und SI.
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Quelle: Thinen-Institut (H.S. MITTELBERG).

Die vorliufigen Daten des Uberlebens (Abb. 4) zeigen die Entwicklung der Anzahl nicht trockener Pflanzen der
Variante D2, d. h. diese haben immer noch griine Blatter, bzw. Blattanteile. Vereinfacht sollen die die Pflanzen
im Folgenden als lebendig und nicht lebendig beschrieben werden. Welche Pflanzen tatsachlich abgestorben sind
oder im Folgejahr wieder austreiben kdnnen, ist jedoch noch zu ermitteln. Nach 34 Tagen zeigen 7 der 8
Herkiinfte noch >75 % lebender Pflanzen. Ab diesem Zeitpunkt nehmen Ausfalle bei allen Herkiinften zu: zum
Aufnahmezeitpunkt d41 unterschreiten 5 der 8 Herklinfte den kritischen Wert von 50 % Ausfall. Diese
Entwicklung setzt sich noch verstarkt fort, sodass eine Woche spater (d48), mit Ausnahme von DE-SP und SI, alle
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Herkiinfte <25 % lebendiger Pflanzen zeigen. Betrachtet man die Entwicklung der Herkiinfte, wird deutlich, dass
es ein Mittelfeld mit 5 Herklnften (DE-BM, DE-CO, FR, HU, RO) gibt, die eine ahnliche Zunahme an Ausfillen
verzeichnen. DE-RT zeigt ein friiheres Absterben als die Ubrigen Herklinfte, weist jedoch auch zum Ende des
Versuchs noch einzelne lebendige Pflanzen auf. Positiv sind zwei Herkiinfte herauszustellen, die spater als das
Gros der Herklinfte ausfallen: Slowenien (SI) und die deutsche Samenplantage Jettenbach in Rheinland-Pfalz (DE-
SP) haben nach 48 Tagen Trockenheit immer noch >25% lebende Pflanzen.

Abbildung 4:  Verlauf der Anzahl lebender Pflanzen [%] der Variante D2 (extremer Trockenstress, 0 %
Wasser) liber den Trockenstressversuch (d55: 55. Tag des Versuchs). Abkiirzungen der
Herkiinfte s. Tabelle 1.

Herkunft
DE-BM
_ DE-CO
& ®- DE-RT
DE-SP
FR
NS S
Gt RO
" sl

Anzahl lebender Pflanzen [%)]
&
¢ ¢

d13 d20 d34 d41 d48 d55
Aufnahmezeitpunkt

Quelle: Thinen-Institut (H.S. MITTELBERG).

Im zeitlichen Verlauf des Versuches war erwartungsgemall eine fortschreitende Verschlechterung des
Pflanzenzustandes der Trockenstressvarianten zu beobachten. Bei D2 (0 % Wasser) trat dies friher und
deutlicher auf als bei D2 (25 % Wasser). Der fast durchgehend positive Blattzustand der Kontrollen bestatigt, dass
das angewandte Bewadsserungsregime funktioniert hat. Die in Abbildung 5 dargestellten finf
Aufnahmezeitpunkte der Blattbonitur wurden reprasentativ fir die Entwicklung der Herkiinfte ausgewahlt. Die
erste Zeile zeigt die Aufnahme vom 20. Tag des Versuchs, an dem DO keine Trockenstressmerkmale zeigt, die
Varianten D1 sowie D2 jedoch erste Anzeichen erkennen lassen: teilweise hangende Blatter (Bonitur 1 und 2)
und erste trockene Blatter (Bonitur 3) bei DE-BM, DE-CO, FR und RO. Die zweite Zeile zeigt die Aufnahme eine
Woche spater, am 27. Tag: bis zu 25 % der D2-Pflanzen zeigen bei DE-CO, DE-RT und RO Trockenheit und
vereinzelte Ausfélle. Bei DE-BM, FR und Sl finden sich nur wenige D2-Pflanzen mit trockenen Blattern. Am 34.
sowie 41. Tag hat sich das jeweils vorangegangene Bild verstarkt und insbesondere bei DE-RT liegen viele Ausfalle
vor. Zu diesem Zeitpunkt finden sich auch bei D1 von DE-CO, DE-RT und HU vermehrt trockene Blatter, bei DE-SP
und FR zudem vertrocknete Pflanzen. Zum Ende des Versuchs ist keine D2-Variante der untersuchten Herkiinfte
ausgefallen. Die D1-Varianten zeigen zwar im Vergleich zur Kontrolle fast vollstandig erste Trockenstress-
Hinweise bis hin zu vertrockneten Pflanzen, jedoch nur in geringem Male. Die Herkiinfte unterscheiden sich nur
in geringem Umfang: DE-SP zeigt die meisten und HU die wenigsten trockenen Pflanzen (Bonitur 5). DE-CO weist
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die meisten Pflanzen mit Trockenstressmerkmalen (Boniturnoten ab 3) auf, DE-BM und DE-RT zeigen hingegen
die geringste Anzahl an Pflanzen mit Trockenstressmerkmalen.

Abbildung 5:  Ausgewadhite Aufnahmezeitpunkte der Blattbonituren. Jede Zeile stellt einen
Aufnahmezeitpunkt wahrend des Versuchs dar: die erste Zeile zeigt die Aufnahme vom 20.
Tag des Versuchs (d20). Fiir die Varianten DO (Kontrolle), D1 (starker Trockenstress) und D2
(extremer Trockenstress) der Herkiinfte sind die folgenden Boniturnoten vergeben worden:
t (tot, nicht Trockenstress-bedingt), 0 (vital), 1 (einzelne hdngende Blatter), 2 (alle Blatter
hangen), 3 (<50 % trockene Blatter), 4 (>50 % trockene Blatter) sowie 5 (100 % trockene

Blatter). Abkiirzungen der Herkiinfte s. Tabelle 1.
Sl
I-

DE-BM

0.0 I I I I
- I I I I I I I
0 25 -

0232

" (W) |

0. e T

o0 D1 D2 L-J [I D2 oo C1 E.c LJ [I D2 ”[ C1 I:.c LJ [I :\2 Do Cl I:.c Do

d20

d27  Bonitur

t
B

d34

Anteil Boniturnote [%)

m ok L R

ds5

D2

o

Variante

Quelle: Thinen-Institut (H.S. MITTELBERG).

Die Hohenaufnahmen wurden zu Beginn und zum Ende des Versuchs durchgefiihrt. Wie anzunehmen war, zeigen
die Kontrollen der Herklinfte nach optimaler Bewdsserung den hdchsten Zuwachs. In Abhdngigkeit zur Herkunft
und Variante findet sich eine absteigende Leistung bei D1 (25 % Wasser) und DO (0 % Wasser) mit jeweils etwas
geringeren Zuwdachsen. Beispielhaft fir die aufgenommenen Hohendaten sind in Abbildung 6 die Differenzen aus
den Anfangs- und Endhéhen der Pflanzen dargestellt. Insgesamt ist zu sagen, dass die Werte der Kontrolle eine
starke Streuung zeigen und die Mittelwerte generell relativ gering sind. Es wird deutlich, dass der Zuwachs im
Verhaltnis zur Kontrolle variantenabhdngig geringer ausfdllt. D1 zeigt mit Ausnahme von RO geringere
Mittelwerte als die Kontrolle. D2 wiederum geringere Werte als D1, jedoch mit Ausnahme von FR, bei der D1 und
D2 gleichauf sind. Den gréBten Zuwachs konnte HU verzeichnen, darauf folgen DE-RT und FR, jedoch alle mit
starker Streuung der Werte. Die bereits angesprochene starke Streuung der Werte erschwert den Vergleich der
Herkiinfte. Unter anderem stellt dabei die unterschiedliche Ausgangslage (z. B. GroRe und Blattzahl) der Pflanzen
innerhalb der Herkiinfte eine Rolle. RO weicht wie beschrieben von den librigen Herkiinften ab: die Pflanzen sind
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insgesamt sehr klein und die Kontrolle liegt im Zuwachs sogar hinter den Werten von D1. Dies kdnnte einen
Hinweis darauf geben, dass die Wassermenge der D1-Variante fir RO eher einer optimalen Bewasserung
entsprach, als die Uber alle Herkiinfte angewandte Menge pro Bewdsserungseinheit. AuRerdem zu erwahnen ist
FR, bei der sich keine Unterschiede in den Mittelwerten von D1 und D2 finden lassen, was aber auch an den
insgesamt geringen Zuwdachsen sowie den bei Hohenmessungen groRReren Messfehlern liegen kann.

Abbildung 6:  Differenz [cm] der Hohenaufnahmen vor Versuchsbeginn und nach Ende des Versuchs.
Abkiirzungen der Herkiinfte s. Tabelle 1.
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Quelle: Thiinen-Institut (H.S. MITTELBERG).

Ebenfalls kann ein erster Blick in die Daten der stomatdren Leitfahigkeit geworfen werden. Die stomatére
Leitfahigkeit ist ein MaR fur die Diffusion von Gasen durch die Stomata (Spaltéffnungen der Epidermis) von
Pflanzen. Sie beschreibt somit eine wesentliche Determinante fir den Photosynthese-Komplex, bei dem,
vereinfacht beschrieben, CO, aufgenommen und im Prozess der Photosynthese zu Zucker und Sauerstoff
umgewandelt wird. Pflanzen kénnen durch Offnen und SchlieRBen der Stomata auf den Gasaustausch und somit
auf ihre Photosyntheseaktivitdt Einfluss nehmen. Die im Rahmen des Versuchs durchgefiihrten Aufnahmen
geben die Aktivitdt der Stomata wieder: die Kontrollen zeigen sanfte Wellenbewegungen, wahrend die Varianten
mit Trockenstress deutlich in ihrer Aktivitdt abfallen. Dabei befinden sich die Varianten bei drei der vier
untersuchten Herkiinfte erneut im Verhaltnis zueinander: je niedriger die Wasserverfuigbarkeit, desto geringer
ist auch der Wert der stomatéaren Leitfahigkeit. Aufgrund des grofRen Aufwandes flir die Datenaufnahme musste
hier ein reduziertes Aufnahmeschema angewandt werden, weshalb nur vier der acht Herklinfte betrachtet
wurden und nur alle zwei Wochen auch Slowenien (Sl) sowie die D1-Varianten der Herkiinfte aufgenommen
wurde. Aufgrund des offenen Versuchs und dadurch starkem Einfluss des Wetters im Sommer 2024, das leider
sehr wechselhaft war, waren die Aufnahmen mit einigen Problemen verkniipft. Dies schlagt sich auch in den
Daten nieder und hat eine relativ starke Streuung der Werte zur Folge. Somit wurde fiir die Darstellung die
Einzelwerte der Pflanzen ausgewahlt, die mittels Regressionskurve veranschaulicht werden sollen (Abb. 7). Die
ersten Werte stammen vom 12. Juni, dem 7. Tag des Versuchs. Hier zeigt D2 bei drei der vier Herkiinften eine
starkere Aktivitat als die Kontrolle und D1. Die Kontrollen zeigen bei den deutschen Herkiinften nur geringe
Schwankungen, bei FR und Sl tendenziell etwas starkere Schwankungen. Im Verlauf sehen wir eine Abnahme der
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stomataren Leitfahigkeit bei D1 aller Pflanzen sowie eine starke Abnahme bei allen D2. Bei FR sehen wir bei D2
eine stetige und starke Abnahme der Aktivitat, bei den tGbrigen Herkiinften mit leichten Schwankungen. Die letzte
Aufnahme der D2-Variante war am 24. Juli (49. Versuchstag) moglich, danach waren alle Pflanzen groftenteils
vertrocknet. Nach Ende des Versuchs am 30. Juli wurden 3 sowie 13 Tage spater weitere Aufnahmen
durchgefiihrt. Nach Ende des Versuchs ist eine Zunahme der Aktivitat der D1 aller Pflanzen zu verzeichnen, sodass
sich D1 wieder auf dem Level der Kontrolle befindet.

Eine statistische Absicherung der Ergebnisse steht noch aus. Die Streuung der Ergebnisse innerhalb einer
Herkunft erschwert die Auswertung. Unterschiede der Herkiinfte, aber auch eine deutliche Variation der
Pflanzen innerhalb einer Herkunft bzw. einer Wiederholung mussen in die Auswertungen einbezogen werden.

Abbildung 7:  Leitfdhigkeit der Herkiinfte DE-BM, FR, DE-RT und S| in den 3 Trockenstressvarianten:
Kontrolle (DO, optimale Bewéasserung = 100 %), starker Trockenstress (D1, 25 % von D0) sowie
extremer Trockenstress (D2, 0 % Wasser). Die erste Aufnahme ist vom 12.07.2024 (7.
Versuchstag), nach der Wiederbewasserung (30.07.2024) zeigen drei Aufnahmen die weitere
Entwicklung. Die letzte Aufnahme fand am 12.08.2024, etwa 2 Wochen nach
Wiederbewdsserung, statt. Abkiirzungen der Herkiinfte s. Tabelle 1.
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Quelle: Thinen-Institut (H.S. MITTELBERG).

4 Diskussion und Ausblick

Ein erfolgreicher Waldumbau kann nicht allein durch Naturverjiingung an Waldstandorten erfolgen, wenn
beispielsweise gebietsfremde Holzer gepflanzt wurden oder die Bedingungen nicht den Anspriichen eines
klimastabilen Mischwaldes entsprechen. In diesen Féllen ist die kiinstliche Verjlingung durch Pflanzung ratsam
und ermoglicht auch, Arten und Herkiinfte zu fordern, die ansonsten nur einen geringen Anteil am Wald
ausmachen. Der Einsatz von qualitativ hochwertigem und anpassungsfahigem Ausgangsmaterial kann dazu
beitragen, biologisch stabile, struktur- und ertragreiche sowie betriebswirtschaftlich vorteilhafte Bestdnde
aufzubauen. Auch die Hainbuche gehort zu den Baumarten, die in Deutschland bislang nicht im Fokus der
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Forstwirtschaft standen, nun aber als eine der heimischen Alternativbaumarten verstarkt untersucht werden.
Insbesondere die Trockenstresstoleranz ist hier von groBem Interesse.

Durch die grofRraumige Abdeckung des Verbreitungsgebietes der Hainbuche konnten Herkiinfte anhand ihrer
klimatischen Gradienten fiir ein Trockenstressexperiment in der Jungwuchsphase ausgewahlt werden, um im
besten Fall die Trockenstresstoleranz mit einem Herkunftsparameter zu verkniipfen (Tabelle 1). Die Einstellung
des Bewadsserungsregime war erfolgreich und zeigt im Verlauf, wie in Abbildung 2 exemplarisch dargestellt, die
gewiinschte Entwicklung: DO bleibt in einem optimalen Bereich, D2 mit einer 55-tdgigen kompletten Diirre zeigt
nach einer stetigen Abnahme ein Stagnieren der QP-Gewichte auf einem als Nullpunkt hinsichtlich des
Wasseranteils anzusehenden Level. Variante D1 folgt der Entwicklung von D2, ohne dass der jeweilige Nullpunkt
erreicht wird, sondern halt sich auf einem geringen Level.

Betrachtet man die Grafik der Ausfille der Variante ohne Bewasserung (D2) Uber die Zeit (Abb. 3), so wird
deutlich, dass alle Herkiinfte nach 55 Tagen stark beeinflusst sind, jedoch keine der Herkiinfte komplett ausfallt
(Abb. 4). Insgesamt konnte, wie auch in der Literatur (z. B. POORTER et al. 2012, Eziz et al. 2017) zu finden,
beobachtet werden, dass groRe Pflanzen als Erste Trockenstressmerkmale zeigen und in der Folge ausfallen.
Kleine Pflanzen aufgrund u.a. kleinerer oder weniger Blatter und tendenziell dadurch geringerem Wasserbedarf
reagieren erst verzogert auf Trockenstress, da der Substratwassergehalt als langere Reserve dient. Um der
Komplexitdt von Trockenstressversuchen sowie Herkunftsanalysen gerecht zu werden, miissen die
Untersuchungen im Weiteren auch Einflussfaktoren wie Herkunft bzw. Merkmale der Einzelpflanze
beriicksichtigen. Ob zudem Unterschiede mit geografischen oder klimatischen Daten der Ursprungsorte der
Herklnfte verknipft werden kénnen, soll ebenfalls betrachtet werden.

Die Varianten mit 25 % der optimalen Bewdasserung zeigen Uber alle Herkiinfte hinweg nur geringe Ausfalle und
erst in der letzten Woche des Trockenstressversuchs erste Anzeichen von Trockenstress (Verlust des Blattturgors,
Abb. 4). Der Trockenstress der D1-Variante kann in den Aufnahmen der stomatéren Leitfahigkeit (Abb. 6)
festgestellt werden, fiihrte jedoch groRtenteils nicht zu einem Abtrocknen der Pflanzen. Die teilweise SchlieBung
der Stomata stellt eine der frihesten beobachtbaren Reaktionen auf Wasserdefizit dar und kann innerhalb
weniger Tage erfolgen. Akklimatisierungsreaktionen, wie die osmotische Anpassung, erfordern hingegen eine
langere Dauer des Trockenstresses (HARB et al. 2010). Die Fahigkeit sich osmotisch an verdnderte Bedingungen
anzupassen, ist nicht bei allen Pflanzenarten zu finden (BARTLETT et al. 2014). Die HNEE stellte in ihrem
Abschlussbericht fest, dass die Hainbuche in ihren Versuchen bereits verhaltnismaRig friih die Transpiration Gber
den Schluss der Stomata einschrankt (Isohydrie), was zudem zu einer reduzierten Photosyntheserate fiihrte
(HNEE 2019). Diese Beobachtung konnte auch in diesem Versuch direkt und indirekt getatigt werden. Trotz der
beobachteten Verminderung des Gasaustauschs, konnte keine Abnahme in der Vitalitdt beobachtet werden.
Jedoch wurde ein reduziertes Wachstum zu verzeichnet. Die vorliegenden Ergebnisse stiitzen die bisherigen
Beobachtungen, dass die Hainbuche eine gewisse Toleranz gegeniber einer starken Reduktion der
Wasserverfugbarkeit aufweist. Die 55-tdgige Periode des starken Trockenstress konnte von allen Herkiinften
gemal aktuellem Stand gut Gberstanden werden. Die Auswertung hinsichtlich moglicher Unterschiede zwischen
den Herkiinften ist derzeit noch in Arbeit geplant und wird im Frihjahr 2025 durch die Aufnahme des
Wiederaustriebs weiter erganzt.
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Geografisch/genetische Variation der Kiistentanne (Abies grandis) im amerikanischen
Ursprungsgebiet im Vergleich zu deutschen Herkiinften

OLIVER CARE, ANDRE HARDTKE, JEREMIAS GOTZ, OLEKSANDRA KUCHMA, BERNHARD HOSIUS, WILFRIED STEINER,
OLIVER GAILING, LUDGER LEINEMANN

Zusammenfassung

Die Kiistentanne (Abies grandis (Doug. ex D. Don) Lindl.) ist hinsichtlich ihrer Okologie, der Wuchsdynamik und
waldbaulichen Behandlung relativ gut untersucht. Auch einige Erkenntnisse zur Anbaueignung einzelner
amerikanischer Provenienzen fiir die Verwendung in Deutschland liegen bereits vor. Flr eine Baumart, die im
Ursprungsgebiet aber auch in anderen Landern eine grofRe 6konomische Bedeutung besitzt, ist es jedoch
erstaunlich, dass Informationen lber die geografisch-genetische Variation kaum vorhanden sind. Bisher wurde
auf der Basis von Isoenzymen eine groRrdumige geografisch/genetische Differenzierung beschrieben und anhand
weniger SSRs und Organellen-Markern wurde die Hybridisierung zwischen A. grandis und A. concolor beleuchtet.

Das von der FNR geférderte Projekt ,,Entwicklung genetischer Methoden zur Bestimmung der Herkunft und des
adaptiven Potentials von Kistentanne (Abies grandis) in Deutschland als Basis fir Auswahl und Aufbau
hochwertiger Saatgutquellen” moéchte unter anderem eine belastbare Grundlage zur Beschreibung der
genetischen Variation der Kistentanne schaffen. Dazu wurden aus der IUFRO-Versuchsserie der Jahre 1978 und
1979 verteilt insgesamt 58 Provenienzen lber das gesamte Verbreitungsgebiet mit 2022 Einzelproben analysiert.
Die genetische Variation wurde mittels 17 Kernmikrosatellitenmarkern ermittelt. Zusatzlich wurde an 500 Proben
die genetische Variation an 17 neuentwickelten Chloroplastenmikrosatelliten Markern untersucht.

Die Beschreibung und Zuordnung deutscher Bestdnde erfolgte anhand von 22 Bestdnden in Niedersachsen (13),
Hessen (4), Schleswig-Holstein (3), Mecklenburg-Vorpommern (1) und Brandenburg (1). Die Ergebnisse kénnen
fiir Saatgutbestande genutzt werden, um Uber die Schatzung der Herkunftsregion Ableitungen zur Anbaueignung
anhand der Wuchsdaten aus der IUFRO-Versuchsserie zu ermoglichen.

Abstract

Geographical/genetic variation of the grand fir (Abies grandis) in the natural distribution area in American
compared to German provenances

Grand fir (Abies grandis (Doug. ex D. Don) Lindl.) has been relatively well studied in terms of its ecology, growth
dynamics and silvicultural treatment. Some findings on the suitability of individual American provenances for
cultivation for use in Germany are already available. For a tree species that is of great economic importance in
its area of origin but also in other countries, it is surprising that there is hardly any information on the
geographical-genetic variation. So far, a large-scale geographical/genetic differentiation has been described on
the basis of isoenzymes and the hybridization between A. grandis and A. concolor has been examined using a
few SSRs and organelle markers.

The project "Development of genetic methods for determining the origin and adaptive potential of grand fir
(Abies grandis) in Germany as a basis for the selection and development of high-quality seed sources" funded by
the FNR aims, among other things, to create a reliable basis for describing the genetic variation of the grand fir.
For this purpose, a total of 58 provenances from the IUFRO test series of 1978 and 1979 were analyzed across
the entire distribution area with 2022 individual samples. The genetic variation was determined using 17 nuclear
microsatellite markers. In addition, the genetic variation was examined on 500 samples using 17 newly developed
chloroplast microsatellite markers.

The description and allocation of German stocks was carried out using 22 stocks in Lower Saxony (13), Hesse (4),
Schleswig-Holstein (3), Mecklenburg-Western Pomerania (1) and Brandenburg (1). The results can be used for
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seed stocks to enable deductions to be made about suitability for cultivation based on the growth data from the
IUFRO test series by estimating the region of origin.

1 Einleitung

Die Kiistentanne (Abies grandis (Doug. ex D. Don) Lindl.) ist hinsichtlich ihrer Okologie, der Wuchsdynamik und
der waldbaulichen Behandlung relativ gut untersucht. Auch einige Erkenntnisse zur Anbaueignung einzelner
amerikanischer Provenienzen fir die Verwendung in Deutschland liegen bereits vor (KLEINSCHMIT et al. 1997, RAU
und SCHONFELDER 2008, RAU et al. 2008, HARDTKE et al. 2023). Fiir eine Baumart, die im Ursprungsgebiet aber auch
in anderen européischen Landern eine 6konomische Bedeutung (FOILES et al. 1990, MASON 2012) besitzt und vor
allem als vielversprechender Alternativbaum betrachtet wird (KULEJ und SOCHA 2008, SPELLMANN et al. 2015, Frydl
et al. 2018, WELLER 2018, HUBER et al. 2023, NOVOTNY et al. 2023), ist es jedoch erstaunlich, dass kaum
Informationen Uber die geografisch-genetische Variation vorhanden sind. Bisher wurde lediglich eine
groBraumige geografisch-genetische Differenzierung anhand von Isoenzymen (KONNERT und RUETZ 1997) und
anhand weniger SSRs und Organellen-Markern eine Hybridisierung zwischen Abies grandis und der Colorado-
Tanne (Abies concolor) (OTT et al. 2015) nachgewiesen.

Das von der Fachagentur Nachwachsende Rohstoffe (FNR) geforderte Projekt ,Entwicklung genetischer
Methoden zur Bestimmung der Herkunft und des adaptiven Potentials von Kistentanne (Abies grandis) in
Deutschland als Basis fur Auswahl und Aufbau hochwertiger Saatgutquellen” mochte nun eine belastbare
Grundlage zur Beschreibung der genetischen Variation der Kistentanne schaffen. Unter anderem wurde die
Herkunftseignung (HARDTKE et al. 2023) bewertet, wobei insbesondere Provenienzen aus den nordwestlichen
Herkunftsregionen (berdurchschnittliche Wuchsleistungen zeigen. Auf Grundlage der umfangreichen IUFRO-
Versuchsserie wurden im Projektzeitraum ebenfalls Plusbdume ausgewahlt, vegetativ vermehrt und mit dem
Material Samenplantagen angelegt. Da fiir deutsche Bestande keine Informationen zur urspriinglichen Herkunft
vorliegen, wird mittels genetischer Methoden gepriift, ob eine Zuordnung zu den Herkunftsregionen in Amerika
moglich ist. Mit dem Vergleich zu den erhobenen Leistungsmerkmalen aus der deutschen IUFRO-Versuchsserie
lieRe sich so eine Einschatzung der Eignung und der Leistungsfahigkeit geben.

2 Material und Methoden

Aus der IUFRO-Versuchsserie der Jahre 1978 und 1979 wurden insgesamt 58 Provenienzen lber das gesamte
Verbreitungsgebiet mit insgesamt 2022 Einzelproben analysiert. Die genetische Variation wurde mittels 17
Kernmikrosatellitenmarkern (gSRRs) ermittelt. Das Set umfasst gSSRs, die bereits in anderen Abies spp. zum
Einsatz gekommen sind (HANSEN et al. 2005, SAITO et al. 2005, LIAN et al. 2007, POSTOLACHE et al. 2014, ORESHKOVA
et al. 2023), oder an der Abteilung fiir Forstgenetik und Forstpflanzenziichtung fiir Abies alba entwickelt wurden
(unveroffentlicht). Als Referenzproben fiir die Colorado-Tanne wurden zwei Saatgutproben aus dem Handel
(A. concolor var. concolor und var. lowiana) analysiert.

Die Analysen zur genetischen Variation und Provenienz deutscher Vorkommen erfolgten auf der Basis von
Stichproben aus 22 Bestdanden aus Niedersachsen (13), Hessen (4), Schleswig-Holstein (3), Mecklenburg-
Vorpommern (1) und Brandenburg (1).

Anhand der SSR-Genotypen wurden mittels des Programms NEWHYBRIDS (ANDERSON UND THOMPSON 2002) die
Artzugehorigkeit und Hybridisierungsanteile der Einzelproben bestimmt. Zur Darstellung wurden die Mittelwerte
des Anteils der Kistentanne je Provenienz raumlich Uber die Koordinaten der originalen Herkunftsorte
interpoliert. Dies wurde in R 4.2.2. (R CORE TEAM 2022) (iber ein rdumliches ordindres Kriging im Paket gstst 2.1-1
durchgefiihrt (PEBESMA 2004, GRALER et al. 2016). Zusatzlichz kamen fiir die Datenaufbereitung und die grafische
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Erstellung die Pakete sf 1.0-16 (PEBESMA 2018, PEBESMA UND BIVAND 2023), terra 1.7-18 (HIUMANS 2023), sp 1.6-0
(PEBESMA und BIVAND 2005, BIVAND et al. 2013) und rnaturalearth 0.3.3 (SOUTH und MASSICOTTE 2023) zur
Anwendung.

3 Ergebnisse und Diskussion

Die Schatzung der Artzugehorigkeit und der Hybridanteile innerhalb der Provenienzen zeigt eine deutliche
Beeinflussung der Kistentanne durch Introgression der Colorado-Tanne. Hierbei sind die sldlichen
Herkunftsregionen deutlich starker von der Colorado-Tanne beeinflusst, wahrend in den nordlichen
Herkunftsregionen nahezu reine Kiistentanne vertreten ist. Eine grobe Einschatzung in dieser Richtung lieferte
auch OTT et al. (2015), wobei die Autoren auch im Binnenland und im Klstengebirge von Oregon reine
Kistentannenvorkommen verorteten. Dies kann hier nicht bestatigt werden. Alle untersuchten IUFRO Herk{infte
aus diesen Regionen weisen einen nicht unerheblichen F,-Hybridanteil auf (Tabelle 1, Abb. 1). Da die Pflanzen
der IUFRO-Serie aus Saatgut aus den USA gezogen wurden, lasst dies auf entsprechende Anteile an F;-Hybriden
in den Ursprungsbestdnden schliefen. Selbst in Provenienzen mit einem Anteil reiner Colorado-Tanne wurden
keine F; Hybriden festgestellt. Ob hier ein statistisches Artefakt vorliegt oder tatsachlich keine Fi-Hybriden
beobachtet wurden bleibt offen.

Besonders heterogen ist die Herkunftsregion der Ostkaskaden von Oregon. Insgesamt wurde in dieser
Herkunftsregion ein Kiistentannen-Anteil von 61% ermittelt. Die sechs dort untersuchten Einzelherkiinfte weisen
jedoch ein starkes Nord-Sud-Gefalle auf. Hierbei sind die beiden nordlichen Herkiinfte mit 90 % bzw. 87 %
Kistentanne als nahezu rein, die drei Zentralen als intermediar (59-50 %) anzusprechen, wahrend eine Sudliche
mit lediglich 25 % Kistentannenanteil vorwiegend aus F,-Hybriden besteht. Anteile der reinen Colorado-Tanne
wurden in nahezu allen Herkiinften der Regionen Hoch- und Ostkaskaden und der Kiiste Sid-Oregons
festgestellt. Innerhalb der deutschen Besténde sind ebenfalls deutliche Unterschiede der Artanteile festzustellen,
wobei hauptsichlich Kiistentanne oder F,-Hybriden identifiziert wurden. Uber die 22 Bestdnde liegt der Anteil
der Kiistentanne im Mittel bei 74 %. Der niedrigste Wert mit 40% wurde bei der DKV Sonderherkunft Lensahn,
Schleswig-Holstein ermittelt. Die héchsten Werte wurden bei der Sonderherkunft Radeliibbe, Mecklenburg-
Vorpommern (94%) und einem Niedersachsischen Bestand bei Fuhrberg (95%) gefunden.

Tabelle 1: Schatzung der Art- und Hybridanteile anhand der SSR-Genotypen mittels NEWHYBRIDS.

Art-Anteile (%)

Herkunftsregion A. grandis A. concolor  F,-Hybriden
Vancouver Island, British Columbia 98 0 2
Olympische Halbinsel, Washington 94 0 6
Puget Sound, Westkaskaden, Washington 91 0 8
Ostkaskaden, Washington 61 1 38
Kistengebirge, Oregon 71 1 28
Westkaskaden, Oregon 55 1 71
Hoch- und Ostkaskaden, Oregon 12 16 73
Kiste Stid-Oregon 17 13 71
Binnenland Idaho / Montana / Ost-Washington 29 3 68

Quelle: Georg-August-Universitat Gottingen (O. CARg).
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Innerhalb der natirlichen Verbreitung zeigen sich nach der vereinfachten Einteilung mit Artanteilen der
Kistentanne von >= 80%, 80-40 % und <= 40% deutlich die beschriebenen groRraumlichen Unterschiede (Abb. 1).

Daraus kann fiir die deutschen Herkiinfte abgeleitet werden, dass Bestdnde mit einem Kiistentannenanteil >= 80
% vermutlich aus Regionen stammen, denen eine Uberdurchschnittliche Anbaueignung zugesprochen werden
kann. Wahrend Herkinften mit geringeren Kistentannenanteilen eine geringere Anbaueignung eingeraumt
werden muss.

Abbildung 1:  Raumliche Interpolation der Anteile der Kiistentanne an den IUFRO-Herkiinften iiber die
Herkunftsorte in Amerika. Die Einzelherkiinfte sind mit einem Kreuz, die Herkunftsregionen
mit Polygonen markiert, die der Einteilung in RAU et al. (2008) folgen.

Anteil der reinen Kustentanne (%)

=50

40-80

B <=40%

Quelle: Georg-August-Universitat Gottingen (O. CARg).

4 Schlussfolgerungen

Anhand der genetisch bestimmten Artzugehorigkeit oder Hybridanteilen kénnen zumindest grofRrdumig
amerikanische Herkunftsregionen unterschieden werden. Die genetischen Muster decken sich ebenfalls grob mit
der Anbaueignung der Provenienzen.

Zukunftig konnen genetische Analysen in deutschen Bestdnden Aussagen (iber die Anbaueignung liefern. Somit
kénnen Bestande, die dem suidostlichen Verbreitungsgebiet zugeordnet werden kénnen und eine vermutlich
geringere Anbaueignung vorweisen, fiir die Saatgutproduktion ausgeschlossen werden.
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Phanotypisierung und Stresserkennung von Baumschulpflanzen mittels UAV-Thermal
und Multispektral-Imaging

FRANK BECKER, ERIC FRANK, RALF KATZEL

Zusammenfassung

Lasst sich der Einfluss unterschiedlicher Behandlungen von Forstpflanzen wahrend der Anzuchtphase in der
Baumschule grofflachig mittels drohnengetragenen Infrarot- oder Multispektralkameras kontrollieren? Diese
Frage wurde in den Jahren 2022 und 2023 in einem Eichenbeet (Quercus petraea, ein- und zweijahrig) der
Forstbaumschule ,Stadtsee” (Eberswalde, Brandenburg) untersucht. Das Eichenbeet wurde in zwdlf (1 x 2 m
groRe) Parzellen unterteilt, die mit dreimaliger Wiederholung mit den Varianten ,Praxiskontrolle / Kreisregner”,
»Wassermangel / Folienzelt”, , Zusatzbewéasserung” und ,N-Diingung” behandelt wurden.

Der Behandlungseffekt wurde auf der Grundlage von Blattinhaltsstoffen Gberprift. Hierzu wurden wahrend der
Vegetationsperiode an jeweils 3-4 Probenahmeterminen (Juli, August, September) je Parzelle drei Mischproben
von Blattern entnommen. Die Eichen reagierten auf die unterschiedlichen Behandlungen z. B. mit deutlich
erhohten oder erniedrigten relativen Blattwasseranteilen, Gehalten an Chlorophyllen, 16slichen Aminosauren
und Kohlenhydraten.

Gleichzeitig wurden die Parzellen mit einer drohnengetragenen RGB-, Infrarot- sowie einer Multispektralkamera
Uberflogen. Der drohnengetragene Thermalsensor konnte mit einer Auflésung von ca. 3 cm die Parzellen mit
unzureichender Wasserversorgung eindeutig identifizieren, deren Blattoberflaichentemperatur um maximal 13
grad iber denen der anderen Parzellen lag. Der Normalized Difference Red Edge (NDRE) -Index reagierte auf die
erhohten Chlorophyligehalte der Stickstoffvarianten. Der haufig verwendete Normalisierte Vegetations Index
(NDVI) konnte dagegen die Parzellen nicht differenzieren.

Im Nebenergebnis wies die Drohneniiberwachung eine uneinheitliche und teilweise unzureichende Bewdsserung
mit Kreisregnern im praktischen Baumschulbetrieb nach.

Abstract
Phenotyping and stress detection of nursery plants using UAV thermal and multispectral imaging

Is it possible to monitor the influence of different treatment methods during the cultivation phase on a large
scale using drone-mounted infrared or multispectral cameras? This question was investigated in 2022 and 2023
in an oak plot (Quercus petraea, one- and two-year-old) at the forestry nursery (Eberswalde, Brandenburg). The
oak plot was divided into twelve (1 x 2 m) parcels, treated in triplicate with the following variants: practical
control / sprinkler, water deficit / foil tent, supplemental irrigation, and nitrogen fertilization.

The success of the treatments was assessed based on leaf constituents. For this purpose, during the growing
season, three composite leaf samples were taken per parcel on 3-4 sampling dates (July, August, September).
The oaks responded to the different treatments with significant changes, such as increased or decreased relative
leaf water content, chlorophyll content, and contents of soluble amino acids and carbohydrates.

Simultaneously, the parcels were surveyed using a drone-mounted RGB, infrared, and multispectral camera. The
drone-mounted thermal sensor, with a resolution of 3 cm, clearly identified parcels with insufficient water
supply, where leaf surface temperatures were approximately 13 grd higher than those of other parcels. The
Normalized Difference Red Edge (NDRE) Index responded to nitrogen-induced increases in chlorophyll levels in
the nitrogen treatment variants. However, the commonly used Normalized Difference Vegetation Index (NDVI)
failed to differentiate between the parcels.
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As an additional finding, drone monitoring revealed inconsistent and partially insufficient irrigation using
sprinklers in the practical nursery operation.

1 Forschungshintergrund und Untersuchungsziele

Aufwendige baumphysiologische Untersuchungen beruhten in der Vergangenheit haufig auf relativ wenigen
Individuen, so dass immer wieder die Reprasentativitdt der Ergebnisse z.B. fiir eine Population kritisch
hinterfragt wurde. Ebenso gleicht die Selektion von Baumindividuen mit spezifischen phanotypischen
Eigenschaften aus einer grofRen Population meist der beriihmten ,,Suche nach der Stecknadel im Heuhaufen”.
Moderne drohnengetragenen (UAV) Sensoren, die bestimmte physiologische Leistungen detektieren, flachige
Aufnahmen in kiirzester Zeit und gleichzeitig raumliche Aufldsungen von wenigen cm? erlauben, wiirden einen
neuen innovativen Selektionsansatz erlauben. Ebenso kénnte die Vitalitdt z. B. von Baumschulpflanzen tber
grolRe Flachen detektiert und Ursachen von Blattschaden ermittelt werden. Allerdings setzt dies einen
eindeutigen Ursache-Wirkungs-Zusammenhang zwischen der gartnerischen Behandlung (z. B. Bewdsserung,
Dungung, Pflege), biochemischen Blattverdnderungen und der strahlungsabhingigen Detektierbarkeit dieser
Verdnderungen durch physikalische Sensoren ,aus der Ferne” voraus. Die Méoglichkeiten bodennaher
Fernerkundungsverfahren zur Bewertung der Vitalitdt von Geholzen wurden und werden in zahlreichen Studien
untersucht und deren Ergebnisse von euphorisch bis kritisch diskutiert (Ubersichten bei LAUSCH et al. 2018,
ACKERMANN et al. 2022, ARBEITSGRUPPE FORSTLICHE FERNERKUNDUNG DER LANDER 2023).

Als gesichert kann gelten, dass Unterschiede im Chlorophyll- und Wassergehalt von Blattern durch physikalische
Sensoren aus der Ferne detektiert werden kénnen (Ubersicht GALIENI et al. 2020). Somit sollte der Erfolg von
baumschulischen Arbeiten, die unmittelbar auf diese beiden Blattkomponenten wirken, auch durch
drohnengetragene Sensoren erkannt werden. Aus einer Vielzahl friiherer Studien ist bekannt, dass sich
Stickstoff(liber)diingungen (KATzEL et al. 1995, TAUSZ et al. 2005) und Wassermangelbedingungen unmittelbar auf
den Chlorophyll- und Blattwassergehalt, sowie auf zahlreiche andere Blattinhaltsstoffe auswirken (KATzEL und
LOFFLER 2014).

In wie weit sich derartige Behandlungen auf Traubeneichensamlinge in einem Baumschulbeet auswirken, wurde
Uber zwei Jahre (2022, 2023) in der Forstbaumschule ,Stadtsee” (Eberswalde Bundesland Brandenburg)
untersucht. Hierzu wurden in einem Baumschulbeet unterschiedlich behandelte Parzellen (N-Dingung,
Trockenstress, Zusatzbewdsserung, Kontrolle unbehandelt) mit dreifacher Wiederholung mit verschiedenen
drohnengetragenen Sensoren (RGB, Thermalinfrarot, Multispektral) Uberflogen und jeweils gleichzeitig
Blattproben der ein- bzw. zweijdhrige Eichen entnommen und deren Inhaltstoffe (Chlorophylle a+b, Carotinoide,
Blattwassergehalt, Aminosauren, Kohlenhydrate) analysiert.

Im Fokus der Untersuchungen standen folgende Forschungsfragen:

1. Wie wirken sich unterschiedliche Behandlungen auf potenziell UAV-detektierbare Blattinhaltsstoffe
der Eichen aus?

2. Kénnen die vier Behandlungsvarianten mittels gewonnener Bilddaten (RGB, thermal, multispektral)
sicher voneinander unterschieden werden?

3. Welche Zusammenhéange bestehen zwischen unterschiedlichen Blatteigenschaften und ausgewahlten
Indizes der Fernerkundung?

4. Lasst sich der Vitalitdtszustand von Baumschulpflanzen Gber den Einsatz von Drohnen einfacher und
qualitativ sicher bewerten?
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2 Material und Methoden
2.1 Untersuchungsstandort und Pflanzenmaterial

Der Versuch wurde im Mai 2022 in der landeseigenen Forstbaumschule ,Stadtsee” bei Eberswalde im
Bundesland Brandenburg angelegt. In einem einjahrigen Quartier mit Trauben-Eichen (Quercus petraea Matt.,
Herkunft 818 04) wurden dazu je vier Parzellen je 2x1 m mit Hilfe eines Differential-GPS-Empfangers (D-GPS)
(Firma Alberding) Zentimeter-genau eingemessen. Zwischen den Parzellen betrug der Abstand ein Meter. Dieses
Schema wurde zweimal wiederholt, so dass fiir die anschlieRenden Untersuchungen drei Wiederholungen zur
Verfligung standen. Der Abstand zwischen den Wiederholungen betrug 5 Meter.

Abbildung 1:  Anordnung der 12 Untersuchungsparzellen (1 x 2 m, 4 Varianten x 3 Wiederholungen, 5 m
Abstand zwischen den Varianten) in einem Eichenbeet
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Quelle: LFE (F. BECKER).

2.2 Behandlungsvarianten

Die angelegten Parzellen wurden wahrend der beiden Vegetationsperioden in den Jahren 2022 und 2023 mit je
vier unterschiedlichen Varianten behandelt. Die Variante ,P“ (Baumschul-Praxis, Kontrolle (K)) erfuhr keine
weitere spezielle Behandlung auferhalb des laufenden Baumschulbetriebs. Die Variante ,Zusatzliche
Bewadsserung (W)“ dagegen wurde zusatzlich zur baumschuleigenen Kreisregner-Bewdasserung mittels eines auf
der Flache aufgestellten 1.000 Liter Fasses mit GieRkannen regelmaBig und gleichmaRig gegossen. Im Jahr 2023
betrug die zusatzliche auf die Parzellen ,,W* ausgebrachte Wassermenge rund 150 Liter pro Quadratmeter. Die
Variante ,Zusatzliche Stickstoffdiingung (N)“ wurde mit einem NPK-Diinger in dreifacher der empfohlenen
Menge gediingt. Die Variante ,Trockenstress (TS)“ wurde mit Hilfe eines seitlich offenen Folienzeltes vor
Niederschlag geschiitzt. Ein 100 %iger Schutz vor Niederschlagen wurde allerdings nicht erreicht, da Sickerwasser
von den Seiten aus an die Pflanzen gelangen konnte.

Instrumentierung: Neben den drei Parzellen der Variante ,Zuséatzliche Bewasserung (W)“ wurden je ein
Regenmesser nach HELLMANN aufgestellt. An zwei Regenmessern und in zwei Trockenstress-Zelten wurden vier
Temperaturlogger installiert. Alle installierten Temperaturlogger waren in weiBen Wetterschutz-
Ummantelungen aus Plastik positioniert und somit nicht dem direkten Sonnenlicht ausgesetzt. Als
Vergleichsstation fiir die eigenen meteorologischen Messungen diente die rund 20 Kilometer nordostlich
gelegene Klimastation Angermiinde des DWD.

Die Lufttemperatur im Zelt der Variante T3 wich im Extremfall bis zu 13 grd von der Temperatur auf den Gbrigen
Varianten ab. Nachts war ein schwach ausgeprdgtes umgekehrtes Verhalten zu beobachten, die Temperaturen
im Trockenstress-Zelt lagen unter denen der Freiflache.

2.3 Befliegung

Zur Aufnahme der luftgestiitzten Daten kamen handelsiibliche unbemannte Luftfahrzeuge (,,Unmanned Aircraft
Systems”, UAS, ,,Drohne”) des chinesischen Herstellers DJI zum Einsatz. Ein UAV des Typs Mavic 2 Pro fiir RGB-
Daten, eine Mavic 2 Enterprise RTK mit Thermal-Kamera und im Jahr 2023 eine Matrice 300 RTK mit einer
Micasense-Altum Kamera der TU-Berlin zur Aufnahme von RGB- und Multispektraldaten. Zur Georeferenzierung
der mittels UAV gewonnenen Daten wurden auf der Versuchsflache finf luftbildsichtbare Passpunkte (Ground
Control Points, GCPs) dauerhaft installiert und mittels D-GPS vermessen. Um die Passpunkte auch sicher im
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Thermalbild zu erkennen, wurde auch , heifle” Passpunkten angelegt. Dazu wurde unmittelbar vor der Befliegung
heiBes Wasser auf die Passpunkte gegossen. Zur Verifizierung der Parzellen wurden zusétzlich vor jeder
Befliegung Markierungen im DIN-A4 Format ausgelegt und mit Bodennageln verankert. Die Fllige fanden jeweils
in Hohen von 5- 60 m statt, die Bodenauflosung (ground sampling distance, GSD) schwankte dadurch im Bereich
zwischen 1 und 5 cm. Es wurden sowohl Einzelbilder als auch Serienaufnahmen fir die Erzeugung flachiger True-
Ortholuftbilder, sowohl Thermal- als auch RGB-Bilder, erstellt. Die Uberlappung der Serienbilder betrug 80 %
jeweils horizontal als auch vertikal. Die Befliegungen wurden immer an den Terminen der Blatt-Probennahme
durchgefiihrt.

Zur Auswertung der thermalen Einzelbilder wurde die Software ,Thermal Analysis Tool 2“ des Herstellers DJI
verwendet. Fiir die Eichung der Bilder wurden die auf der Flache erhobenen meteorologischen Daten genutzt.
Die Software ermoglicht die Visualisierung der Temperaturen Uber mehrere Farbpaletten und erlaubt punkt-,
transekt- und flachiges Messen der Temperatur im Einzelbild (Abb. 9). Flachige RGB- und thermale Ortho-
Luftbilder wurden mit Hilfe der Software ,,Open Drone Map“ erstellt. Die verwendeten thermalen Einzelbilder
wurden dazu mit Hilfe eines R-Skriptes (KATTENBORN 2023) zuvor kalibriert. Die Auswertung der flachigen Bilder
erfolgte in der GIS-Software QGIS Vers. 3.26. In QGIS wurden gangige Indices wie NDVI, NDRE, GNDV und weitere
berechnet und mit den Ergebnissen der Laboranalysen verglichen.

2.4 Blattprobennahme und Analyse der Blattinhaltsstoffe

An sieben Terminen (4x 2022 und 3x 2023) innerhalb der Vegetationsperiode (Juni bis September) wurden pro
Parzelle jeweils drei Zufalls-Mischproben a 15 Blattern aus dem oberen, besonnten Bereich der Beetpflanzen
ohne Stiel abgeschnitten und unmittelbar in Trockeneis (-78,5°C) eingefroren.

Die Bestimmung des relativen Blattwassergehaltes, der Blatttrockenmassen, der Gehalte an Chlorophyllen,
Carotinoiden, Kohlenhydraten und Aminosauren erfolgte so wie bei KATZEL et al. (2025) beschrieben.

3 Ergebnisse
3.1 Biochemischen Blattinhaltsstoffe in Abhangigkeit von den Behandlungsvarianten

Die biochemischen Untersuchungen sollten zum einen den baumschulischen Behandlungserfolg der N-Diingung,
Zusatzbewdsserung und des Wasserentzugs lberprifen und zum anderen eine Bewertungsgrundlage fiir die
physikalischen Sensoren bieten.

Die unterschiedliche Bewdsserung spiegelten sich deutlich im Blattwassergehalt und im Falle des induzierten
Trockenstress im prozentualen Anteil des Prolingehaltes an der Gesamtmenge der I6slichen Aminosduren wider.
Die Referenzbereiche der Blattwassergehalte vitaler Traubeneichen liegen oberhalb von 55,9 %FM mit einem
unteren Grenzwert von 54,4 %FM. Die Zunahme des Blattwassergehaltes in Folge der Zusatzbew dsserung fiel im
Jahr 2023 (MW=59,0% 3,0 %FM) hoher aus als 2022 (MW=56,6 %FM). Insgesamt waren die Blattwassergehalte
bei allen Varianten in 2023 hoher als 2022. Mit Mittelwerten von 53,7 + 2,3 %FM im Jahre 2022 lagen die
Blattwassergehalte der Trockenstressvariante (TS) auf dem Niveau der Praxiskontrolle (P; MW=53,5 % 2,2 %FG)
und damit unterhalb des Referenzbereichs. Mit der Verbesserung der Bewasserung im Jahre 2023 waren die
Unterschiede zwischen den Varianten deutlich gréBer [MW(2022)= 55,0 £ 2,6 %FG; MW(2023)=58,3 + 3,2 %FG].
Die N-Diingung fiihrte im Trockenjahr 2022 zu leicht héheren Blattwassergehalten (MW=55,5 %FG * 1,5%FG)
(Abb. 2).

Dass der Wasserentzug (TS) unter dem Foliendach die Eichen einem erheblichen Trockenstress aussetzte, zeigte
u.a. der hohe prozentuale Prolingehalt (BezugsgrofRe Gesamtgehalt aller |6slichen Aminosduren: GAS) in den
Blattern, der mit einem Mittelwert (2023) von 32,3 %GAS und hohen individuellen Streuungen (s=17,4 %GAS)
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signifikant ca. 5-7fach Giber den Gehalten der Praxiskontrolle (P; MW=5,8 + 5,2 %GAS) und Bewasserungsvariante
(W; MW=4,2 + 1,1 %GAS) lag. Einzelne Blattproben der gediingten Eichen hatten ebenfalls erhéhte Prolinanteile
(N; MW=6,3 * 4,0 %GAS) mit hohen Streuungen (Abb. 3).

Abbildung 2:  Anteil (%) des Blattwassergehaltes an der Frischmasse der Bldtter in beiden
Untersuchungsjahren in Abhangigkeit von der Behandlungsvariante.
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Quelle: LFE (F. BECKER).

Abbildung 3:  Anteil (%) der Aminosdure Prolin an den Gesamtaminosduregehalten in Abhéngigkeit von
der Behandlungsvariante im Jahr 2023 (je Variante 3 Probenahmetermine mit jeweils 3
Mischproben, n=9).
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Quelle: LFE (F. BECKER).
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Gleichfalls waren die Gesamtgehalte der 16slichen Kohlenhydrate (Abb. 4), 16slichen Aminosauren (Abb. 5) und
Gamma-Amino-Buttersaure (GABA) der trockengestressten Eichen signifikant erhéht.

Die Chlorophyllgehalte der eng im Saatbeet stehenden Eichen mit sich Uberlappenden Blatter unterlagen
ebenfalls einer groRen Streuung. Allgemein liegt der Referenzbereich vitaler Trauben-Eichen oberhalb von 4,9
mg/gTM mit einem unteren Grenzwert von 4,4 mg/gTM. Im Jahresvergleich waren die Gesamtchlorophyligehalte
der Blatter aus dem Jahr 2023 (MW=4,2 + 1,1 mg/gTM) in allen Varianten héher als in 2022 (MW=3,2 + 0,6
mg/gTM) und lagen damit unter den Referenzbereichen. Der Trockenstress flihrte bei den Eichen jedoch noch
zu keinem signifikanten Chlorophyllabbau gegeniiber der Bewadsserungsvariante. Die dreifache
Stickstoffiiberdiingungen sollte bei den Eichen ein Anstieg des Chlorophyllgehaltes auslésen, was in beiden
Untersuchungsjahren, aber insbesondere 2023, gelang (2022: MW=3,6 + 0,4 mg/gTM; 2023: MW=5,2 + 0,9
mg/gTM (Abb. 6).

Der physiologische Effekt der N-Uberdiingung zeigte sich in einem signifikant erhéhten Gehalt an I6slichen
Aminosauren (Abb. 5) und insbesondere mehr als 2fach Gberhohten Gehalt der 16slichen Aminosaure Arginin,
die mit einem Mittelwert (2023) von 0,29 * 0,11 nmol/mg TM signifikant (iber den Gehalten der anderen drei
Varianten lag (MW 0,13-0,17 + 0,04 nmol/mg TM (Abb. 6).

Abbildung 4: Gesamtgehalte an I6slichen Kohlenhydraten in Abhdngigkeit von der Behandlungsvariante
im Jahr 2023 (je Variante 3 Probenahmetermine mit jeweils 3 Mischproben, n=9).
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Abbildung 5: Gesamtgehalte an I6slichen Aminosauren in Abhangigkeit von der Behandlungsvariante im
Jahr 2023 (je Variante 3 Probenahmetermine mit jeweils 3 Mischproben, n=9).
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Quelle: LFE (F. BECKER).

Abbildung 6: Gesamtgehalt an den Chlorophyllen a und b der Blitter in beiden Untersuchungsjahren in
Abhangigkeit von der Behandlungsvariante.
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Abbildung 7:  Gehalt der Aminosaure Arginin der Blatter in beiden Untersuchungsjahren in Abhangigkeit
von der Behandlungsvariante.
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3.2 Ergebnisse der physikalischen Sensoren in Abhdngigkeit von den Behandlungsvarianten

Die Aufnahmen mit Thermal-Infrarot-Sensoren folgen der These, dass sich in Abhdngigkeit von der
Wasserverfligbarkeit und der Transpirationsintensitdt die Oberflichentemperaturen der Blatter dndern.
Transpirierende Pflanzen mit einer ausreichenden Wasserversorgung haben geringere Blatttemperaturen als
Eichen, denen das Wasser entzogen wurde.

Alle Beete der Baumschule werden in Trockenperioden obligatorisch mit Kreisregner bewassert, wobei die
Wassergabe relativ gleichmaRig erfolgen sollte. Die mit drohnengetragenen IR-Kameras flachig erfassten Beeten
zeigen jedoch ein differenziertes Bild. Die Baumschulpflanzen wurden durch die Anordnung der Kreisregner mit
3-fach unterschiedlichen Intensitdten bewassert (Abb. 8). Die Aufnahmen vom 16. August 2022 zeigen, dass die
Kontrollparzellen, die die praxisiibliche Bewasserung in der Baumschule reprasentieren, unterdurchschnittlich
bewdssert wurden.

VergroRert man die Auflésung, so zeigt das durch die Mavic 2Ea aufgenommene Thermalbild, z. B. der Parzelle
3, eine deutliche Temperaturdifferenzierung zwischen den vier Behandlungsvarianten (Abb. 9). Es ist zu
erkennen, dass z. B. die Variante P3 (Durchschnittstemperatur 33,3 °C) auf einem dhnlichen Niveau wie Variante
N3 (Durchschnittstemperatur 32,9 °C) liegt. Die zusatzlich bewadsserte Parzelle W3 weist eine
Durchschnittstemperatur von 30,5 °C auf. Diese kiihlere Blatttemperatur ldsst auf einen Kiihlungseffekt durch
erhohte Verdunstung aufgrund der besseren Wasserversorgung schlieBen. Die hochste durchschnittliche
Temperatur der Trockenstressparzelle T3 wurde mit 34,9 °C erreicht.
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Abbildung 8:  Beregnungsintensitdt und Thermalbild vom 16. August 2022.

Quelle: LFE (F. BECKER).

Abbildung 9:  Einzelnes Thermalbild aus 15 Metern Flugh6he vom 16. August 2022, (Beispiel Parzelle 3, Das
Rechteck R1 entspricht der Behandlungsvariante P3; R2 der Variante W3; R3 der Variante N3
und R4 entspricht T3). Aufgrund einer geringen Neigung der Parzelle R2=W3 dehnt sich der
Effekt noch etwas in westlicher Richtung aus.
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Abbildung 10: Abweichung der mittleren Temperatur der Behandlungsvarianten von dem Mittelwert der
Praxis-Variante P an den Probenahme-Terminen im Jahr 2022.

2,00 °C

1,00 °C

0,00 °C I

-1,00 °C

08.07.2022
23.08.2022

B beWassert+ (W)
&, Stickstoff (N)
H Trockenstress (T)

01.06.2022
16.08.2022
02.09.2022

-2,00 °C

-3,00 °C

-4,00 °C

-5,00 °C

Quelle: LFE (F. BECKER).

In Abbildung 11 reprasentieren die blauen Farbtone tiefere, dagegen gelbe und rétliche Farbgebungen warmere
Temperaturen. Im Prinzip zeigte sich 2023 ein dhnliches Bild wie in der Abbildung 9 aus dem Vorjahr. Die
Parzellen P3 und N3 zeigen leicht erhohte Blatttemperaturen, in der Trockenstress Variante T3 lUberwiegen
deutlich die rétlichen Farbtdne; die zusatzliche Bewasserungsvariante W3 war ausgeglichen. Aus den mit hoher
Uberlappung geflogenen einzelnen Bildern wurde nach einer Kalibrierung mittels R-Script ein flichiges Thermal-
Orthobild, das mit der Open Drone Map-Software erstellt wurde (Abb. 11).

Abbildung 11: Thermal-Orthobildbild vom 14. September 2023, (Beispiel Parzelle 3, 3. Probennahme,
Bodenauflosung 3 cm pro Bildpixel).

Quelle: LFE (F. BECKER).

Durch die Auflésung von ca. 3 cm je Bildpixel fallen in einer Variante rund 2.150 Temperaturwerte an, die
statistisch ausgewertet wurden (Abb. 12).
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Abbildung 12: Temperaturwerte der Parzellen der 3. Wiederholung am 14. September 2023.
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3.3 Auswertung der Indizes

Die urspringlich fir satellitenbasierte Bilddaten entwickelten Reflektions-Indizes kénnen auch auf
hochauflésende, durch Drohnen gewonnene Bilder angewandt werden. Sie ermoglichen u.a. eine Normalisierung
der Reflexionswerte fiir bestimmte Wellenlangen(-bereiche) (Bander). Fir den Baumschulversuch wurden drei
Indizes berechnet: (1) der haufig verwendete ,,Normalisierte Vegetations Index” (NDVI, Rouse, J.W., Haas, R.H.,
Schell, J.A., Deering, D.W. 1974), (2) der NDRE-Index (,,Normalized difference red edge Index") und (3) der GNDV-
Index ("Green Normalized Difference Vegetation Index”), der statt dem roten Band den griinen Spektralbereich
zur Berechnung benutzt.

Der NDVI wird oft fir die ,Vitalitdt” der betrachteten Vegetation herangezogen. In der Abbildung 13 ist jedoch
kein signifikanter Unterschied zwischen den Behandlungsvarianten zu erkennen, obwohl die biochemischen
Werte fir die Variante T deutlichen Trockenstress zeigten.
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Abbildung 13: Beispielhafte Berechnung des NDVI-Index fiir die vier Varianten auf Grund der Befliegung
vom 14. September 2023.
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Quelle: LFE (F. BECKER).

Der NDRE-Index benutzt zusatzlich zu dem beim NDVI verwendeten nahen Infrarot-Bereich den sogenannten
,Red Egde“-Bereich. Dies ist ein Spektralbereich zwischen 670-760 nm im Ubergang zwischen dem sichtbaren
Rot und dem nahen Infrarot (NDRE = (NIR — RedEdge)/(NIR + RedEdge)). Bei dem Baumschulversuch zeigte sich
ein Anstieg des NDRE bei der mit Stickstoff (iberdiingten Variante (N). Die von Trockenstress betroffenen
Parzellen (TS) blieben wie schon bei NDVI unauffillig (Abb. 14).

Abbildung 14: Beispielhafte Berechnung des NDRE-Index fiir die vier Behandlungsvarianten auf Grundlage
der Befliegung vom 14. September 2023.
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Der GNDVI-Werte dahnelten dem NDRE-Index, wenn auch mit héheren absoluten Werten und einer gréReren
Streuung. Die Trockenstressvariante war auf dem Niveau der Kontrolle (P) und der gut wasserversorgten Variante
(W), so dass der Index keinen Beitrag zur Differenzierung dieser Varianten lieferte. Wie beim NDRE wurden bei
der Variante Stickstoff-Diingung (N) leicht erhohte Werte ermittelt.

3.4 Integrative Auswertung zwischen Behandlungsvarianten, Fernerkundungsindizes und
Biomarkern

Zusammenhange zwischen den untersuchten Blattinhaltsstoffen und den abgeleiteten Indexwerten bestanden
nur zwischen dem Gesamtgehalt an Chlorophyllen und dem NDRE-Index (r?=0,36, Abb. 15).

Dariber hinaus bestand ein Zusammenhang zwischen der mittels Drohne gemessenen
Blattoberflachentemperatur und dem relativen Blattwassergehalt der Eichenpflanzen. Da sich die beiden
Untersuchungsperioden (Sommer 2022 und 2023) sehr unterschieden, wurden die Zusammenhéange jahresweise
getrennt ausgewertet. Wie erwartet, sank in beiden Jahren die Blattoberflichentemperatur mit steigenden
relativen Blattwassergehalt (r?= 0,46 und 0,63; Abb. 16).

Wie die Abb. 17 zeigt, lieferte der haufig verwendet NDVI-Wert keine Information Uber die Wasserversorgung
der Eichen, solange der Chlorophyligehalt nicht beeintrachtigt wird.

Abbildung 15: Beziehungen zwischen dem NDRE-Index und dem Chlorophyligehalt. Jeder Punkt
reprasentiert den Mittelwert aller sieben Probennahmetermine einer Parzelle.
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Abbildung 16: Beziehungen zwischen Blattoberflichentemperatur (UAV) und Blattwassergehalt (%FG),
differenziert nach Untersuchungsjahren 2022 und 2023. Die Punkte reprasentieren die
Mittelwerte aller Parzellen und Probennahmen unabhangig von der Behandlungsvariante.

34,00 Jahr
O 2022
O 2023
2022
2023
2022 B2 Linear = 0,460
o 32,00 2023 B2 Linear = 0,631
[+]
>
<
2
vy
©
= 3000
o
£
£
o
O o0 —
E‘-‘\”“‘\Dﬂh

'————_\__\__k\r:%,eig-ﬂj g%

— o —o0 g
26,00 © &-\R

50,00 52,00 54,00 56,00 58,00 60,00 2,00 54,00

Blattwassergehalt (%)

Quelle: LFE (F. BECKER).

Abbildung 17: Beziehungen zwischen dem NDVI und dem relativen Blattwassergehalt. Jeder Punkt
reprasentiert den Mittelwert aller sieben Probennahmetermine einer Parzelle differenziert
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Quelle: LFE (F. BECKER).
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3.5 Baumhohen

Zu Beginn des Versuches und am 30.06.23 wurden die durchschnittlichen Baumhohen je Parzelle gemessen. Die
Baumhdohen sollte neben den biochemischen Blattinhaltstoffe weitere Informationen lber die Wirkungen der
unterschiedlichen Behandlungen liefern. Danach blieb das Héhenwachstum der Eichen auf allen Trockenstress-
Parzellen hinter den Varianten ,,Bewasserung” und ,,Stickstoff-Diingung” zurtick. Bedingt durch die (ungiinstigen)
Positionen der Parzellen 2 und 3 in Abhdngigkeit von der kiinstlichen Beregnung der Kreisregner, lagen die
Baumhohen der , Trockenstressvariante” und der ,Praxisvariante” gleich auf. Die Parzelle P1 konnte zusatzlich
durch die Seitenbeschattung (nur vormittags) des 6stlich angrenzenden Alt-Baumbestandes im Héhenwachstum
geférdert worden sein (Abb. 18).

Abbildung 18: Durchschnittliche Baumhoéhen der Trauben-Eichen in den zwolf Parzellen am 30.06.2023.
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Quelle: LFE (F. BECKER).

4 Diskussion

Die zweijahrige Studie diente als Vorversuch fiir ein umfassendes Forschungsprojekt, das die Moglichkeiten von
»,Fernerkundungsbasierten  Monitoringverfahren  auf  Grundlage einer  physiologisch  fundierten
Vitalitdtsbewertung” von Waldbdumen in Mischbestianden (FeMoPhys: https://femophys.lup-umwelt.de/)
untersuchen soll. Aus dem Blickwinkel der Forstgenetik sollte getestet werden, ob es mit praxisiiblichen

Verfahren der drohnenbasierten Fernerkundung moglich ist, Anpassungsreaktionen von Baumen an
Stresssituationen zu erkennen und ggf. einzelne Individuen zu selektieren. Obwohl bei einer Bodenauflésung von
3 cm auch einzelbaumorientierte Auswertungen moglich gewesen waren, lag der Schwerpunkt des Versuches
auf der Unterscheidung von parzellenweisen Behandlungsvarianten.

Zunachst war es eine liberraschende Feststellung, dass die , Kontrollvariante” des Versuchs, die einer optimalen
Baumschulbehandlung entsprechen sollte, durch eine unzureichende Bewasserung der Kreisregner unter
Wassermangel litt, was sich letztlich auch in der Wuchshéhen der Eichen widerspiegelte. Die urspriinglich
geplanten ,Kontrollvarianten” entsprachen daher eher einer ,Praxisvariante” mit eingesparter Bewdsserung.
Dieses unerwartete Ergebnis zeigt, dass thermale hochaufgeldste Luftbilder einen wertvollen Beitrag fur die
Uberpriifung des Bewésserungsmanagements von Baumschulen leisten kénnen.

Um abzusichern, dass die vier Behandlungsvarianten auch tatsachlich physiologische Anpassungsreaktionen
auslosen, wurden an sieben Terminen Blattproben genommen, zu Mischproben vereint und biochemisch
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untersucht. Die Biomarker der Eichenblatter spiegelten die gewiinschten Reaktionen sehr gut wider, was sich an
zahlreichen Verdanderungen in den Blattinhaltssoffen zeigte, und denen der Literatur entsprach (z. B. (Katzel und
Loffler 2014). D. h. die Parzellen lieRen sich nach biochemischen Indikatoren differenzieren. So fiihrte die
Stickstoffiberdiingung zu einer geplanten Akkumulation von Chlorophyllen und Arginin, wahrend der
Wassermangel zahlreiche Verdanderungen (Blattwassergehalt, Kohlenhydrate, GABA, Prolin etc.) der
Blattinhaltstoffe bewirkte. Allerdings war der Trocken- (und Hitze-)stress. Auch im Trockensommer 2022 nicht so
intensiv, dass es zu Blattvergilbungen, d.h. zu einem Chlorophyllabbau kam. Die Pigmente des
Photosyntheseapparates gelten allgemein lber viele Stressphasen als hoch konserviert.

Im Gegensatz dazu zeigten sich nur wenige Zusammenhdnge zwischen den Blattinhaltsstoffen und den
drohnengetragenen Sensoren. Die Untersuchungen bestatigen die bereits aus Satellitenuntersuchungen
bekannten Befunde, dass die verwendeten Sensoren und abgeleiteten Indizes vor allem die Chlorophyligehalte
widerspiegeln und die Blattoberflichentemperaturen messen kdénnen. Zwischen den vielen anderen
Blattinhaltsstoffen, die durch die Behandlung in ihren Konzentrationen bzw. ihren stdéchiometrischen
Verhaltnisse verandert wurden, konnten keine Zusammenhange gefunden werden.

Am deutlichsten trat der Kiihlungseffekt der Blatttranspiration resp. des Blattwassergehaltes gut
wasserversorgter Eichen (Parzellen W) zu Tage. Da wie bereits dargestellt, die Varianten P und N durch die
ungenigende Beregnung ebenfalls an Trockenstress litten, begann sich die Trockenstress-Variante TS erst zum
Ende des Versuchs von den anderen beiden Varianten abzuheben.

Unterschiedliche Indizes ermdglichen ein Normalisieren, Quantifizieren und Klassifizieren der unterschiedlichen
Farb- und Infrarotkanale mit ihrer jeweiligen spektralen Bandbreite. Der erste Index, der ,Ratio Vegetation
Index”, wurde bereits 1969 durch JORDAN vorgeschlagen (JORDAN 1969). Im Jahre 1974 wurde der bis heute
bekannteste Vegetations-Index, der ,Normalisierte Vegetations Index” (NDVI) durch (ROUSE et al. 1974)
entwickelt. Dieser wurde vielfach modifiziert, indem der urspriinglich zur Berechnung benutzte rote Farbkanal
durch den blauen oder griinen Farbkanal ersetzt wurde. Andere Ansdtze brachten Sensor-spezifische
Koeffizienten in die Formeln mit ein, ein Beispiel hierfiir ist der ,,Enhanced Vegetation Index” (HUETE et al. 2002).
Vielversprechende Ansatze fir die Trockenstress Detektion durch die Verwendung einer einzelnen Wellenlange,
statt wie Uiblich eine gewisse Bandbreite zu nutzen, konnten in diesem Versuch nicht beriicksichtigt werden, da
die hierfiir notwendige Sensortechnik nicht zur Verfligung stand (D’ODORICO et al. 2021).

Dass der sehr haufig verwendete NDVI die unterschiedlichen physiologischen Zustande der Eichen infolge der
verschiedenen Behandlungsvarianten nicht signifikant widerspiegelte, war Uberraschend. Solange sich die
Pigmentgehalte der Blatter nicht stark verandern, ist der NDVI fir die genannten Fragestellungen offensichtlich
ungeeignet. Deutlich besser konnte der NDRE-Index den stickstoffbedingten Anstieg der Pigmente widerspiegeln.

Aus dem Blickwinkel der Genetik sind die teilweise recht hohen Streuungen der Werte interessant, da sie aus
individuellen Variationen hervorgegangen sein kénnen. Hierzu lohen sich weitergehende Untersuchungen in der
Zukunft.
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Schnelltest zur Erkennung von Lophodermium seditiosum in forstlichem Saatgut:
Etablierung einer Loop-mediated isothermal AMPIlification (LAMP) zur
Pathogendetektion

KATIJA LIEDEL, KRISTIN MORGENSTERN, CHARLEEN M. LODE, BERNHARD SCHULDT

Zusammenfassung

Die Kiefernschiitte, ausgeldst durch den Pilz Lophodermium seditiosum MINTER, STALEY UND MILLAR, verursacht
erhebliche Schiaden in Kiefernbestanden. Unter Nutzung des Verfahrens der Loop-mediated isothermal
amplification (LAMP) wurde ein zuverlassiger Schnelltest entwickelt, mit dem der Erreger dieser Krankheit im
Saatgut der Baume nachgewiesen werden kann. Zu diesem Zweck wurden insgesamt 12 pilzspezifische Primer
designt, in 8 verschiedenen Kombinationen getestet und ein optimiertes LAMP-Test-Protokoll erstellt. Mittels
dieses finalen Protokolls kbnnen geringste Konzentrationen der Schaderreger-DNA von bis zu 1 fg/ul in unter 30
min nachgewiesen werden.

Der neu entwickelte LAMP-Schnelltest wurde genutzt, um Jungpflanzen und Saatgut von Pinus sylvestris L. auf
einen Befall mit L. seditiosum zu lberprifen.

Abstract

Rapid test for the detection of Lophodermium seditiosum in forest seed: Establishment of a loop-mediated
isothermal AMPIification (LAMP) for pathogen detection

The Lophodermium needle cast, caused by the fungus Lophodermium seditiosum MINTER, STALEY UND MILLAR,
causes considerable damage in pine stands. Using the method of loop-mediated isothermal amplification (LAMP),
a reliable rapid test was developed with which the pathogen can be detected in the seeds of pine trees. For this
purpose, a total of 12 fungus-specific primers were designed and tested in 8 different combinations, and an
optimised LAMP test protocol was created. Using this final protocol, concentrations of the pathogen DNA of up
to 1 fg/ul can be detected in less than 30 minutes.

The newly developed LAMP rapid test was used to screen young plants and seeds of Pinus sylvestris for an
infestation with Lophodermium seditiosum.

1 Einleitung

Schaden und Ausfélle im Baumbestand durch die pflanzenschddigende Wirkung diverser Pilzarten stellen ein
ernstzunehmendes Risiko in der Forstwirtschaft dar. Auch die Waldkiefer (Pinus sylvestris L.), die haufigste
Baumart in Deutschland (BMEL 2024), ist von diesem Problem betroffen. Einer der phytopathogenen Pilze, die
in Kiefernbestanden erhebliche Schaden verursachen kdnnen, ist Lophodermium seditiosum MINTER, STALEY UND
MILLAR, der Erreger der Kiefernschiitte. Diese Krankheit macht sich zu Beginn lediglich durch gelbe, spater gelb-
braune Infektionsflecken auf den jingsten Nadeln eines Baumes bemerkbar (BUTIN 2011). Ist eine Nadel stark
geschadigt, farbt sie sich zunachst komplett braun und wird schlieBlich verfriiht abgeworfen. Durch den Verlust
der photosynthetisch aktiven Organe fiihrt die Krankheit daher insbesondere bei jungen Baumen oft zu
erheblichen Zuwachsverlusten (JANSONS et al. 2016). Im Extremfall kann die Krankheit zum Absterben eines
Baumes flihren, wovon allerdings fast ausschlieRlich junge Kiefern betroffen sind. Daher ist der friihzeitige
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Nachweis in Saatguterntebestianden und Jungpflanzen von besonderem Interesse. Fir diesen Zweck werden
effiziente und praxistaugliche Diagnoseverfahren benétigt.

Methoden, die auf dem Nachweis des Erregererbguts im Samen basieren, bieten sich fiir diesen Zweck besonders
an. Im Gegensatz zu zeitintensiven mikroskopisch-morphologischen Untersuchungen der Pilze auf infiziertem
Material, erméglichen molekulare Methoden einen hohen Probendurchsatz und eine schnelle und zuverlassige
Artbestimmung des Pathogens. Ein Verfahren, das diesen Anspriichen besonders gut entspricht, ist die Loop-
mediated isothermal amplification (LAMP). Mit dieser Methode wird DNA bei gleichbleibender Temperatur
vervielfaltigt (NoTom! et al. 2000). Voraussetzung dafir ist die Erkennung von 6 Regionen der Ziel-DNA durch 2
Primerpaare, gemeinhin als FIP und BIP sowie F3 und B3 bezeichnet. Optional kann zudem ein sogenanntes Loop-
Primerpaar verwendet werden, das 2 weitere Regionen der Ziel-DNA bindet und zusatzliche Startpunkte fiur die
DNA-Replikation bietet (NAGAMINE 2002). Durch die Notwendigkeit der Erkennung mehrerer Zielsequenzen der
DNA und der Verwendung von bis zu 4 Replikationsstartpunkten zeichnet sich das LAMP-Verfahren durch eine
hohe Effizienz, Sensitivitat und Spezifitat aus.

2 Material und Methoden

Als Zielsequenz der DNA-Vervielfiltigung via LAMP diente die internal transcribed spacer (ITS)-Region der rDNA-
codierenden Sequenzen des Schaderregers. Mithilfe  der  Software PrimerExplorer V5
(http://primerexplorer.jp/e/; Eiken Chemical Co., Ltd.; Tokio, Japan) wurden 12 fiir L. seditiosum spezifische
Primer designt und in 8 verschiedenen Kombinationen getestet. Mit der Primerkombination, die die besten
Ergebnisse lieferte (Tabelle 1), wurde das LAMP-Protokoll anschliefend optimiert. Daflir wurden verschiedene
Reaktionstemperaturen, Primerkonzentrationen und -volumenverhéltnisse sowie der Zusatz von Additiven wie
BSA und Betain getestet und im Anschluss Spezifitat und Sensitivitat des Tests sowie dessen Funktionalitat bei
Beimischung von Pinus-DNA untersucht. Flr das finale Protokoll wurden je Probenansatz 15 pul Isothermal Master
Mix (ISO-001; OptiGene Ltd.), 7 pl Primermix (Mischungsverhaltnis siehe Tabelle 1), 2 ul Wasser und 1 ul DNA
verwendet und der Reaktionsansatz fiir 30 min bei 67 °C inkubiert. Mit diesem Protokoll wurden 5 verschiedene
L. seditiosum-Kulturen sowie 23 weitere, artverschiedene Pilzkulturen getestet, um die Zuverlassigkeit des
Schnelltests zu Uberprifen.

Tabelle 1: Sequenzen der verwendeten LAMP-Primer mit ITS-Region als angestrebter Binding-Site und
Zusammensetzung des LAMP-Primer-Mixes des finalen Protokolls zur Detektion von L.
seditiosum.

) ) Konzentration Volumen je Probe
Primername Primer-t Sequenz (5’-3’
B [uM] [w1]
Lop2-F3 F3 GCCTGTTCGAGCGTCATT 10 2,0
Lop2-B3 B3 ATCCCTACCTGATCCGAGG 10 2,0
Lop2-FIP-T FIP CCACTGATTTTGAGGCAGGCCTTTTC 10 0,5
CTCAAGCTCTGCTTGGTG
Lop2-BIP-T BIP GTCCGACCTTCAGCGCAGTAATTTTT 10 0,5
GTGTGTGGGGGTTGTG
Lop2-LF166 LF TGACGAAGGCGAGCCCA 10 1,0
Lop2-LB166 LB TAGGGAAGGACAGCAGGTGC 10 1,0

Quelle: TU Dresden (K. LIEDEL).
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Flr das Screening auf den Befall mit L. seditiosum wurden 24 junge P. sylvestris-Pflanzen aus 4 der 23 forstlichen
Herkunftsgebiete in der Bundesrepublik Deutschland und 23 Saatgutlieferungen aus 19 Herkunftsgebieten
getestet. Fiir die Untersuchung des Saatguts wurden dabei zundchst Keimpflanzen aus den Samen angezogen
und pro Saatgutlieferung jeweils 30 der Jungpflanzen fiir das Screening verwendet. Im Anschluss daran wurde
die DNA unter Verwendung des mit innuPREP Plant DNA-Kits (Innuscreen GmbH, Ref.: 845-KS-1060250) aus dem
Pflanzenmaterial isoliert. Das Screening wurde mit dem oben beschriebenen finalen LAMP-Protokoll
durchgefiihrt.

3 Ergebnisse

Im Rahmen des vorgestellten Projekts wurde erfolgreich ein LAMP-Schnelltest zur Detektion von L. seditiosum in
Pflanzenmaterial von P. sylvestris entwickelt. Dabei werden LAMP-Primer, die an die ITS-Region der Pilz-DNA
binden, verwendet. Die FIP- und BIP-Primer besitzen jeweils einen T-Spacer und zusatzlich zu den FIP-, BIP-, F3-
und B3-Primern wird ein Loop-Primerpaar zur Effizienzsteigerung eingesetzt. Mit diesem Verfahren kann die DNA
des Schaderregers bis zu einer Konzentration von 1 fg/ul innerhalb von 30 min nachgewiesen werden (Abbildung
1). Der LAMP-Test lieferte dabei flr alle 5 getesteten L. seditiosum-Kulturen positive Ergebnisse, zeigte jedoch
keine Kreuzreaktionen mit den weiteren untersuchten Pilzarten.

Abbildung 1:  Amplifikationskurven der Verdiinnungsreihe mit verschiedenen Konzentrationen eines
synthetischen L. seditiosum-ITS-Fragments unter Verwendung des optimierten LAMP-
Schnelltests.

Fluoreszenzintensitat

0 5 10 15 20 25
Zeit in min
DNA-Konzentration des synthetischen ITS-Fragments

——0,1 ng/pul =1 pg/pl =10 fg/pl =—=11g/ul

Quelle: TU Dresden (K. LIEDEL).

Bei der Untersuchung des Waldkiefersaatguts auf einen Befall mit L. seditiosum wurde der Schaderreger in 3 der
23 Saatgutlieferungen nachgewiesen. Dabei waren jeweils eine, sechs und flinfzehn der 30 getesteten
Keimpflanzen mit dem Pilz infiziert. Zudem wurde in 10 der 24 untersuchten P. sylvestris-Jungpflanzen eine
Infektion mit dem Schadpilz nachgewiesen.
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Abbildung 2:  Resultate des Saatgut- und Jungpflanzenscreenings mit dem LAMP-Schnelltest zur Detektion
von L. seditiosum. Untersucht wurden 24 Jungpflanzen und je 30 Keimpflanzen aus 23
Saatgutlieferungen von P. sylvestris.

Jungpflanzen Saatgutherkiinfte

® positiv

® negativ

Quelle: TU Dresden (K. LIEDEL).

4 Diskussion

Die Ergebnisse illustrieren eindriicklich das Potential des neuen LAMP-Tests zum frilhen und zuverlassigen
Nachweis des Kiefernschitte-Erregers und damit zur Pravention der Verbreitung des Pilzes. Durch die Detektion
von L. seditiosum bereits vor der Aussaat kbnnen zum einen Ausfélle bei der Pflanzenanzucht vorgebeugt
werden, zum anderen wird die Ubertragung des Erregers von neu gepflanzten Jungbdumen auf vorhandene
Bestdnde verhindert. Dies kann langfristig zu einer effektiven Eindammung der Kiefernschitte fihren. Der LAMP-
Test ist zudem aufgrund seines geringen Arbeits-, Kosten- und Zeitaufwands bestens fiir einen grof3flachigen
Einsatz in Forstbetrieben, bei Saatgutlieferanten und in Baumschulen nutzbar. Vergleichbare LAMP-Testkits flr
andere Schadpilze wie Chalara fraxinea T. KOWALSKI, dem Erreger des Eschentriebsterbens, oder Dothistroma
septosporum (DOROG.) M. MORELET, der die Nadelbrdune verursacht, sind bereits auf dem Markt verfligbar
(OptiGene Ltd. 2024). Neben diesen kommerziell erhédltlichen Tests gibt es zahlreiche weitere
Forschungsarbeiten, die sich mit der Erforschung der Pathogendetektion per LAMP-Verfahren
auseinandersetzen. So wurden an der Professur fir Forstbotanik der TU Dresden bereits LAMP-Tests fir die
Detektion der Rostigen Douglasienschiitte, hervorgerufen durch den Pilz Rhabdocline pseudotsugae SYD., sowie
fiir die durch Nothophaeocryptopus gaeumannii (T. ROHDE) VIDEIRA, C. NAKASH., U. BRAUN UND CROUS verursachte
RuBige Douglasienschiitte entwickelt (MORGENSTERN et al. 2021, 2023). All diese Beispiele untermauern das
innovative Potential, das das LAMP-Verfahren in Bezug auf die Optimierung der Forst- und Waldhygiene birgt.
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Ist Anpassungsfahigkeit quantifizierbar? Schlussfolgerungen zur Gewinnung von
genetisch hochwertigem forstlichem Vermehrungsgut

HEIKE LIESEBACH, CORNELIA BAUCKER, BIRTE PAKULL, KATHARINA LIEPE, HANNAH MITTELBERG, PASCAL EUSEMANN

Zusammenfassung

Fiir den Erhalt und die Entwicklung resilienter, anpassungsfahiger und produktiver Walder wird (iberall dort, wo
Naturverjingung nicht angezeigt ist, genetisch hochwertiges forstliches Vermehrungsgut aus
Saatguterntebestianden oder Samenplantagen bendtigt. Die Zulassung dieser Ernteeinheiten erfolgt dabei auf
Grundlage von Regularien (FoVG, FoVZV, FoVDV und Empfehlungen des gGA), in denen Kriterien fir ,Resilienz”
und ,,Produktivitat” festgeschrieben sind. Das Kriterium ,Anpassungsfahigkeit”, das unter den Bedingungen des
Klimawandels eine entscheidende Bedeutung hat, findet darin aktuell jedoch noch keine ausreichende
Bericksichtigung.

Anpassungsfahigkeit kann nicht direkt gemessen werden, sie kann aber indirekt Gber die genetische Diversitat
als Indikator geschatzt werden (Angepasstheit natlrlich vorausgesetzt). Neue Erkenntnisse aus forstgenetischen
Forschungsprojekten der letzten 10 — 15 Jahre zeigen, dass bei Naturverjliingungen die genetische Diversitat des
Elternbestandes anndhernd reprasentiert ist. Dagegen betragt die genetische Diversitat bei Saatgut, das unter
praxisnahen Bedingungen geerntet wurde, nur ca. % bis ¥ derjenigen des Elternbestandes. Als direkt umsetzbare
MaBnahmen zur Erhéhung der Anpassungsfdhigkeit und zur Gewinnung von genetisch hochwertigem
Vermehrungsgut aus Saatguterntebestanden empfehlen wir, deutlich mehr Individuen als bisher mindestens
vorgeschrieben und raumlich gut verteilt pro Erntebestand zu beernten. Dazu sollen auch verbesserte
Zulassungskriterien hinsichtlich gréRerer Ernteeinheiten sowie die Entwicklung von Erntebestanden bzw. deren
Bewirtschaftung ohne vorherige Zielstarkennutzung beitragen. Dariliber hinaus sind Saatgutmischungen aus
mehreren Jahren und mehreren Erntebestdnden sowie Mischungen bei der Pflanzung als Moglichkeiten zur
Erh6hung der Diversitat in Betracht zu ziehen. Fiir die Neuanlage von Samenplantagen wird eine deutlich hohere
Klonzahl empfohlen.

Abstract

Is adaptability quantifiable? Conclusions on the production of genetically high-quality forest reproductive
material

In order to maintain and develop resilient, adaptable and productive forests, genetically diverse, high-quality
forest reproductive material is required wherever natural regeneration is not appropriate. Criteria for
“resilience” and “productivity” are applied in our current regulations (FoVG, FoVZV, FoVDV and
recommendations of the gGA) for the approval of seed stands and seed orchards. However, the criterion of
“adaptability”, which is of crucial importance under the conditions of climate change, is currently not sufficiently
considered.

Adaptability cannot be measured directly, instead it can be estimated indirectly using genetic diversity as an
indicator (under assumption of adaptedness, of course). New findings from forest genetics research projects over
the last 10-15 years show that the genetic diversity of the parent generation is approximately represented in
natural regeneration, whereas in the case of seed harvest under practical conditions the genetic diversity is only
approx. % to % of that of the parent stock.

The conclusions for the production of genetically high-quality reproductive material focus primarily on the
harvesting of more and spatially well-distributed trees than previously required, on mixtures of seed from several
crop years and several seed stands or mixtures during planting, as well as on enhanced approval criteria with
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larger harvest units and a focused development and management as seed stands (without prior extraction of
trees reaching target diameter). A significantly higher clone number is recommended when establishing new
seed orchards.

1 Erhalt und Entwicklung resilienter, anpassungsfahiger und produktiver Walder

Walder haben eine herausragende Bedeutung fiir die Milderung der Folgen des Klimawandels und den Schutz
der Biodiversitat auf allen Ebenen. Den Erhalt und die Entwicklung resilienter, anpassungsfahiger und produktiver
Walder hat auch Deutschland als Ziel formuliert (Waldstrategie 2050, Gutachten des wissenschaftlichen Beirats
fiir Waldpolitik beim BMEL ,,Die Anpassung von Waldern und Waldwirtschaft an den Klimawandel” (BAUHUS et al.
2021), BMEL-Forderprogramm , Klimaangepasstes Waldmanagement”). Naturverjiingung ist dabei eine wichtige
Grundlage. Allerdings wird (berall dort, wo Naturverjlingung im Wald schwer moglich, nicht ausreichend oder
unerwiinscht ist, genetisch hochwertiges forstliches Vermehrungsgut benétigt. Dieses Vermehrungsgut wird in
Deutschland in zugelassen Saatguterntebestinden oder Samenplantagen geerntet. Die Zulassung als
Ernteeinheit erfolgt dabei auf Grundlage folgender Gesetze und darauf aufbauenden Verordnungen:
Forstvermehrungsgutgesetz (FoVG), Forstvermehrungsgut-Zulassungsverordnung (FoVZV), Forstvermehrungs-
gut-Durchfihrungsverordnung (FoVDV) sowie den Empfehlungen des gemeinsamen Gutachterausschusses
(gGA). Die Zulassungskriterien fir Saatguterntebestinde basieren Uberwiegend auf der Begutachtung
phanotypischer Merkmale (Wuchsleistung, Qualitdt, Gesundheit). Diese Kriterien sind weiterhin wichtig und
notwendig. Die Erflllung der aktuell vorgeschriebenen Mindestanforderungen, die u.a. minimale
BestandesgroRen festlegen, fiihren jedoch nicht automatisch zu qualitativ hochwertigem Vermehrungsgut, das
gleichzeitig genetisch hinreichend divers ist.

Neben der Produktivitat, die anhand von Wuchsleistung und Holzproduktion (einschlieBlich CO,-Fixierung) unter
bisherigen Bedingungen bewertbar ist, werden die Kriterien Resilienz und Anpassungsfahigkeit fiir unsere
Walder immer wichtiger. Laut Definition ist Resilienz die Fahigkeit eines Systems zum Selbsterhalt. Dies bedeutet,
existierende Wailder einschlieBlich potentieller Saatguterntebestdnde hinsichtlich ihres Vitalitatszustandes als an
bisherige Bedingungen angepasste Okosysteme mit allen Funktionen zu beurteilen. Das Kriterium der
Anpassungsfahigkeit von Waldbaumpopulationen geht jedoch dariiber hinaus und beinhaltet das Potential, auch
unter sich andernden Bedingungen zu liberleben, zu wachsen sowie sich reproduzieren zu kénnen. Obwohl der
Klimawandel mit verschiedenen Szenarien modelliert wird, bleibt er doch mit groRen Unsicherheiten behaftet,
da z. B. Extremwetterereignisse und vor allem unbekannte biotische Faktoren kaum vorhergesagt werden
kénnen. Um Aussagen zum Anpassungspotential von Waldbaumpopulationen zu treffen, ist deshalb die
Wissenschaft der Forstgenetik gefragt.

Ein moglicher Ansatz wird hier seit langerem mit der Entwicklung adaptiver genetischer Marker verfolgt. Dabei
werden anpassungsrelevante phanotypische Merkmale von Individuen, u. a. Trockenstresstoleranz, Resistenzen
gegen Pathogene (z. B. Eschentriebsterben), Frostresistenz, Austriebsverhalten usw. mit deren DNA-Sequenzen
assoziiert. Die gefundenen signifikanten Assoziationen (z. B. LASIC et al. 2024, PFENNIGER et al. 2020) reichen aber
wegen der polygen vererbten und komplexen Merkmalsstrukturen mit eher geringen Heritabilitdten nicht aus,
phanotypische Merkmale vorherzusagen. Aus diesem Grund existiert gegenwartig noch kein markerbasiertes
Screening fir eine adaptive Eigenschaft, und selbst wenn das in Zukunft gelingt, bliebe die genomische
Vorhersage zukiinftiger Anpassungsfahigkeit auf das jeweilige Merkmal bezogen und wiirde andere, neue oder
kombinierte Faktoren nicht beriicksichtigen.

Ein anderer Ansatz stltzt sich auf die genetische Diversitdt, die als Indikator fir die Anpassungsfahigkeit
betrachtet wird. Eine hohe genetische Diversitdt innerhalb von Populationen verbunden mit einer hohen
Individuenzahl bietet Spielraum fiir Selektion und dient damit der allgemeinen Risikominimierung unter der
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Pramisse unsicherer zukiinftiger Bedingungen, da sie nicht auf bestimmte vorher ausgewahlte Merkmale
gerichtet ist. Im Folgenden soll deshalb dargestellt werden, welche Erkenntnisse zur genetischen Diversitat von
Altbaumpopulationen und deren Nachkommen als Naturverjliingung bzw. Saatgut vorliegen, und welche
Schlussfolgerungen daraus fir die Gewinnung von forstlichem Vermehrungsgut abgeleitet werden kénnen.

2 Material und Methoden
2.1 Material

Im Rahmen zahlreicher geférderter Forschungsprojekte wurden umfangreiche Datensdtze zu verschiedenen
Baumarten erarbeitet: Buche (Verbundprojekt ,,GenMon“, Projekt ,BuchenSaatgut”), Fichte (Verbundprojekt
»,GenMon“), Traubeneiche (Verbundprojekt ,AdaptForClim”“), Douglasie (Verbundprojekt ,FitForClim“),
Spitzahorn (Projekt ,,SpitzAhorn“), Robinie (Verbundprojekt ,,FastWood“) und Hainbuche (Projekt ,Hainbuche®).

Fir alle diese Baumarten wurden jeweils ausgewahlte Altbaumpopulationen auf bestimmten
Untersuchungsflachen nahezu vollstindig beprobt und deren Naturverjingung und/oder Saatgut nach
verschiedenen Stichprobenverfahren genetisch analysiert. So kénnen fiir die hier dargestellten Beispiele jeweils
Eltern- und ihre Nachkommengeneration hinsichtlich ihrer genetischen Diversitat direkt miteinander verglichen
werden. Bei den Monitoringflachen von Buche und Fichte existieren sogar Daten zu Altbdumen, Naturverjliingung
und Samen aus denselben Populationen. Bei Altbestanden wurden Genotypen von ca. 250-500 und bei den
Nachkommen von ca. 100-500 Individuen ermittelt. Ahnliches wurde auch fiir einige Samenplantagen
durchgefiihrt. Insgesamt liegen der hier dargestellten Auswertung mehr als 32.000 individuelle Genotypen
zugrunde.

2.2 Methoden zur Quantifizierung der genetischen Diversitat

Fiir die genannten Baumarten existieren etablierte Mikrosatelliten-Markersets, teilweise auch SNP-Marker, die
inzwischen in vielen forstgenetischen Laboren fiir sehr groRe Probenzahlen im Routineeinsatz sind. Diese Marker
liefern aufgrund ihrer groBen innerartlichen Variabilitat gute Informationen zur genetischen Diversitat und
erlauben detaillierte Analysen der Reproduktionsprozesse in Populationen. Es handelt sich dabei um neutrale
Marker, das heiRt, dass sie nicht mit wachstums- oder anpassungsrelevanten Eigenschaften verbunden sind.

Zur Quantifizierung der genetischen Diversitdt stehen verschiedene Parameter zur Verfligung. Zunachst konnen
Anzahlen und relativen Haufigkeiten von genetischen Varianten (Allelen und Genotypen) am jeweiligen Marker
ermittelt werden. Als Mittelwerte Gber die Marker hinweg werden dann z. B. die mittlere Anzahl der Allele, die
mittlere effektive Anzahl der Allele, der mittlere beobachtete und mittlere erwartete Heterozygotiegrad usw.
errechnet. Generell sagen Diversitdtsparameter als einzelne Zahl aber wenig aus. Bewertungen ergeben sich
immer aus Vergleichen zwischen Stichproben, z. B. zwischen verschiedenen Populationen einer Art oder
zwischen Eltern und Nachkommen.

Darliber hinaus kénnen Informationen zur genetischen Diversitat auch aus demographischen Daten gewonnen
werden, wie z. B. der Anzahl an Klonen, der Anzahl an Erntebdumen oder an Populationen. Dabei spielt jedoch
deren Verwandtschaft untereinander eine grofRe Rolle. So ist die genetische Diversitdt umso groRer, je geringer
der Verwandtschaftsgrad ist. Idealerweise kann der Verwandtschaftsgrad, der bei experimentell gewonnenem
Probenmaterial zundchst meist unbekannt ist, mit Hilfe der genetischen Marker ermittelt werden (Bedingung:
ausreichende Anzahl und Variabilitat der Marker). Die daraus errechnete sog. effektive PopulationsgréfRe N hat
sich als der wichtigste und daher unverzichtbarer Parameter zur Quantifizierung der genetischen Diversitat
herausgestellt.

Zur Veranschaulichung wird an einem Beispiel in Abbildung 1 die effektive Anzahl der Allele (oben) mit der
effektiven PopulationsgrofRe (unten) verglichen, wobei beide Parameter auf identischen Datensdtzen basieren.
Dargestellt sind die Daten fiir 12 tiber Deutschland verteilte Buchenaltbestdnde und deren Saatgutproben von je
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20 Bdumen (Verbundprojekt ,GenMon”). Die mittlere effektive Anzahl der Allele zeigt praktisch keine
Unterschiede zwischen den 12 Buchenaltbestdnden von je 1 ha Grée (N = 250...500) und den 12 Saatgutproben
(je N =400), bedingt durch ausreichend grofRe Stichproben. Das gleiche gilt im Wesentlichen auch fir alle
anderen aus Mittelwerten berechneten Paramater. Die genetische Diversitdt gemessen als effektive
PopulationsgréRe (sibship based, Software COLONY: JONES und WANG 2010) dagegen ist in 11 von 12
Buchenaltbestdnden erheblich gréRer als in deren Saatgutproben. Der Verlust an genetischer Diversitdt im
Saatgut ist durch die sehr enge Verwandtschaft mit einer ausgepragten Halbgeschwisterstruktur im Vergleich zur
Elterngeneration bedingt. Trotz vergleichbarer Mittelwerte kommen die genetischen Varianten im Saatgut
immer wieder in ahnlicher Kombination vor, was deren Anpassungspotential reduziert.

Abbildung 1:  Vergleich von Parametern zur Quantifizierung der genetischen Diversitat von Eltern und
Nachkommen aus 12 Buchenpopulationen. Oben: Effektive Anzahl der Allele A, unten:
Effektive PopulationsgréBe N, Erklarungen im Text.
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* | diliiitiiili
0
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Originalpublikation: LIESEBACH et al. 2024

Quelle: Thiinen-Institut (H. LIESEBACH).

3 Ergebnisse

In den hier zusammengefassten Ergebnissen wird der Ubersichtlichkeit halber nur der Parameter effektive
PopulationsgroRe Ne, jeweils fir die Eltern- und die Nachkommengeneration, gezeigt. Das Verhéltnis der Ne-
Werte zwischen diesen beiden Generationen dient dabei als MaR dafiir, inwieweit die genetische Diversitat der
Elterngeneration an die Nachkommen, das Saatgut bzw. die Naturverjingung, weitergegeben wurde. Auf die
Darstellung der aus Mittelwerten berechneten Diversitatsparameter wird hier verzichtet, da diese bei den
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vorhandenen relativ groRen Stichprobenumfangen weniger informativ sind. Sie kénnen jedoch in den zitierten
Originalpublikationen bzw. in den Projektabschlussberichten nachgelesen werden.

3.1 Vergleich Elterngeneration — Naturverjiingung

Zum Vergleich zwischen Elterngeneration und Naturverjiingung liegen Daten von insgesamt 23 Populationen zu
drei Baumarten vor (Tabelle 1). Die effektiven PopulationsgrofRen beider Generationen der Traubeneiche sind
relativ ausgeglichen. Die Naturverjiingung wurde hier in 25 Probekreisen und damit sehr reprasentativ tber die
Flache verteilt gesammelt. Bei den Monitoringflichen der Buche und der Fichte dagegen wurden die
Naturverjlingungsproben zur Halfte in vier Verjlingungskegeln und zur Halfte iber die Flache verteilt gewonnen.
Dabei ist zu berlicksichtigen, dass innerhalb der Verjingungskegel generell eine relativ enge Verwandtschaft
besteht, die die effektive PopulationsgroRe tendenziell verringert. Bei diesen Monitoringflachen betragt die
effektive PopulationsgréfRe der Naturverjingung im Mittel ca. 86 — 96 % der Elterngeneration. Die Verjliingung
muss jedoch auch als Prozess betrachtet werden, der mehrere Reproduktionsereignisse (Samenjahre) umfasst
und noch weiter andauern wird. Somit kann fiir diese 23 Populationen festgestellt werden, dass die
Naturverjiingung etwa die genetische Diversitat der Elterngeneration reprasentiert oder sich dieser anndhert.

Tabelle 1: Vergleich der genetischen Diversitit gemessen als effektive PopulationsgroRe zwischen
Elterngeneration und Naturverjiingung bei 23 Waldbaumpoulationen. Abkiirzungen:
N = Analysierter Stichprobenumfang, N. = Effektive PopulationsgroRe (sibship based).

Ratio N.
Baumart Design Eltern Naturverjiingung Nachk :
Eltern
N N. N N.
Eiche ! 1 Population 246 169 487 173 102 %
AdaptForClim Schlaubetal 1 ha
Buche 2 12 Monitoring- 250 ... 546 148 + 12 400 128+ 13 86 %
GenMon flachen je 1 ha
Fichte 2 10 Monitoring- 250 ... 425 228 +22 400 219+22 96 %
GenMon flachen je 1 ha

Originalpublikationen: * EUSEMANN und LIESEBACH 2021, 2 LIESEBACH et al. 2024

Quelle: Thinen-Institut (H. LIESEBACH).

3.2 Vergleich Elterngeneration — Saatgut

Zum Vergleich zwischen Elterngeneration und Saatgutstichproben kdnnen hier Daten von sechs Baumarten
zugrunde gelegt werden. Insgesamt wurden 27 Altbaumbestande und deren Saatgut (tlw. zwei Erntejahrgénge),
zusatzlich funf Samenplantagen und weitere vier Proben von Saatgut der Kategorie ,Quellengesichert”
analysiert. Die wichtigsten Informationen zur Struktur der Elterngeneration und zur Methode der
Saatgutgewinnung sowie die jeweiligen Stichprobenumfange und ermittelten effektiven Populationsgrofien sind
in Tabelle 2 aufgefiihrt. Die errechneten Relationen der effektiven PopulationsgrofRen als MafRstab fiir die
Ubertragung der genetischen Diversitat von der Elterngeneration auf das Saatgut sind hier deutlich geringer als
fiir die Naturverjlingungen. Trotz der verschiedenen Baumarten und unterschiedlichen experimentellen Designs
ergibt sich das relativ Gbereinstimmende Bild, dass die genetische Diversitat nur in der GréRenordnung von ca.
% bis % der Elterngeneration auf das Saatgut Gbertragen wurde. Noch geringere Werte zeigt die Robinie, die aber
mit ihrer klonal aufgebauten Bestandesstruktur eine Besonderheit darstellt und deshalb nicht direkt mit den
anderen Baumarten zu vergleichen ist.
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Tabelle 2: Vergleich der genetischen Diversitat gemessen als effektive PopulationsgréRe zwischen
Elterngeneration und Saatgutproben bei 6 Baumarten. Abkiirzungen: N = Analysierter
Stichprobenumfang, N. = Effektive PopulationsgréRBe (sibship based).
Ratio N.
Baumart Design Eltern Saatgut Samen :
Eltern
N Ne N Ernte Ne
Buche? Erntebestand 461 364 200 Netze (2014) 166 46 %
Oechtringen 7 ha
Buche! Erntebestand 461 364 3000 27 Baume 159 44 %
Oechtringen 7 ha (2016)
Buche ? 12 Monitoring- 300 148 +12 400 20 Baume 60+3 41 %
flachen je 1 ha
Fichte 2 10 Monitoring- 285 228 +22 400 20 Baume 61+5 27 %
flachen je 1 ha
Douglasie 3 Erntebestand Chorin 253 116 234 28 Baume 52 45 %
Douglasie * Samenplantage 40 Klone 52 281 30 Klone 27 52 %
Niederfinow
Douglasie 4 Samenplantage 116 Klone 170 365 unbekannt 41 24%
Harsefeld
Spitzahorn ° Erntebestand 251 102 134 16 Baume 33 32%
Neuzelle (2022)
Spitzahorn ° Erntebestand 251 102 100 10 Baume 31 30 %
Neuzelle (2020)
Spitzahorn ° Samenplantage 66 Klone 61 170 11 Klone 26 43 %
Schonhorst
Spitzahorn © Samenplantage 30 Klone 46 236 21 Klone 22 48 %
Waldsieversdorf
Spitzahorn® 4x Quellengesichert - - 100 6 — 10 Baume 6—15 -
(3x HU, 1x FR)
Robinie ’ Bestand 3ha 32 Klone 34 433 0,25 ha 4 12%
Gottesgabe
Robinie ’ Samenplantage 14 Klone 40 581 11 Klone 9 23 %
Graeff
Hainbuche & 2 Erntebestande 447 316 400 Netze 113-138 28%

Originalpublikationen: * EUSEMANN et al. (2019), 2 LiEsEBACH et al. (2024), 3 WoJacki et al. (2019), 4 PAkuLL et al. (2022),
5> BAUCKER et al. (unverdffentlicht), ® LIESEBACH und SCHNECK (2021), 7 PAKULL et al. (2024), 8 MITTELBERG et al.

(unveréffentlicht)

Quelle: Thinen-Institut (H. LIESEBACH).
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3.3 Ursachen fiir Unterschiede in der genetischen Diversitdt von Naturverjliingungen und Saatgut

Generell sind die Unterschiede zwischen einer Naturverjlingung und geerntetem Saatgut betrachtlich. Wie in
Tabelle 3 dargestellt, gibt es im Wesentlichen drei Griinde, die fiir die so deutlich geringere genetische Diversitat
im Saatgut im Vergleich zur Naturverjlingung verantwortlich zu sein scheinen.

Tabelle 3: Vergleich einer Saatguternte mit einer Naturverjiingung hinsichtlich ihrer Entstehung.

Saatgut Naturverjiingung

Zeitraum der Reproduktion Sexuelle Reproduktion aus nur einem  Langerer Verjlingungszeitraum
Jahr

Anzahl beteiligter Individuen Begrenzte Anzahl an Erntebdaumen Alle bliihfahigen Baume sind

beteiligt
Raumliche Verteilung beteiligter Raumliche Clusterung der Verjlingung potentiell auf der
Individuen Erntebdaume gesamten Flache

Quelle: Thinen-Institut (H. LIESEBACH).

So entsteht bei einem langeren Verjlingungszeitraum die ndchste Waldgeneration aus mehreren genetisch und
epigenetisch unterschiedlich zusammengesetzten Samenjahren. Genetisch unterschiedlich zusammengesetzte
Samenjahrgédnge resultieren z. B. aus der jihrlich schwankenden individuellen Uberlappung der Blithzeitrdume
bei unterschiedlichen Witterungsverlaufen oder auch aus unterschiedlichen Hauptwindrichtungen bei
windbestdaubten Baumarten. Neben der Begrenzung der Baumanzahl bei der Ernte werden aus
Effektivitatsgriinden aulRerdem reichtragende Bdume bevorzugt und schwéacher behangene Baume
benachteiligt, die aber ebenfalls zur Vielfalt beitragen und anpassungsrelevante Merkmale vererben kénnen.
Zusatzlich gibt es bei Forstsaatguternten aus technischen Griinden oft eine rdaumliche Clusterung der
Erntebdaume, die, vor allem in naturverjlingten Bestanden mit Familienstrukturen, dazu flihren kann, dass nicht
die Vielfalt des gesamten Erntebestandes im Saatgut reprdsentiert ist. Im geernteten Saatgut sind dadurch
deutlich weniger verschiedene genetische Kombinationen der Elternbdaume vorhanden als in
Naturverjiingungen, teilweise sogar in sehr unausgewogenen Anteilen, was am besten anhand des Parameters
der effektiven PopulationsgroRe ausgedriickt wird.

4 Diskussion und Schlussfolgerungen

Die Regelungen in FoVG, FoVZV, FoVDV und die Empfehlungen des gGA beriicksichtigen bei der Zulassung und
der Ernte hauptsachlich die Kriterien Resilienz und Produktivitat, und sorgen damit fiir gute Mindeststandards.
Das Kriterium der Anpassungsfahigkeit jedoch ist auf diese Weise noch nicht ausreichend berticksichtigt. Zur
Ubertragung der genetischen Diversitét auf die nachfolgende Generation gibt es bei Waldbaumarten mittlerweile
gute Datengrundlagen. Diese erlauben Verallgemeinerungen und Schlussfolgerungen zur Erhéhung der
Anpassungsfahigkeit mit der genetischen Diversitat als Indikator (siehe z. B. auch LEFEVRE et al 2014, FADY et al.
2016). Der in der Forstgenetik in Deutschland noch nicht so verbreitete Parameter der effektiven
PopulationsgroRe spielt dabei eine wichtige Rolle (Literatur zum theoretischen Hintergrund und zu
verschiedenen Modellen WAPLES 2016, WAPLES 2022, zur Anwendung im Bereich Forstgenetik siehe auch
LIESEBACH et al. 2024). Da die genetische Diversitat im geernteten Saatgut nur ca. % bis % der der Elterngeneration
betragt, muss das Anpassungspotential neu begriindeter Populationen aus Saatgut als kleiner als das der
Elterngeneration und als kleiner als bei Naturverjingung bewertet werden. Genetisch hochwertiges
Vermehrungsgut, das dem Anspruch gerecht wird, klimaresiliente, anpassungsfahige und produktive Walder zu
entwickeln, braucht mehr  als die aktuellen Mindeststandards. Herkunftsgebiete und
Herkunftsgebietsempfehlungen sind und bleiben weiterhin wichtig, weil sie die Grundlage fir die Beurteilung
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der Angepasstheit bilden. Die dartiberhinausgehende Anpassungsfahigkeit an sich verandernde und unbekannte
Umweltbedingungen kann aber durch eine moglichst hohe Vielzahl von Elternkombinationen im Saatgut
verbunden mit einer hohen Individuenzahl als Spielraum fir Selektionen geférdert werden.

Schon einfache, praktisch sofort umsetzbare MaRnahmen koénnen die genetischen Eigenschaften von
Saatgutpartien denen von Naturverjlingungen anndhern:

e Mehrund rdumlich gut verteilte Biume beernten (z. B. DEGEN et al. 2012, BLANC-JOLIVET UND DEGEN 2014,
KRAMER et al. 2016)

e Mischungen von Saatgut mehrerer Erntebestiande bzw. mehrerer Jahrgange (dies wirde allerdings
Kontrolle und Zertifizierung erschweren)

e Mischung bei der Pflanzung
e Saat anstatt Pflanzung, wenn moglich
Weitere MaRnahmen wiirden die genetische Diversitdt im Saatgut erst mittelfristig erhhen:

e Zulassungskriterien anpassen: groRere Ernteeinheiten, Entwicklung zu und Bewirtschaftung als
Erntebestdnde, ohne vorherige Zielstarkennutzung (z. B. EUSEMANN et al. 2019, LIESEBACH et al. 2019,
LIESEBACH et al. 2020, WoJACKI et al. 2019)

¢ Neue Samenplantagen: ausreichende Klonzahl, Mischung aus mehreren Populationen (Kooperationen
zwischen Landesanstalten/Bundeslandern), Mischung regionaler mit z. B. ,sudlicheren” Klonen fir
Kombination in der sexuellen Reproduktion als eine Form der assisted migration (z. B. GOMORY et al.
2021)

Alle diese Aktivitaten sind nicht nur fiir die derzeit dem FoVG unterliegenden Baumarten relevant, sondern
natirlich auch fir weitere Baumarten, die als potentiell wichtig im Klimawandel betrachtet werden (BLAG 2021:
Hainbuche, Elsbeere, Winterlinde, Spitzahorn, Flaumeiche, Nordmannstanne, Orientbuche, Atlaszeder).

Viele dieser Uberlegungen und Vorschlige sind nicht neu, aber da sie oft mit einem héheren Aufwand und Kosten
verbunden sind, werden sie noch zu selten umgesetzt. Die in Tabelle 4 dargestellten Empfehlungen aus
populationsgenetischer Sicht sind jedoch keine Maximalwiinsche, sondern stellen einen Kompromiss mit der
praktischen Realisierbarkeit dar.

Die Forschungen zum genomischen Hintergrund von Merkmalsausprdagungen fiir Wachstum und Resistenzen
bleiben unverzichtbar, um Gberhaupt Mechanismen der Anpassung zu verstehen, sowohl auf individueller als
auch auf Populationsebene, und um das Anpassungspotential von Arten und Populationen und dessen Grenzen
einzuschatzen. Die genannten Schlussfolgerungen sind jedoch jetzt schon zu ziehen und kurz- bis mittelfristig
umzusetzen, um das Anpassungspotenzial im Saatgut zu verbessern, ohne dass dafiir auf praktikable adaptive
Marker gewartet werden muss.
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Tabelle 4: Vorgeschlagene MaBnahmen zur Erh6hung der genetischen Diversitat im forstlichen
Vermehrungsgut und damit zur Erh6hung der Anpassungsfihigkeit, gruppiert nach dem
Reproduktionsverhalten von verschiedenen Baumarten.

Reproduktion Artbeispiele Empfehlung fiir Zulassung Samenplantagen
“Ausgewadhlt”

Bestandesbildende, windbestaubte Buche Mehrere 100 fruktifikationsfahige Mind. 60 — 80
Baumarten, grofRe Populationen, Eiche Baume, mehrere ha grol3, Klone
nicht isoliert Fichte mind. 40 gut verteilte Erntebdaume
Kiefer
Windbestaubte Baumarten, kleine Hainbuche Mind. 100 fruktifikationsfahige Mind. 60 Klone
und/oder isolierte Populationen Douglasie Baume,
Roteiche mind. 30 — 40 gut verteilte
Erntebdaume
Seltener, zerstreut vorkommend in Spitzahorn Mind. 60 — 80 fruktifikationsfahige Mind. 60 Klone
Mischbestdnden, insektenbestdubt Bergahorn Bdaume,
Linde mind. 20 — 30 gut verteilte
Erntebdume
Klonales Wachstum, Robinie Mind. 10 Erntebdume mit > 50 m Mind. 20 - 30
wind- oder insektenbestaubt Feldulme Abstand Klone

Quelle: Thiinen-Institut (H. LIESEBACH).
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Herausforderungen fiir das sachsische Samenplantagenprogramm im Hinblick auf die
Saatgutverfiigbarkeit fiir die zukiinftige Waldzusammensetzung

LINA TRILLER, JAKOB QUEGWER, ANNABELL POPP, UTE TROBER, MATTHIAS MEYER

Zusammenfassung

Samenplantagen sind ein wichtiges Instrument, um dem steigenden Bedarf an hochwertigem und genetisch
geeigneten  Forstsaatgut fir den  o©kologischen  Waldumbau und flir  Anpassungen der
Baumartenzusammensetzung an vorhergesagte Standortbedingungen zu begegnen. Aus diesem Grund wurde
2023 im Freistaat Sachsen ein befristetes Samenplantagenprogramm begonnen, um den Anteil an forstlichem
Vermehrungsgut aus Samenplantagen langfristig zu erhéhen.

Das Vorhaben umfasst drei Schwerpunkte. (1.) Die Evaluierung des aktuellen Samenplantagenbestandes ist
bereits abgeschlossen und ergab, dass derzeit bestehende Samenplantagen im Freistaat Sachsen liberwiegend
in gepflegtem oder maRig gepflegtem Zustand sind. Etwa zwei Drittel der 66 Samenplantagen dienen der
Versorgung mit Forstsaatgut der Nadelbaumarten. Das betrifft Uberwiegend die Gemeine Fichte und Kiefer
(Picea abies (L.) H. Karst, Pinus sylvestris L.), aber zunehmend auch die WeilR-Tanne oder die Hybrid-Larche (Abies
alba Mill., Larix x eurolepis A. Henry). (2.) Nach Erttichtigung und Pflege der vorhandenen Samenplantagen, die
den Anforderungen im Sinne des Forstvermehrungsgutgesetztes (FoVG) entsprechen, sollen diese zur Erzeugung
von Vermehrungsgut der Kategorien ,qualifiziert” bzw. ,geprift” zugelassen werden. Es kam bereits zur
Neuzulassung von einer Winter-Linden Samenplantage (Tilia cordata Mill.), nachdem die Uberprifung der
Klonidentitat mittels DNA-Fingerprinting und Entnahme unerwiinschter Individuen stattfand. (3.) Zum anderen
sollen mindestens sechs neue Samenplantagen flir heimische Laubbaumarten angelegt werden. Es wurden Arten
priorisiert, fir die eine hohere Plastizitat gegenliber den vorhergesagten Klimaveranderungen vermutet wird und
fiir die es derzeit nur wenige Forstvermehrungsgutquellen in Sachsen gibt. Im Moment wird an der Etablierung
von Samenplantagen der Baumarten Spitz-Ahorn (Acer platanoides L.), Hainbuche (Carpinus betulus L.), Sommer-
Linde (Tilia platyphyllos Scop.) und Stiel-Eiche (Quercus robur L.) gearbeitet. Eine zentrale Rolle spielt hierbei die
Plusbaumsuche als Grundlage fir die Neuanlage von Samenplantagen. Ziel ist es, die genetische Variation aus
den geeigneten Ursprungsbestanden bestmdoglich in die neu angelegten Samenplantagen zu libertragen sowie
dabei einen genetischen und ziichterischen Gewinn fiir die jeweilige Baumart zu realisieren. Dafir sind, je nach
Verbreitung und Haufigkeit der Arten, unterschiedlich groRe Ursprungsareale fiir die Suche zu wahlen.

Abstract

Challenges for the Saxon seed orchard programme regarding to seed availability for the future forest
composition

Seed orchards are important to cover the increasing demand for high-quality and genetically suitable forest seeds
for ecological forest transformation and climate adaptation of the forest tree species composition. Beyond the
seed supply to state-owned forests, the Saxon state forest enterprise, Sachsenforst, takes the responsibility for
the entire Saxon forests by implementing a 5-year seed orchard programme. The over-all aim is a sustainable
increase of the forest seed supply contributed by means of seed orchards.

The programme has been striving for three distinct objectives. (i.) The evaluation of the existing seed orchards
in Saxony has been finalized. The majority of the seed orchards is properly maintained or in acceptable condition.
Approx. two thirds of the 66 seed orchards deliver conifer seeds, mainly Norway spruce or Scots pine (Picea abies
(L.) H. Karst., Pinus sylvestris L.), but increasingly also silver fir or hybrid larch (Abies alba Mill., Larix x eurolepis
A. Henry). (ii.) After refitting and maintenance of those seed orchards that meet the legal requirements (German
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Forest Reproductive Material Act, FoVG), their approval should be requested from the responsible authority for
FRM. The approval of a small-leaved linden seed orchard (Tilia cordata Mill.) has already been achieved after
DNA-fingerprinting all clones and after the respective maintenance for removing incorrect individuals. (iii.)
Another objective is the establishment of at least six new seed orchards under given species prioritization.
Currently, the seed orchard programme focuses Norway maple (Acer platanoides L.), hornbeam (Carpinus betulus
L.), large-leaved linden (Tilia platyphyllos Scop.) and pedunculate oak (Quercus robur L.). One central challenge
is the proper selection of plus-tree collectives for the new seed orchards that should provide both, an optimum
representation of the genetic variation of existing forest stands in Saxony for adaption capability as well as
genetic gain for good growth or stem and wood quality. Species-dependent approaches are required in order to
consider the respective species’ occurrence and abundance within the administrative regions of provenance.

1 Einleitung

Die Forstwirtschaft in Sachsen steht vor zunehmend komplexen Herausforderungen beispielsweise durch
langanhaltende Trockenperioden in zeitlich kirzer werdenden Abstinden kombiniert mit weiteren
Extremwetterereignissen (LfULG 2024). Neben den Bestandsstrukturen muss vor allem die
Baumartenzusammensetzung der Waldentwicklungszieltypen fiir eine bestmdgliche Klimastabilitdt angepasst
werden (EISENHAUER et al. 2008).

Die sachsischen Walder werden derzeit zu ca. 70 Prozent von Nadelbaumarten wie Gemeiner Fichte (Picea abies
(L.) H. Karst.) oder Gemeiner Kiefer (Pinus sylvestris L.) dominiert. Die wichtigsten Laubbaumarten sind zurzeit
mit Anteilen von jeweils ca. 6,0 Prozent die Rotbuche (Fagus silvatica L.) und die Eichenarten (Quercus spec.)
(SMEKUL 2024a). Insbesondere Fichtenreinbestinde sind haufig Ausgangspunkt von grofRflachigen
Borkenkaferkalamitdten. Im Freistaat Sachsen kam es so zum grofflachigen Ausfall als bestandsbildende
Baumart (SMEKUL 2024b). Die entstandenen Kahlflachen eignen sich teilweise als Ausgangpunkt, um besser
angepasste und diversere Waldgesellschaften zu begriinden und diese weiter zu etablieren.

Geeignetes und qualitativ hochwertiges Forstvermehrungsgut ist Grundlage fiir die Kunstverjingung bei
Wiederaufforstung und Waldumbau. In Sachsen wird derzeit das Forstvermehrungsgut hauptsachlich aus
zugelassenen Saatguterntebestianden gewonnen. Jedoch verlieren auch die zugelassenen Saatguterntebestande
an Vermehrungsgut-Erntekapazitat. Dies wird zum einen bedingt durch Vitalitatsverluste und sich dndernde
Fruktifikationsmuster, und zum anderen durch die altersbedingt notwendige forstliche Nutzung. Aufgrund der
herrschenden Knappheit an spezialisiertem Personal und anderen Ressourcen werden zudem immer ofter
Saatguterntebestdnde mit der bestmoglichen Erreichbarkeit oder gut zugangliche und stark fruktifizierende
Bdume im Bestand bevorzugt beerntet. Dadurch kann es zu einer unerwiinschten Einengung der genetischen
Vielfalt des Vermehrungsgutes kommen (PAUL et al. 2022).

Zusatzliches Forstvermehrungsgut kann aus Plusbaum-Samenplantagen gewonnen werden. Das Saatgut aus
Samenplantagen weist bei optimaler Plusbaum-Auswahl und einer ausreichenden Anzahl Genotypen eine sehr
hohe genetische Vielfalt auf (LIESEBACH et al. 2021a). Es hat einen standértlich breiten Anwendungsbereich und
lasst eine hoéhere Anpassungsfahigkeit der kiinftigen Kulturen erwarten. Anders als Waldbestande kdnnen
Samenplantagen einfacher intensiv und maschinell mit dem Ziel der regelméaRigen und effizienten Saatguternte
auf vergleichsweise kleinem Raum bewirtschaftet werden. Nachteilig sind der hohe Arbeitsaufwand und die
Kosten mit denen die Plusbaumsuche, die Pfropfreisergewinnung, die Veredlung sowie die Neuanlage und
langjahrige Pflege von Samenplantagen verbunden sind. Zudem steht das produzierte Saatgut, je nach Baumart,
erst nach 10 bis 20 Jahren der Anlage zur Verfligung. Aus diesem Grund gelten Samenplantagen als langfristige
Investition, flir deren Erfolg die forstbetriebliche Pflege und Dokumentation der Bewirtschaftungsziele teils
generationenilbergreifend zu sichern ist.
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Aufgrund der vorhergesagten zunehmenden Rolle von Samenplantagen wurde im Freistaat Sachsen ein
befristetes Samenplantagenprogramm mit den Zielen initiiert, deren Anteil an der Produktion forstlichen
Vermehrungsgutes nachhaltig zu steigern und neue Plantagen fir Arten mit kiinftig dringlichem Bedarf zu
schaffen. Die Teilziele des Vorhabens sind (1.) die Evaluierung des aktuellen Samenplantagenbestandes, (2.) die
Ertlichtigung und Zulassung bestehender Samenplantagen einschliefllich der Entwicklung eines Pflegekonzeptes
fiir die Samenplantagen sowie (3.) die Neuanlage von Samenplantagen, um das Baumartenspektrum nachhaltig
und dem heute vorhersagbaren, kiinftigen Vermehrungsgutbedarf entsprechend zu erweitern.

2 Material und Methoden
2.1 Aktueller Samenplantagenbestand im Freistaat Sachsen

Derzeit existieren 66 Samenplantagen von 20 verschiedenen Baumarten in Sachsen (Merbitz, 2022). Diese
umfassen neun Nadel- und elf Laubbaumarten. Ca. zwei Drittel aller Samenplantagen in Sachsen sind Nadelholz-
Samenplantagen, die 18 Ubrigen Flachen sind Laubholz-Samenplantagen. Insgesamt sind 34 der 66
Samenplantagen in Sachsen nach Forstvermehrungsgutgesetz (FoVG) bzw. Forstvermehrungsgut-
Zulassungsverordnung (FoVZV) zugelassen.

Seit den 1960er Jahren werden in Sachsen Samenplantagen angelegt (WOLF et al. 2021). Zu Beginn wurden infolge
der hohen industriellen Nachfrage nach Holz in den Jahrzehnten nach dem Zweiten Weltkrieg vor allem
Samenplantagen der Haupt-Nadelbaumarten angelegt. Eine immer wichtigere Rolle spielen seit den 1990er
Jahren auch die WeilR-Tanne und die Laubholz-Samenplantagen, jedoch vornehmlich aufgrund der Ausrichtung
auf ex situ GenerhaltungsmalRnahmen (Abb. 1). In Sachsen wurden Samenplantagen fir Wild-Apfel (Malus
sylvestris (L.) Mill.), Ulmen-Arten (Ulmus minor Mill., U. glabra Huds.), Elsbeere (Sorbus torminalis (L.) Crantz),
Vogel-Kirsche (Prunus avium L.) und jangst fir Schwarz-Pappel (Populus nigra L.), aber auch fir einen Trauben-
Eichenbestand (Quercus petraea (Mattuschka) Liebl.) des ehemaligen Urwaldes Weillwasser angelegt, der in den
2000er Jahren dem Braunkohlentagebau im Lausitzer Revier weichen musste (WOLF et al. 2021).

Abbildung 1:  Vergleich der Anzahlen und Anlagezeitrdume von Nadelholz- (dunkelbraun) und Laubholz-
Samenplantagen (hellbraun) im Freistaat Sachsen.

1960-1969 1970-1979 1980-1989 1990-1999 2000-2009 2010-2019 ab 2020
Anlagezeitraum

e e
o N b

Anzahl Samenplantagen

o N O~ O

® Nadelbaum-Samenplantagen Laubbaum-Samenplantagen

Quelle: Staatsbetrieb Sachsenforst (L. TRILLER).
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Zwei Drittel aller Samenplantagen befinden sich im Staatswald, gefolgt von Samenplantagen im Privat- und
Kommunalwald. Die aktuell existierenden Samenplantagen sind (iber ganz Sachsen verteilt angelegt (MERBITZ
2022) (Abb. 2).

Die aktuellen Zustande der Samenplantagen unterscheiden sich teilweise sehr stark voneinander. Der Grof3teil
aller Flachen ist in einem guten Pflegezustand (MERBITZ 2022). Haufige Ursachen fiir einen schlechten Zustand
von Samenplantagen sind teils hohe Ausfalle innerhalb der Plantage infolge abiotischen Stresses oder der Befall
mit Schadlingen beziehungsweise Infektionen mit phytopathogenen Mikroorganismen.

Abbildung 2:  Verteilung ausgewahlter Standorte von Samenplantagen (= rote Markierungen - teils
mehrere Samenplantagen je Standort) in Sachsen (MERBITZ 2022, ergdnzt). Basiskarte
Landwirtschaft- und Umweltinformationssystem fiir Geodaten (LUIS): Darstellung auf der
Grundlage von Daten und mit Erlaubnis des Sachsischen Landesamtes fiir Umwelt,
Landwirtschaft und Geologie.
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Quelle: Staatsbetrieb Sachsenforst (L. TRILLER).

2.2 Baumartenwahl fiir zukiinftige Samenplantagen

Zur Baumartenwabhl fiir zukiinftige Samenplantagen werden verschiedene Entscheidungskriterien beriicksichtigt.
Die Bund-Lander-Arbeitsgruppe , Forstliche Genressourcen und Forstsaatgutrecht” erarbeitete eine Liste, der als
zukunftsfahig erachteten Baumarten fir klimawandelangepasste Waldgesellschaften in Deutschland (LIESEBACH
et al. 2021b). Einerseits folgt auch das Samenplantagenprogramm diesen Empfehlungen. Zum anderen werden
bereits vorhandene Ressourcen Sachsens wie vorhandene Genarchive und zugelassene Saatguterntebestdnden
(Abb. 3) als Quelle fur Plusbaume benutzt. AuBerdem wird bertcksichtigt, fir welche Laubbaumarten noch keine
Samenplantage in Sachsen existiert.
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Abbildung 3:  In Sachsen existierende, nach Forstvermehrungsgut-Zulassungsverordnung (FoVZV)
zugelassene (dunkelbraun) und noch nicht zugelassene (griin) Samenplantagen sowie
Klonsammlungen (hellgriin) fiir die unter das Forstvermehrungsgutgesetz (FoVG) fallenden
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Quelle: Staatsbetrieb Sachsenforst (L. TRILLER).

2.3 Plusbaumauswahl

Die Plusbaumsuche wird baumartenspezifisch konzipiert, da sich die Laubbaumarten hinsichtlich ihrer Haufigkeit
und Dichte der Verteilung voneinander sehr unterscheiden. Ziel ist, eine geografische, und dadurch genetisch
moglichst breite Abdeckung der Bestdnde in Sachsen zu gewahrleisten. Es muss eine ausreichend hohe Anzahl
an Plusbdumen pro Baumart identifiziert werden, damit 60 bis 80 Klone nach genetischen Aspekten kombiniert
und auf den zukiinftigen Samenplantagen etabliert werden kénnen. Dadurch wird eine addquate genetische
Vielfalt und hohe Anpassungsfahigkeit gewahrleistet. (LIESEBACH et al. 2023).

Die Plusbaumsuche orientiert sich zudem an den forstlichen Herkunftsgebieten (BLE 2024). Die auBerhalb
Sachsens befindlichen Teile von Herkunftsgebieten in angrenzenden Bundeslandern sollen mit beriicksichtigt
werden. Diese sollen fiir die Auswahl herangezogen werden, um die genetische Diversitdt innerhalb der
Samenplantage zu erhdhen. Insbesondere fiir Laubbaumarten, die in Sachsen nicht hdufig vorkommen, bestehen
Kooperationen mit benachbarten Bundeslandern zum Austausch von Material.

Fir die Plusbaumsuche werden verschiedene Ursprungsressourcen beriicksichtigt, die sich je nach Baumart
unterscheiden kénnen. Saatguterntebestdande, Generhaltungsbestdnde bzw. -objekte, Einzelbaummeldungen
von Waldbesitzenden und Forstbediensteten oder auch in Vorgangerprojekten (WOLF et al. 2019) identifizierte
Individuen werden fiir die Plusbaumauswahl herangezogen und vom zustandigen Referat Forstgenetik und
Forstpflanzenziichtung gesammelt. Die Plusbdume werden nach dem Phanotyp in den jeweiligen Bestanden
ausgewahlt. Dabei sollen die Bdaume vital und widerstandsfahig gegeniiber Schadorganismen und
Umwelteinfliissen sein. Zudem erweist sich ein Mindestalter von ca. 50 Jahren als sinnvoll, da hier bereits die
duBeren Merkmale der Baume weitestgehend ausgereift sind. Die Baume sollen ein iberdurchschnittliches
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Volumenwachstum und gute Qualitatseigenschaften wie Geradschaftigkeit, Wipfelschaftigkeit, geringen
Drehwuchs, ausbleibende Zwieselbildung usw. aufweisen (SCHROCK et al.1954, CLARK UND WILSON 2005).
Unabhangig von der Standortgiite werden nach der Plusbaumsuche die Individuen so weiter berticksichtigt, dass
moglichst alle Klone der zukiinftigen Plantage nicht miteinander verwandt sind (SCHROCK et al. 1954, LIESEBACH et
al. 2023).

3 Aktueller Stand
3.1 Neuanlage von Samenplantagen

Innerhalb des Samenplantagenvorhabens werden pro Jahr zwei Laubbaumarten intensiv bearbeitet. Im Jahr
2023 standen die Baumarten Spitz-Ahorn und Hainbuche im Fokus. Im Jahr 2024 wurden die Baumarten Sommer-
Linde und Stiel-Eiche bearbeitet. Welche Baumarten in der kommenden Projektlaufzeit bearbeitet werden, steht
momentan noch nicht endgiiltig fest.

Bis zur Neuanlage der Samenplantagen sind aufwandige Teilschritte zu durchlaufen. Aus diesem Grund wird eine
Vorlaufzeit von circa zwei bis drei Jahren bis zur Anlage der Samenplantagen benétigt. Fiir die Baumart Hainbuche
wurden nach einer finalen Auslese 60 Plusbdume identifiziert. Fir die Baumart Spitz-Ahorn wurden insgesamt 41
Plusbdaume in Waldbestanden gefunden und 23 weitere Klone aus zwei Genarchiven herangezogen, sodass
insgesamt 64 Genotypen zur Verfligung stehen.

Fur die Plusbaumsuche bei Sommer-Linde und Stiel-Eiche wurden neben den bereits genannten Ressourcen
weitere Quellen bericksichtigt. Insbesonders fiir die in sdchsischen Waldern nur mit geringer Dichte
vorkommende Sommer-Linde wurden fiir die Plusbaumsuche auch Naturdenkmaler wund die
Waldbiotopkartierung (SBS 2018) herangezogen. Fir die Baumart Sommer-Linde konnten insgesamt 37
Plusbdaume neu identifiziert werden und weitere 16 Klone standen bereits in Form eines Klonarchives zur
Verfligung. Diese Sommer-Linden-Plusbdume stammen aus einem deutlich (iber Sachsen hinausgehend
gewadhlten Suchgebiet aus den Herkunftsgebieten 824 02 ,Mittel- und Ostdeutsches Tief- und Hiigelland” sowie
824 03 ,Sudostdeutsches Higel- und Bergland“ (BLE 2024).

Fir die forstliche Haupt-Baumart Stiel-Eiche wurden insgesamt 64 Plusbdume aus den zwei Herkunftsgebieten
817 05 ,Mitteldeutsches Tief- und Higelland” und 817 08 ,Sidostdeutsches Hiigel- und Bergland” identifiziert
(Abb. 4). Aufgrund der hohen Vorkommensdichte dieser Haupt-Baumart liber Sachsen hinweg und aufgrund des
vorhersehbar  hoheren  Bedarfs an  Stiel-Eichensaatgut, wurde eine herkunftsgebietsweise
Samenplantagenneuanlage, zuerst fir das Herkunftsgebiet 817 08, beschlossen. In der Wintersaison 2024/25
werden zuerst die Reiser von den betroffenen 37 Plusbdumen gewonnen.

Das vorgestellte Samenplantagenvorhaben bezieht nicht nur den Staatswald ein. Mit dem Ziel der bestmoglichen
Abdeckung der vorhandenen genetischen Strukturen werden alle Eigentumsformen bericksichtigt. Aus diesem
Grund wurden auch Meldungen aus dem Privat-, Kérperschafts- und Kirchenwald in die Plusbaumauswahl
einbezogen. Bezlglich der Eigentumsverteilung der Bestinde, aus denen Plusbdume ausgewdhlt werden
konnten, zeichnet sich fir die Baumarten Spitz-Ahorn und Hainbuche ein sehr dhnliches Bild ab. Mehr als die
Halfte der Plusbdume stammen aus dem Staatswald, gefolgt von Anteilen aus dem Privat- und Korperschaftwald.
Nur wenige Individuen wurden im Kirchenwald identifiziert. Somit dhneln die Anteile an der Eigentumsverteilung
der Plusbaum-Ursprungsbestande den tatsachlichen Flachenanteilen der Eigentumsformen an der Waldflache
Sachsens, was fir eine gleichmaRige Abdeckung genetischer Strukturen spricht. Bisher stammen die Stiel-Eichen
allesamt aus dem Staatswald. Bei den Sommer-Linden stammen hingegen die Halfte aller Plusbdume aus
kommunalen Waldern. Die restlichen Badume teilen sich fast gleichmaRig auf den Staats- und Privatwald auf.
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Abbildung 4:  Ubersicht Plusbaumverteilung im Freistaat Sachsen (Farbcode kennzeichnet die im
sachsischen Samenplantagenvorhaben bisher bearbeiteten Arten; Punkte zeigen die
Standorte der im Verlauf des Samenplantagenvorhabens neu ausgewahlten Plusbaume fiir
die Jahre 2023 und 2024). Basiskarte Landwirtschaft- und Umweltinformationssystem fiir
Geodaten (LUIS): Darstellung auf der Grundlage von Daten und mit Erlaubnis des
Sachsischen Landesamtes fiir Umwelt, Landwirtschaft und Geologie.
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Quelle: Staatsbetrieb Sachsenforst (L. TRILLER).

3.2 Reiserernte

Die Ernte der Pfropfreiser von den ausgewahlten Plusbdaumen fand 2023/24 bzw. 2024/25 ausschlieRlich an
stehenden Baumen statt. Die Witterungsverhaltnisse sind wegen der erforderlichen winterlichen Dormanz der
Reiser wesentlich, jedoch kaum planbar. Die rechtliche und durch den Bodenzustand bedingte Zuganglichkeit der
Bestinde sowie die Verfligbarkeit geeigneter Dienstleister sind weitere Faktoren, die die Reiserernte
beeinflussen. Im Jahr 2023/24 wurden die Reiser ausschlieRlich mittels baum- und bodenschonender
Seilklettertechnik beerntet. Der Einsatz von Hubsteigern kénnte zeitliche Ersparnisse bieten, erfordert jedoch
andere Genehmigungen fir den Zugang in den Bestand. Die Standsicherheit auf Waldbdden ist nur in Einzelfallen
gut vorhersehbar. Der Hubsteigereinsatz wird zudem von den betreffenden Waldeigentimern zum Teil
abgelehnt und ist unter dem Grundsatz des bodenschonenden Vorgehens derzeit nicht vorgesehen.

Fir die Samenplantagenneubegriindung miissen mindestens finf, besser mehr Pfropflingspflanzen je Klon (=
Plusbaum) vorhanden sein. Bei dem hohen physiologischen Alter der Plusbaumkronen wird aus Erfahrung im
Betrieb, je nach Baumart, mit einem Veredelungserfolg von nur 10 bis 50 % gerechnet. Daher hat sich in der
Praxis des hier vorgestellten Samenplantagenvorhabens die Mindestanzahl von 30 bis 40 Pfropfreisern pro
Plusbaum aus der Lichtkrone ergeben. Die Auswahl wird am Boden bei Zuarbeit des Baumsteigers anhand einer
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Qualitatspriifung getroffen, und die Reiser werden umgehend fiir die anschlieBende Lagerung vorbereitet. Dabei
werden die Pfropfreiser in feuchte Tiicher eingeschlagen und bis zum Zeitpunkt der Veredelung bei -5,0 °C
gelagert. Einen Tag vor der Veredelung werden die Reiser aufgetaut.

3.3 Veredelung

Die Veredelung wurde an drei Tagen pro Woche durchgefiihrt und hat insgesamt vier Wochen Zeit in Anspruch
genommen. Ein externer Partner, der beste Referenzen in der Veredelungspraxis an Forstgehdlzen bzw.
Plusbdumen vorwies, wurde beauftragt, da die Qualitat der Reiser im Gegensatz zu jener bei der Produktion von
Veredelungspflanzen im industriellen Zier- und Obstgehdlzbereich sehr inhomogen und gering ausfallt. Im
Wirtschaftsbaumschulbereich konnen haufig sehr hohe Stiickzahlen von nur wenigen Klonen bzw. Obstsorten
produziert werden, fiir welche dazu optimierte Klonmutterquartiere als Ausgangsmaterial bewirtschaftet
werden. Dies ist im Bereich der forstgenetischen Erhaltungs- und Samenplantagenzucht nicht moglich. Die
Veredelung wurde zur Minimierung von Transportwegen, welche neben hohem Aufwand weitere Verlustrisiken
bergen, am Standort Graupa durchgefiihrt, da dort die weitere Aufschulung der erfolgreich veredelten Pflanzen
nach der Gewachshausanzucht erfolgt. Aufgrund der physiologisch bedingten und (blicherweise gering
ausfallenden Veredlungserfolge wurden pro Klon je 20 bis 30 Ramets angefertigt. Dadurch sind schlussendlich
1133 Spitz-Ahorn-Veredelungen und 1539 Hainbuchen-Veredelungen entstanden. Das Veredlungsverfahren
wurde individuell vom Veredler passend zur Unterlage und den Edelreisern gewahilt.

Der Anwuchs der Veredelungen wurde regelmaBig in sehr kurzen zeitlichen Abstdnden nach dem Veredeln im
Gewadchshaus Uberprift und zugleich notwendig werdende Schnitte an der Belaubung, den Unterlagen- oder
Reiser-Sprossachsen einzelpflanzenweise durchgefiihrt. Die Schnittstarke und Zeitpunkte wurden am Ermessen
des erfahrenen Veredlers und dem Zustand der Einzelpflanze orientiert. Dennoch gestaltete sich der Erfolg
klonspezifisch je nach dessen Veredelungs- und Unterlagenvertraglichkeit oder auch Kallusentwicklung und
Pathogensituation an der Veredelungsstelle. Letztendlich ergab sich fiir den Spitz-Ahorn eine Anwuchsrate von
26 % und fur die Hainbuche von 27 % am Ende der Vegetationsperiode im Veredelungsjahr. Plusbdume mit
besonders niedrigen Anwuchsraten werden im Winter 2024/2025 erneut veredelt. Zusatzlich wurde im August
2024 eine Sommerveredelung im Veredlungsverfahren der Okulation bei ausgewdhlten Spitz-Ahornklonen
durchgefiihrt. Hierbei sind 61 % aller Veredelungen angewachsen. Der verbesserte Erfolg bei der
Sommerveredlung 2024 des Spitz-Ahorns im hier beschriebenen Samenplantagenvorhaben ldsst sich nicht
generalisieren. Art- und verfahrensspezifische Faktoren, aber auch individuelle Eigenheiten des Plusbaums, wie
das Vorhandensein von Milchsaft (Spitz-Ahorn) oder Harz, die Haufigkeit von Unvertraglichkeiten, die Fahigkeit
der Art zur Re-Juvenilisierung von Reisern, das Alter des Plusbaums und die Position des beernteten Kronenteils
kénnen Einfluss auf den Anwuchserfolg gehabt haben, was jedoch in der Praxis meist nicht aufgeklart werden
kann.

4 Ausblick

Samenplantagen sind und bleiben auch kiinftig ein wichtiges Instrument zur Erzeugung von hochwertigem
Forstvermehrungsgut. Insbesondere fir Neben-Baumarten sind Samenplantagen sinnvoll, da der steigende
Bedarf auch zukiinftig nicht allein aus Saatguterntebestanden gedeckt werden kann.

Durch die Einfilhrung des Samenplantagenvorhabens des Staatsbetrieb Sachsenforst erdéffnen sich
Moglichkeiten, intensiv an der Neuanlage und Etablierung von Samenplantagen zu arbeiten. Momentan wird
intensiv an der Etablierung von Samenplantagen fir die Laubbaumarten Spitz-Ahorn, Hainbuche, Sommer-Linde
und Stiel-Eiche gearbeitet. Dadurch soll der zukiinftige Bedarf an Forstvermehrungsgut dieser und weiterer
Neben-Baumarten weiter abgedeckt werden. Jedoch muss hierbei auch die Langfristigkeit von Samenplantagen
beriicksichtigt werden. Denn die Neuanlage einer Samenplantage stellt nur einen Schritt in die richtige Richtung
dar. Eine Samenplantage muss nach der Anlage weiterhin regelmaRig gepflegt und kontrolliert werden, damit
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die Plantage, nachdem sie das fruktifikationsfahige Alter und die gesetzlich vorgeschriebene Zulassung erreicht
hat, dem Saatgutproduktionsziel gerecht wird und sich der hohe Investitions- und Pflegeaufwand in der Zukunft
rentiert. Je nach Baumart wird erst nach 10 bis 20 Jahren das erste Saatgut aus der Samenplantage erzeugt und
erst, wenn ausreichend viele Baume blihen, kann die Samenplantage nach Forstvermehrungsgutrecht
zugelassen werden. Dafiir zustandig wird dabei auch kiinftig das Referat Forstgenetik und Forstpflanzenziichtung
sein. Das Vorhaben bietet einen guten Ausgangspunkt, um die Anzahl an Samenplantagen in Sachsen zu erhéhen.
Jedoch muss Uber den Projektrahmen hinaus weiterhin die Etablierung, Pflege und Kontrolle langfristig
sichergestellt werden.
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Eine EU-Verordnung fiir forstliches Vermehrungsgut?

MIRKO LIESEBACH

Zusammenfassung

Die EU-Kommission beabsichtigt die Richtlinie iber den Verkehr mit forstlichem Vermehrungsgut durch eine
Verordnung abzulésen und hat dazu im Sommer 2023 einen Entwurf vorgelegt, der seitdem im Rat der EU
diskutiert wird. Im Beitrag wird das Rechtssetzungsverfahren der EU vorgestellt. Es folgt der aktuelle Stand zur
EU-Verordnung (ber forstliches Vermehrungsgut. AbschlieRend werden Auswirkungen auf Waldbesitzer,
Unternehmen und Behdrden aufgezeigt.

Abstract

The EU Commission intends to replace the directive on the marketing of forest reproductive material with a
regulation and presented a draft in summer 2023, which has since been discussed in the EU Council. In the
following article, the EU legislative procedure is outlined. This is followed by the current status of the EU
regulation on forest reproductive material. Finally, the effects on forest owners, companies and authorities are
outlined.

1 Einleitung - Bedeutung von forstlichem Vermehrungsgut (FRM)

Unsere Waldbdaume sind im Vergleich zu den meisten landwirtschaftlichen Kulturpflanzen durch Langlebigkeit,
Ortsgebundenheit und eine im hoéheren Alter beginnende Reproduktion gekennzeichnet. Im Laufe ihres Lebens
haben sie mit wechselnden Umweltbedingungen zurechtzukommen und folglich an spezielle
Standortbedingungen angepasste Herkiinfte ausgebildet. Anders als in der Landwirtschaft arbeitet die
Forstwirtschaft mit Populationen und nur in Ausnahmefallen mit Klonen oder Sorten. Auch wenn die Ergebnisse
der jingsten Bundeswaldinventur 2022 einen Naturverjlingungsanteil von tber 90 % ausweist, ist forstliches
Vermehrungsgut insbesondere bei der Neuwaldbegriindung und beim Waldumbau gefragt. Hierflir ist die
Bereitstellung von hochwertigem Vermehrungsgut zur Versorgung der Baumschulen und Forstbetriebe von
besonderer Bedeutung. Die Erzeugung, Kennzeichnung und der Vertrieb von forstlichem Vermehrungsgut sind
daher schon seit langerem rechtlich geregelt (Abb. 1). In Deutschland erfolgt dies Uber das
Forstvermehrungsgutgesetz (FoVG), das auf der Richtlinie 1999/105/EG Uber den Verkehr mit forstlichem
Vermehrungsgut basiert.

Im Mai 2013 hatte die EU-Kommission einen Vorstols unternommen und einen Verordnungsentwurf zur
Erzeugung von Pflanzenvermehrungsmaterial und dessen Bereitstellung vorgelegt. In einer Verordnung wollte
die EU pflanzliches (landwirtschaftliches) und forstliches Vermehrungsgut regeln. Dieser Entwurf wurde im Marz
2014 mit groRer Mehrheit vom Parlament der EU abgelehnt. Rund zehn Jahre spater hat die EU-Kommission
einen neuen Vorstoll unternommen und fiir den Vermehrungsgutbereich zwei getrennte Verordnungsentwiirfe
einen (ber pflanzliches und einen Uber forstliches Vermehrungsgut vorgelegt. Im Gegensatz zur EU-Richtlinie
1999/105/EG, die durch das FoVG in nationales Recht umgesetzt ist, gilt eine EU-Verordnung direkt in allen
Mitgliedstaaten, ohne dass regionale Besonderheiten hinreichend beriicksichtigt werden kénnen.
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Abbildung 1:  Entwicklung der rechtlichen Reglungen zu forstlichem Vermehrungsgut in Deutschland
(vereinfacht).

1934 Forstliches Artgesetz
1953 Fachbereichsstandards Gesetz liber forstliches Saatgut-
1957 und Pflanzgut (FSaatG)
+
1966 RL 66/404/EWG
1999 EU-RL 1999/105/EG (von MS umzusetzen)
2002 l

Forstvermehrungsgutgesetz (FoVG)

2023 Entwurf einer EU-VO FRM (autonomes Recht)

Quelle: Thinen-Institut (M. LIESEBACH).

2 Beschlussfassungsorgane der EU-Verwaltung

Zum Verstandnis der Abldufe bei der EU werden die vier zentralen Beschlussfassungsorgane der EU-Verwaltung
vorgestellt: Europaischer Rat, EU-Kommission, Rat der EU und EU-Parlament.

Der Europaische Rat entscheidet liber die allgemeine Ausrichtung_der EU-Politik und ihre Prioritaten. Er setzt
sich aus den Staats- und Regierungschefs der Mitgliedstaaten. dem Prasidenten des Europaischen Rates und dem
Prasidenten der Europdischen Kommission zusammen. Er ist die hochste Ebene der politischen Zusammenarbeit
zwischen den MS. Der Europdische Rat kann zu jedem Thema die EU-Kommission ersuchen einen
Losungsvorschlag zu erarbeiten.

Die EU-Kommission vertritt die gemeinsamen Interessen der EU und ist das wichtigste Exekutivorgan. Sie nutzt
ihr sogenanntes Initiativrecht, um Vorschlage fir neue Rechtsvorschriften vorzulegen, die anschlieffend vom EU-
Parlament und vom Rat der EU geprift und angenommen werden.

Im Rat der EU (landldufig ,der Rat” genannt) kommen Minister/innen aus allen MS zusammen, um
Rechtsvorschriften zu diskutieren, zu andern und anzunehmen. Jeder MS ibernimmt wechselnd den Ratsvorsitz
fur sechs Monate.

Das EU-Parlament wird von Biirger/innen der Mitgliedstaaten fiir 5 Jahre direkt gewahlt. Es ist zustandig fir die
Gesetzgebung, die Kontrolle und den Haushalt. Gemeinsam mit dem Rat der EU verabschiedet das EU-Parlament
EU-Rechtsvorschriften auf der Basis von Vorschldgen der EU-Kommission.

Parlament und Rat beraten unabhiangig voneinander die Kommissionsvorschlage und kommen daher zu
abweichenden Ergebnissen. Am Ende miissen sie sich auf einen gemeinsamen Text einigen, was in sogenannten
Trilogen geschieht. Ein Trilog ist eine informelle Verhandlung, an der Vertreter des EU-Parlaments, des Rates der
EU und der EU-Kommission teilnehmen. Ziel eines Trilogs, der in jeder Phase des Gesetzgebungsverfahrens
organisiert werden kann, ist es, eine vorlaufige Einigung Uber einen Vorschlag zu erzielen, der sowohl fir das
Parlament als auch fir den Rat annehmbar ist. Diese vorlaufige Vereinbarung muss dann von beiden Organen in
formlichen Verfahren angenommen werden.
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Ein Trilog ist nicht mit Sitzungen des Vermittlungsausschusses zu verwechseln, die ein formeller Schritt des
ordentlichen Gesetzgebungsverfahrens sind.

3 Einordnung des EU-VorstoRes

Flr die Periode 2019 bis 2024 hatte sich die EU-Kommission sechs Prioritaten gesetzt, eine davon ist der am 11.
Dezember 2019 vorgelegte Green Deal (Europaische Griine Deal) ein weitreichendes Programm fir mehr Klima-
und Umweltschutz in der Europaischen Union. Eine von der EU-Kommission gefilihrten Zeitleiste enthalt fiir den
Green Deal 109 Eintrage (URL1). So legte am 5. Juli 2023 die EU-Kommission ein MalRnahmenpaket, das auch die
Verbesserung von forstlichem Vermehrungsgut enthalt (EU-KommissioN 2023), vor (60. Eintrag). Darunter
verbirgt sich unter anderem der Entwurf einer EU-Verordnung Uber die Erzeugung und das Inverkehrbringen
forstlichen Vermehrungsguts.

Als Ziele fir die Umstellung auf eine EU-Verordnung fiihrt die EU-Kommission unter anderem die Harmonisierung
zwischen den Mitgliedstaaten, eine Angleichung an das weiterentwickelte OECD-Zertifizierungssystem sowie die
Beriicksichtigung des wissenschaftlichen und technischen Fortschritts an.

4 Inhalte der EU-Verordnungsentwurfs

Ein Blick in den Verordnungsentwurf zeigt, dass auf den ersten Blick einiges aus der bewdahrten Richtlinie
Ubernommen wurde. Dies gilt insbesondere fiir die Reglungen zur Zulassung von Ausgangsmaterial. Es wird
weiterhin Registerzeichen geben, die Anforderung an Vermehrungsgut sind weitgehend unverandert. Neu
aufgenommen sind Anforderung fiir forstliches Vermehrungsgut fir die Ausweisung von Ausgangsmaterial fur
den Zweck der Erhaltung forstgenetischer Ressourcen.

Die Arten von Ausgangsmaterial (Samenquelle, Bestand, Samenplantage, Familienelter, Klon, Klonmischung) sind
ebenso wie die Arten des Vermehrungsguts (Saatgut, Pflanzenteile, Pflanzen) und die Kategorien
(quellengesichert, ausgewahlt, qualifiziert, geprift) unverdndert von der Richtlinie Gbernommen. Es gibt auch
weiterhin Herkunftsgebiete, einer der wenigen Bereiche, flr deren Ausgestaltung die Mitgliedstaaten zustandig
bleiben. Auch Stammzertifikate gibt es weiterhin, wobei die EU-Kommission sich vorbehdlt, noch
Durchfiihrungsrechtsakte zu erlassen.

Letzteres zeigt, dass vieles in der Verordnung nicht abschlieRend geklart wird und damit nicht abzusehen ist, was
bei Umsetzung der Verordnung letztendlich einzuhalten ist. Ein weiterer Punkt ist, dass einiges in der Verordnung
offen formuliert ist und damit nicht zu einer Harmonisierung zwischen den Mitgliedstaaten fiihren kann.

Dieses beginnt bereits beim Geltungsbereich: Wahrend Wieder- und Erstaufforstung, Waldumbau sowie
Direktsaat im Wald eindeutig sind, besteht bei anderen Baumpflanzungen oder anderen Aktivitaten zur
Erreichung der in Artikel 2 aufgelisteten Ziele, wie z. B. Klimaschutz oder Klimaanpassung oder Bodenschutz,
Interpretationsfreiheit.

Die Liste der von der Verordnung geregelten Baumarten wird erweitert (Tabelle 1), auch wenn die EU-
Kommission dies erst nach Inkrafttreten der Verordnung in weiteren Rechtsakten umsetzen wollte. Auf Vorschlag
der Mitgliedstaaten war die Liste auf 115 Arten und Gattungen angestiegen. Als Ergebnis weiterer
Verhandlungen wurde die Baumartenliste auf derzeit 82 gekiirzt. Neu ware, dass der Verordnungsentwurf alle
Hybriden regeln wiirde, was sicherlich pragmatisch ist.

Fur die Unternehmen (Saatguthandel, Baumschulen usw.) gibt es kiinftig nur noch eine Betriebsnummer. So ist
ausschlieRlich eine Anmeldung liber den Pflanzenschutz vorgesehen und nicht wie bisher als Forstsamen- oder -
pflanzenbetrieb und beim Pflanzenschutz.
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Tabelle 1: Zusammenstellung der durch die Verordnung geregelten Arten- und Gattungsanzahl.
Baumarten  Gattungen Hybriden

. Hybridlarche,
bislang 45 1 (Populus) alle Hybridpappeln
swischenzeitlich 110 5 (Euca/yptu:s, Juglans, Paulownia, Hybr|dlra\rche, '

Populus, Salix) alle weiteren Hybriden

d.erzeltlg.er 78 4 (Eucalyptus, Juglans, Paulownia, alle Hybriden
Diskusssionsstand Populus)

Quelle: Thiinen-Institut (M. LIESEBACH).

Der derzeitige Pflanzenpass wird durch ein amtliches Etikett abgelost, auch wenn auf dem Etikett der Name
Pflanzenpass erhalten bleibt. Das amtliche Etikett enthalt zusatzliche Informationen und koénnte wie in
Abbildung. 2 dargestellt aussehen. Das genaue Aussehen wird per Rechtsverordnung zu einem spéateren
Zeitpunkt festgelegt. Die Vorstellung der EU-Kommission war, dass das amtliche Etikett spater lGber Jahre
aufbewahrt wird. Dies konnte in den Verhandlungen abgewendet werden. Im derzeitigen Entwurf konnte
stattdessen ein Unternehmerdokument verankert werden. Dahinter verbirgt sich der Lieferschein bzw. die
Rechnung.

Nach dem Willen der EU-Kommission soll auch eine umfangreiche Kennzeichnung der Partien vorgeschrieben
werden, die in der Form nicht nachvollziehbar ist. Daneben ergeben sich noch weitere Anderungen fiir die
Unternehmen, auf die hier nicht weiter eingegangen wird.

Abbildung 2:  Gegeniiberstellung der Inhalte des derzeitigen Pflanzenpasses (links) und des kiinftigen
Etiketts (rechts).

Pflanzenpass / Plant Passport Pflanzenpass / Plant Passport

A (Botanischer Name) - Partienummer {= C)

B (Registernummer Betrieb) DE-SH3-110093 - Stammzertifikatscode

C (Ruckverfolgbarkeitscode) ~ GH- - Wissenschaftliche Name (= A)
D (Herkunftsland) DE - Kategorie

- Registernummer
- Betriebsnummer (= B darin D enthalten)
- ggf. bei ,Gepriift” GMO/NGT

- ggf. weitere Informationen des Unternehmerdokuments

- Codes des Unternehmerdokuments
- Alter und Sortiment bei Pflanzen

Quelle: Thinen-Institut (M. LIESEBACH).

Auch auf die zustindigen Behdrden kommen nicht unerhebliche Anderungen zu. So ist fiir alle
Zulassungseinheiten der Verwendungszweck zu dndern. Bislang ist der Uberwiegende Teil der
Zulassungseinheiten fiir die Erzeugung von forstlichem Vermehrungsgut fiir den Zweck , multifunktionale
Forstwirtschaft” ausgewiesen. Kiinftig ist eines oder mehrere der sieben in Artikel 2 genannten Ziele vorgesehen.
Fir die meisten dieser Ziele gibt es aber in den Anhangen keine Kriterien nach denen das Ausgangsmaterial
zugelassen werden kann. Die Kriterien in den Anhdngen sind ausschlieflich auf die Holzproduktion und den Erhalt
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forstgenerischer Ressourcen ausgelegt. Die Verordnung enthélt jedoch keine Kriterien fiir die aufgefiihrten Ziele
einer nachhaltigen Erzeugung, Vermarktung und Rickverfolgbarkeit, dem Aufbau von resilienten Waldern, der
Anpassung von forstlichem Vermehrungsgut und Waldern an den Klimawandel, der Minderung des
Klimawandels und des Bodenschutzes sowie der Produktion von anderen (Nichtholz-)Produkten. Weder
Verwaltung noch Wissenschaft konnen diese Kriterien kurzfristig gerichtsfest definieren.

Die EU-Kommission begriindet die detaillierte Zweckausweisung damit, dass der Waldbesitzer so mehr
Informationen lber das Vermehrungsgut erhalt und damit den richten Baum an den richtigen Ort pflanzen kann.

Die Berichtspflichten der Mitgliedstaaten an die EU-Kommission nehmen zu. Alle fiinf Jahre hat Deutschland zu
melden, wieviel forstliches Vermehrungsgut je Kategorie und Jahr erzeugt wurde, welche Mengen aus
Drittlandern eingefiihrt wurden, welche Sanktionen verhangt wurden und wie hoch die Anzahl der registrierten
Unternehmen ist.

Unklar ist, wie die Kontrolle kiinftig erfolgen soll. Die EU-Kommission verfolgt den Ansatz einer Harmonisierung
zwischen den Sektoren (Landwirtschaft, Lebens- und Futtermittel, Forst usw.) und will das forstliche
Vermehrungsgut einer eigenstandigen, fir alle Sektoren geltenden Kontrollverordnung unterwerfen.
Deutschland setzt sich dafiir ein, dass die Kontrolle die forstspezifischen Belange starker berlicksichtigend,
zwischen den Mitgliedstaaten harmonisiert in der Verordnung fiir forstliches Vermehrungsgut reguliert wird.

5 Fazit

In Bezug auf forstliches Vermehrungsgut will die EU-Kommission mit der neuen Verordnung sicherstellen, dass
der richtige Baum am richtigen Ort gepflanzt wird, um die Walder besser gegen den Klimawandel zu wappnen.
Die Grundaussage der EU-Kommission, dass der richtige Baum am richtigen Platz gepflanzt werden soll, ist zu
begriiRen. Genaugenommen handelt es sich hierbei bereits um die Verwendung von forstlichem
Vermehrungsgut, die aber nicht Gegenstand der Verordnung ist. Die EU-Verordnung regelt nur Erzeugung,
Handel, Kennzeichnung und Nachverfolgbarkeit von forstlichem Vermehrungsgut.

Bei den meisten Waldbesitzern und Forstleuten ist sich die Botschaft angekommen, dass Buche nicht gleich
Buche ist, sondern die Herkunft entscheidend ist. Durch die Vielzahl an Informationen, mit denen das forstliche
Vermehrungsgut versehen werden soll, wird es fir den Waldbesitzer uniibersichtlicher. Die Masse der
Waldbesitzer hat mit ihrem Wald Einkommen zu erzielen.

Den Unternehmen des Samenhandels und der Forstbaumschulen wird mit der Verordnung mehr Verantwortung
Ubertragen. Dies bedingt einen hdheren Biirokratieaufwand in den Unternehmen.

Fiir die zustandigen Behorden erhoht sich der Aufwand bei den Zulassungen und den Kontrollen sowie den
Berichtspflichten.

Der Beitrag gibt den aktualisierten Stand zum Zeitpunkt des Vortrags wieder. Wir befinden uns in einem
laufenden Prozess, in dem sich von Sitzung zu Sitzung Inhalte zum Teil gravierend d@ndern. Dennoch kann zum
gegenwadrtigen Stand festgehalten werden,

e dass der Verordnungsentwurf fiir forstliches Vermehrungsgut eine Uberregulierung darstellt,

e dass eine Harmonisierung zwischen den Mitgliedstaaten durch eine Vielzahl von unbestimmten
Rechtsbegriffen nicht gegeben ist,

e dass die EU-Kommission eine Harmonisierung zwischen Sektoren und nicht zwischen den
Mitgliedstaaten im Bereich FRM anstrebt,
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e dass der nationale deutsche Standard nicht immer gehalten werden kann und

e dass ein Mehrwert im Vergleich zur Richtlinie nicht ersichtlich ist.

Man muss sich daher die Frage stellen, ob die Umstellung auf eine Verordnung gerechtfertigt ist. Eine
Novellierung der Richtlinie ware ausreichend und wirde die lokalen Gegebenheiten der européischen
Walder besser beriicksichtigen. Mit einer EU-Verordnung, wie sie im Entwurf vorliegt, wiirde der von vielen
Seiten angemahnte Biirokratieabbau nicht erreicht werden.
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Auf der Spur klimaresistenter Saatgutquellen: Genetische Variation und
Anpassungspotenzial von Weieichen

SIMON JANSEN, PELIN ACAR, FiLIPPOS A. ARAVANOPOULOS, ASIYE CIFTGI, COLETTE BLYTH, FUNDA OzDEMIR
DeGIRMENCI, OzLEM MAVI IDMAN, CIGDEM KANSU, ZEKI KAYA, JORG KLEINSCHMIT, DEBORAH MARIE LEIGH, LARS
LITTMANN, CHRISTIAN RELLSTAB, DEVRIM SEMIZER-CUMING, N1KOS TOURVAS, CHARALAMBOS NEOPHYTOU

Zusammenfassung

Der rasch voranschreitende Klimawandel unterstreicht, neben der Wahl geeigneter Baumarten, die Bedeutung
der Verwendung anpassungsfahiger Herkiinfte fir ein nachhaltiges Waldmanagement. Klimaprognosen zeigen
erhebliche Anderungen, z.B. zunehmende Trockenheit, die die geschitzte Geschwindigkeit fiir lokale
Anpassungen deutlich Gberschreiten. Um negative Effekte des Klimawandels zu mildern, wird verstarkt Gber die
Verwendung vorangepasster Herkiinfte, beispielsweise aus sidlicheren Regionen diskutiert (Stichwort:
yunterstitzter Genfluss”). Da viele anpassungsrelevante Merkmale einem komplexen Zusammenspiel aus
Umwelt und genetischen Konstitution unterliegen, besteht durch eine solche Saatgutverfrachtung auch das
Risiko einer Fehlanpassung. Daher ist es von grolRer Bedeutung, die innerartliche genetische Variation, ihre
rdumliche Verteilung und die Anpassungsmuster potenziell klimaresistenter Baumarten zu erforschen und in die
Bewertung anpassungsfahiger Saatgutquellen miteinzubeziehen. Die heimischen WeilReichenarten Quercus
robur, Q. petraea und Q. pubescens zeichnen sich durch ihre breite 6kologische Amplitude und ihre
Trockenheitstoleranz aus und bieten daher im Rahmen des Klimawandels ein groRes Potenzial fiir die heimische
Waldwirtschaft. Im Rahmen des BiodivERsA-Projekts '"ACORN' wurden daher Gber 120 Populationen dieser
Eichenarten beprobt, die ein breites geografisches Spektrum von Mitteleuropa bis zum 06stlichen
Mittelmeerraum abdecken und verschiedene Standortbedingungen auf regionaler Ebene repradsentierten. Ziel
ist es, mittels genetischer und genomischer Untersuchungen Populationen auf kontinentaler, regionaler, wie
lokaler Ebene zu identifizieren, die ausreichend Anpassungspotential an kiinftige Klimabedingungen haben. Die
ersten Ergebnisse, basierend auf nuklearen und chloroplastischen Mikrosatellitenmarkern, bieten Einblicke in die
neutrale genetische Struktur, Demografie und Diversitdt der drei Arten sowohl auf regionaler Ebene als auch im
gesamten Verbreitungsgebiet, einschlielllich Refugialpopulationen, die bisher wenig Beachtung fanden. Weitere
kommende Ergebnisse sollen darliber Aufschluss geben liber die Auswirkungen von Evolutionsmechanismen auf
die Genpools der drei Eichenarten und die Faktoren (z. B. geografische Barrieren, Kreuzungen und
Rickkreuzungen, nacheiszeitliche Rickwanderung), welche die neutrale genetische Struktur und Vielfalt gepragt
haben. Durch genomweite Umweltassoziationsanalysen werden Signaturen lokaler Anpassung untersucht.
Insbesondere soll Gberpriift werden, ob bestimmte Gene und genomische Regionen mit Trockenheitsbezogenen
Umweltparametern korelieren, sowie ob gemeinsamen Anpassungssignaturen an Trockenheit zwischen den
Populationen bestehen. Die Studie bietet wertvolle Einblicke in die genetische Vielfalt und das
Anpassungspotenzial der drei WeilReichenarten, die als Leitfaden fir zukinftige Saatgutauswahl- und
Zuchtprogramme dienen kdnnen.

Summary
On the way of climate-resistant seed sources: Potential of genetic variation and adaptation in white oaks

Rapidly advancing climate change emphasizes the importance of using adaptable provenances for sustainable
forest management, in addition to the selection of suitable tree species. Climate projections show significant
changes, e. g. increasing drought, which clearly exceed the estimated speed for local adaptation. In order to
mitigate the negative effects of climate change, the use of pre-adapted origins, for example from more southern
regions, is increasingly being discussed (keyword: “assisted gene flow”). As many adaptation-relevant traits are
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subject to a complex interplay of environment and genetic constitution, there is also a risk of maladaptation
through such seed transportation. It is therefore of great importance to research the intra-species genetic
variation, its spatial distribution and the adaptation patterns of potentially climate-resistant tree species and to
include this in the evaluation of adaptable seed sources. The native white oak species Quercus robur, Q. petraea
and Q. pubescens are characterized by their broad ecological amplitude and drought tolerance and therefore
offer great potential for native forestry in the context of climate change. As part of the BiodivERSA project
'ACORN', more than 120 populations of these oak species were therefore sampled, covering a broad geographical
spectrum from Central Europe to the eastern Mediterranean and different locations. As part of the BiodivERSA
project 'ACORN', over 120 populations of these oak species were therefore sampled, covering a broad
geographical spectrum from Central Europe to the eastern Mediterranean and representing different site
conditions at regional level. The aim is to use genetic and genomic studies to identify populations at continental,
regional and local levels that have sufficient potential to adapt to future climate conditions. The initial results,
based on nuclear and chloroplastic microsatellite markers, provide insights into the neutral genetic structure,
demography and diversity of the three species at both regional and range-wide levels, including refugial
populations that have received little attention to date. Further forthcoming results will shed light on the effects
of evolutionary mechanisms on the gene pools of the three oak species and the factors (e. g. geographical
barriers, interbreeding and backcrossing, post-glacial return migration) that have shaped the neutral genetic
structure and diversity. Signatures of local adaptation will be investigated by genome-wide environmental
association analyses. In particular, we will examine whether specific genes and genomic regions correlate with
drought-related environmental parameters and whether common drought adaptation signatures exist among
populations. The study provides valuable insights into the genetic diversity and adaptive potential of the three
white oak species that can guide future seed selection and breeding programs.

1 Einleitung

Der Klimawandel stellt Walddkosysteme und deren Bewirtschaftung vor groRe Herausforderungen. Zunehmende
Trockenheit und die Haufung klimatischer Extremereignisse filhren vermehrt zu Waldschdaden und werfen die
Frag nach der Resilienz heimischer Waldbaumarten auf und ob sich diese an die sich verdndernden
Umweltbedingungen anpassen konnen (z. B. SENF et al. 2020, FRANK et al. 2015). Klimawandelbedingte
Verschiebungen von Standorteigenschaften konnen die lokale Anpassung von derzeitigen Bestanden
beeintrachtigen, wodurch der Leitsatz, dass lokales Vermehrungsgut am besten geeignet sei, in Frage gestellt
wird. Dennoch konzentrieren sich Herkunftsempfehlungen weiterhin auf regionale Quellen, meist aus 6kologisch
optimalen Standorten, deren Anpassungspotenzial an den Klimawandel begrenzt sein konnte. Schlussfolgernd
wird zunehmend der Transfer von Saatgut aus z. B. stdlicheren oder ariden Standorten diskutiert, um die
Anpassungsfahigkeit zukinftiger Walder aktiv zu unerstiitzen (KONNERT et al. 2015).

Eichenarten wie die Stiel-, Trauben- und Flaumeiche gelten als heimische Hoffnungstrager fir die zuklnftige
Forstwirtschaft. Sie zeichnen sich durch eine hohe genetische Diversitdt und breite 6kologische Amplitude aus,
die es ihnen ermoglicht, in verschiedenen Klimazonen und Standorten — von ozeanisch bis kontinental und von
trockenen bis gut wasserversorgten Boden — zu gedeihen (KREMER 2010). Trotz ihrer Anpassungsfahigkeit stellen
die prognostizierten bioklimatischen Anderungen erhebliche Herausforderungen dar. Simulationen zeigen, dass
die Traubeneiche ihr Verbreitungsgebiet um 200-500 km nordwarts verschieben misste, um weiterhin unter
heutigen Bedingungen wachsen zu kénnen. Dies steht im starken Gegensatz zu ihrer natirlichen Wanderungsrate
von etwa 100 km pro Jahrhundert (KREMER 2010). Diese Diskrepanz verdeutlicht die Notwendigkeit gezielter
Malnahmen wie der Einfliihrung vorangepasster Herklnfte. Zudem koénnen sich im Verbreitungsgebiet
innerartliche adaptive Unterschiede zwischen Populationen herausgebildet haben, welche einen grossen Einfluss
auf die speziellen Wuchseigenschaften haben.
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Ein kiinstlich erzeugter Genfluss muss daher mit Bedacht gemacht werden, nachdem die Anbaueignung von
vielen oft unbekannten Umweltvariablen abhangt und auch Anpassungsmechanismen von Baumarten und deren
Wechselbeziehungen noch nicht ausreichend erforscht sind. 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). Zudem bedeutet jede Translokation (der erfolgreiche Transfer von nicht-lokalen
Vermehrungsgut) ein Verlust natirlicher genetischer Strukturen. Aus diesen Griinden ist es wichtig
Informationen liber die demografische Geschichte heutiger Eichenpopulationen miteinzubeziehen, da diese teils
aus unterschiedlichen Riickwanderungslinien entstanden sind, nachdem sich die Gletscher langsam
zuriickgezogen haben. Wahrend der Eiszeiten waren viele Teilpopulationen liber lange Zeitrdume isoliert und in
ihrer PopulationgroRe begrenzt, was im Zusammenspiel mit Evolutionsmechanismen in variierenden genetischen
Strukturen und unterschiedlichen lokalen Anpassungen resultieren kdnnte. Da viele anpassungsrelevante
Merkmale polygen sind — also von zahlreichen Genen und deren Interaktionen gepragt werden — kénnten sich
lokale Anpassungen, beispielsweise an Trockenheit, auf unterschiedliche Weise entwickelt haben.

Unter der allgemeinen Hypothese, dass natirliche Auslese zum Etablieren der trockentolerantesten Genotypen
in Lagen mit ausgepragtem Wasserdefizit beitrug, konnten die Eichen auf unterschiedlichen raumlichen Ebenen
eine Widerstandsfahigkeit gegen Trockenheit entwickelt haben. Um dies zu Gberpriifen werden in ACORN rund
120 Populationen, von Mittel bis Stdost Europa untersucht um Muster der Anpassung an Trockenheit zu
identifizieren. Innerhalb des Studiengebiets wurden zudem, im Bezug auf die Wasserverfiigbarkeit kontrare
Bestdnde ausgewaht um auch eine mogliche lokale Anpassung zu untersuchen. Die lokalen Bestandespaare der
Stiel-, Trauben- und Flaumeiche wurden daher so ausgewahlt, dass sie aus jeweils einem trockenen und einem
gut wasserversorgten Standort in rdumlicher Ndhe bestehen. Laufende Untersuchungen zielen nun darauf ab,
Anpassungsmuster auf drei geografischen Ebenden (kontinental, regional und Llkal) zu identifizieren (fir eine
grobe zonale Gliederung siehe Abb. 1). Zudem sollen Zusammenhange zwischen genomischer und standértlicher
Variation Aufschluss geben, welche Umweltfaktoren fiir die Anpassung relevant sind und welche Gene dabei
involviert sind. Bestatigt sich die Hypothese, dass auch regional standortliche Bedingungen zu einer Anpassung
fihren, kdnnten diese Informationen lber 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 im Rahmen des Projektes 123 autochthone Eichenpopulationen in Mittel- und Stidosteuropa
beprobt, von denen 60 Bestandespaare gebildet wurden (fiir eine Ubersicht der Populationen siehe Abb. 1).
Diese Bestandespaare bestehen aus zwei Bestdanden, die (a) kontrare Wassereigenschaften aufweisen und (b) in
genetischem Austausch stehen (keine geographische Barriere; max. Entfernung Luftlinie: 25 km). Pro Population
wurde von 25-30 Individuen Gewebe zur DNA-Extraktion entnommen. Insgesamt wurden so (iber 3500
Eichenindividuen mittels Kern- und Chloroplasten-DNA genotypisiert und auf ihre Art-ldentitdt sowie ihre
genetische Vielfalt und Diversitdt untersucht. Hierbei wurden neben den populationsgenetischen
Diversitatsindikatoren (z. B. Fst, erwartete/beobachtete Heterozygotie; effektive Allelanzahl) auch die
raumlichen Verteilungsmuster der genetischen Struktur untersucht. Dazu wurden zunachst Bayessche
Clusteranalysen mit der Software STRUCTURE (admixture model, unkorrelierte Allelfrequenzen, 50.000 Burn-in-
Iterationen und 100000 MCMC-Iterationen) durchgefiihrt (PRITCHARD et al. 2000). Im Allgemeinen wurde von
einer Anzahl von 1 bis 10 zu identifizierenden Clustern ausgegangen. Pro K-Wert wurden 20 unabhangige Laufe
durchgefiihrt. Ein erster STRUCTURE Lauf, schloss alle Individuen unabhangig von ihrer Artzugehérigkeit ein. Ein
weiterer STRUCTURE Lauf wurde aufgrund der starken Differenzierung der Stieleichenpopulationen im Vergleich
zu den beiden anderen Arten durchgefiihrt, der nur Populationen der Trauben- und der Flaumeiche umfasste.
Alle Laufe wurden anschliessend mit der CLUMPAK-Plattform (KOPELMAN et al. 2015) gruppiert, die die Methode
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von JAKOBSSON UND ROSENBERG (2007) zur Identifizierung und Mittelung verschiedener Clusterlésungen sowie zur
Visualisierung der Ergebnisse verwendet. Insgesamt wurden 16 nukleare Mikrosatelliten (nSSRs) verwendet, die
zuvor zur Prufung der Artidentitdt und rdumlichen Struktur ausgewdhlt wurden (STEINKELLNER et al. 19974,
KAMPFER et al. 1998, UENO et al. 2008, DURAND et al. 2010). Fir die Chloroplasten wurden insgesamt 8SSRs
verwendet (WEISING UND GARDNER 1999, DEGUILLOUX et al. 2003).

Abbildung 1:  Ubersicht iiber die untersuchten Populationen, sowie die unterschiedlichen
Untersuchungsraume (Kontinental [alle Populationen], Zentral vs. Siid/Stidosteuropa, lokal
(exemplarisch).

Gesamtes Studiengebiet (Kontinental)

A
Population (Art)

Zentral Europa Q.petraea
p 9% Q.pubescens
O Q.robur

Quelle: BOKU (S. JANSEN).

Neben der Verwendung der SSRs, zur Identifikation der Art und der raumlichen genetischen Struktur, wurden im
Projekt auch 120 Populationen verwendet fiir eine Genomweite Sequenzierung. Fir diese Untersuchungen
werden die beprobten Individuen eines Standorts , genetisch zusammengefasst” (Pool-Sequenzierung), wobei
die DNA von rund 20 Individuen zu gleichen Anteilen zusammengefiigt wird, und anschliefend Allelfrequenzen
auf Populationsebene untersucht werden. Die Proben wurden mittels dem Referenzgenomes der Stieleiche
(PLomION et al. 2018) annotiert und variierende Genorte identifiziert. Eine Genomweite Assoziationsstudie
mittels verschiedener statistischer Verfahren wie LFMM, PCAAdapt, oder Baypass werden nun Ausreiser
identifiziert, die mit Umweltvariablen assoziiert sind. Diese Untersuchungen werden auf den drei
unterschiedlichen geografischen Ebenen durchgefiihrt, um lokale, regionale, oder kontinentale
Anpassungsmuster zu erkennen (fiir eine schematische Ubersicht der geplanten Analysen siehe Abb. 2).
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Abbildung 2:  Ubersicht der Analyseschritte zur Identifizierung anpassungsrelevanter Genorte auf den
verschiedenen raumlichen Ebenen.
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Quelle: BOKU (S. JANSEN).

Insbesondere soll geklart werden, ob Gene oder Genomregionen spezifische oder gemeinsame Signaturen der
Anpassung an Trockenheit auf regionaler (zwischen unterschiedlich wasserversorgten Standorten innerhalb
einer Region) und interregionaler (zwischen klimatisch unterschiedlichen Regionen) Ebene aufweisen. Darlber
hinaus sollen Untersuchungen der Zusammenhdnge zwischen genomischer und standortlicher Variation

Aufschluss dariiber geben, welche Umweltfaktoren fiir die Anpassung relevant sind und welche Gene daran
beteiligt sind.

2.2 Nachkommenschaftspriifung

Um verschiedene morphologische und physiologische Parameter (phanotypische Merkmale) der ausgewdhlten
Populationen im gesamten Untersuchungsgebiet zu untersuchen, wurden zusatzlich drei Versuchsflachen mit
Nachkommenschaften ausgewdhlter Populationen angelegt (Birmersdorf [Schweiz], Wien [Osterreich], Ankara
[Turkei]). Auf allen Flachen wurden die gleichen Herkiinfte mit mehreren Bestandespaaren pro Art angepflanzt.
Alle Eicheln wurden getrennt nach Mutterbdumen ausgebracht. Insgesamt wurden ca. 240 Samlinge pro Art und
Flache angezogen. Alle Samlinge wurden randomisiert auf der Flache verteilt, um mikrostandoértliche Einflisse
auf die Samlinge und Herkilinfte moglichst auszugleichen. Ziel ist es, die Ursachen (Genetik vs. Umwelteinfliisse)
fiir die Merkmalsauspragung des Phanotyps zu iberprifen und bis zu einem gewissen Grad zu beurteilen, ob die
Herkiinfte lokal (regional) angepasst sind. Dartiber hinaus kénnen morphologische und physiologische Merkmale
identifiziert werden, die fir die Anpassung an Trockenheit relevant sind. Wie die Genom-Umwelt-
Assoziationsanalyse befinden sich die Daten der Nachkommenschaftspriifung noch in der Auswertung, so dass
die Ergebnisse nicht vor 2025 zu erwarten sind und daher in diesem Bericht nicht weiter dargestellt werden.
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3 Erste Ergebnisse und Diskussion

Die ersten Analysen im Rahmen des Projektes hatten zum Ziel, die Artidentitdit der gesammelten
Eichenindividuen zu untersuchen. Dazu wurde mit Hilfe von 16 nSSRs und der Software STRUCTURE die
Zuordnung zu artspezifischen Clustern untersucht. Generell zeigte sich, dass die meisten Bestande auch bereits
im Feld morhologische der richtigen Art zugeordnet wurden und auch die meisten Baume dieser Zuordnung
entsprachen. Die wenigen Individuen, die einer anderen Eichenart als der Bestandeszuordnung entsprachen,
sowie einem Bestand der gemischt und je zur Halfte aus Q. pubescens und Q. petraea bestand, wurden bei den
weiteren Analysen ausgeschlossen. Zur Untersuchung der Autochthonitat der ausgewahlten Bestdnde wurde die
Chloroplasten-DNA herangezogen (8 cpSSRs) und mit bereits bekannten geographischen Verbreitungsmustern
verglichen (z. B.: PETIT et al. 2002; DANUSEVICIUS et al. 2021). Dabei wurden ausschliesslich Haplotypen gefunden,
die auch mit dem bisher bekannten Verbreitungsmuster Gbereinstimmen (Abb. 3). Durch dieses Ergebnis der
Haplotypenverteilung und unter Einbeziehung der teilweise vorhandenen populationsgeschichtlichen
Informationen kann ein anthropogener Samentransfer aus weit entfernten Gebieten ausgeschlossen werden.

Abbildung 3:  Die untersuchten Populationen und deren Haplotypenverteilung. Zur Darstellung der
Haplotypenverteilung wurde nicht zwischen den drei Eichenarten unterschieden.
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Quelle: BOKU (S. JANSEN).

Die STRUCTURE Analyse unter Einbeziehung aller Eichenindividuen zeigt zudem eine klare Differenzierung der
Stieleichenpopulationen (siehe Abb. 4), die sich deutlich von allen Trauben- und Flaumeichenpopulationen
unterscheidet. Diese interspezifische Differenzierung wurde auch anhand der paarweisen Fst Werte (Abb. 4;
unten) und einer Hauptkoordinaten Analyse bestatigt (Ergebniss nicht dargestellt). Auffallig ist, dass sich bei einer
Erweiterung der moglichen Klassen (K=3) zunachst eine raumliche Struktur (Zentral Europa vs Stiidosteuropa) bei
der Trauben- und Flaumeiche ausbildet, bevor die Populationen auf Artniveau unterschieden werden kénnen.
Um ein genaueres Bild der raumlichen Struktur der Eichenpopulationen zu bekommen wurden in Folge weitere
STRUCTURE Laufe ohne die stark differenzierte Stieleiche durchgefihrt. Die analysierten SSRs wurden in weiterer
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Abbildung 4:
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(oben) Balkendiagramm mit Zuordnung zu fiinf angenommenen Clustern nach der Methode

STRUCTURE (16 SSRs). Die Cluster sind in verschiedenen Farben dargestellt. Jedes
Individuum ist durch einen Balken dargestellt und die Populationen sind durch vertikale
schwarze Linien abgegrenzt. Die Zahlen beziehen sich auf die jeweiligen Populationen. Die

Flaggen beziehen sich auf den Standort der jeweiligen Population. NeighorNet basierend auf

paarweisen Fst-Werten (unten) [Lindername = alpha2 code].

STRUCTURE Ergebnisse

[

Y ’ ™. Q. pubesens N T

Q. petraea . Q. robur

Q.pubescens

Quelle: BOKU (S. JANSEN).

Folge verwendet um die Bestinde auf deren genetische Vielfalt/Differsitdt sowie die rdumliche genetische
Struktur zu untersuchen. Mit Blick auf die hier dargestellten Ergebnisse zeigt sich eine starke Differenzierung der
untersuchten Trauben- und Flaumeichenpopulation flir Zentral und Siidosteuropa. Zudem zeigt sich eine
Differenzierung zwischen griechischen und tirkischen Populationen (nSSRs und cpSSRs). Mit Blick auf die
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Struktur der Stieleichenbestdande zeigt sich eine Untergliederung von Zentraleuropa und den gesammelten
Proben in Slidosteuropa (z. B. Serbien, Kroatien, Rumanien). Ein gerade veréffentichter Artikel bassierend auf
den erhobenen Daten der Flaumeiche, beschreibt das genetische Muster von Populationen am nérdlichen Rand
ihres naturlichen Areals (PUTZ/JANSEN et al. 2024).

4 Ausblick

Derzeit ist nur wenig Uber phdnotypische Differenzierung und Anpassungsmerkmale bekannt, die mit
Refugialgebieten in Verbindung stehen. Dies wird durch einen starken Genfluss sowie lokale Anpassungen erklart
(KREMER 2010), was darauf hindeutet, dass ein Grofteil der in Herkunftsversuchen beobachteten Variation auf
die jingste Anpassungsgeschichte zuriickzufihren ist (KREMER 2016). Beispiele wie die Roteiche (Quercus rubra)
verdeutlichen, dass Anpassungen auch deutlich schneller erfolgen kénnen: So unterscheiden sich die
Phanologien des Knospenaustriebs zwischen Herkiinften aus dem urspriinglichen Verbreitungsgebiet und aus
Bestinden, die Ende des 18. Jahrhunderts eingefiihrt wurden (DAUBREE UND KREMER 1993). Dies stiitzt die
Hypothese, dass natirliche Selektion bereits zur Etablierung trockenheitstoleranter Genotypen in Regionen mit
ausgepriagtem Wasserdefizit beigetragen hat. Dadurch kénnten die untersuchten Eichenbestdnde lokal eine
erhohte Widerstandsfahigkeit gegeniliber Trockenheit entwickelt haben. Auf Basis dieser Erkenntnisse soll ein
Konzept entwickelt werden, das die aktuellen Herkunftsempfehlungen fiir Eichen an die Anforderungen des
Klimawandels anpasst. Der Schwerpunkt liegt dabei auf der Identifikation von Herkiinften, deren genetische
Eigenschaften mit dem zukinftigen Klima am Anbauort kompatibel sind, um das Risiko von Fehlanpassungen bei
Saatguttransfers zu minimieren. Ein zentrales Ziel des Projekts ist die Untersuchung des Potentials kleinraumiger
Saatguttransfers aus regionalen Saatgutquellen im Vergleich zu weitrdumigen Verbringungen. Dieser Ansatz
kdnnte dazu beitragen, auf regionaler Ebene ,vorausschauende” Bestdande zu identifizieren, deren Saatgut die
lokale Anpassung fordern kann, ohne die genetischen Strukturen der Region erheblich zu verdandern.

Sowohl auf nationaler als auch auf europdischer Ebene unterliegt die Nutzung und der Transfer von forstlichem
Vermehrungsgut rechtlichen Regelungen. Daher ist es essenziell, dass Projekte, die einen Diskurs in diesem
Themenfeld anstofRen, friihzeitig politische Entscheidungstrdger sowie Akteure aus der forstwirtschaftlichen
Praxis in den Prozess einbinden. Im Rahmen von ACORN wurde von Beginn an ein breites Netzwerk von
Interessengruppen aus allen funf teilnehmenden Landern integriert. Dadurch wurden gesetzliche Vorgaben,
marktrelevante Aspekte sowie die Perspektiven von NGOs bereits bei der Konzeption berticksichtigt. Dies soll
sicherstellen, dass die geplante Forschung praxisrelevant ist und die Schnittstelle zwischen Wissenschaft und
Anwendung gestarkt wird. Das Konzept fiir den Saatguttransfer, das im Projekt entwickelt wird, soll ab
Projektende eine entscheidende Grundlage fiir die Entwicklung von Herkunftsempfehlungen fiir Eichen-Saatgut
bilden. Die erarbeiteten Methoden kénnen dariiber hinaus auch auf andere Baumarten tbertragen werden und
als Basis fur die Bearbeitung dhnlicher Fragestellungen dienen. Ein Stakeholder-Workshop, der sich diesem
Themenfeld widmet, wird derzeit vom Projektkonsortium fiir Marz 2025 organisiert.

Fiir weitere Information zu ACORN:

www.acorn-biodiversa.net

Forderungen

“ACORN - Identifying seed sources for highly adaptable oak forests in a changing climate” wird gefdrdert
innerhalb des BiodivERsA Netzwerks (BiodivClim, ERA-NET Cofund action) und erhalt somit Férderungen aus dem
EU-Programm Horizon 2020 unter der Fordervereinbarung 869237. Zudem erhalt das Projekt Férderungen des
Osterreichischen Wissenschaftsfonds (FWF: Grand ID: 10.55776/15104), des General Secretariat for Research and
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Innovation (GSRI; Griechenland), des Ministeriums fur Land- und Forstwirtschaft (Turkei), des schweizerischen
Nationalfonds zur Forderung der Wissenschaftlichen Forschung (SNF) und des Bundesministeriums fiir Bildung
und Forschung (Deutschland, Grand ID: 16LC2027 A).
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Vorstellung des QPFC-Projekts: Bewertung der Anbaueignung von Herkiinften der drei
mediterranen Eichenarten Flaumeiche, Ungarische Eiche und Zerreiche in
Suddeutschland

REBEKKA STUWE

Zusammenfassung

Das Projekt QPFC (KIifwW010, Zeitraum: 11. 2020 — 06.2025) schafft Grundlagen fiir die Bewertung der
trockenheitstoleranten mediterranen Eichenarten Flaum-, Zerr- und Ungarische Eiche auf heimischen
Standorten. Bei nachgewiesener Eignung konnten diese Arten die heimische Baumartenpalette erweitern und
zur Risikostreuung im Klimawandel beitragen. Sie kommen, abgesehen von vereinzelten Reliktvorkommen der
Flaumeiche, in Deutschland nicht natirlich vor.

Durch sechs in Bayern und Baden-Wiirttemberg angelegte Herkunfts- und Standraumversuchsflachen soll die
wissenschaftliche Bewertung von Trockentoleranz, Anbaueignung und Wouchsleistung erfolgen. Die
Versuchsflachen sind Grundlage fir die Erarbeitung von Herkunfts- und Verwendungsempfehlungen (HuV) sowie
von Empfehlungen zur waldbaulichen Behandlung.

Das Saatgut wurde in den Jahren 2021 und 2022 in acht Landern gesammelt: Bulgarien, Frankreich, Griechenland,
Italien (einschlieflich Stidtirol), Rumanien, Schweiz, Serbien und Ungarn. Insgesamt wurden 570 kg Saatgut von
19 verschiedenen Herkiinften geerntet — darunter sieben der Flaumeiche, 11 der Zerreiche und eine der
Ungarischen Eiche. Die Aufzucht der Jungpflanzen erfolgte im Pflanzgarten Stiitzpunkt der Bayerischen
Staatsforsten (BaySF) in Laufen. Im Frihjahr 2024 wurden die sechs Versuchsflachen in Alzenau, Sailershausen,
Hohnhausen, Elsendorf, Werneck und Emmendingen vollstandig bepflanzt.

Das Projekt wird federfihrend durch das Amt fiir Waldgenetik (AWG) in Teisendorf koordiniert. Die

Aufgabenbereiche sind auf folgende Institutionen verteilt:

e AWG Teisendorf: Erfassung von Erntebestinden, Saatgutbeschaffung, Pflanzenanzucht, genetische
Analyse und Anlage von Herkunftsversuchen.

e Technische Universitdt Miinchen, Lehrstuhl fiir Waldwachstumskunde: Ertragskundliche
Versuchsflachen sowie Anlage von Standraum- und Durchforstungsversuchen.

e LWEF Freising: Klima- und standortskundliche Bewertungen sowie Umweltmonitoring.

Abstract

Presentation of the QPFC project: Evaluation of the suitability for cultivation of provenances of the three
Mediterranean oak species downy oak, Hungarian oak and Turkey oak in southern Germany

The QPFC project (KIifW010, period: 11. 2020 - 06.2025) creates the basis for the evaluation of the drought-
tolerant Mediterranean oak species downy oak, tressed oak and Hungarian oak on native sites. If their suitability
is proven, these species could expand the native tree species palette and contribute to risk diversification in
climate change. Apart from isolated relict occurrences of the downy oak, they do not occur naturally in Germany.

The scientific evaluation of drought tolerance, suitability for cultivation and growth performance is to be carried
out in six provenance and stand trial areas established in Bavaria and Baden-Wiirttemberg. The trial plots are the
basis for the development of recommendations for origin and use (HuV) as well as recommendations for
silvicultural treatment.
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The seed was collected in eight countries in 2021 and 2022: Bulgaria, France, Greece, Italy (including South Tyrol),
Romania, Switzerland, Serbia and Hungary. A total of 570 kg of seed was harvested from 19 different origins -
including seven of downy oak, 11 of Turkey oak and one of Hungarian oak. The young plants were reared at the
Bavarian State Forestry (BaySF) plant nursery in Laufen. The six trial areas in Alzenau, Sailershausen, Hohnhausen,
Elsendorf, Werneck and Emmendingen were fully planted in spring 2024.

The project is coordinated by the Office for Forest Genetics (AWG) in Teisendorf. The areas of responsibility are

divided between the following institutions:

e AWG Teisendorf: recording of harvest stands, seed procurement, plant cultivation, genetic analysis and
creation of provenance trials.

e Technical University of Munich, Chair of Forest Growth Science: Yield research plots and establishment
of stand and thinning trials.

e LWEF Freising: Climate and site analyses and environmental monitoring.

1 Einleitung

Der fortschreitende Klimawandel stellt die Forstwirtschaft vor immense Herausforderungen. Zunehmende
Trockenperioden und Extremwetterereignisse bringen viele einheimische Baumarten an ihre physiologischen
Grenzen und gefdhrden die Stabilitat sowie die Resilienz der heimischen Walder. Eine strategische Anpassung
der Baumartenzusammensetzung koénnte die Widerstandsfahigkeit unserer Walder gegenlber Trockenstress
erhohen und eine Risikostreuung beglinstigen.

In diesem Kontext gewinnt die Einfihrung trockenheitstoleranter Baumarten zunehmend an Bedeutung. Das
Projekt QPFC — kurz flir ,,Quercus pubescens, frainetto und cerris“ — zielt darauf ab, die Anbaueignung der
mediterranen Eichenarten Flaumeiche (Quercus pubescens), Zerreiche (Quercus cerris) und Ungarische Eiche
(Quercus frainetto) auf heimischen Standorten zu bewerten. Diese Arten kommen natirlicherweise nicht in
Deutschland vor, mit Ausnahme von Reliktvorkommen der Flaumeiche im Siidwesten Deutschlands. Gelingt die
Integration dieser Baumarten, kdnnte dies zur Diversifizierung und Stabilisierung unserer Walder im Klimawandel
beitragen.

Zur Bewertung der Trockentoleranz, Anbaueignung, und Wuchsleistung der drei Eichenarten wurden im Rahmen
des Projekts funf Versuchsflachen in Bayern und Baden-Wiirttemberg angelegt. Diese befinden sich in Alzenau,
Sailershausen, Hohnhausen, Elsendorf, Werneck und Emmendingen. Die Flache in Emmendingen, Baden-
Wirttemberg, wurde durch die Forstliche Versuchs- und Forschungsanstalt (FVA) in Freiburg angelegt und folgt
einem identischen Versuchsdesign. Die Versuchsflachen dienen als Grundlage zur Erarbeitung von Herkunfts-
und Verwendungsempfehlungen (HuV) sowie zur Entwicklung waldbaulicher Behandlungsstrategien.

In den Jahren 2021 und 2022 wurde in insgesamt acht Lidndern (Bulgarien, Frankreich, Griechenland, Italien
(einschlieRlich Sudtirol), Ruménien, Schweiz, Serbien und Ungarn) etwa 570 kg Saatgut von 19 Herkiinften
gesammelt. Davon sind sieben Herkiinfte von der Flaumeiche, 11 der Zerreiche und eine der Ungarische Eiche.

Die Anzucht der Jungpflanzen erfolgte im Pflanzgarten des BaySF-Stiitzpunktes in Laufen. Parallel dazu wurden
die sechs Versuchsflaichen vorbereitet, die anschlieRende Pflanzung fand im Friihjahr 2024 statt. Um den
Anwuchserfolg der aufwendig herangezogenen Pflanzen zu erhohen, wurden in den besonders
niederschlagsarmen Regionen Alzenau und Sailershausen Tropfchenbewdsserungssysteme installiert. Eine
kiinstliche Bewasserung wurde hier als zwingend notwendig erachtet, um Wasserstress wahrend der
Anwuchsphase zu reduzieren und die Etablierung der Jungpflanzen zu sichern.
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Das Projekt QPFC wird federfiihrend vom Bayerischen Amt fiir Waldgenetik (AWG) in Teisendorf geleitet. Das
AWG ist fur die Projektkoordination, Saatgutbeschaffung, Anlage von Herkunftsversuchsflachen und Bewertung
der Herkunftseignung verantwortlich. Der Lehrstuhl fiir Waldwachstumskunde der TU Miinchen betreut die
parallel angelegten ertragskundlichen Standraumversuchsflachen. Die Bayerische Landesanstalt fir Wald und
Forstwirtschaft (LWF) in Freising fuhrt standortskundliche Bewertungen und Umweltmonitoring durch.

2 Anlage der Versuchsflachen

Das Projekt fokussiert sich auf die drei mediterranen Eichenarten Flaumeiche (Abb. 1), Zerreiche (Abb. 2) und
Ungarische Eiche (Abb. 3).

Die Flaumeiche erreicht eine Hohe von bis zu 25 Metern und kann bis zu 500 Jahre alt werden (BussoTTI 1998).
Sie bildet zunadchst eine Pfahlwurzel, die sich spater zu einem Herzwurzelsystem entwickelt. Bevorzugte Béden
sind kalkreiche, trockene Standorte. Die Flaumeiche ist in Sid- und Siudosteuropa weit verbreitet und
insbesondere in Mittelmeerlandern wie Frankreich und Italien eine hdufige Baumart. Ihr Holz weist eine dhnliche
anatomische Struktur wie das der einheimischen Stiel- und Traubeneichen auf. Trotz seiner hohen
Dauerhaftigkeit wird es aufgrund der schwierigen Bearbeitbarkeit meist chemisch oder thermisch verwertet
(FORSTER et al 2020).

Abbildung 1:  Verbreitungsgebiet der Flaumeiche (LINKS; CAUDULLO et al. 2017); Flaumeiche (rechts).

i) Native range.

X Isolated population.
Introduced and naturalized
(synanthropic).

Quelle: AWG (HeEmPEL und WiLtHELM 1889) gesdubert und optimiert durch TACKENBERG).

Die Zerreiche kann eine Hohe von bis zu 35 Metern erreichen und ein Alter von bis zu 200 Jahren. Sie ist in Italien
und im Sudostlichen Mittelmeerraum weit verbreitet und haufig von wirtschaftlicher Bedeutung. lhr
Wurzelsystem besteht aus einer ausgepragten Herzwurzel, die auch staunasse, lehmige Boden durchwurzeln
kann, sie stockt jedoch auf Kalk- und Silikatgesteinen. Das Holz der Zerreiche ist nicht witterungsfest und weist
eine geringere Dauerhaftigkeit auf, die Holzeigenschaften variieren jedoch je nach Herkunft stark (FORSTER et al
2020).
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Abbildung 2:  Verbreitungsgebiet der Zerreiche (links; CAubDULLO et al. 2027); Zerreiche (rechts).

[ | Native range. . N,

X Isolated population. i .
Introduced and naturalized
(synanthropic).

Quelle: AWG (HempeL und WiLtHELm 1889) gesdubert und optimiert durch O.TACKENBERG).

Die Ungarische Eiche wird bis zu 35 Meter hoch und selten éalter als 200 Jahre. Sie entwickelt ein kraftiges
Pfahlwurzelsystem und bevorzugt leichte bis mittlere Lehmbodden (BARTHA 1998). lhre natlrlichen
Verbreitungsgebiete liegen in Sldosteuropa. Trotz der Namensgebung kommt die Ungarische Eiche
natlrlicherweise nicht in Ungarn vor. Das Holz ist sehr hart und dauerhaft, jedoch schwer zu bearbeiten. Bisher
wird es hauptsachlich fiir thermische Zwecke genutzt (GEIGER UND SEHO 2024).

Abbildung 3: Verbreitungsgebiet der Ungarischen Eiche (CAuDULLO et al. 2017); Ungarischen Eiche (rechts).

=] Native range.

X Isolated population.
Introduced and naturalized
(synanthropic).

Quelle: AWG (HempeL und WiLHELM 1889, gesdubert und optimiert durch TACKENBERG).

3 Saatgutbeschaffung

Die Identifizierung geeigneter Bestdnde gestaltete sich schwieriger als erwartet. Sprachbarrieren, fehlende
Kooperationsbereitschaft sowie eingeschrankte Verfligbarkeit und Erreichbarkeit lokaler Ansprechpartner
erschwerten den Prozess erheblich. Zusatzlich waren vor allem fiir die Ungarische Eiche sowohl fiir 2021 als auch
flir 2022 schlechte Ernten prognostiziert.
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Bei der Auswahl wurden ausschliefllich qualitativ hochwertige Bestdande berlicksichtigt, die folgende Kriterien
erfullten:
e Autochthonitat: Ernte ausschlieflich in natirlichen Waldern mit Naturverjingung,

Mindestgrofle: 1 Hektar,

e Anzahl fruktifizierender Mutterbaume: mindestens 40,

e Vitalitat: Gesunde Bestande ohne erkennbare Krankheiten oder Schaden.

Die erste Ernte im Herbst 2021 erwies sich als besonders herausfordernd. Saatgut konnte lediglich von drei
Herkiinften der Flaumeiche (zwei in Italien, eine in Frankreich) gewonnen werden. Da diese Menge nicht
ausreichte, wurde im Herbst 2022 eine zweite Ernte durchgefiihrt, bei der Saatgut von weiteren 16 Bestianden
gesammelt werden konnte. Insgesamt wurde somit Saatgut von 19 Herkiinften aus acht Landern gewonnen

(ausgeschlossen Deutsche Herkinfte, Tabelle 1).

Bei der Ungarischen Eiche konnte aufgrund einer

weitreichenden Fehlmast in beiden Jahren nur ein Bestand geerntet werden.

Tabelle 1: Uberblick der Erntemengen in beiden Erntejahren 2021 und 2022.
Ernte-

Nr. Bezeichnung Baumart Land Herkunftsregion menge E.r n;e- Bemerkungen

el
1 QPFC/QPU/F 1a Q. pubescens  Frankreich Massegros 56 2021
2 QPFC/QPU/F 1b Q. pubescens  Frankreich Massegros 66 2022 Ernteort identisch QPU/Fla
3 QPFC/QPU/ST 2 Q. pubescens  Sud-Tirol, Italien  Predegitze * 2022 *1300 Pfl. Lohnanzucht (Std-Tirol)
4 QPFC/QPU/ST 3 Q. pubescens  Sud-Tirol, Italien Eyrs Leiten & 2022 *1300 Pfl. Lohnanzucht (Std-Tirol)
5 QPFC/QPU/GR 4 Q. pubescens  Griechenland Giona-Pezoula, Stadtwald Xanthi 13 2022
6 QPFC/QPU/RO 5 Q. pubescens  Rumanien Valea Trei lzvoare 17 2022
7 QPFC/QPU/RO 6 Q. pubescens ~ Rumanien Cerna 21 2022
8 QPFC/QPU/BG 8 Q. pubescens  Bulgarien Aitos 55 2022
9 QPFC/QCE/IT9 Q. cerris Italien Ca Brusa 11 2021
10 QPFC/QCE/IT 10 Q. cerris Italien Albare 20 2021
11 QPFC/QCE/IT13 Q. cerris Italien Chiusi della Verna 20 2022
12 QPFC/QCE/HU 16 Q. cerris Ungarn Balatongyo6rok 29 2022
13 QPFC/QCE/HU 17 Q. cerris Ungarn Devecser-A 14 2022
14  QPFC/QCE/HU 18 Q. cerris Ungarn Szalka 18 2022
15  QPFC/QCE/HU 19 Q. cerris Ungarn Devecser-B 20 2022
16 QPFC/QCE/CH20 Q. cerris Schweiz Tessin, Cademario 70 2022
17 QPFC/QCE/RS 21 Q. cerris Serbien Bukulja 17 2022
18 QPFC/QCE/RS 23 Q. cerris Serbien Stol 22 2022
19 QPFC/QCE/RS 24 Q. cerris Serbien Lipovica 16 2022
20 QPFC/QFR/GR 22 Q. frainetto Griechenland Aiora-Gerakas, Stadtwald Xanthi 85 2022
21 TrEi/DE Q. petraea Deutschland HKG 81810 * 2022 *1000 Pfl.Lohnanzucht (Laufen)
22 StEi/DE Q. robur Deutschland HKG 81709 kJ 2022 *1000 Pfl.Lohnanzucht (Laufen)

SUMME 570

Quelle: AWG (R. STUWE).

Die Ernte erfolgte grofStenteils mit Unterstiitzung regionaler Erntehelfer. Eicheln zahlen zu den orthodoxen
Samen und sind aufgrund ihres hohen Wasser- und Starkegehalts besonders anfallig fir Schimmelbildung und
Verderb. Eine addquate Lagerung und ein rascher Transport zur Weiterverarbeitung im Pflanzgarten in Laufen
waren deshalb entscheidend fiir den Erhalt der Keimfahigkeit.
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4 Anzucht im Pflanzgarten Stiitzpunkt der BaySF in Laufen

Nach dem Eintreffen im Pflanzgarten wurde das Saatgut gereinigt und zur Keimabt&tung im HeiBwasserbad bei
41 °C thermisch behandelt. Durch einen Schwimmtest konnten hohle oder faule Eicheln identifiziert und
aussortiert werden, da diese an die Oberflaiche schwimmen und abgeschopft werden kénnen. AnschlieRend
wurde das Saatgut bis zur Aussaat im Marz 2023 bei -3 °C gelagert.

Die maschinelle Aussaat erfolgte in drei Schritten: Zunidchst wurden die Eicheln in Saatrillen abgelegt, die
anschlieRend durch Walzen geschlossen und leicht angedriickt wurden. Danach wurde das Saatbeet mit einer
Hackschnitzelschicht bedeckt, um vor Austrocknung und Spéatfrost zu schitzen (Abb. 4 links). Wahrend der
Anzucht war ein regelmaRiges Ausjaten notwendig, um das schnell wachsende Unkraut in Schach zu halten und
den Konkurrenzdruck zu mindern.

Im Herbst 2023 wurden die einjdhrigen Jungpflanzen maschinell ausgehoben und in drei GréRenklassen (S, M, L)
sortiert. Kranke oder minderwertige Pflanzen wurden aussortiert. AnschlieBend wurden die Pflanzen zu Biindeln
von 30 Stiick (25 plus 5 Reserve) zusammengefasst und sorgfaltig etikettiert. Die Blindel wurden bis zur Pflanzung
im Folgefriihjahr im Einschlag gelagert. Dazu wurde ein etwa 60 Meter langer und 50 Zentimeter tiefer Graben
im Pflanzbeet gezogen und mit Hasendraht ausgekleidet, um vor Mausefrall zu schiitzen. Die Pflanzenbiindel
wurden hineingelegt und die Wurzeln sorgfaltig mit Erde bedeckt. Eine Lagerung im Einschlag erhoht die
Uberlebensrate von wurzelnackten Pflanzen im Vergleich zur Kiihlhallenlagerung deutlich.

Abbildung 4:  Aussaat der Eicheln im Pflanzgarten Laufen im Marz 2023 (links;) und Saatreihen mit
Samlingen der drei Eichenarten im Pflanzgarten Laufen (rechts; Stand Juni 2023).

Quellen: AWG (R. STOWE (links), R. SCHIRMER (rechts)).

5 Flachenauswahl und -anlage

Parallel zur Anzucht im Pflanzgarten Laufen wurden zahlreiche potentielle Flachen in Bayern besucht und auf
ihre Eignung fir das Projekt bewertet. Davon wurden flnf in Bayern und eine weitere von der FVA in Baden-
Wirttemberg ausgewahlt. Die Flachen wurden vermessen, eingezaunt, gerdaumt, bei Bedarf gemulcht und
anschlieRend die Pflanzplatze mit Tonkinstdben markiert.

Im Frihjahr 2024 wurden alle Versuchsflichen vollstandig bepflanzt. Dazu wurden die bendétigten
Pflanzenbiindel dem Einschlag in Laufen entnommen und zu den Versuchsflachen transportiert. Gepflanzt wurde
mit Unterstiitzung von ortlichen Forstwirten, Auszubildenden und Unternehmern. In Sailershausen und Elsendorf
war aufgrund der steinigen, lehmigen Boden der Einsatz von Pflanzbohrern erforderlich, auf den tbrigen Flachen
erfolgte die Pflanzung mit Hohlspaten oder dem Neheimer Pflanzverfahren (Abb. 5).
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Abbildung 5:  Pflanzbohrer zum Vorgraben der Pflanzlocher auf stark lehmigen und skelettreichen Boden
in Sailershausen (links); Rechts: Pflanzbohrer und das Pflanzteam im Einsatz (rechts).

Quellen: AWG (R. STOWE).

6 Installation der Tréopfchenbewdsserungssysteme

Die Installation von Bewasserungssystemen war urspriinglich nicht im Projekt vorgesehen. Nach mehreren
Projektbesprechungen, Kostenkalkulationen und Abwé&gungen der Vor- und Nachteile verschiedener
Bewadsserungsmethoden wurde beschlossen, zumindest auf den zwei Hauptflachen in Alzenau und Sailershausen
Tropfchenbewasserungssysteme zu installieren. Beide Flachen liegen in besonders niederschlagsarmen
Gebieten, weshalb die Jungpflanzen ohne zuverldssige Bewadsserung von einer Austrocknung zu stark gefahrdet
wadren.

Die Bewdsserungssysteme (vom israelischen Hersteller Netafim) wurden von der Firma BayWa geliefert und
unter Aufsicht eines Bewasserungsexperten der BayWa von ortlichen Forstwirten und Unternehmern installiert.

In Sailershausen erfolgt die Wasserversorgung tber drei Wassertanks mit einer Gesamtkapazitat von rund 20 m3.
Die Kopfleitung wurde zum Schutz unterirdisch verlegt (Abb. 6). In Alzenau wird das Wasser aus dem
nahegelegenen Neufeldersee entnommen. Da der See in einem Wasserschutzgebiet liegt, war ein aufwendiger
Genehmigungsprozess erforderlich. Schlielich wurde die Wasserentnahme unter strengen Auflagen bis zum
Jahr 2028 genehmigt. Durch Pumpen wird sichergestellt, dass das Wasser mit gleichmaigem Druck auf den
Versuchsflachen verteilt wird.
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Abbildung 6:  Wasserfasser fiir die Wasserversorgung der Tropfchenbewasserung auf der Herkunfts-
versuchsfliche Sailershausen (links) und Wasserschlauch mit Tropferverschluss in
Pflanzennihe (rechts).

Quellen: AWG (R. SCHIRMER).

7 Versuchsdesign

Die Versuchsflichen wurden im Parzellen-Blockdesign mit zufdlliger Zuteilung angelegt, um kleinrdumige
Standortunterschiede moglichst auszugleichen. Jede Parzelle enthélt 50 Pflanzen, und jeder Herkunft sind vier
Parzellen (Wiederholungen, Wdh.) zugeordnet (Abb. 7). Somit sind pro Herkunft insgesamt 200 Pflanzen
vertreten (50 Pflanzen pro Parzelle x 4 Wdh.). Die Anordnung der Pflanzen entspricht einem 5 x 10 Raster mit
einem Pflanzabstand von 2 m x 1 m, was eine ParzellengréBe von 10 m x 10 m ergibt. Zwischen den Parzellen
wurden Riicke- und Bewasserungsgassen angelegt, um Pflege, Bewadsserung und spatere Bewirtschaftung zu
erleichtern.
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Abbildung 7:  Beispiel eines Versuchsaufbaus anhand der Versuchsflache Sailershausen mit 20 Herkiinften
(HK) und 4 Wiederholungen (Wdh.). Insgesamt befinden sich auf dieser Flache 4000 Pflanzen
(20 HK x 4 Wdh. x 50 Pfl. pro Parzelle).
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Quelle: AWG (R. STOWE).

Die Anzahl und Zusammensetzung der Herkiinfte auf den einzelnen Flachen variiert je nach
Pflanzenverfiigbarkeit und FlachengréRe. Tabelle 2 gibt eine Ubersicht tiber die Pflanzenverteilung auf den
verschiedenen Versuchsflachen:
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Tabelle 2: Uberblick der Pflanzenverteilung auf den sechs Versuchsflachen in Bayern und Baden-
Wiirttemberg.
Anzahl Pflanzen je Herkunft 5 Pfl A .
nzahl Flaichen
Nr. Bezeichnung Sailershausen Alzenau Elsendorf Werneck Hohnhausen Emmendingen (nac :
(AWG) (AWG) (AWG) (AWG) (AWG) (FVA) Herkunft) 1 Herkunft
1 QPFC/QPU/F1a 200 600 200 200 800 200 2200 6
2 QPFC/QPU/F1b 0 0 0 200 200 0 400 2
3 QPFC/QPU/ST2 200 200 200 200 200 0 1000 5
4 QPFC/QPU/ST3 200 200 200 200 200 0 1000 5
5 QPFC/QPU/GR 4 200 0 0 0 0 0 200 1
6 QPFC/QPU/RO5 200 200 200 200 200 200 1200 6
7 QPFC/QPU/RO 6 200 200 200 0 200 0 800 4
8 QPFC/QPU/BG 8 200 200 200 200 200 200 1200 6
9 QPFC/QCE/IT9 200 200 200 200 200 200 1200 6
10 QPFC/QCE/IT 10 200 200 200 200 200 0 1000 5
11 QPFC/QCE/IT13 200 200 200 0 200 200 1000 5
12 QPFC/QCE/HU 16 200 200 200 0 200 0 800 4
13 QPFC/QCE/HU 17 200 0 200 0 200 200 800 4
14 QPFC/QCE/HU 18 200 0 200 0 200 0 600 3
15 QPFC/QCE/HU 19 0 200 200 200 200 200 1000 5
16 QPFC/QCE/CH 20 200 0 200 0 200 200 800 4
17 QPFC/QCE/RS 21 200 0 200 0 0 0 400 2
18 QPFC/QCE/RS 23 200 0 0 0 0 0 200 1
19 QPFC/QCE/RS 24 200 0 200 0 0 0 400 2
20 QPFC/QFR/GR 22 200 200 200 0 200 200 1000 5
21 DEUTSCHE TrEi 200 200 200 200 200 200 1200 6
22 DEUTSCHE StEi 200 200 200 200 200 200 1200 6
3 Pfl. (nach Flache) 4000 3200 3800 2200 4200 2200 19600
3 Herkiinfte pro Flache 20 14 19 11 18 11

Quelle: AWG (R. STUWE).

8 Ergebnisse der ersten Ausfall- und Hohenaufnahmen (Nov. 2024)

Die Ausfallaufnahme im Herbst 2024 lieferte erste Daten zu den Anwuchsraten. Trotz signifikanten
Unterschieden im Anwuchsverhalten der verschiedenen Arten und Herkiinfte reichen diese ersten
Beobachtungen nicht aus, um zuverldssige Herkunfts- und Anbauempfehlungen ableiten zu kodnnen. Eine
belastbare Bewertung erfordert eine langfristige Untersuchung Uber mehrere Jahre, da vor allem in der
Anfangsphase viele externe und schwer quantifizierbare Faktoren den Anwuchserfolg beeinflussen.

Tabelle 3 zeigt die bisherigen Ausfallraten, jeweils nach Herkunft, Baumart und Versuchsfliche. Die
durchschnittliche Ausfallrate (Tabelle 3) lber alle Herkiinfte hinweg betragt 7,6 %. Auffallig sind die besonders
hohen Ausfallraten bei Flaumeichen aus Bulgarien (18,9 %) und Rumanien (17,0-18,4 %) sowie bei der
Ungarischen Eiche aus Griechenland (11,3 %). Im Vergleich dazu weisen die franzésische Flaumeiche (1,3 %) und
die serbische Zerreiche (1,5-3,0 %) auBergewohnlich geringe Ausfallraten auf. Generell zeigt sich, dass
Flaumeichen und Ungarische Eichen mit durchschnittlichen Ausfallraten von 11,1 % bzw. 11,3 % schlechter
anwuchsen als Zerreichen (5,2 %), Traubeneichen (4,8 %) und Stieleichen (5,6 %).
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Insgesamt waren die Anwuchsraten mit einer mittleren Uberlebensrate von {iber 90 % jedoch hoch. Vermutlich
profitierten die Jungpflanzen von dem sehr Niederschlagsreichen Frithjahr und Sommer im Pflanzjahr 2024.

Die geringsten Ausfallraten wurden auf Versuchsflachen mit installierter Tropfchenbewasserung registriert.
Bewadsserte Flachen zeigten eine durchschnittliche Ausfallrate von etwa 6,5 %, wahrend auf nicht bewasserten
Flachen die Ausfdlle mit durchschnittlich 9,6 % signifikant héher ausfielen. Diese Ergebnisse verdeutlichen die
Bedeutung der Tropfchenbewadsserung fiir die Etablierung der Jungpflanzen. Es ist zu erwarten, dass in
zukinftigen Jahren mit sehr trockenen Klimaverhéltnissen die Flachen ohne Trépfchenbewdsserung noch héhere
Ausfallraten aufweisen werden.

Tabelle 3: Links: Durchschnittliche Ausfallraten der verschiedenen Herkiinfte auf den fiinf Bayerischen
Flachen (aufsteigend sortiert). Die Anwuchsrate ist mit einem Durchschnitt von 92,4%
ausgesprochen hoch; Rechts (oben): Die durchschnittlichen Ausfallraten nach Baumart
(aufsteigend sortiert); Rechts (unten): Die durchschnittlichen Ausfallraten nach Fliche
(aufsteigend sortiert).

Herkunft Baumart Ausfille [%] Baumart Ausfille [%]
QPFC/QPU/F 1b Q. pubescens 1,3 Q. petraea 4,8
QPFC/QCE/RS 21 Q. cerris 1,5 Q. cerris 5,2
QPFC/QPU/ST 3 Q. pubescens 3,0 Q. robur 5,6
QPFC/QCE/RS 23 Q. cerris 3,0 Q. pubescens 11,2
QPFC/QCE/IT 13 Q. cerris 3,8 Q. frainetto 11,3
QPFC/QCE/RS 24 Q. cerris 4,8
Deutsche TrEi Q. petraea 4,8
QPFC/QPU/ST 2 Q. pubescens 5,5 Versuchsflache Ausfille [%]
QPFC/QCE/HU 17 Q. cerris 5,5 Sailershausen 5,5
Deutsche StEi Q. robur 5,6 Hohnhausen 7,0
QPFC/QCE/HU 16 Q. cerris 5,6 Alzenau 7,4
QPFC/QCE/CH 20 Q. cerris 5,7 Elsendorf 9,6
QPFC/QCE/HU 18 Q. cerris 6,7 Werneck 12,2
QPFC/QCE/IT 10 (2021) Q. cerris 6,7
QPFC/QCE/HU 19 Q. cerris 6,9
QPFC/QCE/IT 9 (2021) Q. cerris 7,0
QPFC/QPU/F 1a (2021) Q. pubescens 8,6
QPFC/QFR/GR 22 Q. frainetto 11,3
QPFC/QPU/GR 4 Q. pubescens 16,5
QPFC/QPU/RO 6 Q. pubescens 17,0
QPFC/QPU/RO 5 Q. pubescens 18,4
QPFC/QPU/BG 8 Q. pubescens 18,9

Durchschnitt: 7,6

Quelle: AWG (R. STUWE).
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Das Hohenwachstum (Tabelle 4) der Jungpflanzen weist ebenfalls deutliche Unterschiede sowohl zwischen den
Baumarten als auch zwischen den Versuchsflichen auf. Die folgenden Tabellen veranschaulichen diese
Unterschiede. Bei der Datenauswertung wurden nur Pflanzen aus dem Erntejahr 2022 in Betracht gezogen.

Die hochsten mittleren Hohenwerte wurden bei den deutschen Stiel- und Traubeneichen gemessen, mit 22,3 cm
bzw. 26,5 cm. Diese (bertreffen das Wachstum der ausldandischen Eichenarten signifikant. Unter den
mediterranen Arten zeigte die Zerreiche mit 18,8 cm das beste Hohenwachstum, fast doppelt so hoch wie das
der Ungarischen Eiche, die mit nur 10,0 cm das geringste Wachstum aller Arten aufwies. Die Flaumeiche liegt mit
einem Durchschnittswert von 14,6 cm im mittleren Bereich. Es ist wichtig zu bemerken, dass diese
Hohenunterschiede im sehr friithen Stadium nicht zwingend auf Qualitatsunterschiede hinweisen.

Zwischen den Versuchsflachen sind ebenfalls deutliche Unterschiede im Héhenwachstum zu beobachten. Die
hochsten Werte wurden in Werneck mit durchschnittlich 21,2 cm gemessen, gefolgt von Sailershausen (17,2 cm)
und Elsendorf (16,9 cm). Besonders bemerkenswert ist, dass die Fliche in Werneck trotz fehlender
Tropfchenbewadsserung das beste Hohenwachstum erreicht. Gleichzeitig verzeichnet diese Flache jedoch die
hochsten Ausfallraten (12,2 %). Im Gegensatz dazu weist die Flache in Alzenau, die mit einem
Tropfchenbewadsserungssystem ausgestattet ist, mit durchschnittlich 13,8 cm die niedrigsten Hohenzuwéachse
auf, die Ausfallraten sind mit 7,4 % jedoch deutlich geringer.

Tabelle 4: Mittleres Hohenwachstum der nach Baumart zusammengefassten Herkiinfte, die auf allen
fiinf Versuchsflichen vertreten sind (Aufnahme 2022, links) und je Versuchsflache (rechts).
*Die Versuchsflachen Alzenau und Sailershausen sind mit Tropfchenbewdsserungssystemen

ausgesstattet.
Baumart Hohe [cm] Versuchsfliche Hoéhe [cm]
Q. frainetto 10,0 Alzenau* 13,8
Q. pubescens 14,6 Hohnhausen 14,4
Q. cerris 18,8 Elsendorf 16,9
Q. robur 22,3 Sailershausen* 17,2
Q. petraea 26,5 Werneck 21,2

Quelle: AWG (R. STUWE).

9 Diskussion

Die Anlage solcher Versuchsflachen ist essenziell, um die Forstwirtschaft auf die Herausforderungen des
Klimawandels vorzubereiten. Ziel ist es, schnellstmoglich Erkenntnisse iber die Anbaueignung der Eichenarten
zu gewinnen, um geeignete Erntebestdnde auszuweisen, internationale Kontakte und Geschaftsbeziehungen
aufzubauen und die relevanten Herkiinfte in das Forstvermehrungsgutgesetz (FoVG) aufzunehmen oder héher
einzustufen.

Die ersten Ergebnisse der Ausfall- und Hohenaufnahme liefern wertvolle Einblicke in das Anwuchs- und
Wachstumsverhalten der untersuchten Eichenarten, dennoch ist es wichtig zu betonen, dass aus diesen friihen
Beobachtungen keine zuverlassigen Empfehlungen abgeleitet werden kdnnen. Langfristige Untersuchungen liber
mehrere Jahre sind erforderlich, um belastbare Aussagen Uber die Eignung dieser Baumarten und Herkiinfte zu
treffen. Vor allem in den friihen Stadien eines solchen Versuchs kdnnen Einflussfaktoren wie Pflanzverfahren,
Lagerung und FlachenvorbereitungsmalRnahmen die Ergebnisse verzerren. Eine einmalige Nachbesserung der
ausgefallenen Pflanzen im Herbst 2024 soll sicherstellen, dass die Vergleichbarkeit der Herkiinfte besteht und
externe Storeinfliisse minimiert werden.
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Die bisherigen Ergebnisse deuten darauf hin, dass die einheimischen Stiel- und Traubeneichen bisher
erfolgreicher anwachsen und ein besseres Hohenwachstum aufweisen als die mediterranen Eichenarten.
Besonders herausstechend ist jedoch die Zerreiche, die sich sowohl in den niedrigen Ausfallraten als auch im
Hohenwachstum positiv hervorgetan hat. Im Gegensatz dazu zeigen die Flaum- und Ungarischen Eichen
vergleichsweise niedrige Anwuchsraten und Héhenzuwachse.

Trotz dieser Tendenzen ist die langfristige Entwicklung der mediterranen Arten entscheidend, insbesondere in
Hinblick auf ihre mégliche Resilienz gegeniiber Trockenheit und Hitze. Es ist zu erwarten, dass die einheimischen
Baumarten bei kinftig zunehmenden Diirreperioden und Extremwetterereignissen an ihre Grenzen gelangen,
wahrend mediterrane Arten anpassungsfahiger sind.

Ein zentraler aber oft Ubersehener Faktor bei der erfolgreichen Einflihrung fremder Baumarten ist die
Verfligbarkeit von hochwertigem Saatgut aus den jeweiligen Herkunftslandern. Die bisherigen Erfahrungen
zeigen, dass die Saatguternte in Ldndern mit gut entwickelten Forststrukturen, wie der Schweiz, Stdtirol und
Ungarn, insgesamt einfacher und erfolgreicher war. Sprachliche Barrieren, mangelnde Kooperationsbereitschaft
oder eingeschrankte Erreichbarkeit der Ansprechpartner in anderen Landern erschwerten hingegen die
Saatgutbeschaffung in vielen Landern.

Bewdsserungssysteme werden in der Forstwirtschaft zunehmend an Bedeutung gewinnen und werden immer
haufiger eine zwingende MalRinahme fiir die erfolgreiche Etablierung von Forstkulturen. Die Ergebnisse aus
Alzenau und Sailershausen bestétigen, dass die Uberlebensrate der Pflanzen durch deren Einsatz signifikant
gesteigert werden kénnen. Dennoch sind sie mit hohen Arbeits- und Kostenaufwanden verbunden, und ihre
Rentabilitdt muss erst langfristig bewertet werden.

Zusammengefasst zeigen die bisherigen Ergebnisse erste vielversprechende Hinweise darauf, wie sich
mediterrane Baumarten wie die Zerreiche in den heimischen Waldern etablieren kénnten. Eine abschlieRende
Bewertung erfordert jedoch kontinuierliche Untersuchungen Uber Jahrzehnte hinweg. Wichtig ist auch die
Anlage weiterer Versuchsflachen, um eine groRere Vielfalt an Herkiinften zu testen und die Aussagekraft der
Ergebnisse zu erhdhen. Besonders die Ungarische Eiche ist im aktuellen Versuch unterreprasentiert, da sie
lediglich durch eine Herkunft vertreten ist.
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Untersuchung der genetischen, epigenetischen und phanotypischen Variation in
Douglasien-Nachkommenschaften aus deutschen Saatguterntebestinden und aus
Originalherkiinften

GIANG THI HA VU, HIEU XUAN CAO, MARTIN HOFMANN, WILFRIED STEINER, OLIVER GAILING

Zusammenfassung

Extreme Diirren, die durch den Klimawandel verursacht werden, stellen eine erhebliche Herausforderung fiir die
europdische Forstwirtschaft dar. Die aus Nordamerika eingefiihrte Douglasie, bietet aufgrund ihrer
Dirreresistenz und ihrer Wuchseigenschaften eine Alternative zur zunehmend anfélligen Fichte in Deutschland.
Herkunftsversuche haben eine betrachtliche Variabilitdt in den Wuchseigenschaften gezeigt, wobei
Nachkommen aus deutschen Bestanden manchmal eine vergleichbare oder sogar tGiberlegene Wuchsleistung im
Vergleich zu nordamerikanischen Herkiinften zeigten. Diese Variationen kdénnten auf unterschiedliche
evolutionare Anpassungen sowie Umweltfaktoren wahrend der Reproduktion und Samenreifung zuriickzufiihren
sein, die die Wuchseigenschaften beeinflussen. Epigenetische Faktoren, die als ,Stellschrauben” im Genom
wirken, ermoglichen eine schnelle physiologische Anpassung an sich verandernde Umweltbedingungen und
konnten die genetische Anpassung durch gezielte Selektion fordern.

Das EPIGEN-Projekt zielt darauf ab, erstmals sowohl die genetischen als auch die epigenetischen Determinanten
der Wuchsleistung der Douglasie mit aktuellen Sequenzierungs- und Genotypisierungstechnologien zu
untersuchen. Durch die Untersuchung verschiedener Samenjahrgdnge aus deutschen Saatguterntebestdnden
und urspringlichen Herkunftsgebieten in zwei Herkunftsversuchen werden wir sowohl genetische als auch
epigenetische Effekte auf die Wuchseigenschaften bewerten. Die Ergebnisse werden unser Verstandnis der
genetischen und epigenetischen Mechanismen, die die Wuchsleistung beeinflussen, erweitern und wertvolle
Einblicke in die Zichtung von lokal angepassten, leistungsstarken Saatgutplantagen geben, die den
Herausforderungen des Klimawandels begegnen kénnen.

Abstract

Investigation of genetic, epigenetic and phenotypic variation in Douglas fir progeny from German seed
harvests and original provenances

Extreme droughts caused by climate change pose significant challenges to European forestry. Douglas-fir,
introduced from North America, offers a drought tolerant and productive alternative to the increasingly
vulnerable Norway spruce in Germany. Provenance trials have shown considerable variability in growth
characteristics, with progenies from German stands sometimes demonstrating comparable or even superior
performance as compared to their original North American counterparts. These variations may result from
different evolutionary adaptations, as well as environmental factors during reproduction and seed maturation,
which influence growth traits. Epigenetic factors, acting as "adjustable mechanisms" within the genome, enable
rapid physiological adaptation to changing environmental conditions and may facilitate genetic adaptation
through directed selection.

The EPIGEN project aims to investigate, for the first time, both the genetic and epigenetic determinants of growth
performance in Douglas-fir using advanced sequencing and genotyping technologies. By studying different seed
years from German seed stands and original provenances at two provenance trials, we will assess both genetic
and epigenetic effects on growth traits. The findings will enhance our understanding of the genetic and
epigenetic mechanisms driving growth performance, providing valuable insights for breeding locally adapted,
high performance reproductive material that can meet the challenges of climate change.
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1 Einleitung

Extreme Dirren und andere klimatische Verdnderungen verdndern die Landschaft der europdischen
Forstwirtschaft rapide, was zu einer Verschiebung der Baumartenzusammensetzung hin zu mehr Laubholz und
einem Rickgang der einheimischen Nadelbdume wie der Fichte (Picea abies) fihrt, die besonders anfallig fur
Trockenstress ist (FENG UND DU 2022, FORZIERI et al. 2021). Als Alternative hat sich die Douglasie (Pseudotsuga
menziesii) als vielversprechend erwiesen, insbesondere wegen ihrer Trockentoleranz und Anpassungsfahigkeit
an unterschiedliche Umweltbedingungen (SPELLMANN et al. 2015).

Die Douglasie ist eine Schllsselart im Westen Nordamerikas und besteht aus zwei verschiedenen Varietadten: der
Kustenvariante (Pseudotsuga menziesii var. menziesii) und der Inlandvariante (Pseudotsuga menziesii var.
glauca). Die Douglasie weist eine bemerkenswerte genetische Vielfalt auf, die in ihrem urspriinglichen
Verbreitungsgebiet in Nordamerika eingehend untersucht wurde, wobei die Kiistenpopulationen eine hohere
genetische Vielfalt aufweisen als die isolierteren Inlandpopulationen (PELAEZ et al. 2024). Diese Vielfalt ist
entscheidend fiir die Anpassungsfahigkeit an unterschiedliche Umweltbedingungen und tragt wesentlich zum
Erfolg der Art in nicht-heimischen Gebieten wie Deutschland bei. Dariiber hinaus spielen der innerartliche
Genfluss, die Hybridisierung und die lokale Anpassung an klimatische Stressfaktoren wie Trockenheit und Kalte
eine Schliisselrolle fiir ihr Uberleben und ihre Widerstandsfahigkeit (BANSAL et al. 2015, SAVOLAINEN et al. 2007,
SORK et al. 2013).

Die Douglasie ist eine der wichtigsten nicht-einheimischen Baumarten in Deutschland und bedeckt etwa 2 % der
Waldflache des Landes. Der GroRteil der Douglasie in Deutschland gehort zur Kistenvariante und stammt
hauptsdchlich aus heimischen Saatgutbestinden und Samenplantage. Diese Saatgutbestande und Plantagen
haben Einfluss auf die kiinftige Verjlingung und die Produktion von forstlichem Vermehrungsgut und erfordern
eine sorgfaltige Bewirtschaftung, um ein Gleichgewicht zwischen genetischer Verbesserung und Erhaltung der
genetischen Vielfalt herzustellen, wobei auf glinstige Eigenschaften wie Trockentoleranz, Wachstumsleistung
und Holzqualitat selektiert wird (NEOPHYTOU et al. 2020, PAKULL et al. 2021). Die genetische Variation hat zwar
einen erheblichen Einfluss auf diese Merkmale, kann aber allein die beobachtete phanotypische Plastizitat,
insbesondere als Reaktion auf Umweltstress, nicht vollstéandig erklaren. Neuere Studien legen nahe, dass
phanotypische Merkmale wie Wachstum und Stresstoleranz aus einem komplexen Zusammenspiel von
genetischen, umweltbedingten und epigenetischen Faktoren resultieren (BRAUTIGAM et al. 2013, THIEBAUT et al.
2019, VU et al. 2024).

Epigenetische Modifikationen, einschlieRlich DNA-Methylierung, Histon-Modifikationen und nicht-kodierende
RNAs, wirken als Regulationsmechanismen, die die Genexpression beeinflussen, ohne die DNA-Sequenzen zu
verandern. Bei der DNA-Methylierung werden Methylgruppen an Cytosinreste in CG-, CHG- und CHH-Kontexten
(H=A, T oder C) angefligt. Dieser Prozess verandert die Chromatinstruktur und steuert, wie gut die DNA fir die
Transkription zuganglich ist, wodurch die Genaktivitat reguliert wird. Histonmodifikationen wie Acetylierung
oder Methylierung verdndern die Chromatinumgebung in dhnlicher Weise. Nichtcodierende RNAs spielen
ebenfalls eine Rolle bei der Steuerung dieser epigenetischen Veranderungen und bei der direkten Ausschaltung
oder Aktivierung bestimmter Gene. Im Gegensatz zu genetischen Verdnderungen, die mehrere Generationen
bendtigen, um durch Selektion fixiert zu werden, ermdglichen epigenetische Mechanismen den Pflanzen, in
Echtzeit auf Umweltbelastungen zu reagieren, indem sie die Genexpression modulieren, ohne die
zugrundeliegende DNA-Sequenz zu verandern. Darlber hinaus kdnnen diese epigenetischen Veranderungen an
nachfolgende Generationen weitergegeben werden, so dass die Nachkommen adaptive Eigenschaften -
»epigenetische Erinnerungen” - erben, die sie in die Lage versetzen, mit dhnlichen Belastungen besser fertig zu
werden (KINOSHITA UND SEKI 2014). Dies ist ein entscheidender Vorteil bei der Anpassung an sich schnell
verandernde Umgebungen, wie sie beispielsweise durch den Klimawandel entstehen (KINOSHITA UND SEKI 2014,
LAMKE UND BAURLE 2017, XU et al. 2021).

Das EPIGEN-Projekt konzentriert sich auf die gleichzeitige Untersuchung der genetischen Variabilitat und der
DNA-Methylierungsveranderungen, um zu verstehen, wie sich die Douglasie an die nicht-heimische Umwelt in
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Deutschland anpasst (Abb. 1). Durch die Untersuchung der Interaktion zwischen genetischen und epigenetischen
Faktoren will das Projekt herausfinden, wie diese Faktoren zusammen phanotypische Merkmale wie
Wuchsleistung und Widerstandsfahigkeit formen.

Abbildung 1:  Uberblick iiber die Studie.
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Quelle: Georg-August-Universitat Gottingen (G.T.H. Vu).

2 Methodik
2.1 Pflanzenmaterial

Die EPIGEN-Projektstudie konzentriert sich auf die genomweite genetische und epigenetische Variation bei
Douglasie in zwei Herkunftsversuchen in Deutschland (Forst lloo und Harselfeld). Die Herkunftsversuche
umfassen nordamerikanische und deutsche Herkiinfte, die unterschiedliche Wachstums- und
Umweltanpassungen reprasentieren. Die Baume wurden aufgrund ihrer unterschiedlichen Wuchsleistung
ausgewahlt und analysiert. Phdanotypische Merkmale wie Hohe, DBH, Kronendichte und Frostschaden wurden
fiir einzelne Baume an beiden Standorten erfasst. Die Klimadaten fiir die nordamerikanischen Herkiinfte wurden
der WorldClim-Datenbank entnommen (HUUMANS et al. 2005). In dieser Studie analysieren wir Bdume aus dem
Provenienzversuch im lloo Forst, Neuminster, Deutschland, aus vier Provenienzen (Ashford, Randle, Vancouver
und Skykomish) und zwei Samenerntejahren (1971 und 1976, Tabelle 1).
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Tabelle 1: Einzelheiten zu den fiir die Sequenzierung verwendeten Proben und den damit verbundenen
phanotypischen Merkmalen.

Proben_ID Herkunft (Ursprung) Saatjahr BHD [cm] Ho6he [m]
N167 Skykomis 1976 30,5 25,9
N271 Randle 1976 36,8 27,0
N175 Vancouver 1976 26,6 22,5
N272 Randle 1976 39,4 27,3
N223 Skykomis 1971 33,5 27,0
N274 Ashford 1976 19,5 14,6
N255 Vancouver 1971 9,0 5,9
N299 Skykomis 1971 16,1 15,7
N256 Vancouver 1971 19,4 16,0
N308 Ashford 1971 9,4 6,4
N262 Randle 1971 12,4 8,5
N309 Ashford 1971 9,1 6,4
N263 Randle 1971 9,5 8,2
N355 Skykomis 1976 20,3 24,9
N264 Randle 1971 24,1 17,6
N370 Vancouver 1976 25,3 25,7

Quelle: Georg-August-Universitat Gottingen (G.T.H. Vu).

2.2 Sequenzierung und Datenverarbeitung

Genomische DNA wurde aus gefriergetrockneten Nadelproben mit dem Qiagen DNeasy Plant Mini Kit extrahiert
und mit dem Qubit dsDNA HS Assay Kit (Thermo-Fisher Scientific) auf Qualitdt und Quantitat geprift. Die
genomische DNA wurde mit den Enzymen Pstl und ApeKl doppelt verdaut. AnschlieBend wurden sowohl
ddRADseq- als auch methyl-ddRADseqg-Bibliotheken von der LGC Genomics GmbH (Berlin, Deutschland) nach
etablierten Protokollen erstellt (PETERSON et al. 2012, RAINE et al. 2017). Die Sequenzierung wurde auf der Illumina
NextSeg-Plattform durchgefihrt, und die Reads wurden dem Douglasien-Referenzgenom (NEALE et al. 2017) mit
der neuesten Genomannotation (VELASCO et al. 2022) fir die nachgeschaltete Variantenidentifizierung
zugeordnet.

Die Sequenzqualitat wurde mit FastQC bewertet, und die Reads wurden mit Trim-Galore auf Qualitat getrimmt.
Hochwertige Reads wurden mit der gemBS-Pipeline auf das Referenzgenom kartiert. Das ermoglicht die
Identifizierung sowohl von Einzelnukleotid-Polymorphismen (Single Nucleotide Polymorphisms, SNPs) als auch
von Einzelmethylierungs-Varianten (Single Methylation Variants, SMVs). Populationsstruktur und
Verwandtschaft wurden mit STRUCTURE (PRITCHARD et al. 2000) und TASSEL 5.0 (BRADBURY et al. 2007) bewertet,
wobei Verwandtschaft beriicksichtigt wurde, um falsch positive Ergebnisse zu minimieren.

2.3 Identifizierung von differenziell methylierten Regionen (DMRs) und SNPs

Differenziell methylierte Regionen (DMRs) werden mit dem R-Paket methylKit identifiziert, wobei ein gleitendes
Fenster und statistische Tests angewendet werden, um Regionen mit signifikanten Methylierungsunterschieden



100 8. Tagung der Sektion der Sektion Forstgenetik / Forstpflanzenziichtung (Tagungsband)

zu erkennen. SNPs und SMVs werden mit der gemBS-Pipeline aufgerufen, und signifikante genetische und
epigenetische Varianten werden auf der Grundlage von >20 % Methylierungsunterschied und einem korrigierten
g-Wert <0,05 ausgewahlt.

2.4 Statistische Analysen

Statistische Analysen und Visualisierungen wurden mit R Version 4.2.2 innerhalb der RStudio-Umgebung (v
2022.12.0) durchgefiihrt.

3 Bisherige Ergebnisse und Diskussion

Die Proben stammen aus einem Herkunftsversuch im lloo Forst, Neumiinster, Deutschland, der 1982 angelegt
wurde. Diese Studie umfasste Douglasienbdume aus vier Herkinften (Ashford, Randle, Vancouver und
Skykomish) mit Baumen aus zwei verschiedenen Samenerntejahren (1971 und 1976). Wie in Vu et al. (2024)
beschrieben, wurden Nadelproben von 16 reprdsentativen Baumen mit unterschiedlichem Wachstum auf
denselben oder benachbarten Parzellen entnommen (Tabelle 1). Die Baumhohe und der
Brusthéhendurchmesser (BHD) wurden gemessen, wobei eine signifikante Korrelation zwischen den beiden
Merkmalen auftrat (R = 0,93, P-Wert = 2,13e-07), und der BHD wurde als Proxy flir die Wachstumsleistung
verwendet (Tabelle 1, VU et al. 2024).

Aus den gefrorenen Nadelproben wurde hochwertige genomische DNA fiir die Tiefen-Sequenzierung extrahiert,
was die DNA-Genotypisierung und die Erstellung von Methylierungsprofilen ermoglichte (Abb. 1 und 2). Ungefahr
1 Million genomische Regionen wurden sequenziert, wodurch 2,7 Millionen Reads fir die DNA-
Methylierungsprofilierung und 3,6 Millionen Reads fiir die DNA-Genotypisierung generiert wurden. Insgesamt
wurden 1,53 Millionen hochwertige SNPs und 58.124 methylierte Cytosinstellen (mCG) identifiziert. SchlieBlich
wurden 1,3 Millionen methylierte Cytosine auf 48.406 ddRAD-Loci kartiert, die mit 23.225 Genen assoziiert sind
und etwa 45,2 % des annotierten Douglasien-Genoms abdecken (VU et al. 2024).

Fir die vergleichende Analyse wurde ein einheitlicher Datensatz erstellt, der mindestens drei groRe und drei
kleine Baume umfasst und 7157 mCG-Stellen, 13.412 mCHG-Stellen und 76.554 mCHH-Stellen abdeckt. Die
globalen DNA-Methylierungsraten betrugen 44,36 %, 47,69 % bzw. 9,6 % (Abb. 3, Vu el al. 2024). Der
Methylierungsstatus der Cytosine folgte einer bimodalen Verteilung, wobei die meisten Cytosine entweder
unmethyliert oder stark methyliert waren. Es wurde keine signifikante Korrelation zwischen dem globalen DNA-
Methylierungsgrad und dem Baumwachstum (DBH) oder der Sequenzierungstiefe festgestellt.
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Abbildung 2:  Der Arbeitsablauf verarbeitet gleichzeitig ddRADseq- und SPLAT-RRBS-Daten fiir SNP-Calling
und Methylierungsschatzungen fiir alle genomischen Cytosine in verschiedenen Kontexten
(CG, CHG und CHH). Reads aus RRBS kdonnen verwendet werden, um durch eine Erh6hung
der lokalen Sequenzierungstiefe ein zuverldssigeres SNP-Calling zu erreichen. Andererseits
vermeiden genetische Varianten (insbesondere C-T-SNPs), die aus Nicht-Bisulfit-Daten
(ddRADseq) erkannt werden, Fehlidentifikationen als Bisulfit-Konversion. Dieser Ansatz fiihrt
zu genaueren Methylierungsschatzungen.
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Quelle: Georg-August-Universitat Gottingen (G.T.H. Vu).

Abbildung 3:  Globale Methylierungsrate von Cytosinen in mCG-, mCHG- und mCHH-Kontexten.
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Abbildung 4:  Wachstumsassoziierte differentiell methylierte Regionen (DMRs) in verschiedenen
Methylierungskontexten.

120
100
80
60
40
2 l
U ]

mCG mCHG mCHH

Wachstumsassoziierte DMRs

B Hypermethylated Hypomethylated

Quelle: Georg-August-Universitat Gottingen (G.T.H. Vu).

Wachstumsassoziierte differentiell methylierte Regionen (DMRs) wurden durch den Vergleich von grofen und
kleinen DBH-Baumen identifiziert, wobei ein Unterschied von mindestens 20 % in der Methylierung mit
statistischer Signifikanz (Q < 0,05) erforderlich war. Die logistische Regression berlicksichtigte die Herkunft der
Population, das Saatjahr und den Standort in der Studie. Signifikante Assoziationen umfassten 83 DMRs fiir mCG
(30 hypermethyliert, 53 hypomethyliert), 219 fiir mCHG (103 hypermethyliert, 116 hypomethyliert) und 69 fiir
mMCHH (18 hypermethyliert, 51 hypomethyliert) (Abb. 4). Davon {iberschnitten sich 24, 73 bzw. 30 DMRs mit Ziel-
RAD-Loci fiir CG-, CHG- bzw. CHH-Kontexte, wobei die meisten kontextspezifisch waren. Eine kleine Anzahl von
Loci wies DMRs in mehreren Kontexten auf, was ihre potenzielle regulatorische Rolle unterstreicht (VU et al.
2024).

4 Ausblick

DNA-Methylierungsmuster werden mit der Wuchsleistung der Douglasie in Verbindung gebracht, wobei in allen
drei verschiedenen Methylierungskontexten unterschiedliche Zusammenhidnge beobachtet wurden. Diese
Muster scheinen mit funktionellen Genen zu interagieren, die an fitnessbezogenen Prozessen beteiligt sind (Vu
et al. 2024). Kinftige Forschungsarbeiten sollten sich auf die Verbesserung des Douglasien-Genomassemblys
unter Verwendung aktueller Sequenzierungstechnologien konzentrieren, um tiefere Einblicke in diese
Regulationsmechanismen zu gewinnen.

Eine Ausweitung des Umfangs auf groRere Stichproben und zusatzliche Herkunftsversuche ist unerlasslich, um
die Rolle der Methylierung und assoziiert genetischer Variationen beim Baumwachstum besser zu ermitteln.
Darliber hinaus kdnnte die Long-Read-Sequenzierung aufdecken, ob intragenische Regionen das GenspleiRen
und die Funktion bei wachstumsbezogenen Prozessen beeinflussen.

Diese Erkenntnisse kdonnen zur Verbesserung der Baumauswahl und der Waldbewirtschaftungsstrategien
eingesetzt werden, um das Wachstum und die Widerstandsfahigkeit von Douglasien-Populationen als Reaktion
auf Umweltveranderungen zu verbessern. Dariiber hinaus konnte dieser Ansatz auch auf andere Waldbaumarten
angewendet werden, um die Erhaltung und nachhaltige Forstwirtschaft zu unterstitzen.
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Bereitstellung von Larchenvermehrungsgut mit hoher Qualitadt und Diversitat zur
Erh6hung der waldbaulichen Flexibilitat

BIRGIT REICHE, JULIANE RASCHKE, MADLEN WALTHER, SOPHIE MAIWALD, TONY HEITKAM, MATTHIAS MEYER, UTE
TROBER, HEINO WOLF, RICARDO JOFFE, SILVAN LIEBSCH, HARDY DEMBNY, JuLIUS DAWYDOW, BERNHARDT
SCHULDT, ANDREA RUPPS

Zusammenfassung

Die drastische Verschlechterung des Waldzustandes stellt die Forstwirtschaft seit einigen Jahren vor besondere
Herausforderungen. Vor allem extreme Naturereignisse wie Trockenheit, Sturm und Borkenké&ferkalamitaten
beeintrachtigen die Leistungsfahigkeit der Walddkosysteme massiv. Eine verbesserte Anpassungsfahigkeit und
Stabilitit ist die Voraussetzung fiir die Erhaltung der Okosystemleistungen wie Holzproduktion, Boden-,
Hochwasser- und Klimaschutz sowie Erholungs- und Naturschutzfunktionen. Dabei stellt die Wahl geeigneter
Baumarten sowie die bedarfsgerechte Verfligbarkeit von hochwertigem Vermehrungsgut die Waldbesitzenden
vor Herausforderungen.

Ziel des aktuellen Verbundvorhabens LarchForFlexibility (Forderprogramm Nachwachsende Rohstoffe der FNR
e.V. und des BMEL) ist die Bereitstellung von vegetativ vermehrten Hybridlarchen (Larix x eurolepis) zur
Ergdnzung der waldbaulichen Handlungsoptionen sowie mit Blick auf die mittelfristige Verfligbarkeit von
Nadelholz als Alternative fir klimawandelbedingt ausfallende Waldbestdande. Die Methode der somatischen
Embryogenese (sE) konnte bereits an Hybridlarche etabliert werden und ermaoglicht zum einen besonders hohe
Vermehrungsraten. Zum anderen kann in Verbindung mit Kryokonservierung eine Langzeitlagerung der
Genotypen sichergestellt werden.

Im Vordergrund des Forschungsvorhabens stehen die i) Erweiterung der bereits vorhandenen Klonauswabhl
mittels gelenkter Hybridkreuzungen zur Erhéhung der Diversitat des marktverfiigbaren Vermehrungsgutes, ii)
eine umfassende genotypische und phanotypische Charakterisierung zur Sicherung der Qualitdt sowie iii) die
Optimierung eines hochproduktiven und teilautomatisierten Verfahrens zur Anzucht von in vitro vermehrtem
Pflanzenmaterial und iv) die Uberfiihrung in den Baumschulbetrieb zur nachfrageangepassten Produktion von
Vermehrungsgut.

In Vorbereitung auf die Zulassung der Kreuzungen nach dem Forstvermehrungsgutgesetz werden Klonpriifungen
angelegt, um die herausragenden Eigenschaften, wie eine Gberdurchschnittliche Wuchsleistung und eine hohe
Standorttoleranz der Hybridlarchen zu quantifizieren. Zusatzlich sollen die Vorteile verschiedener
molekulargenetischer Markersysteme verkniipft werden, um die eindeutige Identifizierbarkeit der Genotypen zu
gewahrleisten. Die klonspezifischen Fingerprints werden auf einer Plattform hinterlegt und ermdglichen
Produzenten und Verbrauchern eine schnelle und sichere Verifizierung des Pflanzenmaterials. Das Projekt
LarchForFlexibility kann somit zur Férderung der Resilienz von Waldern insbesondere bei der Wiederbestockung
von heutigen Schadflachen beitragen und bietet einen vielversprechenden Ansatz durch die Erhéhung der
betrieblichen Flexibilitat bei der nachhaltigen Forstwirtschaft in einem sich verdndernden Klima.

Abtract
Provision of larch reproductive material of high quality and diversity to increase silvicultural flexibility

The drastic deterioration in the condition of forests has posed particular challenges for forestry in recent years.
In particular, extreme natural events such as drought, storms and bark beetle calamities have a massive impact
on the performance of forest ecosystems. Improved adaptability and stability is a prerequisite for maintaining
ecosystem services such as wood production, soil, flood and climate protection as well as recreational and nature
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conservation functions. The choice of suitable tree species and the availability of high-quality reproductive
material in line with demand pose challenges for forest owners.

The aim of the current joint project LarchForFlexibility (funding programme Renewable Resources of the FNR e.V.
and the BMEL) is to provide vegetatively propagated hybrid larch (Larix x eurolepis) to supplement silvicultural
options and with a view to the medium-term availability of coniferous wood as an alternative for forest stands
that are failing due to climate change. The method of somatic embryogenesis (sE) has already been established
on hybrid larch and enables particularly high propagation rates. On the other hand, long-term storage of the
genotypes can be ensured in conjunction with cryopreservation.

The research project focuses on i) expanding the existing clone selection by means of controlled hybrid crosses
to increase the diversity of marketable propagation material, ii) comprehensive genotypic and phenotypic
characterisation to ensure quality, iii) optimising a highly productive and partially automated process for
cultivating in vitro propagated plant material and iv) transferring this to the tree nursery for demand-adapted
production of propagation material.

In preparation for the authorisation of the crosses in accordance with the Forest Reproductive Material Act, clone
tests are being carried out in order to quantify the outstanding characteristics, such as above-average growth
performance and high site tolerance of the hybrid larches. In addition, the advantages of various molecular
genetic marker systems are to be combined to ensure that the genotypes can be clearly identified. The clone-
specific fingerprints are stored on a platform and enable producers and consumers to verify the plant material
quickly and reliably. The LarchForFlexibility project can thus contribute to promoting the resilience of forests,
particularly in the replanting of current damaged areas, and offers a promising approach by increasing
operational flexibility in sustainable forest management in a changing climate.

1 Einleitung

Auf Grund biotischer und abiotischer Kalamitdten wurden die Walder Mitteleuropas in den vergangenen Jahren
massiv geschadigt und vor allem Nadelholzbestdnde groRflachig zerstort. Dies filhrte neben einer schwierigen
Holzabsatzsituation und hohen Kosten fiir forstliche Unternehmerleistungen auch zur Beeintrachtigung
komplexer Okosystemleistungen, welche unter anderem die Biotop- und Habitatqualitit, den Schutz von Boden
und Wasser sowie die Erhaltung der lokalen Flora und Fauna umfassen. Die langfristige Anpassung der Bestande
an die sich andernden Umweltbedingungen erfordert daher weiterhin Waldumbau. Hierfiir missen vor allem
artenreiche Mischwaélder aufgebaut werden. Die Aufforstung der entstandenen Kahlflachen erweist sich jedoch
mitunter als problematisch, da ein Mangel an hochwertigem Forstvermehrungsgut die Baumartenwahl stark
einschrankt. Hinzu kommen die Risiken, die ein Anbau von schirmbedirftigen Zielbaumarten auf Kahlflachen mit
sich bringt. Das insgesamt unausgeglichene Kahlflachenklima, hdufige Spatfrostereignisse, Konkurrenz durch
Begleitwuchs sowie Friihjahrs- und Sommertrockenheit kénnen die Erfolgsrate bei der Verjingung stark
beeintrachtigen. Durch den vorwaldartigen Anbau von Hybridlarche (Larix x eurolepis) kann diesen Risiken
entgegengewirkt und Erosion vorgebeugt werden. Ziel des im Dezember 2023 gestarteten Verbundprojektes
LarchForFlexibility ist es, qualitdtsgesicherte Hybridlarchen-Klonmischungen fir den vorwaldartigen Anbau
bereitzustellen. Hierfiir werden klassische Ziichtungsmethoden mit innovativen Technologien kombiniert. Durch
die gelenkte Kreuzung von Elternbdumen mit hervorragenden Eigenschaften sollen Genotypen erzeugt werden,
die diese Eigenschaften kombinieren. Das Verfahren der somatischen Embryogenese wird dann genutzt, um
diese Genotypen in vitro zu vermehren und somit grolRe Pflanzzahlen bereitstellen zu kénnen.

Fir eine Zulassung des erzeugten Pflanzenmaterials nach dem Forstvermehrungsgutgesetz verfolgen die
Verbundpartner des Projektes drei wesentliche Teilziele: i) die Induktion neuer Genotypen und somit die
Verbreiterung der genetischen Basis von Hybridlarchen zur Sicherstellung der Diversitdt, ii) eine umfassende
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genotypische und phanotypische Charakterisierung des Pflanzenmaterials von der Petrischale bis hin zum
Feldversuch zur Sicherstellung der Qualitat sowie iii) die Produktionsoptimierung und Markteinfihrung zur
nachfrageorientierten Bereitstellung von Pflanzen und der Sicherstellung der Quantitat. Die Aufgabenverteilung
und Zwischenziele kénnen der Ubersicht in Abbildung 1 entnommen werden.

Abbildung 1:  Partnernetzwerk und Aufgaben im Projekt LarchForFlexibility mit den drei Teilzielen
Erweiterung der Diversitdt, Verbesserung der Qualitat und Erhohung der Quantitat bei der
klonalen Vermehrung von Hybridldarchen

Diversitat Qualitat Quantitat
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Quelle: TU Dresden (B. REICHE).

2 Hybridlarchen in der heutigen Forstwirtschaft

Entsprechend der aktuellen Bundeswaldinventur haben die Kalamitaten und Diirreperioden der vergangenen
Jahre das Waldgeflige in Deutschland massiv geschadigt und somit die Notwendigkeit eines zeitnahen
Waldumbaus wieder verstarkt ins Bewusstsein gerufen. Die zielstrebige Forderung klimaresilienter Mischwalder
seit mehr als 30 Jahren spiegelt sich bereits in einer Zunahme des Laubholzanteils wider. Im Gegensatz dazu ist
die Fichtenbestockung auf Grund von Trockenheit, Sturmschiaden und KaferfraR um 17 % zurickgegangen
(BWI14, 2022). Die Auswirkungen sind in der holzverarbeitenden Industrie deutlich spirbar. Laut einer
Expertenbefragung in der ,Delphistudie zur Entwicklung der deutschen Forst- und Holzwirtschaft bis 2040“
schatzen 72 % der Befragten die Nadelholzversorgung bis 2040 als gesichert ein, gehen aber danach von einem
deutlich sinkenden Nadelholzvorkommen aus. Dies ist vor allem auf Sondernutzungen nach Schadereignissen
zurlickzufiihren, welche wiederum zu starken Schwankungen im jahrlichen Einschlag fihren. Da mit
zunehmendem Alter das Produktionsrisiko der Baume steigt, halten 69% der Befragten eine Verkilrzung der
Umtriebszeiten auf 50 bis 60 Jahre als (sehr) wahrscheinlich. Dass Laubholz in naher Zukunft im Bauwesen
eingesetzt wird, um Nadelholz zu ersetzen, gilt bei 56 % der Experten im Bereich der Sdgeindustrie als (sehr)
unwahrscheinlich (KNAUF, 2024). Die aktuellen Entwicklungen und Voraussagen machen die Dringlichkeit fir
Baumarten, die dem Klimawandel standhalten, die Produktivitat der Waldflachen erhéhen und die Holzindustrie
mit qualitativ hochwertigen Rohstoffen versorgen kénnen, deutlich.
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Durch die Schaffung von Vorwaldern aus schnellwachsenden Hybridlarchen, konnen der Degradierung von
Boden und der Stérung des Wasserhaushaltes auf Schadflachen entgegengewirkt und gleichzeitig 6kologisch
gilinstige Verhaltnisse zur Einbringung anspruchsvoller Zielbaumarten geschaffen werden. Die Hybridldarche
zeichnet sich unter anderem durch ihr schnelles Jugendwachstum aus. ,These trees are fairly vigorous...”
beschrieben HENRY und FLOOD (1919) die sogenannten Dunkeld-Larchen, die aus den Samen einer Japanischer
Larche entstanden sind, die in unmittelbarer Nachbarschaft zu Europaischen Larchen stand. Diese Samlinge
wuchsen deutlich schneller als die intraspezifischen Nachkommen der Elternarten. Seither ist das Interesse an
den Hybriden der beiden Larchenarten stindig gewachsen und die Hybridldrche (Larix x eurolepis) Gegenstand
von Kreuzungs- und Anbauversuchen in ganz Europa (EKO et al. 2011, PAQUES et al. 2013, HERING 1990). Die
interspezifischen Nachkommen von L. decidua und L. kaempferi weisen einen Heterosis-Effekt fiir Wachstum,
wichtige kommerzielle Eigenschaften (beispielsweise Schaftform), sowie die Toleranz gegeniiber biotischen und
abiotischen Stressfaktoren auf und sind daher hinsichtlich Wiichsigkeit und Robustheit beiden Elternarten
Uberlegen (KONNERT et al. 2012). Die Hybridlarche stellt somit eine geeignete Alternative dar, um auch zukinftig
eine nachhaltige und wirtschaftliche Holzerzeugung zu gewahrleisten (Abb. 2).

Abbildung 2:  11-jdhrige Hybridldrche (Larix x eurolepis) mit BHD von 17 cm, vermehrt durch somatische
Embryogenese (sE), auf einer Wiederaufforstungsflache nach Kalamitat.

Quelle: Staatsbetrieb Sachsenforst (R. JOFFE).
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Hochwertiges forstliches Vermehrungsgut der Hybridlarche ist entsprechend gefragt. Das Saatgut darf
ausschliefllich aus gelenkter Kreuzung der Elternklone oder in freier Abblite in nach Forstvermehrungsgutgesetz
gepriften Samenplantagen produziert werden (Abb. 3). Hierflir werden Klone der beiden Elternarten auf einer
Flache zu einer Bestdubungseinheit zusammen gepflanzt. Die erfolgreiche Produktion von Hybridlarchensamen
unterliegt allerdings grofRen Schwankungen, sowohl beziglich der Saatgutmenge und des Vollkornanteils, als
auch des Anteils von Hybriden im Saatgut (TROBER 2011). In sogenannten Mastjahren kommt es zu einer erhohten
Produktion von Samen. Beobachtungen in Osterreich zeigten, dass Vollmasten bei Lirche relativ selten auftreten
(LAPIN et al. 2023). Im Gegensatz dazu lag der Anteil an Fehlmasten bei rund 27% der Beobachtungen. Hinzu
kommt, dass Larche generell einen hohen Leerkornanteil zwischen 40-80% aufweist (HACKER und BERGMANN
1991). Somit erweist sich eine gesicherte Bereitstellung von erforderlichen Pflanzzahlen als schwierig. Ziel des
Projektes ist es, mit Hilfe vegetativer Vermehrungsverfahren dem Engpass an hochwertigem Forstvermehrungut
entgegen zu wirken. Hierfiir sollen neue gelenkte Kreuzungen der Hybridlarche mittels somatischer
Embryogenese vermehrt und in umfangreichen Testreihen in vitro, im Gewdachshaus und auf Priiffeldern
charakterisiert werden.

Abbildung 3: 2014 angelegte Samenplantage im Jahr 2024, bestehend aus Europaischer (Larix decidua)
und Japanischer Larche (Larix kaempferi), bei FIoBberg siidostlich von Leipzig. Kleine
Abbildungen: Zapfen im Entwicklungsstand des Frihsommers.

Quelle: Staatsbetrieb Sachsenforst (R. JoFrE).

3 Die Vermehrung von Hybridlarchen durch somatische Embryogenese

Die somatische Embryogenese (sE) ist eine Methode zur Pflanzenvermehrung in vitro. Sie stellt eine wichtige
Alternative zur generativen Bereitstellung von Pflanzen aus Saatgut und zu anderen zeit- und kostenintensiven
vegetativen Vermehrungstechniken (z. B. Pfropfung) dar. Fiir die Mehrheit der Koniferen ist die somatische
Embryogenese derzeit die einzige Methode, die eine vegetative Massenvermehrung von Genotypen mit
besonderen Eigenschaften gestattet (BONGA 2016).

Die Technik der sk gewahrleistet die asexuelle Bildung pflanzlicher Embryonen aus somatischem Gewebe. Dabei
kommt es zur Entwicklung von vollig autonomen, aber genetisch mit dem Ausgangsmaterial identischen
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Individuen. Dies ermoglicht es, ausschlieRlich das Pflanzenmaterial zu vermehren, welches die gewiinschten
Eigenschaften (beispielsweise Anpassungen an einen bestimmten Standort oder bestimmte Holzeigenschaften)
aufweist (BURDON und AIMERS-HALLIDAY 2003). Im Gegensatz zur Pfropfung, bei der Reiser an bereits
charakterisierten Bdumen geerntet und auf eine Unterlage Uberfiihrt werden, wird der Vermehrungsprozess bei
der somatischen Embryogenese an - im Fall der Hybridlarche unreifen - Embryonen induziert, da sich adultes
Material bei Nadelbdaumen bisher als ungeeignet erwiesen hat (PAIs 2019).

Zur Praparation der unreifen Embryonen werden Zapfen in einem frilhen Entwicklungsstadium geerntet. Obwohl
die Elternbdume umfassend phanotypisiert sind und Uberdurchschnittliche Eigenschaften aufweisen, sind die
Merkmalskombinationen der Nachkommenschaften nicht vorhersehbar und missen in rechtlich bindenden
Klonprifungen vor der Zulassung erfasst werden. Auf Grund der langen Wachstumszeiten von Bdumen, kénnen
also viele Jahre vergehen, bis eine Entscheidung zur Eignung von Genotypen getroffen werden kann. Nach der
erfolgreichen Induktion missen die somatischen Embryonen zur Vermehrung subkultiviert und dann auf
Nahrmedien mit angepassten Inhaltsstoffen tGberfiihrt werden um die Weiterentwicklung zu voll ausgebildeten
Embryonen und schliellich zu Keimpflanzen einzuleiten (Abb. 4). Diese Abldufe sind arbeitsintensiv und bergen
immer eine Gefahr, die Kulturen auf Grund von Kontaminationen, den Verlust der embryonalen Aktivitidt oder
durch genetische Verdnderungen, zu verlieren (BRADAI et al. 2017). Durch die Kryokonservierung kann diesen
Gefahren entgegengewirkt werden. Die Lagerung bei -196 °C ermoglicht eine Aufbewahrung der Kulturen lber
lange Zeitrdume, wobei zusatzliche Erhaltungs- und Pflegearbeiten entfallen, was die Methode effizient,
platzsparend und kostenglinstig macht (BALLESTEROS et al. 2024).

Abbildung 4:  Charakteristische Stadien im Entwicklungsverlauf von somatischen Emvbryonen (a-d) bis zur
Keimpflanze der Europdischen Lirche (L. decidua) (e). k Keimblatt; ka Keimblattansatz; ek
Embryokopf; h Hypokotyl; s Suspensor.
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Quelle: TU Dresden (B. REICHE).

Fir die Anzucht einer groRen Menge an gleichmaRig entwickelten Pflanzen ist die Bereitstellung vitaler Keimlinge
zu einem bestimmten Zeitpunkt notwendig. Aus vorangegangenen Untersuchungen ist bekannt, dass
verschiedene Genotypen fir die einzelnen Entwicklungsstadien unterschiedliche Zeitraume benétigen. Deshalb
soll der Entwicklungsprozess von praxisrelevanten Klonen ausfiihrlich charakterisiert und klonspezifische
Protokolle bereitgestellt werden. Durch die zusatzliche Definition von Qualitdtsmerkmalen bei der Entwicklung
von Kulturen wird die Moglichkeit einer automatischen Erkennung und Selektion vitaler Embryonen geschaffen.
Somit kann der Arbeitsaufwand stark reduziert und eine zukiinftige nachfrageorientierte Bereitstellung von
Pflanzen ermdglicht werden.
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4 Phanotypische und physiologische Charakterisierung

Im Zeitraum zwischen 2012 bis 2021 wurden bereits im Rahmen der Projekte Dendromax | bis Ill intensive
Forschungsarbeiten zur Vermehrung von Hybridlarchengenotypen durchgefiihrt. Durch somatische
Embryogenese erzeugte Hybridlarchen wurden erfolgreich akklimatisiert und konnten auf mehreren
Versuchsflachen angebaut werden. Somit kdnnen bereits Daten zum Wachstum erhoben werden. Zusatzlich sind
weitere Klonprifungen mit neuen Genotypen geplant.

Um beim Anbau der Hybridlarchen im forstlichen Bereich genetische Variabilitat zu gewahrleisten und einer zu
starken genetischen Einengung entgegenzuwirken, sollen Klonmischungen aus verschiedenen Genotypen
bereitgestellt werden. YANCHUK et al. (2006) modellierten den Ertrag von Sitkafichten (Picea sitchensis) in
unterschiedlichen Klonmischungen aus 2, 6, 18 und 30 verschiedenen Genotypen. Die besten Ertrage wurden in
Mischungen aus 18 Genotypen erzielt. Die zufallige Mischung der Genotypen innerhalb der Bestdnd e erwies sich
zudem als stabiler gegeniiber unvorhersehbaren biotischen Stressoren. Um auch in Zukunft dem Risiko einer zu
schmalen genetischen Basis bei Hybridlarche entgegenzuwirken, sollen daher im Projekt bzw. perspektivisch
dartber hinaus moglichst viele neue Klone in die Zulassung gebracht werden.

Fiir die Hybridlarchen ist neben dem Ertrag eine Erhohung der Widerstandsfahigkeit gegeniliber klimatischen
Einflissen wie Trockenheit und Spéatfrost von zentralem Interesse. Trotz des schnellen Wachstums soll zudem
die Holzqualitat (z. B. Geradschaftigkeit) verbessert werden, um verschiedene Verwendungsbereiche,
beispielsweise als hochwertiges Konstruktionsholz, abzudecken. Um gezielt den Selektionserfolg zu beeinflussen
und somit Klone auswahlen zu kénnen, die die oben genannten Anforderungen erfillen, missen moglichst viele
Genotypen auf verschiedenen Standorten getestet und charakterisiert werden. Ziel ist es, alle
zulassungsrelevanten adaptiven, quantitativen und qualitativen Merkmale aufzunehmen. Dieses Vorgehen ist
auf Grund des hohen Zeit- und Arbeitsaufwandes sehr kostenintensiv. In einem explorativen Ansatz soll deshalb
getestet werden, ob sich die Arbeiten durch den Einsatz einer Drohne mit Multispektralkamera rationalisieren
lassen. In den letzten Jahrzehnten hat sich die Vorgehensweise zur Phanotypisierung standig weiterentwickelt
und verbessert. Immer haufiger werden nichtdestruktive Analyse-Tools angewendet, die eine optische Erfassung
von Merkmalen auf Grundlage von Bildern erméglichen (FURBANK und TESTER 2011, WALTER et al. 2015). Die
Aufnahme der Parameter kann mit geringerem Aufwand Uber langere Zeitraume hinweg bzw. in kiirzeren
Abstdnden erfolgen und bildet somit die Wachstumsprozesse detaillierter ab. Durch die Untersuchung konkreter
Merkmale, beispielsweise den Vitalitdtszustand der Einzelindividuen, kénnen direkte Rickschliisse auf
bestimmte Reaktionen der Pflanzen z. B. auf vorherrschende klimatische Bedingungen gezogen werden.

Um frihzeitig eine Auswahl an geeigneten Klonen treffen zu kénnen, werden In-vitro- und Gewéachshausversuche
angelegt, die die Trockentoleranz ausgewdhlter Klone ansprechen. Durch diese friihzeitige Charakterisierung
kann bereits eine Vorselektion an Genotypen vorgenommen und der Aufwand der Feldversuche durch das
AusschlieBen ungeeigneter Klone stark reduziert werden.

5 Molekulare Identifizierung der erzeugten Hybridlarchengenotypen

Um im Rahmen des Zulassungsverfahrens nach Forstvermehrungsgut-Zulassungsverordnung (FoVZV), eine
eindeutige Identifizierung des Pflanzenmaterials zu gewahrleisten, ist eine Differenzierung der Genotypen an
Hand von eindeutigen objektiven Merkmalen notwendig. Vor allem in friihen Wachstumsstadien ist dies mittels
morphologischer Merkmale nicht zu gewahrleisten. Erschwerend kommt hinzu, dass alle morphologischen
Stadien, von der embryogenen Kultur bis hin zum Baum einem eindeutigen Genotyp zugeordnet werden mussen.
Die Identitatssicherung mit molekularen Markern, ermoglicht eine eindeutige Identifizierung des
Pflanzenmaterials in allen Stadien. Eine weitverbreitete Methode ist die Erfassung von Langenpolymorphismen
mit Mikrosatelliten-Markern. Dies kann sich jedoch bei sehr eng verwandten Nachkommenschaften aufgrund
der hohen genetischen Ahnlichkeit als schwierig erweisen, auch wenn eine relativ hohe Anzahl an Markern
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verwendet wird. Fir die eindeutige Identifizierung soll deshalb ein auf repetitiven Elementen basierendes
Markersystem entwickelt werden. In Genomen von Nadelbdumen kénnen repetitive Sequenzen einen enormen
Anteil ausmachen (HEITKAM et al. 2021). Eine initiale genetische Charakterisierung beider Larchenarten zeigt die
zu erwartende hohe Ahnlichkeit in der Zusammensetzung der repetitiven DNAs zwischen beiden Arten
(Abbildung5). Eine umfangreiche Charakterisierung und Identitatserfassung der Repeatlandschaften beider
Larchengenome bilden die Grundlage um aussagekraftige molekulare Marker bereitzustellen. Daflr soll
hochmolekulare (high molecular weight) DNA extrahiert und long-read-Sequenzdaten fiir die beiden Elternarten
erzeugt werden.

Der Abgleich mit Sequenzen aus 6ffentlichen Datenbanken ermdglicht eine umfangreiche Charakterisierung der
repetitiven DNAs, insbesondere der transponiblen Elemente. Als Grundlage fiir die Etablierung sollen
insbesondere bestimmte transponible Elemente identifiziert und charakterisiert werden. Diese sind short
interspersed nuclear elements (SINEs) und long terminal repeat (LTR)-Retrotransposons. Entsprechend ihrer
Ahnlichkeit kénnen SINEs und LTRs verschiedenen Familien zugeordnet und familienspezifische Primer abgeleitet
werden. In einer Standard-PCR werden diese Primer beliebig kombiniert und erlauben die Amplifikation von
DNA-Abschnitten, die sich jeweils zwischen zwei benachbarten Kopien befinden. Durch die disperse Verteilung
von Kopien im Genom ergeben sich fingerprintartige Bandenmuster, die in einem Agarosegel sichtbar gemacht
werden konnen. Die sich ergebenden Langenpolymorphismen kdnnen anschlieRend detektiert und in einer
Datenbank dem entsprechenden Klon zugeordnet werden. Basierend auf der zugrundeliegenden repetitiven
Sequenz stellen diese Systeme entsprechend Inter-SINE-Amplified Polymorphism (ISAP) bzw. Inter-
Retrotransposon Amplified Polymorphism (IRAP) dar. Die besondere Eignung der ISAP-Marker fir die
Identifizierung und Differenzierung von Klonen konnte bereits an Kartoffel (SEIBT et al. 2012) und Pappel (REICHE
et al. 2021) belegt werden. Dieses Protokoll soll nun zusétzlich auf die Larche tibertragen werden. Aufgrund der
komplexen Genome der Larchen werden parallel beide Systeme (ISAP, IRAP und ihre Kombination) getestet.
Nach der erfolgreichen Etablierung informativer Primerkombinationen an einer Core-Kollektion, werden alle
erfolgreich induzierten Embryonen in verschiedenen Entwicklungsstadien genotypisiert. Wenn es gelingt, damit
auch sehr nah verwandte Genotypen (Vollgeschwister) sicher zu differenzieren, kann zukiinftig auch
unbekanntes Material eindeutig identifiziert werden, wenn es zu definierten Klonen gehért.

Abbildung 5:  Charakterisierung der Repeatlandschaft im Erbgut der Europaischen Larche (Larix decidua,
oben) und der Japanischen Lirche (L. kaempferi, unten).
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Quelle: TU Dresden (Heirkam et al. 2021, gedandert).
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6 Fazit

Das Verbundprojekt LarchForFlexibility bietet das Potenzial, in Zukunft einen wichtigen Beitrag zur waldbaulichen
Flexibilitat far die nachhaltige Forstwirtschaft zu leisten. Hybridlarchen-Klonmischungen mit
Uberdurchschnittlichen wirtschaftlichen Merkmalen und erhdhter Trockenheitstoleranz kdnnen zum Beispiel
genutzt werden, um die Waldfunktionen auf Kalamitatsflachen aufrechtzuerhalten. Mit vorwaldartigem Anbau
werden neben 6kologischen Zielen auch wichtige 6konomische verfolgt. Das schnelle Wachstum kann eine Ernte
bereits nach kurzen Umtriebszeiten ermoglichen und gleichzeitig optimale Bedingungen fiir den Anbau von
Zielbaumarten schaffen. Dafiir sollen im Rahmen des Projektes Verfahren fiir die Zulassung von moglichst vielen
Klonen nach Forstvermehrungsgutgesetz (FoVG) in der Kategorie ,geprift” eingeleitet und deren zeitnahe
erfolgreiche Markteinfiihrung angestrebt werden. Hierfir ist auch der Austausch mit relevanten Zielgruppen der
Forst- und Holzwirtschaft von grofRer Bedeutung. Fir die erfolgreiche Umsetzung der Projektergebnisse ist es
entscheidend, dass die genetische Diversitdt innerhalb der angestrebten Klonmischungen erhéht wird und
qualitativ hochwertiges Pflanzgut in einem hochproduktiven, teilautomatisierten In-vitro-Anzuchtverfahren in
fiir die Praxis relevanter Quantitat erzeugt werden kann.
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Intraspezifische Unterschiede in der Reaktion auf Klimaeinfliisse bieten Moglichkeiten
fiir die Herkunftswahl der Roteiche (Quercus rubra L.)

JONATHAN M. KORMANN, MARIEKE VAN DER MAATEN-THEUNISSEN, MIRKO LIESEBACH, KATHARINA J. LIEPE, ERNST
VAN DER MAATEN

Zusammenfassung

Die Roteiche (Quercus rubra L.) gilt als eine alternative Baumart im Klimawandel und unterliegt einer etablierten
forstlichen Nutzung. Jedoch fehlt es bislang an wissenschaftlichen Erkenntnissen Uber die Reaktion auf kurz- und
langfristige Klimaschwankungen, insbesondere auf Herkunftsebene. Aus diesem Grund wurden 12
Roteichenherkiinfte aus Deutschland und Nordamerika auf drei Standorten in Deutschland im Hinblick auf die
Klimasensitivitdit und die Reaktion auf Extremereignisse (Trockenheit und Spatfrost) mithilfe von
dendrodkologischen Methoden untersucht und miteinander verglichen. Die Ergebnisse der Klima-Wachstums-
Beziehungen zeigen positive Korrelationen der Roteichenherkiinfte zwischen dem Wachstum und der
Wasserverflgbarkeit im Sommer sowie standortspezifische positive und negative Korrelationen mit
Temperaturen im Friihjahr. Die Reaktion auf Spatfrost und Trockenheit variiert zwischen Standorten und
Herkiinften. Ein Trade-off, d. h. eine negative Korrelation, zwischen Resistenz und absolutem Wachstum kann
nicht beobachtet werden. Im Gegenteil, deutsche Herklinfte mit einer hdheren Resistenz gegeniiber Spatfrost
zeigen zeitgleich auch ein hohes Wachstum, wohingegen die Resistenz gegeniiber Trockenheit hoher ist fir
langsam wachsende nordamerikanische Herkiinfte. Die intraspezifische plastische Reaktion im Wachstum auf die
vorherrschenden Standortbedingungen hebt die breite Standortamplitude dieser Baumart hervor. Die
Unterschiede in der Klimasensitivitdt und der Reaktion auf Trockenheit und Spatfrost legen eine hoéhere
Angepasstheit deutscher Bestdnde nahe, was fiir die Forstpraxis Moglichkeiten fiir die Herkunftswahl bietet.

Abstract

Intraspecific differences in the reaction to climatic influences offer possibilities for the choice of origin of
Northern red oak (Quercus rubra L.)

Northern red oak (Quercus rubra L.) is considered as an alternative tree species and is used for forestry purposes.
However, knowledge on the response to short and long-term climatic fluctuations is scarce, especially at
provenance level. Therefore, 12 red oak provenances from Germany and North America planted at three sites
were evaluated and compared using dendroecological methods to examine the climate sensitivity and the
response to extreme events (i. e. drought and late frost). The results of climate-growth relationships revealed
positive correlations between tree-ring width and the water availability in summer month, as well as site-specific
positive and negative correlations with temperature in spring. The response to late frost and drought varied
between sites and provenances. A trade-off, which implies a negative correlation between two traits, cannot be
observed between resistance to extremes and absolute growth expressed as DBH. On the contrary, provenances
from Germany with a higher resistance to late frost show a higher absolute growth at the same time, whereas
resistance against drought is slightly higher for slow-growing provenances from the natural distribution. The
intra-specific plastic response in growth to the respective site conditions highlights the broad environmental
amplitude of this tree species. Differences in the climate sensitivity and the response to drought and late frost
indicate a higher adaptive potential of provenances from Germany, offering opportunities in provenance
selection for the forest practice.
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1 Einleitung

Vor dem Hintergrund steigender Temperaturen und der damit erwarteten Zunahme von Extremereignissen (IPCC
2021), wie z. B. Trockenheit oder Spatfrosten, ist die Beriicksichtigung der klimatischen Toleranz einer Baumart
von essentieller Bedeutung. Dabei stellen dendrodkologische Untersuchungen in Herkunftsversuchen mit
etablierten (fremdlandischen) Alternativbaumarten eine geeignete Methode dar, die Angepasstheit an lokale
Umweltbedingungen besser zu verstehen und geeignete Herkiinfte fiir den aktiven Waldumbau unter
Einbeziehung der klimatischen Toleranz zu identifizieren.

Die Roteiche, beheimatet in Nordamerika, gilt aufgrund eines hohen Wuchspotentials, einer vielféltigen
Holznutzung und einer hohen Toleranz gegeniliber Trockenheit als eine Alternative im Klimawandel (NAGEL 2015,
NICOLESCU et al. 2020). Derzeit ist sie die haufigste fremdlandische Laubholzart in Deutschland (BMEL 2022) und
hat ihre Anbauwirdigkeit wiederholt in wissenschaftlichen Versuchen bewiesen (vgl. NAGEL 2015). Trotz
existierender wissenschaftlicher Untersuchungen zum Wuchsverhalten sowie einer etablierten forstlichen
Nutzung, fehlt es in Deutschland bisher an wissenschaftlichen Erkenntnissen lber die Klimasensitivitdt und die
Reaktion auf Extremereignisse, insbesondere auf Herkunftsebene. Aus diesem Grund wurden verschiedene
Roteichenherkiinfte aus Deutschland und Nordamerika retrospektiv anhand dendroodkologischer Methoden
untersucht, um geeignete Herkiinfte fir den derzeitigen Waldumbau in Deutschland unter Beriicksichtigung der
Trockenstresstoleranz und der Reaktion auf Spatfrostereignisse zu identifizieren.

2 Material und Methoden

Fur die retrospektive Quantifizierung der Wachstumsreaktionen wurden Bohrkerne von 12 Herkiinften auf drei
Standorten eines Herkunftsversuches an 16 Bdumen der herrschenden Schicht entnommen, um eine
vergleichbare soziale Stellung im Bestand sowie ein groRitmaogliches klimatisches Signal zu gewahrleisten. Sechs
Herklinfte stammen aus deutschen und jeweils 3 Herkiinfte aus kanadischen bzw. US-amerikanischen Bestanden
(vgl. Tabelle 1). Dies lasst einen Vergleich zwischen Herkiinften aus dem natirlichen Verbreitungsgebiet und dem
eingefuihrten Gebiet in Bezug auf Unterschiede in der klimatischen Reaktion zu. Die 12 Herkilinfte wurden auf
drei Standorten in der Mitte (Wachtersbach), im Norden (Dunkelsdorf) und Osten (Waldsieversdorf)
Deutschlands gleichermaRen ausgepflanzt und bereits ertragskundlich untersucht (KORMANN et al. 2023).

Nach der Praparation der Bohrkerne erfolgte die Messung der Jahrringbreite sowie die visuelle und statistische
Kreuzdatierung mit der Software CooRecorder und CDendro (Version 9.6.3, Cybis Elektronik und Data AB,
Schweden). Anschliefend wurden die individuellen Zeitreihen der Jahrringbreiten mit einer Spline-Funktion mit
einer Flexibilitdt von 15 Jahren und einem frequency cut-off von 50 % trendbereinigt, um den Anteil ungewollter
Variation durch altersbedingte oder biologische Trends herauszufiltern und um ein hochfrequentes klimatisches
Signal zu erhalten (SPEER 2011). Die so generierten indexierten Jahrringserien konnten anschlieRend mit einem
statistischen Verfahren (bi-weight robust mean) auf Herkunftsebene gemittelt werden, sodass
Herkunftschronologien fiir die statistische Auswertung vorlagen.

Zur Beurteilung der herkunftsspezifischen Klimasensitivitat wurden fir jeden Standort monatliche Mittelwerte
fiir Temperatur und Niederschlag vom Deutschen Wetterdienst fiir die Periode von 1991 bis 2021 bezogen (DWD
CLMATE DATA CENTER 2022a, 2022b). Fir die Quantifizierung von Trockenjahren wurde der Standardised
Precipitation Evapotranspiration Index (SPEI) basierend auf dem monatlichen Niederschlag und der potenziellen
Evapotranspiration (PET) berechnet (VICENTE-SERRANO et al. 2010). Der SPEI als multiskalarer Trockenheitsindex
beinhaltet eine klimatische Wasserbilanz und ldsst als standardisierter Index die zeitliche und raumliche
Klassifizierung einer Trockenperiode zu. Fir die Berechnung wurde eine Integration tiber 6 Monaten verwendet
(SPEI6), um das pflanzenverfiigbare Wasser im Oberboden mit einzubeziehen (hydrologische Trockenheit).
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Tabelle 1: Beschreibung der Herkiinfte mit Bezeichnung, Ursprungsland, geografischen Angaben sowie der
mittleren jahrlichen Temperatur (MAT) und dem mittleren jahrlichen Niederschlag (MAP).

Hohe MAT MAP

Herkunft Bezeichnung Land Breitengrad  Langengrad (GiNHN)  [°c] [mm]

- Chattahoochee us 34,87° N 84,42° W 850 14,1 1849
(Georgia)

i Cherokee US 36,45° N 82,17° W 730 12,0 1311

(Tennessee)

Anderson o o

P18 i us 41,17° N 85,67°W 260 10,7 1030
(Indiana)

- Constancg Bay CA 4550° N 76,08° W 260 6,2 875
(Ontario)

- Atomic Er.mergy CA 46,05° N 77,37° W 180 4,4 934
(Ontario)

= Plaines de Kézabazua CA 4593° N 76,10° W 210 6,0 897
(Ontario)

P33 B.remervorde DE 53,25° N 09,18° E 30 9,6 736

(Niedersachsen)
P34 Borken DE 51,75° N 06,83° E 4 11,0 799
(Nordrhein-Westfalen) ' ' ,

P37 Nidda DE 50,42° N 09,17° E 240 102 656
(Hessen)

. Mérfelden DE 49,98° N 08,68° E 85 11,2 600
(Hessen)
Wiesloch 0 o

P40 (Baden-Wiirttemberg) O 927N 08,58 E 10 10 o7

P44 Bornheim DE 50,73° N 07,50° E 60 111 747

(Nordrhein-Westfalen)

* CA = Kanada, DE = Deutschland, US = Vereinigte Staaten

Quelle: Thinen-Institut (J.M. KORMANN).

Die langfristigen Klima-Wachstums-Beziehungen wurden als bootstrapped Korrelationen zwischen
flachenspezifischen Herkunftschronologien und monatlichen Klimavariablen (Temperatur, Niederschlag und
SPEI6) Uber ein Zeitfenster von 16 Monaten (Juni des Vorjahres bis September des aktuellen Jahres) mit dem R
Packet treeclim berechnet (ZANG und BIONDI 2015). Fiir die Berechnung wurde eine Periode von 1999 bis 2021
beriicksichtigt, in der mindestens 80 % der individuellen Jahrringserien pro Flache vorhanden waren.

Ein weiterer Fokus lag auf der Wuchsreaktion in drei flaichenspezifischen Trockenjahren, die mithilfe des SPEI6 in
den Sommermonaten (Mai-Juli) identifiziert wurden, sowie einem flachenlbergreifenden Spatfrostereignis. Die
herkunfts- und flachenspezifische Reaktion in den ausgewdhlten Extremjahren wurde mithilfe der Resistenz nach
LLORET et al. (2011) quantifiziert, die als relative Wachstumsdanderung das Verhaltnis des Wachstum im
Extremjahr verglichen mit dem Wachstum im Vorjahr angibt.

Fiir eine gesamtheitliche Evaluierung der Trockentoleranz wurde das flachenspezifische Mittel Gber die drei
Trockenjahre fur die Resistenz auf Herkunftsebene berechnet. Dies diente fiir die Untersuchung eines
potentiellen Trade-offs zwischen der Resistenz gegeniiber Extremereignissen und dem absoluten Wachstum
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(BHD im Alter 33), da ein hohes Wachstum mit einer hoheren Wuchsdepression durch Extreme assoziiert sein
kann. Folglich impliziert ein Trade-off eine negative Korrelation zwischen den Merkmalen, bedingt durch groRere
Kronen und damit héheren Transpirationsraten sowie einer héheren Anfalligkeit gegenliber hydraulischen Stress
(BENNETT et al. 2015).

3 Ergebnisse und Diskussion

Die Klima-Wachstums-Beziehungen zeigen flachenspezifische Unterschiede in der Klimasensitivitat basierend auf
den jeweiligen vorherrschenden Standortbedingungen (Abb. 1), aber auch intraspezifische Unterschiede sind
sichtbar. Kanadische Herkiinfte in Wéachtersbach zeigen beispielsweise eine signifikant negative Relation im
Wachstum auf die Temperatur im Marz, wahrend das Wachstum deutscher Herkiinfte in Dunkelsdorf mit der
Temperatur im April negativ korreliert ist. Insgesamt zeigen die Korrelationen mit der Frihjahrstemperatur (Méarz
bis Mai) eine hohe standortliche und zeitliche Variation, was auf ein differenziertes Austriebsverhalten zwischen
den Herkiinften deutet. Die Ergebnisse friiherer Bonituren zeigen einen frilhen Austriebszeitpunkt fir Herklnfte

Abbildung 1:  Klima-Wachstums-Beziehungen zwischen flichenspezifischen Herkunftschronologien und
monatlichen Klimavariablen (Temperatur, Niederschlag, SPEI6) iiber ein 16-monatiges
Zeitfenster vom Juni des Vorjahres (jun) bis September des aktuellen Jahres (SEP). Herkiinfte
(y-Achse) sind farblich nach ihrem Ursprung markiert (schwarz = USA; rot = Kanada; blau =
Deutschland) und die Flachen sind nach dem Niederschlagsgradienten von gut
(Waéchtersbach) nach schlecht (Waldsieversdorf) wasserversorgt angeordnet. Korrelationen
reichen von negativ (lila) nach positiv (griin) und Sternchen markieren eine signifikante
Korrelation.

Wachtersbach

Korrelation
I 0.6
0.2
-0.2

o o

Herkunft
Dunkelsdorf

Waldsieversdorf

Quelle: Thiinen-Institut (verandert nach KorRmANN et al. 2024).
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aus Kanada, wahrend Herkiinfte aus den USA sehr viel spater austreiben. Die deutschen Herkiinfte nehmen hier
eine intermediare Position ein. Dies deutet auf stattgefundene Selektionsprozesse hin, welche auf die deutschen
Bestdnde seit mindestens einer Generation wirken und den deutschen Herkiinften dadurch einen Vorteil im
Wachstum ermoglichen, zum Beispiel durch eine hohere Spatfrosttoleranz (vgl. Abb. 2). Ob diese
Selektionsprozesse natiirlich oder anthropogen bedingt sind, lasst sich nicht abschlieRend klaren.

Die negativen Korrelationen mit der Temperatur im Juni (Wachtersbach und Waldsieversdorf) und Juli
(Dunkelsdorf) weisen auf ein verringertes Wachstum unter hohen Temperaturen im Sommer hin. Unter
Berlicksichtigung der positiven Korrelationen mit dem Niederschlag im Juni und dem SPEl im Juni/Juli (impliziert
ein hohere Jahrringbreite unter feuchten Bedingungen), kann Wasserverfligbarkeit insbesondere im Juni als ein
wachstumslimitierender Faktor fir die Herkiinfte identifiziert werden. Dies erklart sich durch eine limitierte
Wasserverfligbarkeit und -zugang wahrend der hochsten kambialen Produktivitat im Juni (VAN DER MAATEN et al.
2018). Dabei ist die Sensitivitat gegenliber Sommertrockenheit am starksten auf dem kontinentalen Standort
ausgepragt.

Weiterhin zeigen die Klima-Wachstums-Beziehungen Abhangigkeiten des Niederschlags im Vorjahr auf das
Wachstum unter gut wasserversorgten Bedingungen, wahrend auf dem trockeneren Standort (Waldsieversdorf)
kein Einfluss der Vorjahresbedingungen zu finden ist. Vermutlich ist dies auf unterschiedliche
Wasserspeicherkapazitaten der jeweiligen Boden der Versuchsflaichen zuriickzufiihren und deutet auf die
Wichtigkeit der Einlagerung von Reservestoffen fiir das Wachstum im folgenden Jahr. Die standortspezifischen
Reaktionen im Wachstum zeigen, dass die prasentierten Ergebnisse nicht auf andere Standorte Ubertragen
werden kdénnen.

Die Relationen zwischen Resistenz gegenliber Spatfrost bzw. Trockenheit und absolutem Wachstum (BHD) zeigen
keinen Trade-off zwischen den jeweiligen Merkmalen (Abb. 2). Die Beziehung zwischen Resistenz gegenliber
Spatfrost und BHD ist signifikant positiv korreliert (R = 0.71, p < 0.001), d. h. deutsche Herkiinfte mit einer hohen
Spatfrostresistenz haben auch ein hohes absolutes Wachstum. Die beobachteten intraspezifischen Unterschiede
in der Spatfrosttoleranz lassen sich ebenfalls durch das unterschiedliche Austriebsverhalten erkldren. Die hhere
Spatfrosttoleranz kanadischer Herkiinfte mit einem friiheren Austrieb gegeniliber US-amerikanischen Herkiinften
mit einem spdteren Austrieb, kann durch unterschiedliche klimatische Bedingungen am Ursprungsort erklart
werden, da Herkiinfte aus Kanada niedrigeren Temperaturen und langeren Frostperioden ausgesetzt sind.
Weiterhin fokussiert sich die Analyse auf die Giberlebenden Individuen, da in der Vergangenheit hohe Ausfallraten
aufgrund von Spatfrésten in Dunkelsdorf beobachtete werden konnten (LIESEBACH und SCHNECK 2011). Die
niedrigere Resistenz in Waldsieversdorf ldsst auf ein starkeres Spatfrostereignis unter kontinentalen
Bedingungen schlieflen.

Im Gegensatz zum Spatfrost zeigt sich zwischen Resistenz gegeniiber Trockenheit und BHD kein signifikanter
Zusammenhang (Abb. 2). Die signifikanten Flachenunterschiede deuten auf heterogene Bedingungen der
jeweiligen Trockenheit hin und lassen einen starken standortlichen Effekt erkennen, da die héchste Resistenz
gegeniiber Trockenheit in Wachtersbach mit dem hochsten jahrlichen Niederschlag beobachtet werden kann. Im
Vergleich zum Spatfrostereignis war die Resistenz gegeniiber Trockenheit héher und zeigte ebenfalls eine
geringere intraspezifische Variation. Die kanadischen Herkiinfte zeigen eine hohe Trockentoleranz auf allen drei
Standorten, wahrend deutsche (wiichsige) Herkiinfte eine (nicht signifikante) niedrigere Trockentoleranz
aufweisen. Eine mogliche Erklarung fiir die schwache Reaktion im Wachstum auf Trockenheit mag das junge Alter
der untersuchten Baume sein, die durch sensitive Wachstumsverldufe mit einer hohen Erholungsfahigkeit nach
Extremereignissen charakterisiert sind (KORMANN et al. 2024). Folglich besitzen die Ergebnisse nicht unbedingt
fiir andere Altersklassen eine Gultigkeit, da Unterschiede in der klimatischen Reaktion zwischen jungen und alten
Roteichen aufgrund einer unterschiedlichen Photosyntheserate und/oder Wassernutzungseffizienz bekannt sind
(CAVENDER-BARES und BAzzAz 2000).
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Abbildung 2: Zusammenhang zwischen Spatfrostresistenz und absolutem Wachstum (BHD [mm]) auf
Herkunftsebene (a) und der Flachenvergleich (b; WBH = Wachtersbach; DDF = Dunkelsdorf;
WSD = Waldsieversdorf). Weiterhin ist der Zusammenhang zwischen Trockenheitsresistenz
und absolutem Wachstum auf Herkunftsebene (c) bzw. Flichenebene (d) dargestellt. Die
Farben markieren den Ursprung der Herkiinfte nach Landern. Signifikante Unterschiede
zwischen den Flachen sind nach dem Kruskal-Wallis Test mit Sternchen markiert: * p < 0.05;
** p < 0.01; *** p < 0.001.
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Quelle: Thinen-Institut (verandert nach KormANN et al. 2024).

4 Schlussfolgerungen fiir die Praxis

Im Zuge des Waldumbaus zu klimastabilen Mischwaldern stellen Herkiinfte mit einem hohen Wuchspotential
und einer hohen Toleranz gegeniiber Trockenheit und Spatfrost eine wichtige Grundlage fir die forstliche Praxis
dar. Folglich kdnnen die deutschen Herkiinfte mit diesen beobachteten Eigenschaften in Verwendungs- und
Herkunftsempfehlungen implementiert werden. Weiterhin zeigten kanadische Herkiinfte eine hohe
Trockenheitstoleranz sowie ein mit den deutschen Herkiinften vergleichbares Wachstum auf dem kontinentalen
Standort. Unter Berlicksichtigung steigender Temperaturen und zur Auffrischung der genetischen Diversitat
stellen diese Herkiinfte eine vielversprechende Option dar, die weitere validierende Untersuchungen notwendig
macht. In diesem Zusammenhang ware weiterhin ein Vergleich von europaischen (stdlichen) Herkiinften ein
wichtiger Ansatz, um auch innerhalb Europas Herkunftsunterschiede in Bezug auf die Klimaanpassung zu
untersuchen und geeignete Herkiinfte fir den Waldumbau zu identifizieren.
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Untersuchung der Herkunft und genetischen Vielfalt der Roteiche (Quercus rubra L.) in
Mitteleuropa als Grundlage fiir zukiinftige Ziichtung

CHARALAMBOS NEOPHYTOU, SIMON JANSEN, FLORENCE LEE, MARIE BRUCKNER, SILVIJA BILELA-ECKERT, UTE TROBER

Zusammenfassung

Die in Nordamerika beheimatete Roteiche (Quercus rubra L.) wurde nach Europa bereits im 17. Jahrhundert
eingefihrt. Im frihen 20. Jahrhundert gewinnt die Baumart an Bedeutung in der europdischen Forstwirtschaft,
wobei Bestdnde sich gut etabliert haben und heute teils in der dritten Generation wachsen. Die Roteiche stellt
daher eine interessante Alternative fir die Laubbaumwirtschaft von Mitteleuropa im Klimawandel dar, da sie
eine gute Wuchsleistung mit einer relativ breiten Standortsamplitude kombiniert. Aus diesen Griinden riickte sie
in den letzten Jahren in den Fokus der Forschung in Deutschland und Osterreich, die unter anderem die
Grundlagen fir die Bereitstellung hochwertigen Vermehrungsguts dieser Art schaffen sollen. Die Frage des
Ursprungs mitteleuropdischer Vorkommen ist gerade bei der Roteiche zentral, da das natirliche
Verbreitungsareal groB ist und die verschiedenen Herkiinfte sich wesentlich in ihren Wuchseigenschaften
unterscheiden. Dieser Frage widmeten sich molekulargenetische Untersuchungen unter Verwendung von 15
Kern- und 5 Chloroplastenmikrosatelliten-Markern. Insgesamt wurden 14 Populationen bekannten Ursprungs
aus dem natirlichen Verbreitungsgebiet genetisch charakterisiert und als Referenz verwendet, um die Herkunft
von 38 Bestdnden der Roteiche in Europa zu identifizieren. Erste Resultate weisen darauf hin, dass nach Europa
importiertes Saatgut der Roteiche vorwiegend aus dem nérdlichen bis norddstlichen Teil des Areals stammte.
Insgesamt 30 von 38 Bestinden der Roteiche in Deutschland und Osterreich wurden diesem Teil des
Verbreitungsgebiets zugeordnet. Auch die Werte der genetischen Vielfalt dieser 30 Bestande haben sich im
Vergleich zu den heimischen Referenzbestdnden nicht signifikant unterschieden. Zuséatzlich zur
Herkunftsidentifikation wurden in vier Bestdnden Altbdume und Naturverjlingung intensiv beprobt, um eine
Elternschaftsanalyse durchzufiihren. Diese Bestdnde unterscheiden sich in ihrer GroRe und in ihrer Isolation von
anderen Roteichenvorkommen. Ziel war es zu klaren, ob und in welchem Mal3e die Nachkommenschaften durch
Paarung zwischen Baumen innerhalb des Bestandes bzw. durch Polleneinflug aus anderen Roteichenvorkommen
entstanden. Diese Frage ist besonders bei kleinen und isolierten Vorkommen relevant, da ohne externen
Genfluss die Gefahr genetischer Verarmung in den nachsten Generationen durch Drift rasant ansteigt. Vorlaufige
Ergebnisse sind im Einklang mit der Hypothese, dass es in kleinen und isolierten Bestanden zu einem Riickgang
der genetischen Vielfalt kommen kann, da der Paarungskontakt mit anderen Vorkommen der Roteiche fehlt.

Abstract

Study of the origin and genetic diversity of northern red oak (Quercus rubra L.) in Central Europe as a basis for
future breeding

Native to North America, northern red oak (Quercus rubra L.) was introduced to Europe as early as the 17th
century. In the early 20th century, the tree species gained importance in European forestry, with stands
becoming well established and some of them now growing in the third generation. Therefore, northern red oak
represents an interesting alternative for deciduous tree management in Central Europe under climate change,
as it combines good growth performance with a relatively broad site amplitude. For these reasons, it has become
the focus of research projects in Germany and Austria in recent years, which, among others, are intended to
create the basis for the provision of high-quality propagation material of this species. The question of the origin
of Central European populations is particularly important in the case of northern red oak, as the natural
distribution area is large and the various origins differ significantly in their growth characteristics. This question
was addressed by molecular genetic studies using 15 nuclear and 5 chloroplast microsatellite markers. A total of
14 populations of known origin from the natural distribution area were genetically characterized and used as a
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reference to identify the origin of 38 populations of northern red oak in Europe. Initial results indicate that seed
imported into Europe originated predominantly from the northern to north-eastern part of the natural
distribution range. A total of 30 out of 38 northern red oak stands in Germany and Austria were assigned to this
part of the range. The genetic diversity values of these 30 stands did not differ significantly compared to the
native reference stands in the area of origin. In addition to the identification of origin, old trees and natural
regeneration were intensively sampled in four stands in order to carry out a parentage analysis. These stands
differ in size and degree of isolation from other northern red oak stands. The aim was to clarify whether, and to
what extent, the offspring were produced by mating between trees within the stand or by pollen influx from
other northern red oak stands. This question is particularly relevant for small and isolated populations, as without
external gene flow the risk of genetic impoverishment in the next generations increases rapidly due to drift.
Preliminary results are consistent with the hypothesis that a decline in genetic diversity may occur in small and
isolated populations due to a lack of mating contact with other northern red oak populations.

1 Einleitung

Urspriinglich aus dem Osten Nordamerikas stammend, gehoért die Roteiche (Quercus rubra L.) zu den
nichtheimischen Waldbaumarten Europas, die relativ frih auf dem ,alten Kontinent” eingefiihrt wurden. Eine
vermutlich erste Roteichenpflanzung ist bereits aus dem Jahr 1691 bekannt (BRAUER et al. 2015). Eine
forstwirtschaftliche Nutzung fand in groRem Ausmafl aber erst in der zweiten Halfte des 19. Jahrhunderts statt,
wdhrend eine zweite Anbauwelle in der Mitte des 20. Jahrhunderts erfolgte (BRAUER et al. 2015, MAGNI DIAZ 2004).
Mit einem Flachenanteil von etwa 0,5% in der Hauptbestockung gilt sie als h&ufigste nichtheimische
Laubbaumart in den Waldern Deutschlands (BMEL 2018). Die Tendenz ist steigend, auch weil der Roteiche ein
gutes Potenzial als Alternativbaumart im Klimawandel zugesprochen wird (NICOLESCU et al. 2020, DE AVILA et al.
2021). Bei einer erwartungsgemall zunehmenden Nachfrage ist es umso mehr von Bedeutung, die verfligbaren
Quellen fur forstliches Vermehrungsgut genetisch zu bewerten und weiter zu entwickeln (ARDAO-RIVERA et al.
2023).

Saatgutimporte aus dem natirlichen Areal nach Europa fanden immer wieder statt, jedoch bildeten europaische
Saatgutquellen gleichzeitig eine kostengiinstige Alternative (MAGNI DIAz 2004, TIMBAL et al. 1994). Es ist davon
auszugehen, dass in den Waldern Europas sowohl die erste als auch nachfolgende Generationen eingefiihrter
Roteichen vertreten sind und dass es auch zu Durchmischungen verschiedener Herkiinfte kam (DAUBREE UND
KREMER 1993, MAGNI DIAzZ 2004). Zur Herkunft von Roteichenbestidnden in Europa gab es bereits einige
molekulargenetische Studien. Diese konzentrierten sich hauptsachlich auf Bestdnde im westlichen Teil des
Kontinents (Deutschland, Frankreich, Nordspanien, Benelux) und verwendeten molekulare Marker aus der
miitterlich vererbten Chloroplasten-DNA oder der biparental vererbten Kern-DNA, aber auch Isoenzym-Marker,
um den Ursprung europdischer Bestande zu rekonstruieren und deren genetische Vielfalt zu erforschen. Sie
kamen zu dem Schluss, dass die untersuchten Bestinde vorwiegend aus der Nordhalfte des natirlichen
Verbreitungsgebiets stammen, wobei es auch Hinweise fiir einen Genfluss zwischen Herkiinften nach der Einfuhr
gibt (DAUBREE UND KREMER 1993, MAGNI DIAZ 2004, MERCERON et al. 2017, PETTENKOFER et al. 2019, PETTENKOFER et al.
2020).

Kenntnis Gber den Ursprung der Roteiche ist nicht zuletzt deshalb wichtig, weil es signifikante Unterschiede bei
den Wouchseigenschaften verschiedener Herkiinfte gibt. Im natlrlichen Verbreitungsareal haben
Herkunftsversuche sowohl 6kotypische als auch klinale (i.e. entlang von Umweltgradienten) Variation der
Roteiche gezeigt. Beispielsweise findet Blattalterung und Herbstverfarbung friiher bei Provenienzen aus
nordlichen Teilen des Areals statt (DENEKE, 1974; KRIEBEL et al., 1976; SCHLARBAUM UND BAGLEY, 1981). Auf
Versuchsstandorten in Deutschland wiesen nordamerikanische Herkiinfte aus norddstlichen Teilen des Areals
(Québec, Kanada) generell einen fritheren Knospenaustrieb und damit auch eine hohere Frostgefahrdung, eine
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bessere Wuchsleistung, eine vermutlich gute Trockenstresstoleranz und einen langeren astfreien Anteil des
Schafts auf als Herkiinfte aus siidlicheren Gebieten (Slidappalachen, USA) (LIESEBACH UND SCHNECK 2011, KORMANN
et al. 2023). Gleichzeitig zeichneten sich auch nach Europa eingefiihrte Herkiinfte durch ihr
Uberdurchschnittliches Wachstum aus (KREMER UND HiPP 2020, KORMANN et al. 2023).

Aus heutiger Sicht stellen vorwiegend zugelassene Saatguterntebestiande aus dem europdischen Inland die
wichtigste Quelle fir forstliches Vermehrungsgut der Roteiche dar. Die Herkunft solcher Besténde ist allerdings
meist unbekannt. Auch wenn sie herausragende Wuchseigenschaften aufweisen, kann nicht gewahrleistet
werden, dass sie mit Vermehrungsgut begriindet wurden, welches aus einer ausreichend hohen Anzahl an
Erntebdumen gewonnen wurde. Die genetische Vielfalt im Saatgut hangt von der effektiven PopulationsgrofRe
ab, d. h. von der Anzahl an Altbdumen, die sich tatsadchlich an der Reproduktion beteiligen. Dieser Parameter
wird unter anderem von der Stammzahl eines Erntebestandes, aber auch vom Ausmalf’ des Paarungskontaktes
zu anderen Populationen beeinflusst. Beeintrachtigungen bei diesen Faktoren (kleine bzw. isolierte Vorkommen),
die bei nichtheimischen Baumarten durchaus nicht selten sind, spiegeln mit einer geringen effektiven
PopulationsgroRe eine genetische Einengung wider. In der Folge kdnnen Flaschenhalseffekte in nachfolgenden
Generationen oder schlimmstenfalls eine Abnahme der Fitness aufgrund von Inzuchtdepression auftreten, auch
wenn der Bestand phanotypisch hohe Qualitat aufweist. Neuere Studien bei der ebenfalls nichtheimischen
Douglasie kamen zu dem Schluss, dass die vorgeschriebene Mindestanzahl an Altbdumen in einem Erntebestand
nicht ausreichend ist, um eine genetische Verarmung im Saatgut zu vermeiden (WoJAcKI et al. 2019).

Die hier beschriebenen Untersuchungen gehen der Frage der Herkunft und genetischen Vielfalt von Vorkommen
der Roteiche in Deutschland und Osterreich. Die Ergebnisse dienen als Grundlage fiir anwendungsorientierte
Projekte, die langfristig die Versorgung von forstlichem Vermehrungsgut der Roteiche in diesen Ldndern
verbessern sollen (ARDAO et al. 2023, NEOPHYTOU 2019). Basierend auf einer vorlaufigen Analyse der vorhandenen
Datensdtze von Chloroplasten- und Kernmikrosatelliten-Markern verfolgt die Studie folgende Ziele: i)
Untersuchung der genetischen Vielfalt ausgewahlter Bestidnde der Roteiche aus Deutschland und Osterreich und
Vergleich mit Bestdnden heimischen Ursprungs, ii) Identifikation des Ursprungs im natirlichen
Verbreitungsgebiet fiir die ausgewédhlten Bestdnde in Deutschland und Osterreich, iii) Studie der Paarung und
der genetischen Diversitat unter Altbaumen und Nachkommen in vier Roteichenbestande mit unterschiedlicher
Stammzahl und unterschiedlichem Grad der Isolation von anderen Vorkommen der Art.

2 Material und Methoden
2.1 Untersuchungsbestande und Proben

Als Referenzbestinde wurden Nachkommenschaften definierter nordamerikanischer Herkiinfte verwendet, die
in Provenienzversuchen in Deutschland (Libeck, Nutschau) und Frankreich (Ibos)wachsen. Fur die hier
prasentierte Analyse wurden insgesamt 425 Baume aus 14 Herkiinften (im Folgenden als nordamerikanische
Bestdnde bezeichnet) herangezogen, die lber das ganze natlrliche Verbreitungsareal verteilt sind (Tabelle 1).
Zur Untersuchung der Herkunft und genetischen Vielfalt wurden in Mitteleuropa Proben von 2371 Badumen aus
insgesamt 38 Bestanden gewonnen (im Folgenden als nordamerikanische Bestande bezeichnet). Davon befinden
sich 20 in Deutschland und 18 in Osterreich. Zu den 20 Bestidnden aus Deutschland zihlen auch vier Populationen,
die zur Durchfiihrung einer Elternschaftsanalyse untersucht wurden. Zwei davon waren stammzahlreich und
bilden einen Verbund mit anderen Roteichenvorkommen. Zwei weitere waren kleiner und isoliert von anderen
Roteichenvorkommen. In diesen vier Bestdnden, die im Folgenden Intensivbestande genannt werden, wurden
alle potenziellen Elternbdaume (i.e. alle Altbdume) innerhalb einer rechteckigen Flache von ca. 1 ha sowie 1510
Nachkommen beprobt. Von jeweils ca. 20 potenziellen Mutterbdumen in der Mitte dieser Flachen wurden
entweder Blatter bzw. Knospen von Samlingen oder Eicheln unter der Mutterbaumkrone geerntet (Tabelle 2).
Der angenommene Mutterbaum, unter dessen Krone die Nachkommen gewonnen wurden, wurde
dokumentiert.
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Tabelle 1: Identifikations- und Lagedaten sowie Anzahl an Individuen fiir die Referenzbestande, die fiir
die hier prasentierte genetische Untersuchung verwendet wurden. CA = Kanada, GA =
Georgia, IA = lowa, IN = Indiana, MA = Massachusetts, MD = Maryland, MI = Michigan, NB =
New Brunswick, NC = North Carolina, NE = Nebraska, NJ = New Jersey, ON = Ontario, PA =
Pennsylvania, US = Vereinigte Staaten von Amerika, WI = Wisconsin.

ID Name f:z::\jt, Geol-g;:;i:che Geos:::::che Sefhéhe An"zahl an
(Dezimalgrad)  (Dezimalgrad) [m .NHN] Baumen

RO3 Fontenelle NE-US -95,91 41,18 305 14
RO6 Holst Forest IA-US -93,98 42,12 335 30
R15 Harshaw Farm WI-US -89,46 45,64 488 32
R20 Hiawatha MI-US -84,40 46,28 273 37
R23 Chaltham ON-CA -82,32 42,43 600 29
R29 Moshannon Clearfield PA-US -78,32 41,60 700 27
R30 Atomic Energy ON-CA -77,22 46,30 k. A. 31
R36 Fredericton NB-CA -66,64 45,94 250 34
R38 Harvard Forest Worcester MA-US -71,48 42,17 350 32
R39 Yawpaw Ramapo Forest NJ-US -74,13 41,10 240 31
R44  Shoals IN-US -86,73 38,71 225 31
R53 Bolingbroke GA-US -83,83 32,93 150 37
R57 Nantahala NC-US -83,48 35,70 1295 30
R60 Morgantown MD-US -79,78 36,68 732 30

Quelle: FVA BW (C. NEopPHYTOU).

Tabelle 2: Lagedaten sowie Probenanzahl der Biume und Nachkommen aus den vier Bestdnden, die

zur Durchfiihrung einer Elternschaftsanalyse beprobt wurden. Najtbsume = Anzahl der
Altbaume, die im Bestand beprobt wurden; Nyutterbsume = Anzahl der potenziellen
Mutterbdume (i.e. Biume, unter deren Kronen Nachkommen beerntet wurden); Nnachkommen
= Anzahl der beprobten Nachkommen und Gewebeart: S = Bldtter oder Knospen von
Samlingen; E = Embryonen von Eicheln.

Bestandes- Geografische Geografische Seehohe Naitbiume NMutterbsume Nnachkommen
name Linge Breite [m i.NHN] (Gewebeart)
(Dezimalgrad) (Dezimalgrad)

Achern 8,06 O 48,65N 143 103 20 330(S)
Mooswald 7,830 48,03 N 253 122 20 459 (S)
Dossenbach 7,870 47,63 N 442 133 19 371 (E)
Blindheim 9,64 0 49,10 N 409 31 20 350 (E)

Quelle: FVA BW (C. NEoPHYTOU).
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2.2 Genotypisierung

Aus den gewonnenen Proben wurde DNA mithilfe eines kommerziellen Extraktionskits (DNeasy, Qiagen) oder
anhand eines hauseigenen Protokolls basierend auf LEFORT UND DOUGLAS (1999) genomische DNA isoliert.
AnschlieBend wurde die isolierte DNA teilweise an einen kommerziellen Anbieter versendet (Ecogenics GmbH,
Schlieren-Zirich, Schweiz, https://www.ecogenics.ch) und teilweise in den molekulargenetischen Laboren des
Instituts fir Waldbau der Universitat fiir Bodenkultur (BOKU) in Wien oder des Referats fiir Forstgenetik und
Forstpflanzenzilichtung des Staatsbetriebs Sachsenforst (SBS) in Graupa verwendet, um anhand
Polymerasekettenreaktionen 5 Chloroplasten- (cpSSR) und 15 Kernmikrosatellitengenorte (nSSR) zu
amplifizieren. Die mittels PCR amplifizierten Genorte werden in TABELLE 3 aufgelistet. Die amplifizierte DNA wurde
anschlieBend einer Kapillarelektrophorese unterzogen. BOKU und Ecogenics haben Plattformen von
Thermofischer / Applied Biosystems verwendet, wihrend beim SBS das Analysesystem GeXP (SCIEX) zum Einsatz
kam. Um die Vergleichbarkeit der Ergebnisse zu gewahrleisten, wurden Genorte ausgewahlt, die moglichst klare
Peaks auf den Elektropherogrammen aufwiesen. Zudem wurden in einem Ringtest 32 gemeinsame Proben liber
alle Labore hinweg gescort. Zum Zeitpunkt dieser Publikation werden die Listen der Genotypen sowohl bei
Chloroplasten- als auch bei Kernmikrosatelliten-Markern noch um Proben ergdnzt, die beim ersten Lauf
ausgefallen sind. Daher sind sie als vorlaufig zu betrachten.

Tabelle 3: Die ausgewahlten Marker aus der Chloroplasten- und Kern-DNA, die zur Untersuchung der
Herkunft / Autochthonie, Artzugehdorigkeit und innerartlichen genetischen Struktur
verwendet werden (cpSSR = Chloroplasten-Mikrosatellit, nSSR = Kernmikrosatellit, EST-SSR =
Kernmikrosatellit aus Expressed Sequence Tags).

Markername Typ Quelle

ccmp2, ccmpéd cpSSR WEISING UND GARDNER 1999
pucd4, pdtl, pdt4 cpSSR DeGouiLLoux et al. 2003
QpZAG15 nSSR STEINKELLNER et al. 1997
quru-GA-1F02, quru-GA-1F07 nSSR ALDRICH et al. 2002
FIR053, FIR104, GOTO009, PIEO39, PIEO40, PIEQ99, PIE125, WAGO065 EST-SSR DuRAND et al. 2010
Qr6783 EST-SSR MULLER UND GAILING 2007
REO368, REO371, REO433 EST-SSR KoNAR et al. 2017

Quelle: FVA BW (C. NEoPHYTOU).

2.3 Populationsgenetische Analyse

Anhand der cpSSR-Daten wurden Haplotypen identifiziert und nach PETTENKOFER et al. (2019) benannt. Zum
Abgleich wurden Proben von der Georg-August-Universitat Gottingen an die BOKU versendet und an der BOKU,
Wien, genetisch charakterisiert. Die haplotypische Vielfalt insgesamt (h:) sowie innerhalb der Populationen (hs)
und die haplotypische Differenzierung zwischen den Populationen (Gsy) wurde anhand der Software
PermutCpSSR 2.0 berechnet (PONS UND PETIT 1996). Bei Kern-Mikrosatelliten wurden die durchschnittliche (N,)
und die effektive Anzahl der Allele (N¢) liber alle Genorte, die erwartete (H,) und beobachtete Heterozygotie (He)
sowie der Fixierungsindex Fsr als MaR genetischer Differenzierung zwischen Populationen anhand der Software
GenAlEx (PEAKALL UND SMOUSE 2006) berechnet. Des Weiteren wurde die standardisierte Anzahl der Allele (AR)



128 8. Tagung der Sektion der Sektion Forstgenetik / Forstpflanzenziichtung (Tagungsband)

pro Locus anhand der Rarefaction-Methode (PETIT et al. 1998) mit der Software ADZE (SzriEcH et al. 2008)
kalkuliert. Dieses MaR wird weniger als andere Vielfaltsparameter von unterschiedlicher PopulationsgrofRe
beeinflusst und wurde daher bevorzugt, um Vergleiche zwischen Bestdnden bzw. Altersgruppen zu ziehen (s.u.).
Alle Diversitatsmalle wurden fir alle Proben, aber auch fiir ermittelte genetische Cluster (siehe unten) getrennt
berechnet.

Zur Durchfiihrung einer bayesischen Clusteranalyse mithilfe der nSSR-Daten bei den Referenzbestédnden aus dem
natilirlichen Verbreitungsareal wurde die Software STRUCTURE (PRITCHARD et al. 2000, FALUSH et al. 2003) in der
Plattform STRAUTO v. 1.0 (CHHATRE UND EMERSON 2017) ausgefiihrt, die eine parallele Bearbeitung in mehreren
Prozessoren ermoglicht. Folgende Einstellungen wurden gesetzt: 50 000 ,burn-in“ Periode, 100 000 Markov-
Kette-Monte-Carlo-Iterationen, ,, admixture model“, korrelierte Allelhdufigkeiten sowie das Locprior-Modell
(Husisz et al. 2009). Standardmé&Rig wurden je 20 Liufe bei einer Anzahl K von 1 bis N angenommenen
Subpopulationen durchgefiihrt, wobei N der Anzahl der Populationen entspricht, die in das STRUCTURE-Projekt
einflossen. Um die Ergebnisse zu visualisieren und den K-Wert auszuwéahlen, der nach EVANNO et al. (2005) die
hierarchisch hochste Ebene der Clusterung zeigt, wurde die Plattform Clumpak (KOPELMAN et al. 2015) verwendet.
Eine Population wurde einem Cluster zugeordnet, falls sie eine Zugehorigkeit (g) von mindestens 0,5 zu diesem
Cluster aufwiesen. AnschlieRend wurde die genetische Struktur auf niedrigeren hierarchischen Ebenen nach dem
in HINTSTEINER et al. (2018) beschriebenen Verfahren ermittelt. Zu diesem Zweck wurde die Methode innerhalb
der ermittelten Cluster nach den Vorgaben von HINTSTEINER et al. (2018) erneut angewendet. Der Prozess wurde
auf niedrigeren Ebenen so lange wiederholt, bis keine Untergliederung mehr festzustellen war.

Abschliefend wurden Altbdume und Nachkommen in den Intensivbestanden genauer untersucht. Fir Altbdume
und Verjingung wurde pro Bestand die mittels Rarefaction standardisierte Anzahl der Allele anhand der Software
ADZE berechnet. Zudem wurde fiir jeden Bestand basierend auf den genotypischen Daten von Altbdumen und
Nachkommen die effektive PopulationsgroBe und deren 95 % Konfidenzintervall mithilfe der Software COLONY
(JONES UND WANG 2010) ermittelt. Zur Elternschaftsanalyse kam die Software CERVUS (MARSHALL et al. 1998) zum
Einsatz. Vorlaufig wurde fir jeden Bestand eine Allelhdufigkeitsanalyse durchgefiihrt und anschlieRend Marker
mit Nullallelen in einer Haufigkeit von 10% uber alle Populationen hinweg sowie Duplikate (Individuen mit
identischem Genotyp) entfernt. Danach wurden fir jeden Bestand Vater- und Elternschaftssimulationen
durchgefiihrt. Fiir die Vater- und Elternschaftssimulationen wurden 10 000 Nachkommen simuliert und es wurde
von der tatsdchlichen Anzahl an Altbdumen sowie einer Fehlerrate bei der Genotypisierung von 2,5 %
ausgegangen. Die Anteile der vollstandigen Genotypen wurden der Analyse der Allelhdufigkeiten entnommen.
Die weitere Analyse wurde in zwei Stufen durchgefiihrt. Zundchst wurde eine Elternschaftsanalyse ohne
bekannte Elternteile vorgenommen. Wurde der vermutete Mutterbaum der Nachkommen tatsachlich als ein
Elternteil identifiziert, so wurde dieser Baum tatsdchlich als Mutterbaum klassifiziert und der Nachkomme fir
die nachste Stufe beibehalten. In der nachsten Stufe wurde ausgehend vom zugeordneten Mutterbaum eine
Vaterschaftsanalyse vorgenommen, um den anderen Elternteil (vermuteter Vaterbaum) zu identifizieren und so
den Anteil der Vaterbdume zu berechnen, die sich innerhalb des Bestandes befanden.

3 Ergebnisse
3.1 Haplotypische und genetische Vielfalt in Nordamerika und Europa

Die Untersuchung anhand cpSSRs ergab insgesamt 19 Haplotypen. Davon wurden 13 Haplotypen unter den
Referenzproben und 11 unter den Bestdnden in Europa gefunden. Am Haufigsten war Haplotyp A sowohl unter
den Referenzbestinden als auch unter den Populationen in Deutschland und Osterreich. Zudem kamen
Haplotypen B und C mit einer Haufigkeit von mindestens 5% sowohl bei den nordamerikanischen als auch bei
den europaischen Roteichenbestinden vor (Abb. 1). Weitere Haplotypen waren in unseren europaischen
Untersuchungsbestanden duBerst selten. Die haplotypische Diversitat innerhalb der Populationen war dhnlich
zwischen nordamerikanischen und europdischen Bestanden, wahrend die gesamte haplotypische Diversitat iber
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alle Populationen hinweg hoher unter den nordamerikanischen Populationen war (Tabelle 4). Letztere wiesen
auch eine rdumliche Struktur auf, die zu einem hohen Gsr-Wert fihrte. Im Gegensatz unterschieden sich die
Bestande in Deutschland und Osterreich in ihrer haplotypischen Zusammensetzung kaum, so dass der Gsr-Wert
im Vergleich zu den nordamerikanischen Bestdanden deutlich niedriger war.

Die mithilfe von nSSRs errechneten MaRe der genetischen Vielfalt waren auch &hnlich zwischen den
nordamerikanischen und europaischen Bestanden. Male der genetischen Vielfalt und Diversitat sind sogar unter
den 38 deutschen und o&sterreichischen Bestdnden etwas hoher verglichen mit den 14 Referenzbestdanden.
Andererseits war die genetische Differenzierung zwischen den 14 nordamerikanischen Bestanden hoher als
zwischen unseren europaischen Untersuchungsbestianden (Tabelle 5).

Abbildung 1:  Haufigkeit und geografische Verteilung der cpSSR-Haplotypen in Nordamerika sowie
Hiufigkeit der Haplotypen in Deutschland und Osterreich.
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Quelle: FVA BW (C. NEoPHYTOU).
Tabelle 4: Haplotypische Diversitat der hier untersuchten Referenzbestidnde aus dem natiirlichen

Verbreitungsareal vs. der Bestinde aus Deutschland und Osterreich (Europa). N0, = Anzahl
der Populationen, Ni,q = Gesamtzahl der untersuchten Baume, Ning/pop = durchschnittliche
Anzahl an Individuen pro Population, Nn,p = Gesamtzahl der Haplotypen, hs = haplotypische
Diversitat innerhalb der Populationen, h, = gesamte haplotypische Diversitdt (Genpool), Gsr =
Fixierungsindex (haplotypische Differenzierung zwischen Populationen).

Region Npop Nind Nind/pop Nhap hS ht GST

Nordamerika 14 143 10,21 +£0,459 13 0,320+ 0,053 0,759+ 0,081 0,578 £ 0,062
Europa 38 2042 53,74 +10,405 11 0,383 + 0,031 0,419+ 0,033 0,086 + 0,026

Quelle: FVA BW (C. NEOPHYTOU).
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Tabelle 5: Genetische Diversitat der hier untersuchten Referenzbestinde aus dem natiirlichen
Verbreitungsareal vs. der Bestinde aus Deutschland und Osterreich (Europa). N0 = Anzahl
der Populationen, Ni,q = Gesamtzahl der untersuchten Baume, Ning/pop = durchschnittliche
Anzahl an Individuen pro Population, AR;; = standardisierte allelische Vielfalt (auf 12
Individuen mittels Rarefaction), Hs = genetische Diversitit (Heterozygotie) innerhalb der
Populationen, H; = gesamte genetische Diversitat (Heterozygotie; im Genpool), Fst =
Fixierungsindex (genetische Differenzierung zwischen Populationen).

Region Npop Nind Nind/pop ARz, Hs Hr Fst

Nordamerika 14 425 30,2+0,362 4,858  0,699+0,011 0,733+0,043 0,048 + 0,003
Europa 38 2371 61,9 +1,641 5,067 0,716 £ 0,007 0,74 + 0,042 0,034 + 0,002

Quelle: FVA BW (C. NEoPHYTOU).

3.2 Genetische Struktur und Untersuchung der Herkunft

Die bayesische Clusteranalyse wies auf ein recht eindeutiges rdumliches Muster der genetischen Struktur unter
den Referenzbestanden hin. Nach der AK-Methode von EVANNO et al. (2005) wurde K = 2 als héchste Stufe der
hierarchischen Clusterung identifiziert, weshalb die Analyse innerhalb der zwei Cluster wiederholt wurde, die
sich bei K = 2 ergaben. Bei dieser Clusterkonfiguration wird allerdings kein groRrdumiges Muster sichtbar,
sondern eine Population (R44 — Shoals) unterscheidet sich von allen anderen. Daher wird hier das Ergebnis der
STRUCTURE-Analyse mit allen Referenzbestdnden (oberste hierarchische Ebene) bei K = 7 angenommenen
Subpopulationen in ABBILDUNG 2 prasentiert, um diese rdaumliche Struktur zu visualisieren. So bildeten
Referenzbestidnde am Rand des natiirlichen Verbreitungsareals eigene Cluster. Das gilt z. B. fiir Population R36 —
Fredericton in New Brunswick (Canada) im duRRersten Nordosten, fiir Populationen RO3 — Fontenelle in Nebraska
(USA) und R06 — Holst Forest in lowa (USA) im dulersten Westen, fiir Population R20 — Hiawatha in Missouri
(USA) im Norden sowie fiir Population R53 in Georgia (USA) im duRersten Stiden des Areals (ABBILDUNG 3). In der
Mitte des Areals war eine West-Ost-Differenzierung zu beobachten.

Die Wiederholung der STRUCTURE-Analyse auf niedrigeren hierarchischen Ebenen fiihrte zur Bestimmung von
10 genetisch homogenen Gruppen (romisch | bis X in Abb. 3). Beim Assignment-Test mithilfe der Software
GeneClass2 die Frage untersucht, zu welcher dieser 10 Gruppen unsere europdischen Untersuchungsbestinde
zugeordnet werden. Die Analyse ergab, dass 30 von 38 Bestanden der Gruppe VIl zugeordnet wurden, die
Herkiinfte aus einem Bereich zwischen Québec (Canada), Pennsylvania (USA) und New Jersey (USA) umfasst
(Abb. 3, Tabelle 6). AuRerdem wurden drei Bestiande der nordostlichsten Herkunft R36 - Fredericton in New
Brunswick in Canada (réomisch 1ll) zugeordnet und weitere zwei der Gruppe X, die aus den Herkiinften R23 —
Chaltham aus Ontario (Canada) und R60 — Morgantown aus dem Ostrand der Zentralappalachen in Maryland
(USA) besteht. Die restlichen drei europadischen Bestinde wurden verschiedenen westlichen und sidlichen
Gruppen zugeordnet (Tabelle 6).
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Abbildung 2:  Ergebnis der Clusteranalyse fiir K = 7 fiir hierarchische Ebene 1 und Zuordnung der hier
untersuchten europdischen Bestdande zu Gruppen romisch | - X nach Durchfiihrung der
Analyse auf niedrigster hierarchischer Ebene.
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Quelle: FVA BW (C. NEOPHYTOU).

Eine separate Analyse der genetischen Vielfalt zeigte, dass die Bestinde in Deutschland und Osterreich dhnliche
Werte aufweisen wie die Referenz-Herkiinfte (TABELLE 6). Insbesondere bei den 30 Bestdanden mit einem
zugeordneten Ursprung im Bereich der Gruppe VII zeigt sich nicht nur ein dhnlicher Wert der genetischen Vielfalt,
sondern auch ein relativ niedriger Fs;-Wert (TABELLE 6). Des Weiteren zeigten die Ergebnisse, dass es im
natirlichen Verbreitungsgebiet einen Schwerpunkt der genetischen Vielfalt in zentralen bis zentral-nérdlichen
und zentral-norddstlichen Teilen gibt. Niedrige Werte der genetischen Vielfalt sind am Rand des Areals zu
beobachten (Gruppen II, lll, IV und V).
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Tabelle 6: Zuordnung zu genetischen Clustern im natiirlichen Verbreitungsareal und genetische Vielfalt
der Bestinde in Deutschland und Osterreich. AR;; = standardisierte allelische Vielfalt (auf 12
Individuen mittels Rarefaction), Fsr = Fixierungsindex als MaR genetischer Differenzierung.
Cluster Arlzahl . AR1; (IR B 2T ARj; Deutschland/  Genet. Diff.
(Herkunft) Bestande.ln Nordamerika Dg_u tschla.nd/ Osterreich Fst (Europa)
Nordamerika Osterreich
I 1 4,013 0 - -
Il 1 4,699 1 4,635 -
I 1 4,509 3 4,331+0,164 0,055 + 0,007
Y 2 4,641 + 0,025 1 4,248 -
\ 1 4,952 0 - -
VI 1 5,026 0 - -
Vi 3 5,144 + 0,078 30 5,189 £ 0,034 0,025 + 0,002
Vil 1 4,795 0 = =
IX 1 5,024 1 4,894 -
X 2 5,140 £ 0,094 2 5,047 £ 0,202 0,011 + 0,002
Gesamt 14 4,858 + 0,097 38 5,067 £ 0,055 0,034 £ 0,002

Quelle: FVA BW (C. NEoPHYTOU).

3.3 Genetische Vielfalt sowie Eltern- und Vaterschaftsanalyse in den Intensivbestinden

Die Werte der standardisierten allelischen Vielfalt weisen einen Riickgang von den Altbdumen zur Verjlingung
auf, der in den kleinen und isolierten Bestanden Dossenbach und Blindheim starker ausgepragt ist. Im Einklang
mit diesem Ergebnis ist die geschatzte effektive PopulationsgroBe deutlich reduziert in diesen beiden Bestdnden
im Vergleich zu den Bestianden Achern und Mooswald, die groR sind und an weiteren Roteichenwaldern
angrenzen (TABELLE 7). Die Eltern- und Vaterschaftsanalysen fiihrten im Intensivbestand Dossenbach fiir 94% der
untersuchten Nachkommen zur Zuordnung von Altbdumen innerhalb des Bestandes als wahrscheinlichstem
Vater. Im Gegensatz dazu wurde in Achern und Mooswald fiir respektive 45 % und 32 % der Nachkommen kein
Vaterbaum im Bestand zugeordnet. Die Ergebnisse fir Blindheim sind nicht aussagekraftig, da zum Zeitpunkt
dieser Analyse die Altbdume noch nicht vollstandig genotypisiert waren. Da aus den Intensivbestdnden fiir ca.
200 Nachkommen und einige Altbdume noch keine endgiiltigen Genotypen-Daten vorliegen, missen diese
Ergebnisse als vorlaufig angesehen werden.
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Tabelle 7: Vergleich der genetischen Vielfalt zwischen Altbdumen (A) und Verjiingung (V) (AR12 =
standardisierte allelische Vielfalt (auf 12 Individuen mittels Rarefaction)) und Werte der
effektiven PopulationsgroBe (N.) sowie 95 % Konfidenzintervall in den Intensivbestanden
sowie Ergebnisse der Eltern- und Vaterschaftsanalyse (ein Vater = Anzahl Nachkommen, fiir
die ein Altbaum im gleichen Bestand als Vaterbaum zugeordnet wurde; kein Vater = Anzahl
Nachkommen, fiir die kein Altbaum im gleichen Bestand als Vaterbaum zugeordnet wurde).

Achern Mooswald Dossenbach Blindheim
A \' A \' A \' A \'
AR 5,157 + 5,001 + 5,397 + 5,122 + 5,249 + 4,706 + 5,197 + 4,746 +
0,526 0,540 0,552 0,493 0,555 0,509 0,528 0,480
Ne (95% 56 [39,80] 58 [43,84] 30[19,51] 28 [19,48]
Konf.)
Ein Vater 99 (55 %) 160 (68 %) 194 (94%) 130 (49 %)*
Kein 81 (45 %) 75 (32 %) 12 (6 %) 138 (51%)*
Vater

* Die potenziellen Vaterbdume waren zum Zeitpunkt dieser Analyse nicht vollstandig genotypisiert.

Quelle: FVA BW (C. NEoPHYTOU).

4 Diskussion

Die Ergebnisse der vorliegenden Studie zeigen eine hohe genetische Vielfalt innerhalb der untersuchten
Bestidnde in Deutschland und Osterreich sowohl bei Chloroplasten- als auch bei Kern-Mikrosatellitengenorten.
Die haplotypische Zusammensetzung stimmt mit den Ergebnissen weiterer Studien in Europa gut Giberein (MAGNI
DiAz 2004, PETTENKOFER et al. 2019). Sowohl bei PETTENKOFER et al. (2019), die das gleiche Markersystem erstmals
verwendet haben, als auch hier ist auffdllig, dass neben den drei haufigeren Haplotypen A, B und C, weitere
Haplotypen in Europa nur sehr selten vorkommen. Im Durchschnitt wurden bei europédischen und
nordamerikanischen Bestanden ahnliche Werte der haplotypischen Vielfalt innerhalb der Populationen (hs)
beobachtet. Auf der anderen Seite sind die gesamte genetische Vielfalt (ht) und die genetische Struktur (Gst) im
natirlichen Verbreitungsgebiet hoher, was auf eine zwar etwas schwache, aber signifikante phylogeografische
Struktur zuriickgefiihrt werden kann (MAGNI et al. 2005). Das Fehlen eines geografischen Musters in Europa
wurde ebenfalls durch MAGNI DIAZ et al. (2004) anhand von PCR-RFLP-Marker aus der Chloroplasten-DNA in einer
Studie mit 66 Populationen aus Frankreich und angrenzenden Landern festgestellt. Wir interpretieren die
geringere haplotypische Differenzierung in Kombination mit der niedrigeren gesamten haplotypischen Vielfalt,
die wir in den Bestinden aus Osterreich und Deutschland beobachteten, als das Ergebnis von Saatguteinfuhr aus
eher begrenzten Teilen des natirlichen Verbreitungsareals. Auch die Verwendung von Vermehrungsgut der
zweiten Generation aus europaischen Bestdanden dhnlicher Herkunft kénnte weiter zu diesem eher homogenen
Muster beigetragen haben.

Die Hypothese einer dhnlichen Herkunft der Bestdnde in unserem Untersuchungsraum wurde weiterhin durch
die populationsgenetischen Analysen mithilfe von nSSRs bekraftigt. 35 von 38 der europdischen Bestdnde
wurden zentralen bis nérdlichen und norddéstlichen Bereichen des Areals zugeordnet, von denen sich 30 zu einem
einzigen genetischen Cluster gruppierten. Auch dieses Ergebnis stimmt zumindest teilweise mit Resultaten aus
friheren Studien Uberein. So zeigten MERCERON et al. (2017), dass 38 Bestande der Roteiche aus Westeuropa
ihren Ursprung wahrscheinlich in der Nordhdlfte des naturlichen Verbreitungsgebiets hatten, wahrend ihre
demographische Analyse eine Durchmischung verschiedener Herkinfte nach der Einfuhr unterstitzte. In der
Studie von PETTENKOFER et al. (2019) fehlt der Haplotyp G mit Vorkommen aus den Stidappalachen von Bestanden
in Deutschland komplett, ganz in Ubereinstimmung mit unserer Untersuchung. Dies wird als ein Hinweis
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interpretiert, dass der stidliche Teil des Areals nicht oder nur selten als Saatgutquelle fiir europadische Pflanzungen
mit Roteiche diente (PETTENKOFER et al. 2019). Wir haben ebenfalls diesen Haplotyp bei keiner der untersuchten
europadischen Roteichen gefunden, sondern ausschliefllich in der Referenzpopulation R57 — Nantahala aus den
Sudappalachen.

Tatsachlich wurde einer unserer Untersuchungsbestinde aus Deutschland anhand von Kernmikrosatelliten-
Markern der stidlichsten Referenzpopulation R53 —Bolingbroke aus Georgia (Gruppe |l beim Test mit GeneClass2)
zugeordnet, er wies jedoch an den Chloroplasten- Markern eine typische Zusammensetzung aus den Haplotypen
A, B und C auf. Diese Varianten kénnten allerdings auch in diesem Teil des natirlichen Verbreitungsgebiets
vorkommen. In der entsprechenden Referenzpopulation waren die Haplotypen A und C vertreten.

Es sollte unterstrichen werden, dass die hier angewendete Methode auch Limitierungen aufweist. Zunachst
konnen 14 Referenzbestinde nur ein unvollstindiges Abbild der Verteilung der genetischen Variation im
natlrlichen Areal darstellen. Dariber hinaus hangt die Aussagekraft der Zuordnung mit der Anzahl der
verwendeten Loci und auch mit der genetischen Differenzierung zwischen den Referenzbestianden zusammen
(CORNUET et al. 1999). AuRerdem ist davon auszugehen, dass mehrere deutsche oder &sterreichische Bestande
mit bereits in Europa gewonnenem Saatgut begriindet wurden und schon der zweiten oder sogar einer hoheren
Generation angehodren. Auch in diesen Fallen weist der angewendete Zuordnungstest zwangsldufig eine
Referenzpopulation als urspriingliche Herkunft zu. Die hier prasentierten Ergebnisse sind vorlaufig und daher
werden keine Statistiken Uber die Genauigkeit und Effizienz der Zuordnungstests auf verschiedenen
hierarchischen Ebenen vorgestellt (wie z. B. in HINTSTEINER et al. 2018). Sie sollen lediglich als Hinweis auf den
Ursprung der Roteiche im Untersuchungsraum gesehen werden.

Die andere wichtige Frage, die sich in dieser Studie stellt, ist, ob es in Folgegenerationen der europdischen
Bestdnde zu einer genetischen Verarmung aufgrund einer geringen effektiven Populationsgrée kommen kann.
Tatsachlich zeigen die vorlaufigen Ergebnisse der genetischen Untersuchung von vier Intensivbestanden erste
Hinweise, dass es zu einem Riickgang der genetischen Vielfalt kommen kann. Interessant ist zu sehen, dass in
den beiden kleinen und isolierten Bestanden Dossenbach und Blindheim die genetische Vielfalt in der Verjingung
starker reduziert ist als in den stammzahlreichen Bestanden Mooswald und Achern, die groR sind und auch mit
weiteren Roteichenvorkommen zusammenhdngen. Dementsprechend ist die geschatzte effektive
PopulationsgroRe in Mooswald und Achern etwa doppelt so grol8 wie in Dossenbach und Blindheim. Gleichzeitig
weisen die Ergebnisse in Dossenbach darauf hin, dass sich die Pollenspender fast ausschlieRlich innerhalb des
Bestandes befinden. Ahnliche Beobachtungen gab es bisher auch bei der nichtheimischen Douglasie
(Pseudotsuga menziesii Mirb. Franco). Bei dieser Art ergab der Vergleich der standardisierten allelischen Vielfalt
zwischen Altbdumen und Verjlingung bei 36 deutschen und dsterreichischen Bestdnden, dass die genetische
Diversitat in der Verjliingung allgemein reduziert war (NEOPHYTOU et al. 2020). Eine Vaterschaftsanalyse in vier
Bestdnden der Douglasie in Deutschland zeigte, dass eine reduzierte effektive PopulationsgroRe aufgrund
geringer Bestandesgrofle und Isolation nicht nur zu einer Abnahme der genetischen Diversitat, sondern auch zu
erhohter Inzucht und Inzuchtdepression bei der Douglasie fihren kann (WoJAcKI et al. 2019).

5 Schlussfolgerung und Ausblick

Die Ergebnisse dieser vorldufigen Studie zeigen eine hohe genetische Vielfalt der Roteiche im
Untersuchungsraum. Dies konnte mit einem Ursprung aus einem Teil des Areals zusammenhéangen, welches
tatsachlich hoch divers ist. Die Ergebnisse stimmen mit anderen Studien in Europa tberein. Dabei bestatigt sich
sowohl die hohe Vielfalt als auch eine Herkunft eher aus dem nérdlichen — norddstlichen Teil des Areals (DAUBREE
UND KREMER 1993, MAGNI DIAZ 2004, MERCERON et al. 2017, PETTENKOFER et al. 2019, PETTENKOFER et al. 2020). Es ist
jedoch sehr wahrscheinlich, dass Genfluss zwischen Vorkommen der Roteiche in Europa schon seit einer oder
mehreren Generationen stattgefunden hat, die zum Teil einen unterschiedlichen Ursprung im natirlichen
Verbreitungsgebiet haben. Weitere Untersuchungen sollten diesen Aspekt berilicksichtigen, indem sie z. B. die
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demographische Entwicklung der Populationen (i. e. Anderungen der PopulationsgréRe, Austausch mittels
Genflusses) rekonstruieren (z. B. GUILLEMAUD et al. 2010). Die Frage der Weiterentwicklung der Vorkommen nach
der Einflhrung ist nicht nur aus wissenschaftlicher Sicht hoch interessant, sondern liefert auch Erkenntnisse, die
fiir die forstwirtschaftliche Praxis sehr relevant sind (z. B. WOJACKI et al. 2019). Auf eine Antwort auf diese Frage
wird die abschlieBende Auswertung des vervollstandigten Datensatzes aus den vier Intensivbestdanden.
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Anlage einer Pfropflings-Samenplantage zur Erzeugung von hochwertigem
Vermehrungsgut am Beispiel der Roteiche (Quercus rubra L.)

JULIA WENZEL, MIRIAM WATERMEIER, EVA ARDAO RIVERA, FRANK BECKER, SILVIJA BILELA-ECKERT, ALEXANDER
BRAUN, MARIE BRUCKNER, JORN ERBACHER, RALF KATZEL, JORG KLEINSCHMIT, SONJA LOFFLER, MATTHIAS MEYER,
CHARALAMBOS NEOPHYTOU, DORIT RIEDEL, WILFRIED STEINER, MIARTHA TOPPE, UTE TROBER, MARTIN HOFMANN

Zusammenfassung

Fir den Aufbau stabiler Bestidnde ist die Bereitstellung von hochwertigem und anpassungsfahigem
Vermehrungsgut wichtig. Im Rahmen des Verbundprojektes , Auslese und Charakterisierung von hochwertigem
Vermehrungsgut bei Roteiche unter Bericksichtigung der Trockenstresstoleranz” (RubraSelect) wurde eine
Pfropflings-Samenplantage angelegt, um zukiinftig hochwertiges Saatgut der Roteiche zur Verfligung zu stellen.
Dazu wurden in den Bundeslandern Niedersachsen, Hessen, Sachsen-Anhalt, Schleswig-Holstein, Brandenburg
und Sachsen die Roteichenvorkommen analysiert. Anhand von Qualitats- und Vitalitatskriterien wurden
einhundert Plusbdume ausgewdhlt, von denen Reiser geschnitten und veredelt wurden. Der Anwuchserfolg bei
der Veredelung lag bei 55 %. Es konnte eine Pfropflings-Samenplantage mit 628 veredelten Roteichen von
einhundert Genotypen angelegt werden. Die Verteilung der Pfropflinge wurde mit dem Optimum Neighborhood
Algorithm (ONA) berechnet. Die Anlage erfolgte im Verband 5 x 5 m auf einer Flache von ca. 2 ha im Forstamt
Oldendorf in Niedersachsen.

Abstract

Establishment of a grafting seed orchard for the production of high-quality forest reproductive meterial using
the example of red oak (Quercus rubra L.)

The provision of high-quality and adaptable reproductive material is important for the establishment of stable
mixed forests. As part of the joint project “Selection and characterisation of high-quality reproductive material
in red oak, taking into account drought stress tolerance” (RubraSelect), a graft seed plantation was established
in order to provide high-quality red oak seed in the future. For this purpose red oak occurrences were researched
in the federal states of Lower Saxony, Hesse, Saxony-Anhalt, Schleswig-Holstein, Brandenburg and Saxony. Based
on quality and vitality criteria, one hundred plus trees were selected from which cuttings were cut and grafted.
The grafting success rate was 55 %. A grafting seed orchard was established with 628 grafted red oaks from one
hundred genotypes. The distribution of the grafts was calculated using the Optimum Neighbourhood Algorithm
(ONA). The plantation was planted in a 5 x 5 m formation on an area of approx. 2 ha in the Oldendorf forestry
office in Lower Saxony.

1 Einleitung

Die Roteiche (Quercus rubra L.) ist eine der haufigsten und 6konomisch wichtigsten nicht heimischen Baumarten
in Deutschland. Im Hinblick auf den prognostizierten Klimawandel wird sie als Alternativbaumart und als
Ergdnzung zur heimischen Baumartenpalette an Bedeutung gewinnen. Grund dafiir sind ihre guten
Wuchsleistungen, die sie auch auf schwacher nahrstoff- und wasserversorgten Standorten erzielt. Sie kann somit
zur waldbaulichen Risikominimierung beitragen (NAGEL 2018; NICOLESCU et al. 2020). Bereits jetzt ist sie fester
Bestandteil vieler Waldbaukonzepte (STEINER 2012). Durch das zunehmende Interesse am Anbau der Roteiche
steigt auch der Bedarf an hochwertigem Vermehrungsgut. Aktuell kann Saatgut der Roteiche nur aus
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zugelassenen Erntebestanden der Kategorie ,Ausgewahlt” bezogen werden, wohingegen Samenplantagen in
Deutschland bisher nicht existieren (BUNDESANSTALT FUR LANDWIRTSCHAFT UND ERNAHRUNG 2019). Saatgut aus
Samenplantagen ware bei der Bestandesbegriindung jedoch zu bevorzugen, da es, durch die im Vorfeld
phédnotypisch ausgelesenen Plusbdume, einen hoheren Anbauwert erwarten lasst (STEINER 2012). Ferner bieten
Samenplantagen durch die randomisierte Anordnung der Genotypen bessere Reproduktionsbedingungen und
damit eine optimierte Weitergabe genetischer Vielfalt (Anpassungskapazitat) an die Folgegenerationen. Dies hat
sich gerade bei eingefiihrten Baumarten, deren effektive PopulationsgrofRen meist deutlich unter den Werten in
ihren Ursprungsgebieten liegen, als sehr vorteilhaft herausgestellt (vgl. HOLTKEN und STEINER 2021).

Das Verbundprojekt ,Auslese und Charakterisierung von hochwertigem Vermehrungsgut bei Roteiche unter
Berlcksichtigung der Trockenstresstoleranz” (RubraSelect) soll die Grundlagen fir die Ziichtung von
hochwertigem Roteichensaatgut schaffen. Im Rahmen des Projektes sollen Erkenntnisse {iber Herkunft,
Trockenstresstoleranz, genetische Vielfalt und Anpassungsfahigkeit der Roteiche gewonnen werden. Neben der
Anlage von Nachkommenschaftsprifungen aus den Einzelbaumabsaaten der Plusbdume ist die Anlage von zwei
Pfropflings-Samenplantagen ein wichtiges Teilziel des Projektes. Dieser Beitrag soll am Beispiel der Roteiche die
wichtigsten Arbeitsschritte bei der Anlage einer solchen Samenplantage darstellen. Als eine von sieben
Projektpartnern fiihrte die Nordwestdeutsche Forstliche Versuchsanstalt (NW-FVA) die Auswahl von
Ausgangsbestdnden und Plusbdumen sowie die Reiserernte in ihren Tragerlandern Hessen, Niedersachsen,
Sachsen-Anhalt und Schleswig-Holstein durch. Die Projektpartner vom Landeskompetenzzentrum Forst
Eberswalde (LFE) und vom Staatsbetrieb Sachsenforst (SBS) leisteten durch die Wahl der Ausgangsbestiande, die
Plusbaumauslese sowie die Reiserernte in ihren Zustdandigkeitsgebieten (Brandenburg und Sachsen) wichtige
Zuarbeit. Die Vermehrung und Anzucht der Veredelungen aus allen sechs Bundeslandern erfolgte in der
hauseigenen Baumschule der NW-FVA. Dariiber hinaus war die NW-FVA fir die Anlage einer der Pfropflings-
Samenplantagen zustdndig. Gleichzeitig erfolgten durch den Projektpartner Forstliche Versuchs- und
Forschungsanstalt Baden-Wirttemberg (FVA-BW) dieselben Arbeitsschritte mit baden-wiirttembergischen
Roteichenbestdanden und -plusbaumen. Die FVA-BW legt parallel zu der ,,nordlichen” Pfropflings-Samenplantage
eine Flache mit baden-wiirttembergischen Pfropflingen an. Durch die Pfropflings-Samenplantagen kann nicht nur
die wertvolle Genetik der Plusbdume, sondern auch die Bereitstellung von hochwertigem Vermehrungsgut der
Roteiche sichergestellt werden. Durch eine erhohte Qualitat und Massenleistung des Saatgutes wird ein
wichtiger Beitrag zur Sicherung der Produktivitat zuklnftiger Walder geleistet (SCHIRMER, 2014).

2 Auswahl der Ausgangsbestiande

Als erster Schritt erfolgte die Analyse der Ausgangssituation der Roteiche in den vier Tragerlandern der NW-FVA.
Dafiir wurden die zugelassenen Erntebestinde anhand des Erntezulassungsregisters erfasst, die
Forsteinrichtungs- und Standortsdaten ausgewertet sowie bereits bestehende Versuchsflaichen der NW-FVA
gesichtet. Aufgrund der Datenverfligbarkeit sowie der Moglichkeit des langfristigen Zugriffs auf ausgelesene
Bdume wurde bei der Analyse nur der Staatswald betrachtet. Um eine moglichst groBe Auswahl an
Ausgangsbestdanden zur Verfligung zu haben, wurden alle Saatguterntebestdande des Staatswaldes einbezogen.
Insgesamt gibt es in den vier Tragerlandern der NW-FVA 144 nach dem Forstvermehrungsgutgesetz zugelassene
Erntebestdnde der Roteiche. Davon verbleiben im Staatswald 36 Erntebestdnde in Niedersachsen, 37 in Hessen,
9 in Sachsen-Anhalt und 6 in Schleswig-Holstein mit einer durchschnittlichen FlachengroRRe von 1,9 ha (reduzierte
Flache). Des Weiteren wurde die Standortswasserbilanz (SWB) fir die Auswahl der Ausgangsbestinde
hinzugezogen. Um ein breites Spektrum der Standortswasserbilanz abzudecken, wurden neben den
Erntebestdnden auch weitere Roteichenbestande zur Plusbaumauswahl angefahren. Diese Bestande wurden
anhand der Kriterien, die flir die Zulassung von Erntebestianden gelten, ausgewahlt. Entscheidend dabei waren
das Alter (=40 Jahre), die Bestandesschicht (nur Hauptschicht), die Bestandesflache (=0,25 ha) und der
Mischungsanteil (250 % und 20,25 ha). Insgesamt konnten so, neben den 88 Erntebestinden, 52 weitere
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Roteichenbestande auf trockenen Standorten ausgewahlt werden, wobei auf eine gleichmafRige raumliche
Verteilung geachtet wurde.

Anhand der Forsteinrichtungsdaten ist ersichtlich, dass die Roteiche in den vier Tragerlandern der NW-FVA zwar
haufig vertreten ist, jedoch oft nur als Mischbaumart vorkommt, wahrend gréRere Reinbestande die Ausnahme
bilden. Die durchschnittliche Baumartenflache der Roteichenvorkommen liegt zwischen 0,4 ha (Hessen) und
0,7 ha (Sachsen-Anhalt). Der Mischungsanteil der Roteiche an der Baumartenzusammensetzung pro Bestand
liegt im Durchschnitt zwischen 16 % (Hessen) und 44 % (Niedersachsen). Die Roteichenvorkommen in Hessen,
Niedersachsen, Sachsen-Anhalt und Schleswig-Holstein decken, mit einer Spanne von >-300 mm bis 350 mm,
eine breite Amplitude entlang der Standortswasserbilanz ab. 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 hoher aus. In Niedersachsen und Schleswig-Holstein liegt die Standortswasserbilanz mit
jeweils rund 80 mm im positiven Bereich. Die Roteichen-Erntebestiande befinden sich hauptsachlich auf
Standorten mit mittlerer Standortswasserbilanz (>0 mm bis 100 mm). Aufgrund dessen wurden zusatzlich
Bestdnde auf Standorten mit geringer Standortswasserbilanz (> -300 mm bis 0 mm) angefahren, um ein breites
Standortsspektrum abzudecken.

3 Plusbaumauslese

Anhand der Forsteinrichtungsdaten wurde die Anzahl der Plusbdume je Bundesland proportional zur absoluten
Roteichenflaiche der Bundeslander festgelegt. Zusatzlich erfolgte eine gleichmaRige Verteilung lber die
Standortswasserbilanz. Um eine breite genetische Basis sicherzustellen, wurden wenige Plusbdume pro
ausgewahltem Bestand, dafiir aber in vielen, raumlich voneinander getrennten Vorkommen gesucht. Die Auslese
der Plusbaume erfolgte mittels eines im Projektverbund erarbeiteten Aufnahmeformulars, das die wichtigsten
phdnotypischen Merkmale enthédlt. Dazu gehoéren Leistungs- (Baumhohe, Brusthohendurchmesser) und
Qualitatsparameter (z. B. Geradschaftigkeit, Drehwuchs). Zusatzlich wurde die Vitalitat der Baume im Verhaltnis
zum Bestandeskollektiv anhand der Kronenmorphologie nach ROLOFF (2016) eingeschatzt. Das Hauptaugenmerk
bei der Plusbaumauswahl lag auf Vitalitat und Qualitdt. Um im Falle von Ausfillen oder Fehlmasten auf eine
ausreichende Anzahl an Plusbdumen zuriickgreifen zu konnen, wurden zusatzliche Plusbaumkandidaten kartiert.
Die Baume wurden im Gelande markiert (Abb. 1) und die erfassten Koordinaten in ein Geoinformationssystem
eingepflegt.

Insgesamt wurden 100 Plusbdume in den Bundeslandern Hessen (15), Niedersachsen (16), Sachsen-Anhalt (14),
Schleswig-Holstein (5), Brandenburg (15) und Sachsen (35) ausgewahlt. Deren rdumliche Verteilung ist in
Abbildung 2 dargestellt. Das durchschnittliche Alter der Plusbdume liegt bei 76 Jahren, die durchschnittliche
Baumhohe bei 29 m und der durchschnittliche Brusthohendurchmesser bei 49 cm.
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Abbildung 1:  Ausgewahliter Plusbaum in Hessen.

Quelle: NW-FVA (J. WENZEL)

Abbildung 2:  Rdaumliche Verteilung der ausgewdhlten Plusbdume in den ,ndrdlichen” Bundesldndern des
Teilverbundes B.

Brandenburg (n=15)
Hessen (n=15)
Niedersachsen (n=16)
Sachsen (n=35)
Sachsen-Anhalt (n=14)
Schleswig-Holstein (n=5)
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Quelle: NW-FVA (J. WEeNzEL, Karte erstellt mit QGIS, Version 3.32.3).

Im Zustandigkeitsbereich der NW-FVA wurden insgesamt 50 Plusbdume ausgewiesen, die anndhernd
gleichmaRig Uber die Standortswasserbilanz verteilt sind. 56 % der Plusbdume wurden auf Standorten mit
negativer Standortswasserbilanz ausgewiesen (Abb. 3).
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Abbildung 3:  Verteilung der ausgewdhlten Plusbdume iiber die Standortswasserbilanzklassen [mm]
(griin = Sachsen-Anhalt, rot = Hessen, blau = Niedersachsen, orange = Schleswig-Holstein).

— 10
Z
o 8
£
@ 6
o
w
S 4
o
I l
g
< 0
NN
5 P ‘0\5 5N et e B e D e
,5000 _,Lq,ob 10‘0‘ c_,o“‘ »\00“ -‘°° 20 " 0‘0‘ 60‘0‘ 00"\" ,f_,o“‘ N

Standortswasserbilanzklassen [mm]

Quelle: NW-FVA (J. WENZzEL).

4 Reiserernte, Vermehrung und Anzucht

Von den kartierten Plusbdumen wurden aus dem zweijdhrigen Holz der Lichtkrone Reiser gewonnen. Diese
waren ca. 6-8 mm stark und 20 cm lang. Bereits KRAHL-URBAN UND POTT (1955) erzielten beste Pfropfergebnisse
mit zwei- bis dreijahrigen Reisern dieser Starkeklasse. Die Reiser wurden bis zur Veredelung im Kiihlraum bei 2 °C
zwischengelagert. Eine Ausnahme bildeten die vom Staatsbetrieb Sachsenforst geernteten Reiser. Sie wurden
direkt nach der Ernte beim SBS in Graupa in nasse Baumwolltiicher gewickelt, in Gefrierbeutel verpackt und im
gefrorenen Zustand an die NW-FVA versandt. Vor der Veredelung wurden die sdachsischen Reiser stufenweise
Uber zwei Tage aufgetaut. Die Pfropfung (Winterveredelung) erfolgte durch hauseigenes Personal der NW-FVA
im Februar/Marz 2023. Als Unterlagen kamen sowohl getopfte als auch wurzelnackte Roteichen zum Einsatz, da
die Verfligharkeit von geeigneten Unterlagen zum Zeitpunkt der Pfropfung eingeschrankt war. Veredelt wurden
22 Reiser je Plusbaum. Je nach Unterlage und Reis wurden verschiedene Veredelungstechniken angewandt, z. B.
Kopulation, GeiRRful- oder Spaltveredelung. Im direkten Anschluss an die Pfropfung wurden die Veredelungen in
flissiges Rebwachs getaucht. Die Anzucht der Pfropflinge erfolgte fiir ein Jahr in Beetkdsten (Abb. 4). Im Februar
2024 wurden je Genotyp 5-7 wiichsige Rameten fiir die Anlage der Pfropflings-Samenplantage ausgewahlt. Beim
Ausheben der Pflanzen aus den Beetkasten wurden diese gesondert markiert und im Kiihlraum zwischengelagert.
Die Ubrigen Pfropflinge wurden im April 2024 ins Freiland verschult.

Abbilldung 4:  Frisch veredeltes Roteichen-Reis (A), austreibende Roteichen-Pfropflinge im Beetkasten (B).

Quelle: NW-FVA (J. WENZzEL).
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Abbildung 5:  Anzahl der gepfropften Genotypen unterschieden nach Anwuchserfolg bei 22 Veredelungen
je Plusbaum (Stand: 05.12.2023).
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Quelle: NW-FVA (J. WENZEL).

Im Dezember 2023, etwa zehn Monate nach der Veredelung, lag der Anwuchserfolg bei ca. 55 %. 91 Genotypen
wiesen mehr als sechs liberlebende Rameten auf. Abbildung 5 zeigt die Anzahl an Genotypen, bei denen zu
diesem Zeitpunkt 1-5, 6-11, 12-17 oder 18-22 Rameten vorhanden waren. Ein einziger Genotyp fiel komplett aus.
Die Grinde fur die unterschiedlichen Anwuchsraten je Genotyp sind vielfaltig. Neben der fachgerechten
Anwendung unterschiedlicher Veredelungstechniken spielen insbesondere die Qualitat der Reiser, die Qualitat
der Unterlagen sowie Pfropfunvertraglichkeiten eine wichtige Rolle (KRAHL-URBAN UND POTT 1955; BENOIT 2009).

Vor der Pfropfung wurde die Qualitdt der Reiser beurteilt, welche je nach beerntetem Plusbaum sehr

Ill

unterschiedlich ausfiel. Es erfolgte eine Einteilung in die Kategorien ,gut”, ,mittel“ und ,schlecht”. Gute Reiser
zeichneten sich durch einen kraftigen Wuchs, groRe (End-) Knospen, lange Internodien und wenige Fruchtansatze
aus. Reiser mittlerer Qualitat waren durch einen schwacheren Wuchs, kleinere Knospen und kiirzere Internodien
gekennzeichnet. Reiser der Kategorie ,schlecht” wiesen einen sehr schwachen Wuchs, wenige, kleine oder
vertrocknete Knospen und deutliche Kurztriebketten auf. Qualitativ gute Reiser zeigten Anwuchserfolge von
65,9 %. Der Anwuchs der mittelguten Reiser lag bei 54,9 %, der Anwuchs der schlechten Reiser bei 46,9 %. Die

Unterschiede zwischen den Kategorien sind signifikant (p < 0,01; Tukey-Test).

Als Pfropfunterlagen kamen Container- und wurzelnackte Pflanzen zum Einsatz. Reiser, die auf Containerpflanzen
gepfropft wurden, wiesen mit 63,2 % hohere Uberlebensraten auf. Reiser, die auf wurzelnackte Unterlagen
gepfropft wurden, zeigten Uberlebensraten von 49,8 %. Der Unterschied ist signifikant (p < 0,01; ANOVA). Der
schlechtere Anwuchs der wurzelnackten Unterlagen lasst sich durch den starken Wurzelschnitt begriinden, dem
die Pflanzen vor der Pfropfung unterzogen wurden. Aullerdem wies das Wurzelwerk zum Teil trockene oder
schimmlige Wurzeln auf, was durch langere Lagerzeiten bis zur Pfropfung bedingt war. Die Containerpflanzen
hingegen besaRen ein intaktes, feinwurzelreiches Wurzelsystem, wodurch das veredelte Reis besser mit
Nahrstoffen versorgt werden konnte. Ein gut ausgebildetes, kraftiges Wurzelsystem ist fiir die Veredelung von
groRer Bedeutung (KRAHL-URBAN UND POTT 1955).

Bei der Veredelung kamen, in Abhangigkeit vom jeweiligen Reis, die Techniken Kopulation, Kopulation mit
Gegenzunge, Spaltveredelung und GeilRfuBveredelung zum Einsatz. Eine Bewertung des Anwuchserfolges bei
unterschiedlichen Veredelungstechniken kann aufgrund unzureichender Datengrundlage nur subjektiv erfolgen.
Bei Spalt- oder GeilRfuRveredelung kam es vor, dass das Rebwachs in die Veredelungsstelle eindrang und den
vollstandigen Anwuchs verhinderte. Gut verwachsene Spalt- oder GeiRfullveredelungen machten jedoch einen
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duBerst stabilen Eindruck. Im Gegensatz dazu haben sich bei KRAHL-URBAN UND POTT (1955) Spalt- und
GeillfuBveredelung am wenigsten bewahrt. Reiser, die mittels Kopulation veredelt wurden, schienen allgemein
am besten anzuwachsen. Dennoch besteht bei dieser Technik die Gefahr, dass das Reis abbricht, sofern die
Veredelungsstelle noch nicht vollstandig verwachsen ist und das Gummiband zu friih gelost wird. Wie schon
KRAHL-URBAN UND POTT (1955) feststellten, ist der Anwuchserfolg vom Geschick und der Erfahrung des Veredlers
abhangig und weniger von der Technik selbst.

5 Anlage der Pfropflings-Samenplantage

Fiir die Anlage der Pfropflings-Samenplantage wurde eine Flache im Forstamt Oldendorf, Revier Ottenstein in
Niedersachsen ausgewahlt. Bei der Flache handelt es sich um eine ehemalige Fichten-Samenplantage. Der
Forstliche Standortstyp ist beschrieben als ,Frische und vorratsfrische Standorte der Ebenen - Gut mit
Nahrstoffen versorgt - Lehme, schluffige und tonige Lehme aus basenreichen Silikatgesteinen”. Der Bodentyp ist
eine Mittlere Braunerde (NIBIS® KARTENSERVER 2021). Die zufallige Verteilung der Pfropflinge wurde im Vorfeld
mit dem Optimum Neighborhood Algorithm (ONA) nach CHALOUPKOVA et al. (2016) berechnet. Dabei soll ein
Genotyp X mit moglichst vielen verschiedenen Genotypen benachbart sein und nicht neben zwei oder mehr
Individuen gleichen Genotyps stehen. Dies férdert die Zufallsverpaarung (Panmixie) zwischen den Genotypen, da
davon ausgegangen werden kann, dass der intensivste Pollenaustausch zwischen engen Nachbarn stattfindet
(CHALOUPKOVA et al. 2016). Abbildung 6 gibt einen Uberblick, wie hiufig eine Kombination von zwei Genotypen
(Genotyp X und Genotyp Y) auf der Samenplantage vertreten ist. Insgesamt gibt es 5.050 Genotyp-Genotyp-
Kombinationen. Aufgrund der begrenzten Anzahl an Rameten gibt es 2.702 Genotyp-Genotyp-Kombinationen,
die nicht auf der Flache vorkommen (griin). 2.335 Genotyp-Genotyp-Kombinationen stehen exakt einmal auf der
Flache. Nur in 13 Fallen kommt es vor, dass eine Kombination aus zwei Genotypen zweimal vorhanden ist (gelb).

Abbildung 6:  Verteilung und Haufigkeit von Genotyp-Genotyp-Kombinationen (Nachbarschaften) auf der
Pfropflings-Samenplantage (griin = 0, blau = 1, gelb = 2).

Quelle: NW-FVA (J. WENzEL).
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Abbildung 7:  Flachenplan der Roteichen-Samenplantage im Forstamt Oldendorf.

Quelle: NW-FVA (J. WENZEL).

Nach dem Abschluss aller notwendigen Vorarbeiten (Mulchen, Pflanzplatzmarkierung, Zaunbau), erfolgte die
Anlage der Pfropflings-Samenplantage im Frihjahr 2024 auf einer Flache von 2,1 ha. Die reine Pflanzflache
betragt ca. 1,5 ha. Insgesamt wurden 628 Pflanzpladtze in einem 5 x 5 m-Verband angelegt (Abb. 7). Grund fir die
Wahl dieses weiten Verbandes ist das Ziel einer groRen Kronenbildung, einhergehend mit einer haufigen und
reichlichen Fruktifikation, sowie eine einfache Beerntbarkeit der Baume (STEINER 2012). Jeder Pflanzplatz wurde
mit einem Robinienpfosten inkl. Pflanzplatznummer sowie einer eindeutig zuordenbaren Klon-Nummer
gekennzeichnet. LIESEBACH et al. (2023) und HARDTKE UND STEINER (2019) empfehlen 60-80 Klone fiir die Neuanlage
einer Samenplantage, um eine hohe genetische Diversitat und Vielfalt sicherzustellen. Die angelegte Roteichen-
Samenplantage besteht aus 100 Genotypen mit jeweils 5-7 Rameten. Bei Bedarf kdnnen schlechte Individuen
oder Prifglieder zu einem spateren Zeitpunkt entfernt werden, ohne die Diversitat auf der Flache zu verringern.
Insgesamt sind 628 Roteichen-Pfropflinge aus sechs Bundeslandern auf der Samenplantage vertreten. Durch die
hohe Anzahl an Genotypen unterschiedlicher Herkiinfte sowie deren zufillige Verteilung ist mit einer hohen
genetischen Vielfalt und damit einhergehend mit einer hohen Anpassungsfahigkeit des Saatgutes gegeniber
dem Klimawandel zu rechnen (PAUL UND LAU 2022).

6 Ausblick

Zukinftig ist die Zulassung der Pfropflings-Samenplantage nach Forstvermehrungsgutgesetz (FoVG) in der
Kategorie ,,Qualifiziert” geplant. Die Zulassung ist nur moglich, wenn bestimmte Mindestkriterien erfillt werden.
Dazu gehoren laut den Empfehlungen des gemeinsamen Gutachterausschusses (gGA) der Lander (BUNDESANSTALT
FUR LANDWIRTSCHAFT UND ERNAHRUNG 2024) u. a. die Entfernung (ca. 400 m) zu phanotypisch schlechten Bestanden
derselben Art, die Identifizierbarkeit der Klone und eine Anordnung der Komponenten, die einen
hochstmoglichen Anteil an gegenseitiger Bestdubung gewahrleistet. Die Forstvermehrungsgut-
Zulassungsverordnung (FoVZV) gibt eine Mindestanzahl von 40 Komponenten vor. Bei der angelegten Roteichen-
Samenplantage sind diese Vorrausetzungen erfillt, so dass eine Zulassung sehr wahrscheinlich ist. Mit einer
ersten ausreichenden Fruktifikation ist bei Roteichen-Pfropflingen nach etwa 15 Jahren zu rechnen (STEINER
2012). Ab diesem Zeitpunkt kann hochwertiges Roteichensaatgut zur Verfligung gestellt werden.
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Projektforderung

Das Vorhaben wird im Rahmen des Verbundprojekts RubraSelect aufgrund eines Beschlusses des Deutschen
Bundestages aus Mitteln der Bundesministerien fir Erndhrung und Landwirtschaft (BMEL) und fir Umwelt,
Naturschutz, nukleare Sicherheit und Verbraucherschutz (BMUV) durch die Fachagentur fir Nachwachsende
Rohstoffe e. V. (FNR) im Rahmen der Forderrichtlinie des Waldklimafonds gefordert (Fkz.: 2220WKO03E4).
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Phanotypisierung und Differenzierung von Plusbaumen der Rot-Eiche

RALF KATZEL, FRANK BECKER, ERIC FRANK, HENRIETTE HAUSER, JULIA BING, SONJA LOFFLERT

Zusammenfassung

Im Rahmen des Verbundprojektes RubraSelect (Waldklimafonds FKZ: TV6 2220WKO03F4) wurden in den Jahren
2022 und 2023 insgesamt 314 vorausgewahlte Plusbdume von 107 Saatguterntebestdnden der Rot-Eiche in
sieben Bundeslandern visuell bonitiert (Kronenverlichtung, Totholzanteil und Wasserreiser in Krone und Stamm,
FraBschaden an Blattern) und biochemische Profile auf der Grundlage von Blattanalysen erstellt. Ziel der
Untersuchungen war es u.a. die Vitalitat und Klimaangepasstheit von Plusbdumen zu bewerten und fir die
Anlage von Nachkommenschaftsprifungen zu selektieren.

Trotz der liberwiegend herausragenden Wuchsleistung der Plusbdume in der Vergangenheit, wiesen die Kronen
in den beiden Aufnahmejahren teilweise erhebliche Blattverluste auf, die haufig auf FraBereignisse durch
Insekten zurtickgingen.

Die untersuchten biochemischen Blattinhaltsstoffe (Chlorophylle, Carotinoide, 16sliche Kohlenhydrate, Starke,
Ascorbat, GABA, Proteine, Aminosduren, phenolische Komponenten, u.a.) und die daraus abgeleiteten
biochemischen Profile wurden einzelbaumweise fiir jedes Untersuchungsjahr bewertet. Insbesondere der
Trockensommer 2022 (n=202 Einzelbdume) ermdoglichte eine Differenzierung nach Standorten/Bundeslandern.
So lieRen sich alle Plusbdume in vier unterschiedliche physiologische Cluster (Biomarkermuster) unterteilen, die
mit unterschiedlicher Haufigkeit im Bundesgebiet auftraten.

Neben den Biomarkermustern bot die Berechnung eines Biochemischen Vitalitdtsindex (BVI) eine zusatzliche
Moglichkeit flir die Phanotypisierung der Plusbdaume. Voraussetzung hierfir war die Ableitung von
baumartenspezifischen Referenzwerten fir jeden Biomarker.

Auf der Grundlage der jeweiligen Biomarkermuster, der BVI-Werte und der visuellen Baumbonitur war es
moglich, die Badume hinsichtlich ihrer Vitalitat zu bewerten.

Abstract
Phenotyping and differentiation of red oak plus trees

Within the framework of the collaborative project RubraSelect (Forest Climate Fund, FKZ: TV6 2220WKO03F4), a
total of 314 preselected plus trees from 108 seed harvest stands of red oak in seven ederal states were visually
assessed in 2022 and 2023. The evaluation included crown defoliation, deadwood proportion, epicormic shoots
in the crown and trunk, and leaf damage due to insect feeding. Additionally, biochemical profiles based on leaf
analyses were established. The aim of these investigations was, among other things, to evaluate the vitality and
climate adaptability of the plus trees and to select them for the establishment of progeny trials.

Despite the predominantly outstanding growth performance of the plus trees in the past, in some cases the
crowns showed substantialleaf loss during the two survey years, often attributable to feeding events.

The biochemical leaf compounds analyzed (including chlorophylls, carotenoids, soluble carbohydrates, starch,
ascorbate, GABA, proteins, amino acids, phenolic components) and the derived biochemical profiles were
evaluated on a per-tree basis for each survey year. The extreme drought during the summer of 2022 (n=202
individual trees) particularly allowed differentiation by location and federal state. All plus trees could be
categorized into four distinct physiological clusters (biomarker patterns) with varying frequencies across the
federal territory.
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In addition to the biomarker patterns, calculating a Biochemical Vitality Index (BVI) provided an additional
method for phenotyping the plus trees. This required the derivation of species-specific reference values for each
biomarker.

Based on the respective biomarker patterns, BVI values, and visual tree assessments, it was possible to evaluate
the vitality of the trees.

1 Einfithrung

Die Rot-Eiche (Quercus rubra L.) gehort seit vielen Jahrzehnten zu den am besten untersuchten Eichenarten
weltweit. Dies gilt insbesondere fiir ihre Wuchsleistung, Holzeigenschaften, Verwendung im Wald- und
Stadtbereich, ihre Einwanderungsgeschichte sowie einige dendrodkologische Besonderheiten. Die beiden
forstlichen Standardmonografien ,Die Rot-Eiche” (BAUER 1953) und ,Die Rot-Eiche und ihr Holz” (GOHRE und
WAGENKNECHT 1955) haben nahezu nichts an ihrer Aktualitdt verloren. Eine Reihe jlingerer, deutschsprachiger
Arbeiten, z. B. ,,Die Rot-Eiche in Norddeutschland” (NAGEL 2018) ergénzen das umfangreiche Wissen zu den o.g.
Themenbereichen (s. u.a. STRATMANN und WARTH 1987, Lockow 2002, STAHR und PETERS 2004, VOR und LUPKE 2004,
KLEMMT et al. 2013).

Zu ihrer Giber 300jahrigen, erfolgreichen Einwanderungsgeschichte haben vor allem ihre hohe Standortplastizitat,
die geringen Nahrstoffanspriche, ihre Uberlegene Wuchsleistung, gute Astreinigung sowie ihre hohe
Ausschlagfahigkeit und Wurzelenergie beigetragen (NAGEL 2018). Im Ergebnis der zahlreichen Anbauversuche mit
fremdlandischen Baumarten, gehort sie zu den wenigen Laubbaumarten, die ibereinstimmend als anbauwdrdig
fur Deutschland empfohlen werden (u. a. SCHWAPPACH 1891, Lockow 2002).

Nach den Untersuchungen zum genetischen Ursprung der nach Deutschland eingeflihrten Herkiinfte stammte
das Saatgut vor allem aus den grofRen Regionen in der Nahe der grolRen Seen (PETTENKOFER et al. 2019 , KATZEL et
al. 2020) mit durchschnittlichen Jahresniederschlagen von 830-1060 mm (Average Annual Precipitation by USA
State - Current Results). Dies wirft die Frage auf, (1) ob die Roteichenbestidnde in Deutschland der
klimawandelbedingten Trockenheit (angesichts teilweise geringerer Sommerniederschldge) widerstehen kénnen
und (2) ob innerhalb der 300-jahren Etablierung bereits Selektionsprozesse in Richtung trockentoleranter
Einzelbdume nachweisbar sind. Da Selektionsereignisse zunachst die phanotypische Plastizitat ,prifen”, die die
Anpassung an Extremereignisse ermoglicht, sollen diese im Vordergrund der nachfolgenden Ausfiihrungen
stehen.

2 Forschungsansatz und Zielstellung

Die Phanotypisierung der Plusbdume im Rahmen des Forschungsprojektes ,RubraSelect” erfolgte mit dem
Ubergeordneten Ziel, ein Ziichtungsprogramm zu initiieren, das die Grundlage fir die zukiinftige Versorgung des
Marktes mit hochwertigem und gleichzeitig klimaangepasstem Vermehrungsgut der Rot-Eiche bereitstellt. Vor
diesem Hintergrund sollten die besten Plusbdume in vorausgewadhlten Saatguterntebestdanden aus sieben
Bundeslandern nach physiologischen Vitalitatskriterien untersucht und bewertet werden.

Durch die Forstlichen Versuchsanstalten der Bundeslander wurden aus 107 Saatguterntebestinden 314
Plusbdaume vorausgewahlt (WENZEL et al. 2025), von denen jeweils im Juli der Jahre 2022 (201 Baume) und 2023
(113 Bdume) Blattproben aus dem oberen Kronendrittel der Lichtkrone per Schrottschuss gewonnen wurden.
Die unmittelbar in Trockeneis eingefrorenen Blatter wurden anschlieBend im Labor hinsichtlich wichtiger
Blattinhaltsstoffe des Energie-, Primar- und Sekundarstoffwechsels analysiert.
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Die gehdlzphysiologischen Untersuchungen sollten dazu beitragen, (1) ggf. phanotypische regionale
Unterschiede hinsichtlich der Konstellation von biochemischen Blattinhaltsstoffen (Biomarkermuster) zu
identifizieren und (2) Einzelbaume hinsichtlich der physiologischen Vitalitat zu bewerten. Hierfiir war es zunachst
notwendig, bezuglich der einzelnen Inhaltsstoffe Referenzbereiche fiir vitale Rot-Eichen zu definieren, um eine
Uber- bzw. Unterschreitung der Werte (Schwellenbereiche, Grenzwerte) feststellen zu kdnnen. Auf der
Grundlage dieser Referenzbereiche wurden Biochemische Vitalitatsindices (BVI, dhnlich Wild et al., 1996)
berechnet.

Die Ergebnisse wurden im Jahr 2023 zusatzlich in den Kontext des dulerlich bonitierten Vitalitdtszustandes
(Kronenverlichtung, Totholzanteil und Wasserreiser an Stamm und Krone) und der fraBbedingten Blattschaden
gestellt.

Auf Grund der sommerlichen Trockenphase im Jahre 2022 konnten die Baume auch hinsichtlich ihrer
Trockenstressreaktion bewertet werden.

3 Methoden
3.1 Visuelle Vitalitatsbonitur

Fir die visuelle Vitalitatsbonitur der Baume wurde die Kronenverlichtung (% Blattverlust), der Anteil der
Wasserreiser am Stamm und der Totholzanteil der Krone eingeschatzt und in Bewertungsziffern Gbertragen
(Tabellen 1 und 2). Die bei der Probennahe entnommenen Blatter wurden hinsichtlich des Auftretens von
FraBschdden bonitiert (Tabelle 3).

Tabelle 1: Bewertungsschliissel fiir die Ansprache des Blattverlustes nach WZE-Stufen.
W2ZE-Stufe Blattverlust (%)
0 <10%
1 10-20
2 30-40
3 >40

Quelle: LFE (R. KATzEL).

Tabelle 2: Bewertungsschliissel fiir das Vorkommen von Wasserreisern und Totholz (Aste > 3 cm) in der
Krone.
Bewertungsstufe Wasserreiser am Stamm Totholz in der Krone
0 keine nicht vorhanden
1 wenige wenige Zweige
2 viele starke Aste, hoher Anteil

Quelle: LFE (R. KATzEL).
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Tabelle 3: Bewertungsschliissel fiir die Bonitur von FraBschiaden an den Blattern.
Bewertungsstufe Beschreibung
0 keine FraBspuren erkennbar
1 wenige Frallspuren an den Rdandern weniger Blatter (< 50%)
2 Die Mehrzahl der Blatter sind mehr oder weniger stark geschadigt (>50 %)

Quelle: LFE (R. KATZEL).

3.2 Blattprobennahme

Die Blattprobennahme erfolgte per Schrotschuss aus der oberen Kronenperipherie. Je nach BlattgrofRe wurden
6-10 reprasentative Blatter der abgeschossenen Zweige in zwei 10 ml Probenrdéhrchen gerollt und sofort in
Trockeneis eingefroren.

3.3 Blattparameter

Die Blattflache, -lange und -breite wurde mit einem Blattscanner und der WINfolia-Software erfasst. Der
Blattwassergehalt wurde mit einem Moistureanalyser (Sartorius MA30) aus der Differenz von Frisch- und
Trockenmasse (Trocknung bei 110 °C) ermittelt. Pro Baum wurden 10 Blatter gemessen und gemittelt.

3.4 Biochem. Analytik

Die biochemische Phanotypisierung erfolgte auf der Grundlage von biochemischen Blattinhaltsstoffen
(Biomarker: Blattwassergehalt, Blatttrockenmasse, Blattgewebedichte, Osmolalitat des Blattpresssaftes, Gehalte
an Chlorophyllen a+b, Carotinoiden, Kohlenhydraten, Starke, phenolischen Inhaltsstoffen, Aminosaurespektrum)
(KATZEL 2003). Mit Hilfe multivariater statistischer Verfahren (Hauptkomponenten- und Clusteranalyse) wurden
stresscharakteristische Biomarkermuster extrahiert.

3.5 Probenaufbereitung

Die Blattproben wurden im Labor fir drei Minuten in flissigem Stickstoff bei -196 °C schockgefroren.
AnschlieBend wurde das Material mit Hilfe einer Laborschwingmiihle (MM 2000, Fa. Retsch) fiir drei Minuten bei
20.000 rpm zu feinem Pulver zermahlen. Um einem moglichen Abbau wasserloslicher Inhaltsstoffe vorzubeugen,
wurde das Pulver fiir 4-5 Tage lyophilisiert (LYOVAC GT 2E) und liber den gesamten Zeitraum vor Licht geschitzt.

3.6 Methanolische Extraktion

Fur die Analyse loslicher Kohlenhydrate, Starke und phenolischer Inhaltsstoffe wurden lyophilisierte Proben (30
mg) viermal mit je 1,0 ml 50 % Methanol (20 min, 60 °C, 14.000 rpm) extrahiert und zentrifugiert (15.000 rpm, 5
min). Der gefilterte Uberstand wurde kombiniert, das Volumen bestimmt und bei -80 °C gelagert. Der Riickstand
wurde fiir die Starkebestimmung luftgetrocknet.

3.7 Losliche Starke

Die methanolischen Extraktionsrickstande wurden mit HCI konz. und DMSO behandelt, bei 60 °C fiir 60 min
geschiittelt und zentrifugiert (15.000 rpm, 5 min). Der Uberstand wurde mit Citratpuffer (pH 11) und Lésung 1
des Starke-Kits (Enzym. BioAnalysis Starke, Artikel-Nr. 10207748035, Fa. R-Biopharm AG) versetzt, bei 57 °C fir
30 min geschittelt und erneut zentrifugiert. Zur Bestimmung der Starkekonzentration wurden 100 ul des
Uberstands mit Reinstwasser und Lésung 2 (Starke-Kit) versetzt, die Extinktion bei 340 nm gemessen, dann
Losung 3 (Starke-Kit) zugegeben und erneut gemessen.
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3.8 Kohlenhydrate (nach KLEBER et al. 1987)

Zur Bestimmung der Glukose-Aquivalente wurde der methanolische Extrakt mit Ethanol und Anthron-Reagenz
versetzt, 10 min bei 98 °C inkubiert, abgeklhlt und bei 620 nm im Spektralphotometer gemessen. Die Eichkurve
basierte auf einer Glukose-Stammldsung.

3.9 Chlorophylle und Carotinoide (nach LICHTENTHALER 1987)

10 mg Lyophilisat wurden mit Glasperlen und Ethanol (95 %) homogenisiert (4 min, 20.000 rpm), zentrifugiert
(15.000 rpm, 5 min) und der Uberstand spektralphotometrisch bei 470, 649, 664 und 750 nm gemessen.
Doppelbestimmungen wurden durchgefiihrt; bei Abweichungen tber 5 % erfolgte eine dritte Analyse.

3.10 Proteine (modifiziert nach BRADFORD 1976 und WILD et al. 1996)

8 mg Lyophilisat wurden mit Kalium-Phosphatpuffer (pH 7,0) und PVP-25 gemischt, 10 min geschittelt,
zentrifugiert (15.000 rpm, 10 min). 50 pl Uberstand wurden mit verdiinnter Roti-Quant-L&sung versetzt, und die
Extinktion bei 595 nm gemessen. Die Kalibrierung erfolgte mit BSA-Standards.

3.11 Ascorbat (modifiziert nach OKkAMURA 1980, SCHMIEDEN 1994)

40 mg Lyophilisat wurden mit Polyclar in Sulfosalicylsdure extrahiert (25 min, Schittler, 4 °C), zentrifugiert und
neutralisiert. Nach Zugabe der Reagenzien erfolgte eine 60-min Inkubation bei 37 °C, und die Extinktion wurde
bei 525 nm photometrisch gemessen. Die Kalibrierung erfolgte mit Ascorbat.

3.12 Aminosauren

25 mg Lyophilisat wurden mit Probenpuffer und Norleucin als internen Standard behandelt, geschittelt,
zentrifugiert und durch Zentrifugalfilter gereinigt. Die Analyse erfolgte mit einem Aminosdureanalysator (Aracus
advanced, Fa. Aracus) unter Verwendung eines Lithium-Puffersystems, wobei Aminosaduren bei 570 und 440 nm
detektiert wurden.

3.13 Gesamtphenolische Inhaltsstoffe (GPh, Folionpositive Verbindungen)
Folin-positive Verbindungen (modifiziert nach SCHOPF 1986)

100 pl methanolischer Extrakt wurden mit Wasser, Na2CO3-Losung und Folin-Ciocalteus-Reagenz gemischt, 10
min bei 60 °C inkubiert und bei 750 nm gemessen. Eine Kalibrierung erfolgte mit Catechin-Stammldsung.

Vanillin-positive Verbindungen (modifiziert nach BROADHURST und JONES 1978)

100 pl methanolischer Extrakt wurden mit Vanillin in Methanol und HCI gemischt, 10 min bei 30 °C inkubiert und
bei 500 nm photometrisch gemessen. Die Kalibrierung erfolgte mit Catechin-Stammlésung.

ortho-Dihydroxyphenole (modifiziert nach ARNow 1937)

100 ul methanolischer Extrakt wurden mit HCI, Arnow-Reagenz und NaOH gemischt und bei 520 nm gemessen.
Die Kalibrierung erfolgte mit Chlorogensaure-Lésungen.

Procyanidine (PC, modifiziert nach SWAIN UND HiLLIS 1959, STAFFORD und CHENG 1980)

200 pl methanolischer Extrakt wurden getrocknet, mit HCl in n-Butanol gel6st, 30 min bei 95 °C inkubiert und bei
550 nm gemessen. Die Kalibrierung erfolgte mit Cyanidinchloridldsung.

Die FraBpradisposition der Blatter kann auch durch den Konjugantionsgrad der phenolischen Inhaltsstoffe
beeinflusst werden. Deshalb wurde der Quotient der gesamtphenolischen Verbindungen zu den Procyanidinen
nach SCHOPF (1986) bestimmt: QPH1=GPh*E280/PC. Der Wert E280 entspricht der spektralen Absorption des
methanolischen Extraktes bei 280 nm.
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4 Ergebnisse
4.1 Vitalitdtszustand der Plusbaume

Bereits bei der Probennahme im Jahre 2022 fiel auf, dass die vorausgewahlten geradschaftigen, wuchsstarken
Plusbdume unterschiedliche Kronenverlichtungsgrade, teilweise abgestorbene Aste unterschiedlicher
Durchmesser sowie Wasserreiser entlang des Stammes aufwiesen. Die Kronenarchitektur mit langen,
unverzweigten Asten schloss die Anwendung des WZE-Boniturschliissels fiir die heimischen Eichenarten aus.

Danach waren nur 26 % der 113 Plusbdume im Jahre 2023 (nahezu) voll belaubt (WZE-Stufe: 0). Rot-Eichen mit
intensiver Belaubung wurden vor allem in Brandenburg (60 %), Sachsen und Baden-Wiirttemberg (jeweils 20 %)
angetroffen. Blattverluste bis zu 25 % (WZE-Stufe: 1) waren bei 40 % der Bdume zu beobachten, deren Anteile
sich liber alle Bundesldnder verteilten. Blattverluste mit mehr als 40 % wurden allerdings nur bei wenigen
Bdumen beobachtet, die alle in Baden-Wirttemberg standen (Abb. 1).

Abbildung 1:  Prozentuale Anteile an einzelnen Kronenverlichtungsstufen (WZE-Stufe) bei der
Probennahme der 103 Rot-Eichen im Jahr 2023.

WZE Stufe

Quelle: LFE (R. KATzEL).

Die Ursachen der Kronenverlichtung waren vor allem auf einen starken BlattfralR zurtickzufiihren. Der héchste
Anteil stark befressener Blatter (Intensitdtsstufe 2) wurde bei Rot-Eichen in Niedersachsen, Sachsen-Anhalt und
Baden-Wiirttemberg beobachtet, wahrend in Brandenburg und Sachsen noch vergleichsweise viele Biume ohne
oder nur mit geringem BlattfraR beobachtet wurden (Abb. 2).
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Abbildung 2:  Prozentuale Anteile an fraBbedingten Blattschdaden bei der Probennahme der 103 Rot-Eichen

im Jahr 2023 differenziert nach Bundesléndern.
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Quelle: LFE (R. KATZEL).

Die Rot-Eiche gilt als stark phototrophe Mischbaumart, die Bestandsliicken und Lichtschdachte gut ausnutzen
kann. Fehlt die ausbalancierte Blattmasse (resp. Blattflache) in der Krone, so kénnen sich mit unterschiedlicher
Intensitat Wasserreiser entlang des Stammes ausbilden. Rot-Eichen mit besonders vielen Wasserreisern wurden

in Brandenburg und Sachsen-Anhalt beobachtet, wahrend in Niedersachsen und Schleswig-Holstein nur wenige
Wasserreiser auftraten (Abb. 3).

Abbildung 3:  Prozentuale Anteile an Wasserreisern nach Intensitadtsstufen bei der Probennahme der 103
Rot-Eichen im Jahr 2023 differenziert nach Bundesldandern.
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Quelle: LFE (R. KATZEL).
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4.2 Biochemische Referenzbereiche der Rot-Eiche

Generell unterliegen (bio-)chemische Pflanzeninhaltsstoffe einer gewissen Variabilitat, die vielfaltige Ursachen
haben kann. Um die Gehalte der Blattinhaltsstoffe besser bewerten zu kénnen, bieten Referenzbereiche fir
gesunde Baume eine Orientierung. Da fir die untersuchten Parameter bisher keine Referenzbereiche fiir die Rot-
Eiche bekannt sind, wurde hierfiir ein erster Vorschlag erarbeitet, der nach Vorlage groRRerer Stichproben und
langeren Zeitreihen weiter qualifiziert werden muss. Auf Grund der saisonalen Variabilitdt der Inhaltsstoffe
gelten die vorgeschlagenen Referenzbereiche fir die Monate Juli und August. Die bisherige Datengrundlage
bilden 81 visuell hochvitale Biume (WZE=0) des ,Rubra-Select“-Datensatzes sowie aus Voruntersuchungen von
Saatgutbestdnden des Landes Brandenburg seit 2020. Einige wenige Datensdtze, bei denen bereits
witterungsbedingte Abweichungen (z. B. Prolin nach der Trockenperiode 2022) offensichtlich waren, wurden
nicht berlcksichtigt. Die Referenz- und Schwellenbereichen wurden auf der Grundlage der Mittelwerte (MW)
und Standardabweichungen (s) der Blattinhaltsstoffe ermittelt. Fiir die Osmolalitdt, den Gehalt an Ascorbat und
Prolin sind untere Referenzwerte wenig sinnvoll, da hier nur der stressbedingte Anstieg der Werte Uber einen
bestimmten Schwellenwert hinaus von physiologischer Bedeutung ist (Tab. 4).

Tabelle 4: Untere und obere Schwellen- bzw. Grenzwerte fiir ausgewdhlte Blattinhaltsstoffe der Rot-
Eiche (Datenbasis: n=81 Baume der WZE-Stufe 0).

Grenzwert Schwellenwert Schwellenwert  Grenzwert

unten unten oben oben
Berechnung MW-1 MW-0,5s MW+0,5s MW+1s
Bewertungsziffer fiir BVI 2 1 1 2
Wassergehalt [%] 52,0 52,9 54,8 55,7
Osmolalitat [osmol/kg H,0] 1,06 1,11
Chlorophyll (gesamt) [mg/g TM] 3,0 3,7 5,2 5,9
Carotinoide (gesamt) [mg/g TM] 0,56 0,65 0,82 0,91
Chlorophyll/Carotinoid -Verhaltnis 5,29 5,63 6,31 6,66
Chl a/b- Verhaltnis 2,36 2,49 2,73 2,85
Losl. Kohlenhydrate [mg/g TM] 80,4 86,8 99,5 105,8
Starke [mg/gTM] 18,2 25,7 40,7 48,2
Ascorbat (gesamt) [mg/g TM] 4,7 51
Folin pos. Verbindungen [pmol/g TM] 159 177 214 232
Vanillin.pos. Verbindungen [umol/g TM] 36,5 53,9 88,8 106,2
Procyanidine [umol/g TM] 29,5 48,1 85,4 104,0
o-di Hydrox.-Phenole [umol/g TM] 81,6 102,9 145,4 166,6
GABA 0,30 0,38 0,54 0,62
Losliche Aminosduren gesamt 9,3 10,4 12,6 13,8
Prolin [% Anteil Aminosduren (gesamt)] 6,1 7,1

Quelle: LFE (R. KATzEL).



156 8. Tagung der Sektion der Sektion Forstgenetik / Forstpflanzenziichtung (Tagungsband)

4.3 Differenzierung der Blattinhaltsstoffe nach Bundesldndern

Anhaltspunkte fir die rdumliche und standértliche Differenzierung der Rot-Eichenbestdnde in Deutschland
zeigten bereits die Gehalte an einzelnen Biomarkern differenziert nach Bundeslandern, wobei zu berticksichtigen
ist, dass die StichprobengréfRen zwischen den Bundeslandern und den Untersuchungsjahren verschieden waren.

Zunachst fiel auf, dass die prozentualen Blattwassergehalte (bezogen auf das Blattfrischgewicht) im
Trockensommer 2022 bei den Baumen in allen Bundeslandern signifikant geringer ausfielen als im Sommer 2023.
Die Median-/Mittelwerte des Blattwassergehaltes lagen auf den Flachen in Sachsen-Anhalt (11 Bestdnde)
unterhalb des unteren kritischen Grenzbereichs. Innerhalb des unteren Schwellenbereichs lagen die
Medianwerte fiir Niedersachsen und Sachsen. Die hochsten Blattwassergehalte wurden bei den Baumen in
Hessen gemessen, gefolgt von Brandenburg und Baden-Wirttemberg. Im niederschlagsreichen Sommer des
Jahres 2023 lagen mit Ausnahme der Bdume in Schleswig-Holstein alle Medianwerte innerhalb des
Referenzbereichs (Abb. 5A).

Abbildung 5:  Gehalte an ausgewdhliten Blattinhaltsstoffen (A=Blattwassergehalt, B=Chlorophyll, C=Stérke,
D=GABA) in beiden Untersuchungsjahren (2022, 2023) differenziert nach Bundesldndern.
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Quelle: LFE (R. KATzEL).

Die Chlorophyligehalte der Blatter waren in den Bundeslandern Brandenburg, Niedersachsen und Sachsen-Anhalt
im Jahr 2022 hoher als in 2023 und lagen innerhalb des Referenzbereichs. In beiden Untersuchungsjahren fielen
die geringen Chlorophyligehalte bei den Baumen in Sachsen-Anhalt auf. Aber auch in Brandenburg und Sachsen
lagen die Medianwerte im Sommer 2023 im unteren Schwellenbereich (Abb. 5B).

Die Stdrkegehalte der Blatter sind unter Stressbedingungen haufig reduziert. Auler in Baden-Wirttemberg fielen
die Starkegehalte (mit groRen Streuungen) im Jahre 2022 deutlich geringer aus als im Jahr 2023 und lagen
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unterhalb der unteren Grenzwerte (Sachsen, Sachsen-Anhalt), bzw. Schwellenwerte (Brandenburg, Hessen)
(Abb. 5C).

Ebenso sind die Gehalte an y-Aminobuttersdure (GABA) unter Stressbedingungen erhéht. Ein Anstieg von GABA
wurde insbesondere im Trockenjahr 2022 bei den Rot-Eichen aus Brandenburg, Sachsen-Anhalt und Sachsen
festgestellt (Abb. 5D).

Eine Sonderstellung bei der Bewertung von Blattinhaltsstoffen nehmen die unterschiedlichen Gruppen der
Phenole ein. Auffillig waren die geringen Gesamtgehalte an phenolischen Inhaltsstoffen (Folin-positive
Verbindungen) im Jahr 2022 bei den Rot-Eichen aus Baden-Wirttemberg und die hohen Gehalte der flnf
Plusbdume aus Schleswig-Holstein im Jahr 2023 (Abb. 6).

Da der Konjugationsgrad der Phenole (Verhaltnis der kondensierten Tannine zu den folinpositiven Verbindungen)
die Befallsdisposition von blattfressenden Insekten beeinflussen kann (Schopf, 1986) wurde der Indikator in
Beziehung zu den Intensitatsstufen fur Blattfrall im Jahr 2023 gestellt. Hier zeigte sich ein schwacher Trend zu
einem hoheren Konjugationsindex bei unbefressenen Blattern, der jedoch das Signifikanzniveau im Vergleich zu
befressenen Blattern verfehlte (Tukey-HSD-Test, a=0,07) (Abb. 7).

Abbildung 6:  Gehalte an Gesamtphenolen (Folinpos. Verbindungen) in beiden Untersuchungsjahren (2022,
2023) differenziert nach Bundeslandern.
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Quelle: LFE (R. KATzEL).

Abbildung 7:  Konjugationsgrad der phenolischen Inhaltsstoffe in Abhangigkeit von der Intensitdt der
fraBbedingten Blattschdden im Jahr 2023.
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Quelle: LFE (R. KATzEL).
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4.4 Biochemische Muster der Plusbaume

Aussagekraftiger als die Betrachtung von einzelnen biochemischen Inhaltsstoffen ist die Erstellung von
komplexen biochemischen Profilen, die moglichst viele Komponenten beriicksichtigen und nach denen sich die
Einzelbaume einzelnen Gruppen (Clustern) mit charakteristischen Mustern zuordnen lassen. Da zwischen einigen
Inhaltsstoffen interkorrelative Beziehungen bestehen, wurde das Spektrum der untersuchten Parameter mit
Hilfe einer Faktorenanalyse (Extraktionsmethode: Hauptkomponentenanalyse, Rotationsmethode: Varimax mit
Kaiser-Normalisierung mit Eigenwerten > 1) auf wenige, voneinander unabhéangige Variablengruppen (Faktoren)
reduziert. Dabei missen alle Faktoren einer physiologischen Interpretation zuganglich sein (WILD et al. 1996;
TAUSZ et al. 2002).

Die sich anschlieBRende Clusteranalyse ermdoglicht es, Gruppen (Cluster) innerhalb der StichprobengréRe so
auszusondern, dass ihre Gruppenmitglieder untereinander moglichst homogen sind und dass sie durch
signifikante Unterschiede zu differenzieren sind. Fir die Clusteranalyse wurde die Ward-Methode (Erlduterung
u. a. bei: BUHL UND ZOFEL 2000) verwendet. Dabei werden fiir jedes Cluster die Mittelwerte aller (zuvor z-
transformierten) Variablen (hier Hauptkomponenten) gebildet. Fiir alle Fille werden dann die quadrierten
euklidischen Distanzen zum Clustermittelwert berechnet und diese Werte aufsummiert. AnschlieBend werden
jeweils diejenigen Cluster zu einem neuen Cluster zusammengefasst, die durch ihre Vereinigung den geringsten
Zuwachs in der Gesamtsumme der Distanzen ergeben. An der Stelle, wo sich das Abstandsmals zwischen zwei
Clustern sprunghaft erhoht, wurde keine weitere Zusammenfassung vorgenommen.

Auf Grund der unterschiedlichen Witterungsbedingungen im Sommer 2022 und 2023 wurden die Datenanalysen
fiir beide Jahre getrennt durchgefiihrt.

Untersuchungsjahr 2022

Aus dem Datensatz des Jahres 2022 wurden sieben Hauptkomponenten extrahiert, die 74 % der Gesamtvarianz
erklaren. Den gréRten Beitrag zur Differenzierung leisteten die vanillin-positiven Verbindungen und Procyanidine
(Tannin-Faktor). Der zweite Faktor wurde von den Chlorophyll- und Carotinoidgehalten geladen (Pigment-
Faktor). Der Biomasse-Faktor wurde durch die Blatttrockenmassen und Blattflachen ,getragen”. Alle anderen
Faktoren spiegelten unterschiedliche Stresszustande (oxidativer Stress, Trockenstress) wider.

Auf der Grundlage dieser sieben Faktoren wurden die 201 Rot-Eichen des Jahres 2022 in vier unterschiedliche
Cluster gruppiert. Das Cluster 1 fasst 48 sehr vitale Baume zusammen, die sich durch hohe Chlorophyligehalte,
ausgewogene hohe Tannin-Gehalte bei relativ kleinen Blattmassen auszeichnen. Die Gehalte an l6slichen
Kohlenhydraten und GABA waren geringfiigig erhoht.

In das Cluster 2 wurden 47 Baume gruppiert, die sich durch ihre groRen Blattmassen von allen anderen Rot-
Eichen unterschieden. Dabei waren die Chlorophyligehalte eher vermindert. Keiner der stressanzeigenden
Faktoren war erhoht.

Dem Cluster 3 wurden 24 Baume zugeordnet, bei denen die drei Stress-Hauptkomponenten stark erhéht und die
Chlorophyligehalte geringfiigig erhoht waren.

Die Mehrzahl der Plushdume (n=84) gehorte 2022 zu einem physiologisch ,moderaten” Cluster 4, bei dem die
Gesamtphenol-, Prolin- und GABA-Gehalte leicht erhéht (Trockenstressfaktor 2) und die Gehalte der Chlorophylle
sowie der gesamtphenolischen Inhaltsstoffe leicht reduziert waren (Tab. 5)
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Tabelle 5: Merkmale der vier physiologischen Cluster (Biomarkermuster) im Untersuchungsjahr 2022.
Cluster 1 2 3 4
Bewertung ,vital” ,Blattmasse* ,Stress” ,moderat”

n 48 47 24 84
Tannin-Faktor + 0 0 R

Pigment-Faktor +++ = + -

Oxidat.-Stress-Faktor - + ++

Blattbiomasse-Faktor - +++

Wassermangel-Faktor 1 - 0 ++ 0

Trockenstress-Faktor 2 - 0 ++ +

(Prolin, Starkeabbau)
Kohlenhydrate/GABA + 0

Quelle: LFE (R. KATzEL).

In einem nachsten Schritt wurde untersucht, wie sich die Rot-Eichen mit den charakteristischen
Biomarkermustern auf die einzelnen Bundeslander verteilen. Dabei zeigten sich regionale Unterschiede zwischen
dem Stdwesten, dem Nordosten und der Mitte Deutschlands. Der hochste Anteil vitaler Rot-Eichen (Cluster 1
und 2) konzentrierte sich auf die Bundeslander Baden-Wiirttemberg und Niedersachsen. Die meisten Baume, die
sich im Trockenjahr 2022 in einem physiologischen Stresszustand (Cluster 3) befanden, standen in Brandenburg,
gefolgt von Sachsen. In Hessen, Sachsen-Anhalt und Sachsen wurden die meisten Bdume dem ,moderaten”
Cluster 4 zugeordnet (Abb. 8).



160 8. Tagung der Sektion der Sektion Forstgenetik / Forstpflanzenziichtung (Tagungsband)

Abbildung 8:  Relative Anteile der vier Rot-Eichen-Cluster (Biomarkermuster) in den sechs untersuchten

Bundeslandern im Untersuchungsjahr 2022.
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Quelle: LFE (R. KATZEL).
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Untersuchungsjahr 2023

Aus dem Datensatz der 113 Rot-Eichen aus dem Beprobungsjahr 2023, wurden die untersuchten
Blattinhaltsstoffe zu fiinf Hauptkomponenten zusammengefasst, die 74,4 % der Gesamtvarianz erklarten. Der
Faktor 1 war negativ mit den Pigmenten und positiv mit den Kohlenhydrat- und Ascorbatgehalten korreliert. Der
Faktor 2 vereinte alle phenolischen Verbindungen. Die Faktoren 3 und 4 wurden durch die Gehalte der Proteine
bzw. der Aminosaure GABA geladen. Der Faktor 5 war positiv mit dem Blattwassergehalt und negativ mit den
Kohlenhydraten und Starke korreliert.

Auf dieser Grundlage sortierte die Clusteranalyse die Baume in vier unterschiedliche Biomarkermuster. Auf
Grund der hohen Sommerniederschlage werden keine Trockenstress-Hauptkomponenten ausgebildet und es
war keine Differenzierung der Baume hinsichtlich ihrer Trockenstressreaktion moglich.

Das Cluster 1 fasste 27 vitale Baume mit normalen Pigment- und verminderten Phenolgehalten zusammen. Dem
Cluster 2 wurden 36 Rot-Eichen zugeordnet, die Symptome von oxidativem Stress zeigten (hoher Ascorbatgehalt,
reduziertes Chlorophyll/Carotinoid-Verhiltnis). Baume mit besonders hohen Phenol- und Aminosiuregehalten
(n=29) wurden in dem Cluster 3 zusammengefasst. Das Cluster 4 integrierte 21 Baume mit hohen
Proteingehalten.

Vergleicht man die Clusterzuordnung der Baume hinsichtlich ihres Vorkommens in den einzelnen Bundeslandern
so ist keine eindeutige regionale Differenzierung zu erkennen. In den Bundesldandern Brandenburg, Baden-
Wiirttemberg und Sachsen kamen die vier Biomarkermuster zu dhnlichen Anteilen vor. Die wenigen Plusbdume
aus Schleswig-Holstein (n=5) und Sachsen-Anhalt (n=2) wurden vollstindig den Clustern 3 und 2 zugeordnet.
Lediglich in Niedersachsen waren Rot-Eichen mit oxidativem Stress (iberreprasentiert. Rot-Eichen mit hohen
Phenolgehalten (Cluster 3) kamen in Baden-Wiirttemberg deutlich haufiger vor als in Sachsen, Brandenburg und
Niedersachsen (Abb. 9)

Abbildung 9:  Absolute Anteile der vier Rot-Eichen-Cluster (Biomarkermuster) in den sechs untersuchten
Bundeslandern im Untersuchungsjahr 2023.
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Quelle: LFE (R. KATzEL).
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4.5 Biochemischer Vitalitatsindex

Die verwendeten Biomarker reprasentieren unterschiedliche Stoffwechselleistungen, die wie bei den
Biomarkermustern eine integrative Betrachtung verlangen. In Anlehnung an den ,Biochemischen Schadindex”
fiir die Fichte von WILD et al. (1996) wurden daher, unter Nutzung der Referenzwerte (Tab. 4), wesentliche
Biomarker rechnerisch zu einem ,,Biochemische Vitalitatsindex” (BVI) fiir jeden Plusbaum verknupft.

Der BVI soll Abweichungen aller ausgewéahlten biochemischen Parametern von ihrem normalen Referenzbereich
aufzeigen. Fir die Berechnung des BVI wird eine Indexzahl definiert, die auf der Abweichung der Parameter von
den ermittelten Referenzbereichen beruht. Biomarker, die sich innerhalb des ,Normbereiches” befinden,
erhalten den Indexwert 1, wahrend dem oberen und unteren ,, Schwellenbereich” der Indexwert 2 und davon
dartber hinaus abweichenden Extremwerten die Indexzahl 3 zugeordnet wird.

Der Biochemische Vitalitdtsindex berechnet sich als Mittelwert der Indexwerte der Einzelparameter nach
folgender Formel:

BVI = (2 des Indexes aller Parameter)/Anzahl der biochemischen Parameter.

Entsprechend wiirden Bdume, die in allen Inhaltsstoffe dem Referenzbereich entsprechen, den BVI=1 erhalten,
wahrend Bdume die in allen Parameter die Schwellenwerte (=2) Uberschreiten maximal den BVI-Wert=3
erhalten.

Die Auswahl der einbezogenen Biomarker wurde auf neun Parameter beschrankt, die einen wesentlichen Beitrag
zur Charakterisierung des Vitalitatszustandes leisteten. Hierzu gehorten der prozentuale Blattwassergehalt, die
Gehalte an Chlorophyllen, Kohlenhydraten, Stérke, Ascorbat und Prolin (%) sowie das Chlorophyll/Carotinoid-
Verhaltnis.

Entsprechend der Haufigkeitsverteilung der BVI-Werte fiir die 314 Plusbdume, wurden 32 (ca. 10 %) Baume mit
BVI-Werten zwischen 1,0 und 1,5 als ,sehr gut“ bewertet. Baume ab einem BVI-Wert gréRer 2,1 sind
physiologisch ,,aufféllig”. Dies betraf 45 Plusbdume (=14 %), die sich mehrheitlich auf Baden-Wirttemberg (n=14)
und Sachsen (n= 13) verteilten. Alle anderen Rot-Eichen (194=76 %) lagen in einem mittleren Bereich (Abb. 10).

Abbildung 10: Haufigkeitsverteilung der BVI-Werte aller 314 Plusbdume beider Untersuchungsjahre.
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4.6 Integrative Analyse der Plusbdume nach visuellen Bonituren und Biomarkern

Aus Voruntersuchungen war bekannt, dass Baume mit sehr guten BVI-Werten nicht zwingend sehr gute
Kronenzustdnde haben miissen — und umgekehrt. Daher wurden alle Bdume hinsichtlich der visuell bonitierten
Kronenzusténde (Blattverlust, Totholzanteil, Wasserreiser) und den BVI-Werten verglichen. Fiir Selektionen z. B.
fiir zlichterische Ziele sind besonders solche ,Superbaume” geeignet, die in beiden Bewertungsbereichen die
besten Werte erreichen. Dies waren insgesamt 13 Baume.

Sehr gute Plusbdume haben BVI-Werte <1,5 bei einem WZE-Wert <=1 (n=14) bzw. einen WZE-Wert =0 und einen
BVI-Index von 2,0 (n=27). Die Uberwiegende Anzahl der Baume (n=231) waren eher unauffallig und zeigten eine
iberwiegend gute Ubereinstimmung zwischen biochemischer und visueller Bewertung.

Bdaume mit BVI-Werten und WZE-Werte >2,0 sind hinsichtlich ihrer Vitalitat als Plusbaum eher ungeeignet. Dies
betraf drei Rot-Eichen. Widerspriichliche, d. h. abweichende Bewertungen zwischen der visuellen Einschdtzung
und der biochemisch-physiologischen Bewertung zeigten 26 Bdume (Tabelle 6).

Tabelle 6: Kombinierte Bewertungsziffern von BVI und WZE und jeweilige Anzahl der Plusbdume beider
Untersuchungsjahre.

Bewertung BVI WZE Anzahl Plusbdume
»Superbaume” <1,5 0 13
sehr gut <1,5 1 14
sehr gut 1,5-2,0 0 27
ungeeignet >2,0 2-3 3
widerspriichlich <2,1 2-3 17
widerspriichlich >2,1 0 9

Quelle: LFE (R. KATZEL).

Die Abbildung 11 zeigt die rdaumliche Verteilung der rdaumlich besonders, bzw. weniger geeigneten
Ausgangsbestdande. Nach dem derzeitigen Informationsstand, lassen sich keine regionalen Schwerpunkte oder
Gradienten beziiglich der phanotypischen Merkmale erkennen.
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Abbildung 11: Regionale Verteilung untersuchter Saatguterntebestande der Rot-Eiche mit besonders
geeigneten (griin) bzw. ungeeigneten (rot) Plusbhdaumen.

Eignung Plusbaume [16]

@ sehr gut geeignet [13]

@ ungeeignet [3]

® Plusbaume [455)

Jerp
[ Bundeslander

Quelle: LFE (R. KATzEL).

5 Diskussion

Bislang wurden Plusbdume fiir die Anlage von Nachkommenschaftsprifungen und Samenplantagen
vordringlichen nach qualitativen und quantitativen Wuchsmerkmalen ausgewahlt. Mit dem Fortschreiten des
Klimawandels riicken auch zunehmend weitere Auswabhlkriterien in den Fokus. Hierzu gehért z. B. die potenzielle
Trockenstress- und Spéatfrosttoleranz. Dabei muss beriicksichtigt werden, dass es sich immer um komplexe
Merkmale der aktuellen Angepasstheit handelt, die sich nur begrenzt in die Zukunft (Anpassungsfdhigkeit)
projizieren lassen. Weitgehend unklar ist, ob diese haufig polygenetisch regulierten Merkmale auch tatsachlich
in die nichste Generation vererbt werden. Um diese Frage zu klaren, werden Nachkommenschaftsprifungen
kiinftig noch eine weitaus groBere Bedeutung erlangen.

Fir die vorliegenden Untersuchungen sollten daher Plusbdume ausgewahlt werden, die nicht nur durch ihre
Wuchsleistung und Stammeigenschaften (iberzeugen, sondern auch eine sehr vitale Krone, hinsichtlich ihres
Belaubungsgrades, aufwiesen. Wie die visuellen Bonituren der Bdaume im Rahmen der spateren
Blattprobenahmen zeigten, ist dies nur bedingt gelungen. Dies hatte u.a. damit zu tun, dass die Probenahmejahre
in einigen Bundeslandern in eine Massengradation von eichenlaubfressenden Schmetterlingsraupen und
Maikafern (Rein-Main-Gebiet) im Friihjahr fielen (personliche Mitteilung &rtlicher Wirtschafter). Im Jahr 2023
waren die Blatter nahezu aller Erntebestdande (Ausnahme Brandenburg) durch Insektenfral® stark geschadigt.



8. Tagung der Sektion der Sektion Forstgenetik / Forstpflanzenziichtung (Tagungsband) 165

Der hohe Anteil von Wasserreisern am Stamm der Rot-Eichen in den Bundesldandern Sachsen-Anhalt,
Brandenburg, Sachsen, Baden-Wirttemberg zeigte aber auch, dass sich die Baume in einer bereits langer
anhalten Stressbelastung befanden. Die Bildung der Wasserreiser am Stamm weist auf eine lichtabhangige
Anpassungsstrategie hin, um die Blattverluste in der Krone zumindest teilweise zu kompensieren.

Okulare sichtbare VitalitatseinbuRen spiegelten sich auch in Gehalten stressrelevanter Blattinhaltsstoffe wider.
So hatten Rot-Eichen mit abnehmender Vitalitat z. B. hohere Prolin- und Kohlenhydratgehalte sowie geringere
Blattgehalte an Starke- und Chlorophyllen. Gleichfalls deutet sich eine Beziehung zwischen den Gehalten bzw.
Konstellationen der phenolischen Inhaltsstoffe und der Befallsintensitat fir BlattfralRereignisse an. Grundsatzlich
muss jedoch zwischen den unterschiedlichen intrinsischen Hierarchieebenen eines Baumes, d. h. dem visuellen
Erscheinungsbild von Stamm und Krone (,Allgemeinzustand”) und der spezifischen Veranderung von
Blattinhaltsstoffen unterschieden werden.

Die individuell spezifische Variabilitdit von Blattinhaltsstoffen ist ein wichtiger Garant flr die langfristige
Anpassungsfahigkeit von Baumpopulationen. Vor dem Hintergrund einer gewiinschten hohen biologischen und
damit auch biochemischen Vielfalt, fordert daher die ,Normierung” von dynamischen Naturvorgidngen
einschlieflich ihrer stofflichen Schlisselparameter zu einer kritischen Betrachtung heraus. In Bereichen der
Medizin, Arbeitssicherheit, Umweltanalytik u. a. haben sich dennoch ,Normbereiche”, ,Referenzbereiche”,
,Grenzwerte”, ,critical loads” u. v. a. als wichtige Hilfsmittel zur Kenntlichmachung von aulRergewdhnlichen
Abweichungen von ,,normalen” (und damit Gblichen bzw. hdufigen) GroRen bewahrt. Fiir die Ausweisung von
Referenzbereichen miissen jedoch mindestens zwei Voraussetzungen erfiillt sein. Zum einen ist ein hinreichend
groRes Probenkollektiv als geeignete ,Referenz” auszuwdhlen und zum anderen sind obere und untere Grenzen
zu definieren.

Im Rahmen der vorliegenden Untersuchungen wurden die Referenz- und Ubergangsbereiche auf der Grundlage
von Mittelwerten und Standardabweichungen der untersuchten Parameter von schadsymptomfreien Blattern
der wiichsigsten und vitalsten Rot-Eichen berechnet. Die Baumauswahl wurde dabei besonders streng
vorgenommen, da die Schwierigkeit bestand, fiir die Berechnung ,innerer” Blattwerte Baume nach dulleren
Kriterien zu bewerten. Hierflir kamen nur Rot-Eiche in die engere Auswahl, die aufgrund ihrer besonderen
Wiichsigkeit und Vitalitdit zu den besten Bdaumen gehorten (einschlieRlich von Voruntersuchungen in
Brandenburg). Auf Grund der vergleichsweise geringen StichprobengroRe (n=81 Baume), sind die
vorgeschlagenen Referenzwerte als erste Empfehlung zu betrachten und bediirfen einer weiteren Verstetigung
in den Folgejahren.

Grundsatzlich konnen die Werte einzelner Parameter aullerhalb eines Referenzbereiches durch physiologische
Reaktionen im Zuge von Anpassungsprozessen hervorgerufen sein und sind nicht zwangsldaufig mit einem
»,Schaden” gleichzusetzen. Gerade die Abweichung im Zuge von Anpassungsreaktionen kann Ausdruck hoher
Elastizitat des Stoffwechsels und damit von Vitalitat sein. Kritisch zu sehen sind dagegen komplexe, syndromhafte
bzw. liber langere Zeitrdume andauernde Veranderungen, die sich dann auch im dufleren Vitalitatszustand der
Bdume (Blattverluste, Totholzanteile, Wasserreiserbildung) widerspiegeln. Aus diesem Grund wurden im letzten
Schritt der Phanotypisierung der physiologische BVI mit dem duferen Baumzustand (WZE) verkniipft. Danach
erwiesen sich 54 Plusbdume als hoch vital, wahrend 45 Plusbdaume fiir die geplante Nachkommenschaftsprifung
weniger geeignet erscheinen.

Wie auch bei den genetischen Markern spielen bei den physiologischen Biomarkern die Variabilitat sowie die
Differenzierung zwischen den Bdumen resp. Bestdnden eine wichtige Rolle (biochemische Diversitat). Die
regionale Differenzierung der Rot-Eichen nach biochemischen Mustern hinsichtlich der Trockenstresstoleranz
gelang insbesondere im Trockenjahr 2022. Eine zweifache Beprobung aller Bdume in beiden Jahren ware
winschenswert gewesen, war aber praktisch im Rahmen des RubraSelect-Projektes nicht umsetzbar. So mussten
die meteorologisch unterschiedlichen Probenahmejahre auch separat betrachtet werden. Den gréf3ten Beitrag
zur regionalen Differenzierung der Rot-Eichen lieferten die phenolischen Inhaltsstoffe (z. B. Flavonoide, o-di-
Hydroxyphenole). Plusbdume mit hohen Gehalten an phenolischen Inhaltsstoffen kamen insbesondere in Baden-
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Wirttemberg, Niedersachsen und Sachsen vor, fehlten dagegen (nahezu) in Sachsen-Anhalt und Brandenburg.
Plusbdume mit einem besonders giinstigen biochemischen Profil (z. B. hohe Pigmentgehalte) waren mit hohen
Anteilen in Baden-Wirttemberg, Niedersachsen und auch in Brandenburg vertreten. Rot-Eichen mit stark
stressassoziiertem Biomarkermuster (z. B. hoher GABA-Gehalt) wurden vor allem in Brandenburg und Sachsen
gefunden. D. h. in Brandenburg kamen kaum Baume mit den beiden anderen Biomarkermustern vor, die durch
besonders hohe oder geringe Gehalte an phenolischen Inhaltsstoffen gepragt waren; wahrend diese aber in
Sachsen, Sachsen-Anhalt und Hessen sehr haufig waren. Plusbdaume auf besonders trockenen und
nahrstoffarmen Grenzstandorten, wie z. B. Klosterheide (Brandenburg) zeigten eine eindeutige physiologische
Stresssymptomatik.

Interessanterweise konnte aber auch in dem witterungsbedingt glinstigen Sommer 2023 eine Differenzierung
der Baume nachgewiesen werden, die nicht nur auf Grundlage der phenolischen Inhaltsstoffe (s. 0.), sondern
auch hinsichtlich der Indikatoren fiir oxidativen Stress (Ascorbat, Carotinoide) moglich war.

Insgesamt bereicherten die physiologischen/biochemischen Untersuchungen die Charakterisierung der
Plusbdume als Auswahlkriterien fir die nun folgende Anlage der aufwendigen und mehr als zehnjahrigen
Beobachtung ihrer Nachkommen auf finf Versuchsflaichen in Deutschland. In den zu erwartenden
Trockenperioden muss sich zeigen, zu welchen Anpassungsreaktionen die Nachkommen der einzelnen
Mutterbdume auf den unterschiedlichen Standorten fihig sind und welche Ubereinstimmungen zu den
physiologischen Merkmalen ihrer Miitter bestehen.

Dariber hinaus zeigt die hohe physiologische Diversitat der 314 untersuchten Plusbdume, dass die vor mehr als
300 Jahren nach Europa eingefiihrte Rot-Eiche Uber eine hohe phanotypische Plastizitat verfligt, die sie unter
den Bedingungen kommender Klimaveranderungen als eine wichtige Alternativbaumart pradestiniert.
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Verbesserung der Saatgutversorgung bei der Alternativbaumart Roteiche

RANDOLF SCHIRMER, MARTIN TUBES

Zusammenfassung

Die Bedeutung der Roteiche wird im Klimawandel aufgrund ihrer Warmetoleranz und dem verstarkten Anbau
von Laubholz zunehmen. Leider sind die in Bayern fiir Saatgutgewinnung zugelassenen Erntebestdnde weder von
ihrer Qualitat zufriedenstellend noch hinsichtlich ihrer FlachengréRe ausreichend. In einem Privatwaldbestand
wird 2/3 des gesamten bayerischen Ernteaufkommens erzeugt.

Das AWG hat daher 2014 in Stiddeutschland hochwertige Plusbauvorkommen erfasst, einzelbaumweise beerntet
und nachgezogen. Diese Plusbaumabsaaten werden im Rahmen einer Nachkommenschaftsprifung auf
zahlreichen Versuchsflichen angebaut. Im Vortrag werden die Selektionsschritte erldutert und die
Fortentwicklung der Versuchsanbauten hin zu hochwertigen Samlingsplantagen dargestellt. Am Beispiel der
Versuchsflache Osing wird Qualitdt und Wuchsleistung der Nachkommenschaften sowie das angewendete
Durchforstungsverfahren erlautert.

Die Uberfilhrung eines Nachkommenschaftsversuchs in eine Samlingsplantage aus Halbgeschwistern in
mehreren Selektionsschritten ist eine Chance, um Samenplantagen kostengiinstig zu etablieren.

Abstract
Improving the seed supply of the alternative tree species red oak

The importance of red oak will increase with climate change due to its heat tolerance and the increased
cultivation of hardwoods. Unfortunately, the harvest stands authorised for seed production in Bavaria are neither
satisfactory in terms of quality nor sufficient in terms of area. One private forest stand produces 2/3 of the entire
Bavarian harvest volume.

In 2014, the AWG therefore recorded, harvested and replanted high-quality plus-tree stands in southern
Germany. These plus tree seedlings are cultivated on numerous trial plots as part of a progeny test. In the lecture,
the selection steps will be explained and the further development of the trial plantations towards high-quality
seedling plantations will be presented. Using the example of the Osing trial site, the quality and growth
performance of the progeny and the thinning method used will be explained.

The transfer of a progeny trial into a seedling orchard from half-siblings in several selection steps is an
opportunity to establish seed orchards at low cost.

1 Hintergrund und Zielsetzung

Nordamerikanische Roteichen kommen gut mit hohen Sommertemperaturen zurecht. Die Leitlinien ,,Baumarten
far den Klimawald“ der Bayerischen Forstverwaltung (BAYER. STAATSMINISTERIUM FUR ERNAHRUNG, LANDWIRTSCHAFT
UND FORSTEN, 2020) ordnen sie der Gruppe von Baumarten mit einer hohen Temperaturtoleranz zu. Die
Roteichenvorkommen in den ndérdlichen Regionen des amerikanischen Verbreitungsgebiets wachsen bei
mittleren Sommertemperaturen von 16 — 18°C. Die Durchschnittstemperatur in Deutschland fiir die
vergleichbaren Monate liegt derzeit bei 17,2°C. Die hohe Temperaturtoleranz wird in Abbildung 1 deutlich: Die
sudlichsten Roteichenvorkommen in den USA wachsen noch bei Sommermitteltemperaturen um 25°C. Allerdings
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vertragt die Roteiche nur bedingt langanhaltende, sommerliche Trockenheit. Die ausgepragte
Temperaturtoleranz wird im Klimawandel zu einer verstarkten Nachfrage nach Saatgut fiihren.

Abbildung 1:  Natiirliche Verbreitung der Roteiche in Regionen mit unterschiedlichen
Sommermitteltemperaturen.
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Quelle: https://www.waldwissen.net/de/waldwirtschaft/waldbau/waldumbau/roteiche-und-heimische-eichen.

Voraussetzung fiir den verstarkten Anbau dieser Art ist die Verflgbarkeit von Saatgut in ausreichender Menge
und Qualitat. Im langjahrigen Mittel werden in Deutschland jahrlich etwa 70 Tonnen Saatgut geerntet (Abb. 2) —
eine Menge, die den langfristig steigenden Bedarf an Eichensaatgut nur zu einem geringen Bruchteil abdeckt.

Abbildung 2:  Entwicklung des Ernteaufkommens von Roteichensaatgut in Deutschland im Zeitraum 2003
bis 2022.
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Die bayerischen, nach FoVG zugelassenen Saatguterntebestdnde der Roteiche sind von unbekannter Herkunft
und zeichnen sich durch eine hohe phanotypische Variation aus. Oftmals sind nur geringe Anteile der Baume
eines Zulassungsbestands fir die Produktion hoéherwertigen Saatguts geeignet, da Qualitatsmangel wie
phototrophes Wachstum mit Stammkrimmungen, Steildsten und Zwieseln haufig vorkommen. Die Inventur
dieser 23 Saatgutbestdnde ergab eine Flache von nur 29,3 ha (Stand 12/2023).

Zusatzlich weist die Erntepraxis in Bayern eine Besonderheit auf: Im Zeitraum 2003 bis 2023 wurden 18.628 kg
Eicheln gesammelt — davon 11.831 kg in einem nur 1,5 ha grofRen Privatwaldbestand bei Straubing. Auf 5 % der
Zulassungsflache wurde 64 % des Ernteaufkommens erzeugt. Im Mittel kamen aus diesem Bestand jahrlich etwa
50.000 Pflanzen auf den Markt, obwohl er nur durch eine mittlere Stammaqualitdt gekennzeichnet ist. Dieses
Vorgehen bei der Saatguternte ist aus forstgenetischer Sicht wegen der Gefahr der genetischen Einengung
unbefriedigend. Das Pflanzgut zeichnet eine reduzierten Anpassungsfdhigkeit aus, auf die es jedoch im
Klimawandel entscheidend ankommt.

Bei der Bewertung der Roteichensaatgutbestdnde wurde offensichtlich, dass in diesen Vorkommen immer
wieder einzelne, Uberdurchschnittlich gute Plusbdume eingestreut sind. Das AWG hat daher 2013 ein auf
mehreren Selektionsschritten beruhendes Ausleseprogramm begonnen. Ziel ist die Fortentwicklung von
Versuchsbestanden aus Plusbaumabsaaten hin zu plantagenartig bewirtschafteten Ernteeinheiten mit deutlich
hoherer Qualitat.

2 Qualitatssicherung durch Selektion

Ausleseziichtung bietet die Chance, Baume zu selektieren die besser an bestimmte Umweltbedingungen
angepasst sind (KONNERT et al. 2015). Sie ist daher ein Ansatz, um die Klimatoleranz zu erhéhen. Allerdings ist
Selektion mit dem Verlust genetischer Variation verbunden (GoDT et al. 2001), was bei Art und Intensitat von
Durchforstungseingriffen beriicksichtigt werden muss.

Als Grundlage fir die Verbesserung der Saatguterntebasis wurden die bekannten Roteichenvorkommen in
Bayern begutachtet. Vorwiegend in zugelassenen Saatguterntebestdanden wurden Baume mit herausragender
Qualitat erfasst. Diese Plusbdume sind ein entscheidender Selektionsfaktor fiir die Steigerung des
Wuchspotentials (CLARK und WILSON 2005). Die Verbesserung der Wuchsleistung durch phanotypische Selektion
ist in verschiedenen Studien nachgewiesen worden. Demnach kann das Héhen- und Durchmesserwachstum
durch Selektion um bis zu 15 % und der Volumenzuwachs um bis zu 35 % gesteigert werden (CORNELIUS 1994).

Im Rahmen der in Nachkommenschaftsprifungen ausgewahlten Plusbdume werden die angelegten
Versuchsflachen langfristig zu Samenplantagen fortentwickelt. Zur Steigerung ihrer Qualitat sind die in Tabelle 1
aufgefiihrten AuslesemalBnahmen in der Umsetzung.

Tabelle 1: Ubersicht der AuslesemaRnahmen.
Selektionsschritt  Beschreibung der MaRnahmen (Jahr) Jahr
1 Plusbaumauswahl im Ausgangsbestand 2014
2 Qualitats- und Hohensortierung in der Baumschule vgl. Kap. 4 2016
3 Erste Negativauslesedurchforstung nach Qualitat vgl. Kap. 5 2023/24
4 2. Negativauslese nach Qualitat, Wuchsleistung und genetischer Vielfalt
5 3. Negativauslese nach Qualitat, Wuchsleistung und genetischer Vielfalt

Quelle: AWG (R. SCHIRMER).
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Nach einzelbaumweiser getrennter Aussaat in der Baumschule im Frihjahr 2015 zeigten sich signifikante
Entwicklungsunterschiede zwischen den Nachkommenschaften. Die schlechtesten Nachkommenschaften
wurden vor Auspflanzung auf Versuchsflachen aussortiert. Im Winter 2023/24 erfolgte mit der Entnahme von 20
% der Nachkommenschaften eine erste Durchforstung. In den verbleibenden Nachkommenschaften wurde der
Standraum von zwei auf drei Quadratmeter Standraum/Pflanze erhoht. Die vierte Selektion erfolgt, sobald der
Bestand nach der ersten Durchforstung wieder Kronenschluss erreicht hat. Es werden die qualitativ schlechtesten
Nachkommenschaften mit der geringsten genetischen Diversitat vollstandig entnommen, sodass nur noch 40 %
der urspriinglich vorhandenen Nachkommenschaften verbleiben. In diesen Parzellen wird die Stammzahl auf
6 m? Standraum/Baum erhdht.

Nach dem letzten, flnften Selektionsschritt verbleiben nur noch Nachkommenschaften mit phanotypisch
hochster Qualitat, Gberdurchschnittlicher Wuchsleistung und genotypisch Giberragender genetischer Vielfalt. Die
Entnahmeintensitat richtet sich nach dem Standraumbedarf der langfristig plantagenartig zu bewirtschaftenden
Einzelbdume. Die Zulassung als Samlingsplantage erfolgt, sobald ausreichend Fruktifikation einsetzt, jedoch
spatestens im Alter 40.

3 Plusbaumauswahl und Beerntung

Es wurden 131 besonders qualitativ hochwertige Plusbdume in Bayern und Baden-Wirttemberg
(Herkunftsgebiet 816 02) ausgewahlt. Der Schwerpunkt der verwendeten Auslesebdume lag in zugelassenen
Saatguterntebestdanden in Schwaben (Abb. 3). Im BaySF-Revier Altenmiinster des Forstbetriebs Zusmarshausen,
im Stadtwald Augsburg, im Bereich der Fuggerstiftung Laugna sowie im Landstroster Wald bei Offingen ergab die
Inventur einen Schwerpunkt mit zahlreichen tberdurchschnittlich wertvollen Baumen.

Abbildung 3:  Lage der zugelassenen Saatguterntebestidnde von Roteiche in Bayern.
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Quelle: AWG (R. SCHIRMER).

Auswabhlkriterien waren ein Mindestalter von 50 Jahren, Brusthohendurchmesser von mindestens 35 cm sowie
gute Qualitatseigenschaften wie Geradschaftigkeit, Wipfelschaftigkeit, geringe Astigkeit und geringe Neigung zur
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Zwieselbildung. In den Bestanden haufig vorkommende Hochzwiesel und Steildste sowie Drehwiichsigkeit und
Neigung zur Wasserreiserbildung schlossen die Eignung als Plusbaum aus.

Wenn in einem Bestand mehrere Plusbdume zur Auswahl standen, wurde zwischen diesen ein Mindestabstand
von ca. 100 m eingehalten, um Familienstrukturen mit geringerer genetischer Vielfalt zu vermeiden. Diese
Plusbdume wurden in der Vorauswahl zundchst drei Qualitatsstufen zugeordnet (Tab. 2). AnschlieRend wurden
die zu Beerntung vorgesehenen Baume abschlieBend ausgewadhlt nach Qualitatsstufe, raumlichem Abstand zu
weiteren Plusbdumen, regionaler Verteilung und potenziellem Saatgutangebot aufgrund der Kronengrofie.

Tabelle 2: Zuordnung potenzieller Plusbdaume zu Qualitatsstufen.

Qualitatsstufe

1 - hervorragend 2 - sehr gut 3-gut
Stamm
Geradschaftigkeit zweischniirig ein-/zweischniirig einschnirig; phototrop.
Rindenstruktur im glatt glatt Krimmung tolerierbar, ggf.
astfreien leicht rau
Stammabschnitt
Faserverlauf kein Drehwuchs (fast) kein Drehwuchs gef. leichte Drehung
Beastung
Steilaste nicht vorhanden nicht vorhanden in Ausnahmefallen sehr
hoch angesetzter Steilast
tolerierbar
Zwiesel nicht vorhanden sehr hoch angesetzter ~ sehr hoch angesetzter
Zwiesel tolerierbar Zwiesel tolerierbar
Wasserreiser/Klebaste  nicht vorhanden ggf. einzelne ggf. einzelne vorhanden
vorhanden
Krone grof} grof3 - mittel mittel

Quelle: AWG (R. SCHIRMER).

Wegen der im Herbst 2014 regional unterschiedlichen Fruktifikationsverhiltnisse konnten nur 85 % der
kartierten Plusbdume (112 Baume) beerntet werden. Durch einzelbaumweise Handsammlung wurden 201 kg
Eicheln gewonnen. Die Erntemenge schwankte zwischen 0,7 und 5,3 kg/Baum.

Bei den Nachkommenschaften der Plusbdume handelt es sich um Halbgeschwister, da der vaterliche Anteil nicht
bekannt ist. Die Beerntung dieser phanotypisch hervorragenden Einzelbdume bietet jedoch die Chance, die
genetische Qualitat des Saatguts tGber den miitterlichen Beitrag zu steigern.

Genetische Untersuchungen in einer Pilotstudie an Buche (HASENKAMP et al. 2011) zeigten, dass Saatgut im
stammnahen Bereich unter einem Baum mit einer Wahrscheinlichkeit von 63 % diesem Mutterbaum zugeordnet
werden kann. HARDTKE (2022) konnte mittels Elternschaftsanalysen in einem Eichenbestand in
Griinenplan/Niedersachsen bei 24 beernteten Baumen zwischen 33 % und 95 % der Eicheln dem jeweiligen
Erntebaum genetisch zuordnen. Die Wahrscheinlichkeit der Einmischung von Fremdeicheln nahm mit
zunehmender Entfernung vom Stamm des Plusbaums bis zum dufBersten Rand der Sammlung am Kronentrauf
zZu.

Um dieses Risiko der Vermischung von Saatgut des Plusbaumes mit dem von Nachbarbdaumen moglichst gering
zu halten, wurden folgende MalRnahmen getroffen:
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Bei den in der Regel groBkronigen Altbdumen mit hohem Saatgutaufkommen wurde das Saatgut ausschlieRlich
in Stammnahe eingesammelt. Die Sammlung begann direkt am Stammfull und wurde dann spiralférmig mit
zunehmendem Abstand zum Baum fortgesetzt bis die Mindestmenge von ca. 2 kg Saatgut erreicht war. Auf diese
Weise wurde nur Saatgut im Kernbereich des Baumes eingesammelt.

Die Plusbaumauswahl erfolgte vorrangig in lichten Bestandesbereichen bzw. in Bereichen mit anderen

benachbarten Baumarten.

4 Beobachtungen in der Baumschule

Es konnte nicht von allen beernteten Plusbdumen ausreichend Saatgut hinsichtlich Menge und Qualitat
gewonnen werden. In der Baumschule kamen daher nur 50 Nachkommenschaften zur Aussaat.

Bereits nach der zweijahrigen Baumschulphase waren zwischen den Absaaten der verschiedenen Baume
erhebliche Unterschiede in der Qualitats- und Hohenentwicklung zu beobachten (Abb. 4). Dieses Ergebnis deckt
sich mit dem Resultat von HARDTKE (2022), der in einem Aussaatversuch feststellte, dass wiichsige Eichen gréRere
Eicheln hatten und ihre Samlinge in der Folge ein besseres Hohenwachstum zeigten als die Nachkommen
schlechter Mutterbaume.

Abbildung 4:  Hohenunterschiede der einjidhrigen Plusbaumnachkommenschaften in der Baumschule.
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Quelle: AWG (R. SCHIRMER).

Nachkommenschaften mit erhéhtem Zwieselanteil zeigten eine ausgepragte Tendenz zur Steilastbildung. Im
Saatbeet waren diese Baume hdufig verbuscht. Eine Korrelation zwischen Qualitat und Héhenentwicklung war

nicht nachweisbar.

Da die Anzucht unter gleichen Bedingungen auf homogenem Baumschulstandort erfolgte, waren diese
Unterschiede auf genetische Ursachen zurlickzufiihren. Acht Prozent der nachgezogenen, aber qualitativ
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schlechtesten Herkiinfte kamen nicht zur Auspflanzung auf den Versuchsflachen (2. Selektionsschritt). Bei den
ausgepflanzten Nachkommenschaften erfolgte zusatzlich eine baumschulibliche Sortierung nach Pflanzen-
qualitat.

Am Ende der zweijdhrigen Anzuchtphase hatten die Pflanzen eine Mittelhéhe von 30,1 cm. Die Ausbeute an
verwertbaren Pflanzen betrug 77 Sdmlinge/kg Saatgut.

5 Entwicklung der Versuchsflachen

Ziel der Versuchsanlagen ist die schrittweise Selektion der Plusbaumnachkommenschaften vorrangig nach
phanotypischen Kriterien unter zusatzlicher Beriicksichtigung von Parametern der genetischen Vielfalt. Nach drei
Durchforstungen soll aus dem Versuchsbestand eine Samenplantage mit bis zu 100 groRkronigen Baumen pro
Hektar hervorgehen.

Versuchsflachen mit einer GréR3e von jeweils 0,5 ha wurden im Bereich der BaySF-Forstbetriebe Zusmarshausen
(Flache Biburg), Freising (Flache Geibenstetten) und Berchtesgaden (Flache Osing) sowie bei der stadtischen
Forstverwaltung Augsburg (Flache Odelzhausen) angelegt.

Um in der 40-jahrigen Laufzeit der Versuche eine parzellenweise Entnahme von Nachkommenschaften mit
unterdurchschnittlichen Qualitatseigenschaften ohne die Schaffung groRBer Bestandesliicken sicherzustellen,
wurden Kleinstparzellen mit neun Pflanzen angebaut. Die fir statistische Auswertungen notwendige
Pflanzenzahl wurde durch die sechsfache Wiederholung der Priifglieder erreicht. Zudem wurde ein enger
Quadratverband von 1,25 m gewahlt.

Die Vollaufnahme auf den aufgenommenen Versuchsflachen (Abb. 5) im Pflanzenalter von sieben Jahren brachte
erste Ergebnisse zu Uberlebensrate, Mittelhdhe und Qualitat.

Abbildung 5:  Hohenaufnahme durch RONJA PURWIN in der Roteichen-Versuchsfliche Osing

Quelle: AWG.

Uberlebensrate
Die Uberlebensrate der Pflanzen betrug im Durchschnitt {iber alle Flichen 76,3 %.

Die Flache in Osing (Lkr. Berchtesgadener Land) war mit 91,6 % Uberlebender Pflanzen besonders gut bestockt.
Etwas llickiger waren die Flachen Biburg (Lkr. Augsburg) mit 84,4 % und in Geibenstetten (Landkreis Kehlheim)
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mit 54,1 %. Die hohe Uberlebensrate in Osing ist Ausdruck der dort umgesetzten, (iberdurchschnittlich intensiven
Pflege. In Geibenstetten traten Verbissschaden auf, die zu hoheren Ausfallen fihrten.

Mittelhéhe

Die Mittelhdhe aller Flachen betrug 3,24 m. Einzelne Stamme hatten flnf Jahre nach Auspflanzung bereits Hoéhen
von 7,20 m erreicht. Die Flache Osing entwickelte sich mit einer Mittelhéhe von 3,79 m deutlich besser als die
Flachen in Geibenstetten (3,32 m) und Biburg (2,53 m). Diese Entwicklung ist Ausdruck der unterschiedlichen
Standortsqualitat: In Osing sind nahrstoffreiche, frische Losslehme vorhanden, wahrend in Geibenstetten und
Biburg maRig frische Sande den Bodenaufbau bestimmen. Der Brusthéhendurchmesser (BHD) lag im Mittel bei
2,3 cm. In Abbildung 6 ist der Zusammenhang zwischen Bodenqualitdt sowie Baumhohe und Durchmesser
deutlich erkennbar.

Abbildung 6:  Vergleich der Wuchsleistung der Nachkommenschaften (NK) auf den Versuchsflichen Osing,
Geibenstetten und Biburg (angegeben sind die Mittelwerte hinsichtlich Hohe und BHD).
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Quelle: AWG (R. SCHIRMER).

Um die Hohenwuchsleistung einer Nachkommenschaft auf den standortlich unterschiedlichen Flachen
vergleichen zu konnen, wurde die Abweichung der Mittelhéhe dieser Nachkommenschaft von der Mittelhohe
aller Nachkommenschaften der jeweiligen Versuchsflache als relativer Prozentwert berechnet (Mittelhhe der
NK/ Mittelh6he aller NK der Vfl) x 100).

Uberdurchschnittliche Hshenwuchsleistungen auf allen Flaichen waren bei den Nachkommenschaften SCH34,
RH4, UFR4 und UFR8 zu beobachten (Abb. 7). Die Nachkommenschaften RT1, SCH63 und PS9 zeigten dagegen
auf allen Flachen deutlich unter dem jeweiligen Flachenmittel liegende Hohenwuchsleistungen.
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Abbildung 7:  Abweichung der Hohe der jeweiligen Nachkommenschaft vom Hohenmittelwert aller
Nachkommenschaften einer Versuchsfliche (Angaben in Prozent der Abweichung).
Blau: Osing - Orange: Geibenstetten - Grau: Biburg
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Quelle: AWG (R. SCHIRMER).

Qualitat

Die Qualitat der Pflanzen ist das wichtigste Auswahlkriterium fir die ab dem Alter 9 vorgenommene, erste
selektive Durchforstung. Grundlage fiir dieses Vorgehen ist die wissenschaftliche Erkenntnis, dass der Faktor
Geradschaftigkeit bis zu 60 % (GEBUREK 2004) durch die Erbanlagen beeinflusst wird, die Aststellung sogar
ausschlieBlich (KLEINSCHMIT und SvoLBA 1979). Alle Pflanzen wurden daher hinsichtlich Stammform und
Zwieselbildung bonitiert (Tabelle 3).

Tabelle 3: Boniturstufen zur Qualitdtsbeurteilung und Ergebnis auf den Versuchsflachen).

1 gerade: zweischiirig

S 2 einschniri

(Haupttrieb) :
3 unschniirig, starke einschiirige Krimmung
1 kein Zwiesel

Zwiesel 2 Zwiesel in oberer Halfte des Baumes (Hochzwiesel)
3 Zwiesel in unterer Halfte des Baumes (Tiefzwiesel)

Quelle: AWG (R. SCHIRMER).

Im Mittel aller Flachen waren 4 % samtlicher Pflanzen gerade und 51 % ohne Zwiesel. Verbuschte Pflanzen
machten 2 % der aufgenommenen Individuen aus. Verbuschung war haufig auf beschadigte, vertrocknete bzw.
verbissene Gipfelknospen nach der Pflanzung zuriickzufihren. Da vorrangig diese externen Faktoren fiir die
Qualitatsminderung anzunehmen waren, blieb diese Boniturstufe bei der Bewertung unberlicksichtigt. Der
Versuch Osing wies den hochsten Anteil an geradschaftigen und unverzwieselten Pflanzen auf, der Versuch
Biburg zeigte die schlechteste Qualitat (Tabelle 3).
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Die Mehrheit der Nachkommenschaften wies keine flacheniibergreifende einheitliche Rangfolge bei der
Hohenwuchsleistung auf. Ursache hierfir ist neben der Variation der Standortsqualitat die Tatsache, dass jede
Nachkommenschaft aus genetisch unterschiedlichen Halbgeschwistern besteht. Als Konsequenz daraus wurde
Qualitat und Wuchsleistung der Nachkommenschaften fir jeden Versuchsstandort gesondert bewertet und die
im Rahmen der Selektion zu entnehmenden Nachkommenschaften flachenspezifisch festgelegt. Am Beispiel des
Versuchs Osing wird die Vorgehensweise erlautert.

6 Nachkommenschaftspriifflaiche Osing

Die Versuchsfliche Osing im Bereich des BaySF-Forstbetriebs Berchtesgaden mit 44 zu prifenden
Nachkommenschaften hatte sich am besten entwickelt. Sie zeigte nur 8,5 % Ausfdlle. Wiichsigere
Nachkommenschaften wiesen tendenziell geringere Ausfallraten auf. Im Alter 7 hatten die Versuchspflanzen
bereits Dichtstand erreicht. Im unteren Kronenbereich setzte die natiirliche Astreinigung ein. Der Mittelstamm
hatte eine Hohe von 379 cm bei einem BHD von 2,6 cm. Die maximale Baumhohe betrug 720 cm. Abbildung 8
zeigt die deutliche Korrelation beim Mittelwert der Nachkommenschaften zwischen Baumhohe und
Brusthéhendurchmesser (BHD). Die sieben hinsichtlich Stammform und Verzwieselung besten
Nachkommenschaften verteilten sich Uber das gesamte BHD/H-Spektrum. Der Anteil an stark gekriimmten und
verzwieselten Stammen war dagegen besonders bei den wuchskraftigsten Nachkommenschaften
Uberdurchschnittlich hoch.

Abbildung 8:  Wuchsleistungen der Nachkommenschaften (NK) auf der Versuchsfliche Osing
(charakterisiert durch Hohen/BHD-Mittelwerte; qualitativ tiberdurchschnittliche NK sind
griin, schlechte rot gekennzeichnet).
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Quelle: AWG (R. SCHIRMER).

Um die Kronenentwicklung zu fordern, wurde im Winter 2023/24 eine erste Durchforstung durchgefiihrt (vgl.
Selektionsschritt 3 in Tabelle 1). Selektionskriterium war vorrangig die Qualitat der Nachkommenschaften, da
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diese fiir kiinftige Saatgutbestdnde von entscheidender Bedeutung ist. Bei der Selektion erfolgte die vollstandige
Entnahme von 20 % der hinsichtlich Stammform und Verzwieselung schlechtesten Nachkommenschaften. Die
Nachkommenschaften PS6 und RH1 wurden zusatzlich wegen signifikant unterdurchschnittlicher Massenleistung
entnommen (vgl. Abb. 6). Bei den verbliebenen, besseren Nachkommenschaften wurde die Stammzahl von neun
auf sechs Baume je Parzelle reduziert.

Im Durchschnitt waren 60,5 % der Stamme aller Nachkommenschaften unverzwieselt und 8,7 % zeigten
zweischniirige, gerade Stammformen. Die qualitativ beste Nachkommenschaft SCH19 hatte 55,6 %
unverzwieselte Stamme und 50,0 % gerade, zweischirige Stammformen, die schlechteste Nachkommenschaft
PS3 dagegen nur 45,7 % unverzwieselte Stimme und keine geraden Stamme (Abb. 9).

Abbildung 9:  Gegeniiberstellung der Anteile unterschiedlicher Stammformen guter und schlechter
Nachkommenschaften (NK) auf der Versuchsflache Osing am Beispiel der NK SCH19 und PS3.
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Quelle: AWG (R. SCHIRMER).

Die Analyse der Daten ergab grundsatzlich, dass mit steigendem Anteil gerader Stdmme (Boniturstufe 1, Tab. 3)
der Anteil von Baumen mit Tiefzwieseln (Boniturstufe 3) signifikant abnahm. Eine Korrelation zwischen
Stammform und Hochzwieselanteil war dagegen nicht feststellbar. Mit zunehmender Baumhohe waren weniger
schlechte Stammformen und Tiefzwiesel, jedoch mehr Hochzwiesel zu beobachten.

Bei der ersten Durchforstung wurden die qualitativ schlechtesten Nachkommenschaften entnommen. Die
entstandenen Leerparzellen sind im Versuchsflaichenplan (Abb. 10) weiR gekennzeichnet. Am Ende der
Versuchsphase werden noch etwa 50 Bdume verbleiben.
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Abbildung 10: Versuchsflachenplan Osing mit weiBen Leerparzellen nach der ersten Durchforstung. Die
unterschiedlich gefarbten Parzellen kennzeichnen die sechs Wiederholungen.
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7 Fazit

Bei der traditionellen Anlage von Samenplantagen aus Samlingen von Plusbdumen erfolgt vorab keine
phanotypische Bewertung der Nachkommenschaften. Die Kombination einer Nachkommenschaftsprifung von
Plusbdumen mit kontinuierlicher Uberfiihrung der Versuchsbestinde in eine Samenplantage ist in Deutschland
bei Roteiche eine neue, erstmals umgesetzte Vorgehensweise.

Dieser Versuchsansatz ist eine Gratwanderung zwischen Selektion auf Grundlage wirtschaftlich orientierter
Qualitatskriterien bei gleichzeitig zu sichernder, ausreichend grofRer genetischer Variation. Diese ist notwendig,
um im Klimawandel eine hohe Anpassungsfahigkeit zu gewahrleisten.

Nach KONNERT et al. (2015) kann eine Selektion mit geringer Intensitéat, d. h. der Entnahme von etwa einem Drittel
der Familien, ein Ansatz sein, um einerseits die notwendige Stabilitdt von phanotypischen Merkmalen in den
verbleibenden Nachkommenschaften zu erreichen und gleichzeitig einen ausreichenden genetischen Pool zu
erhalten.

Nach dem Forstvermehrungsgutrecht kann Roteiche als Kategorie ,ausgewahlt” erst ab dem Alter 40 und mit
einer Mindestflache von 0,25 ha als Saatguterntebestand zugelassen werden. Die in der Versuchsserie auf einer
Bestandesfliche von jeweils 0,5 ha angebauten Roteichen kdénnen jedoch bereits ohne gesetzlich
vorgeschriebenes Mindestalter ab dem Zeitpunkt einer flachigen Fruktifikation als Samenplantage zugelassen
und beerntet werden. Frihere Zulassung und hohere Saatgutqualitdt durch gezielte Selektion innerhalb der
gepriiften Nachkommenschaften sind fiir die Bereitstellung von Saatgut im Klimawandel von grofRer Bedeutung.
Die Roteichenversuchsserie ist daher ein Modellprojekt, das bei der Erweiterung der Saatguterntebasis von auch
von anderen trockentoleranten, heimischen Nebenbaumarten wie beispielsweise Elsbeere und Speierling zur
Anwendung kommen sollte. Im Gegensatz zum Aufbau von Plantagen aus Pfropflingen ist diese Vorgehensweise
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kostenglinstiger. Vergleichbare Versuchsanlagen sollten allerdings auf grofReren Flachen als im dargestellten
Versuch etabliert werden.
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Phanologische und physiologische Bonitur von Plusbaum-Nachkommenschaften der
Rot-Eiche in der Samlingsphase

MARIE BRUCKNER, MATTHIAS MEYER, UTE TROBER, FLORIAN LASSIG

Zusammenfassung

Die Rot-Eiche ist eine der fiir Deutschland im Klimawandel relevanten Baumarten, was unter anderem aus guten
Verjlngungserfolgen und Wuchsleistungen, mitunter auch an schwierigen, trockenen Standorten, im Vergleich
zu den einheimischen Eichenarten abgeleitet werden kann. Es ist jedoch vergleichsweise wenig Ulber die
phanologische und physiologische Anpassung der Populationen in Mitteleuropa seit der Einfiihrung (ab 1691)
bekannt. Die wissenschaftliche Begleitung der Anzucht von 40 Nachkommenschaften aus Absaaten der
Plusbdume des Verbundvorhabens RubraSelect, welche entlang eines Standortwasserbilanz-Gradienten Gber
sieben Bundeslander hinweg gewdhlt worden sind, ermoglichte eine umfangreiche Bonitur wahrend aller
Entwicklungsphasen der Samlinge. Uber 2000 Pflanzen wurden regelmaRig bonitiert, um einen Gesamteindruck
Uber die phanologische Variabilitat des Keimungs- und Austriebsverhaltens sowie des Vegetationsabschlusses zu
erhalten. Auch die Reaktion der Nachkommenschaften auf ein Spatfrost-Extremereignis in der Anzuchtphase
(23.04.2024 frih morgens) wurde bonitiert. Die phanologischen Ergebnisse wurden zu den Standorts- und
Klimadaten der Mutterbaume, zur ebenfalls analysierten genetischen Konstitution der Nachkommenschaften (15
Kern-Mikrosatelliten-Marker) sowie zu Ergebnissen eines Trockenstressexperiments mit dem Material im
Sommer 2024 in Bezug gesetzt. Die im vorliegenden Beitrag vorgestellte umfangreiche Beschreibung der
Nachkommenschaften soll ermdglichen, die Auswirkungen multipler Stressereignisse auf das Pflanzgut bzw. auf
dessen  Standortseignung abzuschdtzen. Es konnten zwar Unterschiede zwischen Plusbaum-
Nachkommenschaften hinsichtlich aller phanologischen und physiologischen Untersuchungseigenschaften
nachgewiesen werden, jedoch lieRen diese sich weder auf eine Anpassung entlang des Gradienten der
Standortwasserbilanz, noch auf genetischen (Verwandtschafts-)Strukturen in Deutschland zurlickfiihren. Dies
deutet darauf hin, dass der populationsgenetische Anpassungsprozess seit der Einflihrung der Rot-Eiche in
Deutschland nicht abgeschlossen ist und bei der Wahl von forstlichen Vermehrungsgutquellen die Charakteristika
der Bestande beriicksichtigt werden missen. Die Ergebnisse der vorgestellten Studie werden dazu genutzt, mit
den Nachkommenschaften der geeignetsten Plusbdume neue Saatgutquellen in Sdmlingssamenplantagen fiir die
kiinftige Versorgung mit verbessertem Saatgut zu begriinden.

Abstract
Phenological and physiological assessment of plus-tree progenies of red oak in the seedling phase

Red oak is one of the most relevant tree species for Germany in the context of climate change, which can be
inferred from its good regeneration success and growth performance, sometimes even in difficult, dry locations,
compared to the native oak species. However, comparatively little is known about the phenological and
physiological adaptation of the populations in Central Europe since its introduction (from 1691). The scientific
monitoring of the cultivation of offspring from saplings of 40 plus trees, which were selected within the joint
project RubraSelect along a site water balance gradient across seven federal states, enabled extensive
assessment during all development phases of the seedlings. Over 2000 plants were regularly assessed in order
to gain an overall impression of the phenological variability of germination and budding behavior as well as of
the end of vegetation period. The reaction of the progeny to an extreme late frost event in the cultivation phase
(23.04.2024 early in the morning) was also assessed. The phenological results were related to the location and
climate data of the mother trees, to the genetic constitution of the progeny (15 nuclear microsatellite markers),
which was also analyzed, and to the results of a drought stress experiment with the material in the summer of
2024. The aim of comprehensive description of the progenies presented in this article was to assess the effects
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of multiple stress events on the planting material and its suitability for the site. Although differences between
plus tree progenies could be detected with regard to all phenological and physiological test characteristics, these
could neither be attributed to an adaptation along the gradient of the site water balance nor to genetic
(relationship) structures in Germany. This indicates that the population genetic adaptation process has not been
completed since the introduction of red oak in Germany and that the characteristics of the stands must be taken
into account when selecting forest reproductive material sources. The results of the presented study will be used
to establish new seed sources in seedling seed orchards with the progeny of the most suitable plus trees for the
future supply of improved seed.

1 Einleitung

Die Rot-Eiche (Quercus rubra L.) ist schon vergleichsweise lange in Europa eingefiihrt und ist in Deutschland Baum
des Jahres 2025 (FENNER 2024). Sie erweist sich zurzeit als eine der fir Deutschland bzw. Europa im Klimawandel
relevanten Baumarten (LIESEBACH et al. 2021, NICOLESCU et al. 2020). Sie ergénzt seit vielen Jahrzehnten das
einheimische forstliche Baumartenspektrum — unter anderem auch in Sachsen (SCHMIDT et al. 2002). Das
natirliche Baumartenspektrum wird auch dort, jedoch mit einer kleinflachigen Ausnahme in der Sachsischen
Schweiz, nicht durch das Ausbreitungssystem der Rot-Eiche beeintrachtigt (vgl. Beobachtung von
Verdrangungsprozessen gegeniiber der Trauben-Eiche (Q. petraea) in Kiefern-Felswaldern der Sachsischen
Schweiz (DRESSEL UND JAGER 2002)). Es gibt keine Anhaltspunkte fiir eine systematische Verschlechterung der
Bodeneigenschaften unter Rot-Eichen-Bestdnden (NAGEL 2024), und auch spontane Hybridisierung mit
einheimischen Eichen-Arten gibt es nicht. Den europdischen Eichenarten ist sie im waldbaulichen
Kulturbegriindungserfolg und dem friihen Wachstum auch auf sandigen Bdden oft Uberlegen, was die
Erfolgsaussichten von waldbaulichen VerjingungsmaBnahmen erhoht. Zudem liefert sie zuverldssig
zufriedenstellende Wuchsergebnisse und gute Stammqualitaten auch unter mittleren oder schwierigen
standortlichen Bedingungen (NAGEL 2024). Deshalb, aber auch wegen ihrer Eignung fir die Anlage von
Waldbrandschutzriegeln, fand sie lange Zeit auch in der Rekultivierung von Braunkohle-
Bergbaufolgelandschaften des Lausitzers und des Mitteldeutschen Reviers erfolgreich Verwendung (Katzur und
BOCKER 2011, THOMASIUS UND HAFKER 1998). Die Rot-Eiche ist die verbreitetste nicht-einheimische Waldbaumart in
Deutschland und hatte 2015 im Hauptbestand einen Waldflachenanteil von 0,4 % (BMVEL zit. in NAGEL 2015). Sie
wird in den Beschreibungen der geltenden Waldentwicklungstypen haufig als Mischbaumart ausgewiesen (z. B.
SBS 2013).

Das Verbundprojekt RubraSelect (Férderung im Rahmen des Walklimafonds durch die FNR e.V. und das BMEL)
hat zum Ziel, die Basis an Saatgutquellen zu erweitern und damit die Versorgung des Marktes mit qualitativ
hochwertigem und anpassungsfahigem Vermehrungsgut der Rot-Eiche langfristig zu verbessern. Das
Projektkonsortium untersuchte die genetischen Strukturen von Bestdnden und deren physiologische Merkmale
anhand der Reaktions- und Anpassungsfahigkeit daraus ausgewahlter Plusbdume und deren Einzelbaum-
Nachkommenschaften aus Rot-Eichenbestanden in Deutschland. Neben anderen Arbeitspaketen beinhaltet das
Projekt die phanologische und phanotypische Bonitur sowie einen Trockenstressversuch im Gewdachshaus mit
diesen Nachkommenschaften von Plusbdumen aus sieben Bundeslandern. Der vorliegende Beitrag geht der
Frage nach, ob sich die tempordre Anpassung der Mutterbdume an die Standortwasserbilanz auf ihre
Nachkommenschaften (ibertragen hat und sich dadurch Einschriankungen der Verwendung zum Beispiel an
besonders trockenen Standorten ableiten lassen.
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2 Material und Methoden

2.1 Beerntung ausgewahlter Plusbaume und Anzucht der Nachkommenschaften

Die Rot-Eichen-Bestande fiir das Verbundvorhaben RubraSelect wurden im Projektgebiet ausgewahlt, das die
Bundeslander Brandenburg (BB), Baden-Wirttemberg (BW), Hessen (HE), Niedersachsen (NI), Sachsen (SN),
Sachsen-Anhalt (ST) und Schleswig-Holstein (SH) umfasst. Fur die Studie wurden 40 Plusbdume entlang eines
Gradienten der Standortwasserbilanz (SWB) der ausgewahlten Bestande von +160 mm (eher gut wasserversorgt)
bis -100 mm (eher defizitar) ausgewahlt (Abb. 1). Die trockensten Standorte befinden sich in Brandenburg und

Sachsen-Anhalt (Minimum des Gradienten), die am besten wasserversorgten dagegen in Baden-Wirttemberg
(Maximum des Gradienten).

Abbildung 1:  Oben: Standorte der Rot-Eichenbestiande (Quercus rubra), aus denen 40 Plusbdume fiir die
Gewinnung von Absaaten und die physiologische Bonitierung der Nachkommenschaften
gewonnen wurden. Plusbaumauswahl folgte einem Gradienten der Standortwasserbilanz
(SWB) im Projektgebiet des Vorhabens RubraSelect; Farbskala von blau = maximale SWB bis
rot = minimale SWB. Unten: Geworbenes Saatgut, Wurfseiltechnik zum Abschiitteln und
Planen bei der Saatguternte. Bundeslidnder: Brandenburg (BB), Baden-Wiirttemberg (BW),

Hessen (HE), Niedersachsen (NI), Sachsen (SN), Sachsen- Anhalt (ST) und Schleswig-Holstein
(SH).
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Quellen: Staatsbetrieb Sachsenforst (M. BRUCKNER).

Zur Vorbereitung war es zuerst erforderlich, je Plusbaum 150 Eicheln zu gewinnen und daraus Pflanzen unter
vergleichbaren Bedingungen anzuziehen. Die Saatguternte erfolgte aus administrativen Griinden im Jahr 2022
(Herbst), obwohl in diesem Jahr mit einer Spreng- bis Fehlmast zu rechnen war. Die Bestande, welche die
beernteten Plusbdume beinhalten, hatten ein Alter zwischen 33 und 143 Jahren. Meist handelt es sich um
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Bestdnde der ersten Generation nach der Einfiihrung der Rot-Eiche nach Deutschland. In wenigen Fallen der
juingeren Bestande wurde anhand genetischer Analyseergebnisse vermutet, dass sie aus der Beerntung von
bereits in Deutschland etablierten Bestanden hervorgegangen sind.

Die Absaaten wurden mittels Wurfseiltechnik aus der betreffenden Plusbaumkrone geschiittelt und von den
unter den gewinschten Kronen ausgelegten Planen gesammelt (Abb. 2, rechts). Je Plusbaum-
Nachkommenschaft wurden 96 Eicheln in Quickpot-Baumschulplatten (HerkuPlast, Vertrieb Hermann Meyer
GmbH) gesteckt und im Folienzelt bis Mai 2023 angezogen. Danach wurden die Pflanzen im Freiland, in der
Vegetationsperiode zeitweise unter Schattiergewebe, weiter kultiviert. Im August 2023 wurden alle
Nachkommenschaften in Rosentopfe (2,0 L, Soparco, Vertrieb Hermann Meyer GmbH) in Anzuchtsubstrat
umgetopft (Gramoflour Pikier+TonL, Gramoflor GmbH und Co. KG).

Da im Trockenstressversuch eine Mindestanzahl von 30 Pflanzen je Plusbaum-Nachkommenschaft trotz
praxisiiblicher Ausfalle zur Verfligung stehen musste, lag das Ziel in der Anzucht von mindestens 50-70 Pflanzen.

2.2 Charakterisierung der Nachkommenschaften mittels Anzuchtbonituren, genetischen
Untersuchungen und Uberpriifungen der Trockenstress-Toleranz

Beschreibung der Boniturschemata

Wahrend der Anzucht der Plusbaum-Nachkommenschaften wurden drei Bonituren durchgefiihrt (Zeitlicher
Verlauf in Abb. 2): (1.) Die Auflaufbonitur dient zur Erfassung des Auflaufzeitraumes und der Keimrate. Die
auskeimenden Eichen aller Nachkommenschaften wurden im Zeitraum vom 28.04. — 01.06.23 im Turnus von 3
Tagen erfasst. (2.) Mit der Herbstbonitur wurde das Verfarben der Blatter der Rot-Eichen zeitlich erfasst und
quantifiziert. Der flinfstufige Boniturschliissel (Abb. 3) wurde auf Grundlage des Boniturschemas fir die
Laubverfarbung bei Eichenarten nach ANONYMUS (1995) abgeleitet. Der Aufnahmeturnus war einmal wochentlich
im Zeitraum vom 18.09. bis zum 09.10.2023. (3.) Die darauffolgende Friihjahrsbonitur erfolgte vom 27.03. bis
zum 04.06.24 zweimal wodchentlich mit einem sechsstufigen Schliissel (ebenfalls nach ANONYMUS (1995)
abgeleitet (Abb. 3).

Des Weiteren wurden Pflanzenhohe, Wurzelhalsdurchmesser und Blattanzahl in dem ersten und zweiten
Vegetationsjahr aufgenommen. Anhand der Werte konnte die Zuwachsrate der ersten beiden Vegetationsjahre
berechnet werden.

Der Boniturschliissel fir den Austrocknungsversuch (Abb. 3) mit den ausgewéhlten Rot-Eichen-
Nachkommenschaften war auf Grundlage eines eigenen Vorversuches im Jahr 2023 mit Wildlingen im
Gewaéchshaus und auf Basis des Schliissels nach KATZEL et al. (2015) zusammengestellt.
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Abbildung 2:  Chronologische Darstellung der wichtigsten Arbeitsschritte und Witterungsereignisse
wahrend der Anzucht von Plusbaum-Nachkommenschaften aus ausgewdhlten Bestidnden
des Vorhabens RubraSelect sowie der saisonal aufeinanderfolgenden Bonituren und des
Trockenstressversuchs im Versuchsgewachshaus (Projektpartner: Referat Forstgenetik und
Forstpflanzenziichtung, Sachsenforst).
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Abbildung 3:  Verwendete Boniturschliissel angepasst nach ANONYMUS (1995) und KATZEL et al. (2015) zur
Charakterisierung von phinologischen (Herbst- / Frithjahrsbonitur) und physiologischen
Unterschieden (Bonitur Trockenstress) zwischen Plusbaum-Nachkommenschaften der Rot-
Eiche (Quercus rubra) aus dem Vorhaben RubraSelect.
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Quelle: Staatsbetrieb Sachsenforst (M. BRUCKNER).
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2.3 Genetische Analysen der Nachkommenschaften

Mittels Multilocus-Fingerprints aus 15 Kern-Mikrosatelliten-Markern (nSSR) wurde die genetische Struktur der
Plusbaum-Nachkommenschaften untersucht und beschrieben. Je Nachkommenschaft wurde eine Stichprobe
von 25 Pflanzen genetisch analysiert. Populationsgenetische Analysen und Berechnungen der Malzahlen
genetischer Strukturen der Saatgutpartien erfolgten mit den Software-Programmen GenAlEx (PEAKALL UND SMOUSE
2012) und BioNumerics (Applied Maths NV, Gent, Belgien). Mit der Software Colony (JONES UND WANG 2010)
konnten sowohl Verwandtschaftsverhaltnisse (Voll- und Halbgeschwister) innerhalb der Stichprobe ermittelt
werden.

Fiir die DNA-Extraktion wurden im Juni 2023 Blattproben von den Samlingen entnommen, in Silica-Gel getrocknet
und 20 bis 30 mg des getrockneten Blattmaterials eingewogen. Zusatzlich wurde bei drei morphologisch
inhomogen aussehenden Saatgutpartien eine Uberpriifung des Saatgutes zum Abgleich mit dem Mutterbaum
unternommen. Dazu wurden 20 mg embryonales Gewebe der Eicheln eingewogen.

Isoliert wurde die DNA halbautomatisch mit dem Kit Innupure C 16 (Analytik Jena GmbH+Co. KG, Jena) und dem
Isolier-Kit (Plant Kit I, IST Innuscreen GmbH, Berlin). Die Laborprotokolle fiir die 15 Kernmikrosatelliten-Marker
(nSSR) wurden im Rahmen von Ringtests mit dem Projektpartner FVA-BW etabliert, um die Vergleichbarkeit der
Ergebnisse im Projekt zu gewahrleisten (vgl. NEOPHYTOU et al. 2025). Die DNA-Fragmentlangen-Analyse wurde mit
dem Gerat GeXP (AB Sciex Germany GmbH, Darmstadt) nach Standard-Protokoll durchgefuhrt.

2.4 Untersuchung auf Wasserdefizit Reaktion im Gewachshaus

Um die Nachkommenschaften auf ihre Wasserdefizit-Reaktion im Gewdachshaus zu untersuchen, wurde im
Sommer 2024 im Forschungsgewdchshaus des Sachsenforstes ein Austrocknungsversuch mit 960 getopften
Jungpflanzen durchgefiihrt. Diese wurden einzelpflanzenweise in zufilliger Reihenfolge im Gewachshaus in
gleichem Abstand verteilt. Am 14. Juni 2024 wurde eine 14-tdgige Akklimatisierungsphase mit regelmaRiger
Bewadsserung aller Pflanzen begonnen. Danach erhielten die Versuchspflanzen der Trockenstress-Variante (TS)
fur insgesamt sechs Wochen keine Bewasserung mehr, die Gbrigen Pflanzen wurden normal weiter bewadssert
(Kontrollpflanzen). Der Austrocknungsversuch beinhaltete pro Nachkommenschaft 15 TS-Versuchspflanzen und
12 Kontrollpflanzen. Ziel war es, den Verlauf der Austrocknungsreaktionen der Plusbaum-Nachkommenschaften
mittels visueller Einschatzung und anhand definierter Boniturstufen zu bewerten. Damit sollten die
Nachkommenschafts-Unterschiede bei deren Wasserdefizitreaktionen, z. B. nach der Bestandesbegriindung bei
Friihsommertrockenheit, eingeschatzt werden.

3 Ergebnisse
3.1 Genetik der Plusbaum-Nachkommenschaften

Im Erntejahr 2022 erwies es sich in den ausgewahlten Rot-Eichen Bestdnden zum Teil als schwierig, wirklich
ausschlieRlich Eicheln des jeweils gewilinschten Baumes zu sammeln, weil z. B. aufgrund des Reliefs oder
ineinandergreifender Kronen unter dem Baum Samen verschiedener Miitter lagen. Um magliche Fehler vorab
vermeiden oder wenigstens einschatzen zu konnen, wurden drei ausgewahlte Saatgutpartien mit nSSR-Markern
auf ihre Homogenitat geprift. Im Ergebnis zeigte sich, dass die Absaaten ein- und desselben Samenbaumes, die
genetisch also Halb- oder Vollgeschwister sind, sowohl in Form, Farbe wie auch GréBe sehr &hnliche
Eigenschaften besitzen.

Fiir die je 25 Nachkommen der 40 im Trockenstressversuch berlicksichtigten Plusbaume wurde das Programm
Colony verwendet, um auf der Grundlage der analysierten Genotypen die Halb- und Vollgeschwister-Anteile in
einzelnen Saatgutpartien zu schatzen. In den Analysen bestatigte sich, dass manche Saatgutproben nicht von
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einem Mutterbaum stammen, sondern mehrere Samenbdaume reprasentieren. Die Nachkommenschaften
wurden nach der Homogenitat der untersuchten Stichproben in drei Gruppen eingeteilt. Ergab die Simulation,
dass 80 % der untersuchten Pflanzen innerhalb der Stichprobe als Halb- oder Vollgeschwister erkannt wurden,
gilt die Saatgutpartie als homogen. Bei mehr als 50 % Halb- und Vollgeschwisteranteil gilt die Stichprobe als
ausreichend homogen und wenn weniger als 50 % zugeordnet werden konnten, gelten diese Saatgutpartien als
inhomogen. 40 % der Plusbaum-Nachkommenschaftabsaaten beinhalten homogene Saatgutpartien, 45 %
konnten eine ausreichende Homogenitat vorweisen und 15 % wurden als inhomogene Absaaten bewertet.

Populationsgenetische Strukturparameter (die DiversitatsmaRe N,, Ne und H,, He) ergaben, dass der Standort des
Plusbaumes im Bestand (Rand, zentral), die Flachenstruktur (GroRe, Form der beprobten Flachen) sowie das
Vorhandensein von Rot-Eichenbestockung in der Umgebung eine wichtige Rolle fiir die genetische Ausstattung
der Plusbaum-Nachkommenschaften spielten. So zeigte die Plusbaum-Nachkommenschaft aus dem Revier
Klosterheide, BB09-PB 591 (Brandenburg), eine verringerte beobachtete Heterozygotie (He), was auf die
Bestandesstruktur, einen langlichen schlauchartigen Bestand, sowie auf die Randlage des Mutterbaumes im
Bestand zurlickzufiihren war.

Die Beschaffenheit einer Saatgutpartie war nicht unbedingt ausschlaggebend fiir die Heterozygotie und die
Anzahl der effektiven Allele (N¢) im Bestand. In Abbildung 4 wird ersichtlich, dass sowohl homogene
Saatgutpartien gab, die eine geringe beobachtete Heterozygotie (Ho) hatten, als auch solche mit hoherer H,.
Gleiches galt auch fiir das als inhomogen bewertete Saatgut.

Abbildung 4:  Effektive Anzahlen der Allele (N.) sowie beobachtete Heterozygotie (H,) der untersuchten
Plusbhaum-Nachkommenschaften der Rot-Eiche (Quercus rubra), ausgewahlt entlang eines
Gradienten der Standortwasserbilanz liber sieben Bundesldnder (Brandenburg (BB), Baden-
Wiirttemberg (BW), Hessen (HE), Niedersachsen (NI), Sachsen (SN), Sachsen- Anhalt (ST) und
Schleswig-Holstein (SH)). Mit griinem Stern markierte Nachkommenschaften = als homogene
Saatgutpartien bewertet, mit rotem = inhomogene Saatgutpartie und mit geringen Anteilen
von Saatgut benachbarter Baume verunreinigt.
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Generell zeigen die analysierten Nachkommenschaften keine starken genetischen Differenzierungen zwischen
einander, was auch nach anderen Studien der genetischen Differenzierung der Rot-Eiche in Deutschland
beschrieben worden ist (PETTENKOFER 2019).

3.2 Boniturergebnisse wahrend der Anzucht

Die Auflaufbonitur ergab trotz der oben beschriebenen geringen genetischen Differenzierung der Rot-Eiche in
Deutschland deutlich unterschiedliche Zeitpunkte des Auflaufens der Plusbaum-Absaaten aus verschiedenen
Bundeslandern. Die Nachkommenschaften aus Baden-Wiirttemberg liefen im Friihjahr 2023 zuerst auf, jene aus
Sachsen und Brandenburg zeigten eine bis zu zwei Wochen spatere Keimung. Insgesamt hatten die Rot-Eichen-
Nachkommenschaften eine mittlere Keimungsrate von 89 %. Bei der Herbstbonitur wurden weniger deutliche
Unterschiede im Beginn der Seneszenz gefunden, jedoch zeigten die Nachkommenschaften unterschiedlich stark
ausgepragte Herbstfarbungen. Sowohl die Auflaufbonitur-, als auch die Herbstboniturergebnisse lieRen keinen
Rickschluss auf eine Standortanpassung des Plusbaumes zu, denn die Unterschiede standen nicht in
Zusammenhang mit der Standortswasserbilanz. Es musste also auch andere, eher auf einen individuellen oder
Bestandes-Charakter zurtickzufiihrende Unterschiede in der Phdnologie gegeben haben.

Auch der Frihjahrsaustrieb der Nachkommenschaften schien in der vorliegenden Studie individuell genetisch
beeinflusst zu sein. Die mittleren Boniturstufen im Austrieb zeigten nur geringe Unterschiede zwischen den
Bundeslandern. Es gab keinen direkten Zusammenhang zu den mittleren Temperaturen oder
Standortwasserbilanzen der Ursprungsbestinde der Plusbdaume. Die oben diskutierten individuellen genetischen
Ursachen, wurden auch in der Literatur beschrieben, unter anderem dass der Austrieb der Baume genetisch
determiniert ist (ARENDT et. al. Okophysiologie). Die Steuerung der Reaktion erfolgt jedoch in diesem genetischen
Rahmen teilweise auch durch den Einfluss von Winterkalte und Photoperiodismus. Bei Jungpflanzen spielt zudem
die Temperatursumme fiir den Austriebsbeginn eine wesentliche Rolle (ARENDT 2022). Ob sich an den Standorten
der Plusbdume Anpassungen an das regionale Klima in epigenetischen Prozessen ausgewirkt haben, oder ob der
genetische Rahmen fiir die beobachteten phanologischen Unterschiede auf die im Genom am Ursprungsort in
Nordamerika entwickelte Anpassungen der betreffenden genetischen Ressource zuriickzufiihren sein kann, ist
anhand der vorliegenden Studie nicht zu klaren.

Ein Witterungsereignis, das in Teilen Deutschlands aufgrund fritheren Austriebsbeginns von Baumarten im sich
andernden Klima immer haufiger auftritt, ist der Spatfrost. Am frihen Morgen des 23. April 2024 ereignete sich
ein Spatfrostereignis mit Temperaturen von bis zu -6 °C in der Anzuchtbaumschule der untersuchten Plusbaum-
Nachkommenschaften. Dies flihrte zu enormen Frostschaden sowohl an ausgetriebenen, als auch an noch nicht
ausgetriebenen Pflanzen. Die meisten ausgetriebenen Pflanzen erlitten, mit nur wenigen Ausnahmen, einen
starken Blattverlust, wahrend die Mehrheit der noch nicht ausgetriebenen Pflanzen ihre Blattentfaltung in der
Folge des Spatfrosts spater oder gar nicht mehr begannen.

Doch auch hinsichtlich der Spatfrost-Resilienz wurden Unterschiede zwischen den Nachkommenschaften
festgestellt. Setzt man den Wiederaustrieb und den Gesamtausfall der Nachkommenschaften nach diesem
Stressereignis ins Verhéltnis (Abbildung), so schienen einige Nachkommenschaften eine bessere Resilienz
gegeniiber Spéatfrost zu haben als andere. Die Resilienz wird auf die Kapazitdt von Pflanzen bezogen, extreme
Stressfaktoren zu Uberstehen und ihre Wachstums- oder Lebensprozesse nach dieser Stérung erfolgreich
fortzusetzen oder wiederherzustellen. Besonders die Nachkommenschaften aus Niedersachsen, Brandenburg,
Sachsen-Anhalt und Schleswig-Holstein verkrafteten in der vorliegenden Studie das Spatfrostereignis am
23.04.2024 besser als jene aus Baden-Wiirttemberg und Hessen (Markierungen in Abb. 5). In einem weiteren
Detail zeigte sich aber, dass auch die Resilienz auf individuelle Fitnessunterschiede zurlickzufiihren sein musste.
Wahrend eine Nachkommenschaft (PB504) aus dem Bestand BBO1 eine gute Resilienz aufwies, kam eine weitere
Nachkommenschaft (PB512) aus demselben Bestand BBO1 nicht gut mit dem Spatfrost zurecht (Abb. 5). Letztere
hatte einen sehr hohen Gesamtausfall.
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Die Aufzucht begleitend, wurden die Pflanzenhéhe und die Blattanzahl aufgenommen. Auffallig ist, dass
Plusbaum-Nachkommenschaften aus Brandenburg und Sachsen im Mittel kleiner gewesen sind. Die mittlere
Hohe der brandenburgischen Nachkommenschaften lag im ersten Jahr (2023) bei 12,97 cm und im zweiten
(2024) bei 18,13 cm. Im Vergleich dazu erreichten die Nachkommenschaften aus Baden-Wirttemberg 2023
20,36 cm und 2024 23,32 cm mittlere Pflanzenhdhe. Es gab vereinzelt Ausreiller in den Nachkommenschaften,
die ein starkes Hohenwachstum aufwiesen. Auffallig war bei Nachkommenschaften aus Brandenburg, Sachsen
und Hessen, dass die deren Variabilitat der Pflanzenhéhen geringer war als die der Nachkommenschaften aus
den Ubrigen von der Studie abgedeckten Bundeslandern. Im zweiten Lebensjahr zeigen die Messwerte besonders
bei Nachkommenschaften aus Baden-Wirttemberg einen verringerten Héhenzuwachs im Vergleich zum Vorjahr
von 3,0 cm. Nachkommenschaften von Plusbdumen aus Sachsen zeigten einen mittleren Héhenzuwachs von
7,0 cm. Die Ursache hierfiir konnten moglicherweise die Unterschiede in der Spatfrostempfindlichkeit gewesen
sein. Die Blattanzahl nahm innerhalb einer Vegetationsperiode bei allen Nachkommenschaften um 30 bis 70 %
zZu.

Auch bei den ermittelten Daten zu Zuwachsraten war, wie bei anderen phanotypischen Eigenschaften (s. 0.), kein
Zusammenhang mit der Standortswasserbilanz am Standort des Mutterbaumes der Nachkommenschaft
ersichtlich. Dariber hinaus gab es keine Unterschiede von homogenen im Vergleich zu inhomogenen
Saatgutpartien in deren Variabilitat der Hohenzuwaéchse.

Abbildung 5:  Bewertung der Resilienz nach einem Spatfrostereignis
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Quelle: Staatsbetrieb Sachsenforst (M. BRUCKNER).

3.3 Wasserdefizit-Toleranz der Plusbaum-Nachkommenschaften

Bisher ausgewertete Ergebnisse des Austrocknungsversuches deuten wiederum auf keinen Zusammenhang mit
dem Standort des Mutterbaumes der Nachkommenschaften hin. Die Daten clusterten weder nach dem
Ursprungs-Bundesland noch spielte die Standortswasserbilanz des Ursprungsbestandes eine direkte Rolle im
Verhalten der Nachkommenschaften bei Trockenstress.

Abbildung 6 zeigt die mittleren Boniturstufen der Nachkommenschaften nach 3, 5 und 6 Wochen
Wasserdefizit, gruppiert nach den Ursprungs-Bundesldandern der Mutterbdume. Nachkommenschaften aus
Brandenburg kamen besser mit dem Wasserdefizit zurecht als Nachkommen aus Baden-Wiirttemberg oder
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Niedersachsen, was aus den geringen (BB) bzw. hohen (BW, NI) mittleren Boniturstufen abzuleiten war.
Ohne Beriicksichtigung des Bundeslandes ergab sich jedoch kein Zusammenhang zwischen den
Trockenstress-Boniturergebnissen und Standortwasserbilanz des Ursprungs-Bestandes oder den dort
herrschenden Standortformengruppen.

In der vorliegenden Studie wurde als AuRengruppe eine Flaumeichen-Nachkommenschaft
(Bestandesabsaat aus einem zugelassenen Saatgut-Erntebestand in Frankreich) in den Versuch mit
einbezogen. Die Flaumeiche gilt als mediterran gepragte, trockenheitstolerante Eichen-Art, aber sie gehort
einer anderen Sektion der Gattung Quercus an als die Rot-Eiche. Anhand des Vergleichs mit der Reaktion
der Flaumeiche, als weit aulenstehendem Prifglied im Versuch, sollten die Unterschiede in der
Wasserdefizit-Reaktion zwischen den Rot-Eichen-Nachkommenschaften besser quantifizierbar werden. Der
Artunterschied zwischen dem guten Abschneiden der Flaum-Eiche bei den Trockenstress-Bonituren und den
Rot-Eichen-Nachkommenschaften (Abb. 6) zeigte, dass die Rot-Eiche in Deutschland zwar nicht so
trockenheitstolerant ist wie die Flaumeiche. Aber gemessen am Artunterschied war Variabilitdt der
Trockenheitstoleranz-Boniturergebnisse zwischen den Rot-Eichen-Nachkommenschaften verschiedener
Bundesldander sehr hoch. Dies deutet auf eine hohe und daher waldbaulich relevante, phanotypische Vielfalt
der Trockenheitsreaktion der Rot-Eiche in Deutschland hin. Der Vergleich mit nur einer Flaumeichen-
Herkunft kann jedoch keine wissenschaftlich gesicherte Aussage ermdoglichen.

Abbildung 6:  Mittlere Trockenstress-Boniturstufen (vgl. Boniturschliissel in Abbildung 3) im Verlauf eines
Austrocknungsversuchs, Sommer 2024, im Gewachshaus des Staatsbetrieb Sachsenforst mit
40 Plusbaum-Nachkommenschaften der Baumart Rot-Eiche, gruppiert nach den im Projekt
RubraSelect bearbeiteten Bundeslandern. Erhebung nach 3, 5 und 6 Wochen ohne
Bewdsserung im Versuch.

Mittlere Trockenstress-Boniturstufe im Verlauf eines Austrocknungsversuches im Gewadchshaus
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Auffallend an den Ergebnissen der Trockenstress-Bonituren war, dass Nachkommenschaften, welche eine hohe
Resilienz nach dem Spatfrostereignis aufwiesen, im Austrocknungsversuch schlechter abschnitten.
Moglicherweise erlaubte der komplexe Stress (Spatfrost in Frihjahr, Austrocknung im Frihsommer im
Gewadchshaus) diesen Nachkommenschaften nicht mehr, auf den Wassermangel zu reagieren. Beispielhaft war
hier die Plusbaum-Nachkommenschaft Ni052 aus dem Bestand Ni27, Forstamt Wolfenbittel, Revier Grof}
Dahlum in Niedersachsen. Diese Nachkommenschaft wies zu Beginn der Anzucht eine Keimungsrate von 100%
auf, sie zeigte im Vergleich zum Gesamtmittel ein sehr gutes Hohenwachstum mit einer Pflanzenhohe von
23,5 cm im zweiten Lebensjahr (2024) und hatte nach dem Spatfrost im April die hochste Wiederaustriebsrate
von 87 %, was insgesamt zur geringsten Ausfallrate von 17 % der Individuen wahrend der Anzucht fiihrte. Im
Trockenversuch zeigte diese Nachkommenschaft jedoch bereits zum ersten Trockenstress-Boniturtermin eine
hohe mittlere Boniturstufe - also, dass diese Nachkommen nicht gut mit dem Wasserdefizit zurechtkamen.

4 Schlussfolgerung

Die vorgestellte Studie ging mit phanologischen und physiologischen Bonituren wahrend der zweijdhrigen
Entwicklung von Plusbaum-Nachkommenschaften der Frage nach, ob phanologische Charakteristika der
Plusbaum-Nachkommenschaften einen Rickschluss auf eine mégliche Anpassung des Mutterbaumes an seinen
Standort im Ursprungsbestand entlang eines Gradienten der Standortwasserbilanz in Deutschland zulassen.
Obwohl die genetische Differenzierung zwischen den Ursprungs-Rot-Eichen-Bestanden sehr gering war, konnten
phanologische und physiologische Unterschiede zwischen den Nachkommenschaften nachgewiesen werden.
Dies kénnte auf die generell sehr hohe genetische Diversitat der Rot-Eiche in Deutschland zuriickzufiihren sein,
welche auf eine genetisch bedingte phanotypische Variabilitat auf Individualebene schliefen lasst. Die hohe
genetische Diversitat bei geringer Differenzierung zwischen distanzierten Bestdnden in Deutschland wurde
bereits durch andere Autoren (PETTENKOFFER 2019) beschrieben.

Dies wirde auch erkldren, dass sich anhand der ersten Auswertungen der Bonituren und der Vergleiche des
frihen Zuwachses zwischen den jungen Plusbaum-Nachkommenschaften kein Zusammenhang zwischen dem
Standort eines Rot-Eichen-Plusbaumes und der Reaktion seiner Nachkommenschaft in den ersten beiden
Wuchsjahren auf ein starkes Wasserdefizit im juvenilen Stadium erkennen lasst. Es dennoch gibt erhebliche
Unterschiede im Umgang sowohl mit den einzelnen Stressoren, als auch mit einer Multistresssituation, wie sie
wahrend der vorgestellten Studie durch ein Spatfrostereignis entstand.

Die Jungpflanzen reagierten grundlegend entsprechend ihren Bedingungen und zeigten eine Reaktion im
Rahmen ihres individuellen genetischen Fitness-Rahmens. Die Komplexitdt der Reaktionen auf multiple
Umweltfaktoren in den ersten Lebensjahren, wie sie unter normalen forstbetrieblichen, waldbaulichen
Bedingungen wechselwirken, kénnen nur selten in Studien vollstandig voneinander getrennt werden. Daher ist
es auch mit der vorliegenden Studie nicht moglich, eine besonders vorteilhafte Saatgutquelle der Baumart Rot-
Eiche zu identifizieren oder den Anbau potenziell besonders geeigneter Herkiinfte zu empfehlen. Lediglich
insgesamt eher geringe Risiken darstellende Reaktionen einzelner Plusbaum-Nachkommenschaften lieRen sich
identifizieren.

Die phanologischen Beobachtungen und Trockenstressreaktionen der jungen Rot-Eichen-Nachkommenschaften
zeigten, dass die Rot-Eiche noch keine direkte Anpassung an ihren Standort in Deutschland erfahren hat.
(PETTENKOFFER 2019) Es fehlen jedoch direkte Vergleiche zu den phanologischen Verhaltensmustern von Rot-
Eichen im urspriinglichen Herkunftsgebiet in Nordamerika.

Die hier beobachtete Breite an Reaktionen auf verschiedene Stressoren (Frost, Wasserdefizit) offenbart das
Potential dieser Baumart, mit unterschiedlichen, auch schwierigen standortlichen Konditionen in Deutschland
zurechtzukommen und unterstiitzt die andernorts beschriebene hohe natirliche Standortamplitude (NAGEL
2015) der Rot-Eiche.
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Bei jeder Einschdtzung der Nachkommenschaften beziiglich Wachstum und Verhalten mit Multistressoren sollten
EinflussgroRen wie die Anzuchtsbedingungen, Pflanzenvitalitat, genetische Konstitution und Effekte, wie der des
Standorts innerhalb von Versuchen im Gewachshaus und Randeffekte mitberiicksichtigt werden.

Genetisch reprasentierten die in der vorliegenden Studie genutzten Plusbaum-Nachkommenschaften in den
meisten Fallen den betreffenden Plusbaum gut. Vereinzelt wurden unbeabsichtigte Beimengungen
verschiedener Samenbdaume festgestellt. Diese sollten gesondert betrachtet werden, wenn es um die
Einschatzung des Friithjahrsaustriebes in Verbindung mit der genetischen Konstitution des Mutterbaumes geht.

Um die Nachkommenschaften vollumfanglich zu charakterisieren, wird innerhalb des Projektes ein Datenblatt
erstellt, welches alle aufgenommenen Daten (Bestandesdaten und Vitalitdit des Mutterbaumes,
Wachstumsparameter, phanologische Aufnahmen und genetische Analysen) umfasst.
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Standortspezifische Herkunftsunterschiede der Rot-Buche in Uberleben und Wachstum
entlang eines Nord-Siid Gradienten in Deutschland

KATHARINA J. LIEPE, CHRISTOPH RIECKMANN, JONATHAN KORMANN, MIRKO LIESEBACH

Zusammenfassung

Die Rot-Buche (Fagus sylvatica L.) ist eine der bedeutendsten Laubbaumarten Europas und spielt eine zentrale
Rolle in natiirlichen sowie bewirtschafteten Walddkosystemen. lhr weitrdumiges natliirliches Verbreitungsgebiet
weillt groRe standortliche Unterschiede auf, an die sich die lokalen Populationen angepasst haben.
Herkunftsversuche sind die gangigste Methode die Unterschiede in der Auspragung phanotypischer Merkmale
und damit die Anbaueignung dieser Populationen, im Folgenden Herklinfte, zu testen. In dieser Studie wurden
Uberleben und Wachstum von 30 Herkiinften auf drei Flichen entlang eines Nord-Sid-Gradienten in
Deutschland untersucht. Die Quantifizierung der fiir die Praxis relevanten Effekte der Herkunft und der Herkunft-
Umwelt-Interaktion zeigte einen deutlichen Interaktionseffekt von 24 — 40,5 % im Uberleben (Zielmerkmal
Angepasstheit), wohingegen der Herkunftseffekt erst im Alter von 25, nach Einsetzen der natirlichen
Selbstdifferenzierung zum ersten Mal zum Tragen kommt. Das heift die Herkiinfte reagierten fiir dieses Merkmal
stark flachenspezifisch. Im Durchmesserwachstum (Zielmerkmal Produktivitdt) war die Interaktion marginal,
wohingegen der Herkunftseffekt 16,4 — 23,3 % der Varianz erklart. Von den 30 Herkilinften stechen insbesondere
zwei Hochlagenherkiinfte aus Rumaénien, die ihren Ursprung auf 1060 bzw. 860 m G.NHN in den Karpaten haben,
durch eine flachenibergreifend hohe Auspragung beider Merkmale hervor. Dariiber hinaus profitieren
Herkiinfte aus dem kontinental gepragten Stidosten der Verbreitung der Slowakai vom Transfer ins atlantischere
Klima Deutschlands, insbesondere auf der kiistennahen Flache in Schleswig-Holstein. Die deutschen Herkiinfte
schneiden hingegen in mindestes einem, haufig sogar auch beiden Merkmalen vergleichsweise schlechter ab.
Mehrere Herkiinfte, z. B. aus der Schweiz, zeigen eine starke Spezialisierung.

Abstract

Site specific provenance differentiation in survival and growth for European beech along a North-South
gradient in Germany

European beech (Fagus sylvatica L.) is one of the most important deciduous tree species in Europe and plays a
central role in natural and managed forest ecosystems. Its extensive natural distribution area shows great
differences in location, to which the local populations have adapted. Provenance trials are the most common
method to test the differences in the expression of phenotypic traits and thus the suitability for cultivation of
these populations, hereinafter referred to as provenances. In this study, survival and growth of 30 provenances
were investigated on three plots along a north-south gradient in Germany. The quantification of the relevant
effects of provenance and provenance-environment interaction showed a clear interaction effect of 24 - 40.5 %
in survival (target trait adaptability), whereas the interaction effect only comes into play for the first time at the
age of 25, after the onset of natural self-differentiation. This means that the origins reacted in a strongly area-
specific manner for this trait. In diameter growth (target trait productivity), the interaction was marginal,
whereas the provenance effect explained 16.4 - 23.3 % of the variance. Of the 30 provenances, two high-altitude
provenances from Romania, which originate at 1060 and 860 m above sea level in the Carpathians, stand out in
particular due to a high expression of both traits across all areas. In addition, origins from the continental
southeast of distribution in Slovakia benefit from the transfer to the more Atlantic climate in Germany, especially
at the coastal site in Schleswig-Holstein. The German origins, on the other hand, perform comparatively worse
in at least one, and often both, characteristics. Several origins, e. g. from Switzerland, show a strong
specialization.
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1 Einleitung

Die Rot-Buche (Fagus sylvatica L., im Folgenden Buche) ist eine der bedeutendsten Laubbaumarten Europas und
spielt eine zentrale Rolle in natirlichen sowie bewirtschafteten Walddkosystemen (LEUSCHNER 2020). Laut der
vierten Bundeswaldinventur ist der Flachenanteil der Buche in Deutschland zwischen 2012 — 2022 um 130.000
ha (+8 %) auf 1,89 Millionen Hektar gewachsen (BMEL 2024). Angesichts des Klimawandels und der damit
verbundenen Veranderungen in Umweltbedingungen, wie etwa steigenden Temperaturen, veranderten
Niederschlagsmustern und damit einhergehendem Trockenstress, steht die Buche jedoch vor erheblichen
Herausforderungen. Nicht nur an den trockenen Grenzen ihrer Verbreitung wird sie zunehmend negativ
beeintrachtigt (CzUcz et al. 2011), sondern auch im Kern ihres Verbreitungsgebietes (SCHULDT et al. 2020). So
berichten dendrodkologische Studien von starken Wachstumsriickgdngen die bereits in den 1980er Jahren
einsetzten (DIERS et al. 2022, MARTINEZ DEL CASTILLO et al. 2022). Sowohl Prognosen, die diese
Wachstumsverdnderungen fiir ganz Europa fortschreiben (GARATE-ESCAMILLA et al. 2019), als auch vorkommen-
basierte Artverbreitungsmodelle (CHAKRABORTY et al. 2021) unterstreichen die Erfordernis der Anpassung unserer
Walder.

Das Verstandnis der intraspezifischen Variabilitit der Buche ist elementar fir die Einschatzung der
Regenerationsfahigkeit, Stabilitdit und Produktivitdt von Buchenwaldern, und damit fir ihre Nutz- und
Schutzfunktion (BWaldG §1). Die aus Sicht der Forstpraxis brennende Frage ist, ob die Besorgnis erregenden
Auswirkungen des Klimawandels durch die Wahl der richtigen Herkunft gemindert werden konnen.
Herkunftsversuche sind hierfiir ein zentrales Werkzeug. Einerseits geben sie Riickschlisse zur Herkunftseignung
am jeweiligen Standort. Andererseits erlauben sie die Ableitung von Vorhersagen, welche Herkiinfte unter
zukiinftigem Klima geeignet sein konnen. Daflir macht man sich die sogenannte , Raum-Zeit-Substitution” zu
Nutze, d. h. ein rdumlicher Unterschied dient dazu eine zeitliche Entwicklung vorherzusagen (FRANKS et al. 2014).

Im Rahmen des Internationalen Buchennetzwerks wurden zwischen 1986 wund 2007 sechs
Herkunftsversuchsserien angelegt. Diese umfassen insgesamt 465 Herkiinfte, die auf 75 Versuchs-flachen in 23
Landern mit einer variierenden Anzahl von 14-100 Herkinften je Fldche getestet wurden (LIESEBACH et al. 2023).
Urspriinglich wurden diese Flachen mit der Pramisse angelegt, sie bis zu 60 Jahre lang beobachten und bewerten
zu kénnen (LIESEBACH 2015). Inzwischen haben vier der sechs Serien ein Pflanzenalter von 30 Jahren und damit
die Halfte des geplanten Beobachtungszeitraums liberschritten.

Die Herkunftsdifferenzierung in Wachstum und Uberleben ist seit Langem die zentrale Komponente bei der
Auswertung von Herkunftsversuchen. Vor allem in den ersten 15 Versuchsjahren werden diesbeziiglich
regelmalige Aufnahmen vorgenommen. Fiir zwei der Buchenserien wurden diese juvenilen Daten in der
Datenbank BeechCOSTe52 zusammengefasst (ROBSON et al. 2018), auf der inzwischen eine Vielzahl an Studien
zur Quantifizierung lokaler Anpassung und phanotypische Plastizitdt aufbauen (z. B. GARATE-ESCAMILLA et al. 2019,
PETRIK et al. 2023). Allerdings sinkt die Koinzidenz der Aufnahmen einzelner Versuchsansteller mit zunehmendem
Alter stark. Haufig wird die Messung genetisch bedingter Variation durch biotisch verursachte Mortalitdt oder
auch erste waldbauliche Eingriffe beeintrachtigt. Dementsprechend sind spatere, mehrere Flachen
einschlieBende Auswertungen eher selten. Eine Ausnahme ist die Arbeit von LIEPE et al. (2024) in der drei 25-
jahrige Buchenversuchsflachen in Nord-, West- und Ost-Deutschland miteinander verglichen werden.

Dieser Beitrag fokussiert auf die Evaluierung der dritten Serie des Internationalen Buchennetzwerks im Alter von
30 Jahren. Ziele dabei waren (1) die Quantifizierung herkunftsbedingter Variation hinsichtlich Angepasstheit
(Uberleben) und Produktivitit (Durchmesser), (2) die Untersuchung von Herkunft-Umwelt-Interaktionen, d. h.
der Phanotyp ist je nach Umweltbedingungen anders ausgepragt, und (3) die Selektion geeigneter Herkiinfte,
welche der Forstpraxis fir den Anbau empfohlen werden kénnen. Das Verstandnis der Variabilitat zwischen den
Herkiinften dient (4) der Einschiatzung, wieviel Mehrwert hinsichtlich Stabilitdt und Produktivitat unserer
Buchenwalder die Verwendung der selektierten Herkiinfte bieten kann.
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2 Material und Methoden

Diese Studie basiert auf drei deutschen Versuchsflichen der dritten Serie des Internationalen Buchen-
Herkunftsversuchs, Bosau, Blidingen und Bad Wildbad (Abb. 1, Tabelle 1), die 1985 ausgesat und 1988 gepflanzt
wurde (VON WUHLISCH et al. 2008; LIESEBACH et al. 2023). Fiir diese Serie wurde Saatgut in 79, Uiber Europa
verteilten Buchenbestanden (im Folgenden Herkiinfte) gesammelt (Abb. 1). Wahrend Deutschland, Rumanien
und die Slowakei in dieser Serie vielfach vertreten waren, konnten Osterreich, Kroatien und Italien aufgrund
unterschiedlicher Mastintensitdten und damals noch bestehender politischer Restriktionen nicht einbezogen
werden. Nach der Ernte wurde das Saatgut nach GroBhansdorf ans Thiinen-Institut fiir Forstgenetik (damals noch
Teil der Bundesforschungsanstalt fir Forst- und Holzwirtschaft) gebracht, zur Aufhebung der Keimruhe
stratifiziert und nach einem einheitlichen Protokoll ausgesat. Die Sdmlinge wurden zunachst ein Jahr im Saatbeet
kultiviert, dann verschult und schlieflich im Alter von drei Jahren als wurzelnackte Sdmlinge an insgesamt sechs
Standorten in Deutschland, Belgien, Frankreich und den Niederlanden ausgepflanzt. Fir die Anlage der
Versuchsflaichen war ein randomisiertes Blockdesign mit drei Wiederholungen und 100 Baumen pro Parzelle
vorgesehen, die bei einem Verband von 2 x 0,5 m eine ParzellengroBe von 100 m? ergaben (LIESEBACH 2015). Die
stark variierende Saatgutqualitdt und daraus resultierende Anzahl an Pflanzen am Ende der Baumschulphase
hatten allerdings sowohl eine unterschiedliche Anzahl an Herklinften pro Versuchsflache, als auch eine teilweise
unvollstandige Anzahl von Wiederholungen zur Folge. Die hier untersuchten drei Flachen liegen entlang eines
Nord-Sud-Gradienten, von Schleswig-Holstein, Gber Hessen nach Baden-Wirttemberg (Abb. 1). Die Flache Bosau
stockt auf einem Sandboden mit Grundwassereinfluss und ausreichender Nahrstoffversorgung, Bidingen auf
einem maklig-frischen skelettreichen Ranker mit geringer LoRauflage und Bad Wildbad auf einer podsolierten
Braunerde Uber Buntsandstein, bei dicht anstehendem Grundgestein. Auf diesen Flachen wurden 31 bis 58
Herkiinfte ausgepflanzt, 30 davon stehen auf allen dreien (Tabelle 1). Die Merkmalsauspragung dieser 30
Herkiinfte wird im Folgenden untersucht.

Auf den drei Flachen wurden in regelmaRigen Intervallen von anfangs 3 Jahren, ab Alter 15 von 5 Jahren das
Uberleben sowie Wuchsparameter erfasst. Zunichst wurde die individuelle Baumh&he gemessen, ab Alter 20
der Brusthohendurchmesser (BHD). Die letzte turnusgemalRe Aufnahme erfolgte im Alter 35. Diese ist hier der
Vollstandigkeit halber aufgezahlt, aber mit Vorsicht zu interpretieren, da sie durch erste forstliche Eingriffe zur
Anlage von Rickegassen beeinflusst ist. In Bad Wildbad wurden Protzen, d. h. vorwiichsige, qualitativ schlechte
Bdaume entnommen. Dariiber hinaus wurde diese Flache bedingt durch die Reiseeinschrankungen der COVID-19
Pandemie erst drei Jahre spater aufgenommen.

Die vorliegende Studie konzentriert sich somit in erster Linie auf die im Alter 30 erhobenen Daten. Fir die Analyse
wurden einzelbaumbezogene Messwerte zunachst auf Parzellenebene zusammengefasst (WILLIAMS et al. 2002,
ALiA et al. 2011). Das Uberleben ergibt sich prozentual tiber das Verhéltnis Uberlebender vs. der Individuenzahl
bei der Pflanzung (N%). Fir Baumhohe und BHD wurde der Mittelwert ermittelt, wobei beim BHD nur die 15
starksten Individuen pro Parzelle beriicksichtigt wurden (LIEPE et al. 2024, UNTERHOLZNER et al. 2024). Ziel dessen
ist die Konzentration auf die konkurrenzstarksten und damit langfristig bestandesbildenden Individuen. Dariber
hinaus wird der Bias durch sehr dinne, unterstandige Baume minimiert, die aufgrund der hohen
Schattentoleranz der Buche sehr lange am Leben bleiben, obwohl sie kein Wachstum mehr aufweisen (LIESEBACH
et al. 2011, HORVATH UND MATYAS 2016).
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Abbildung 1:  Geographische Lage der Herkiinfte sowie der Versuchsflachen (VFI) Bosau, Bad Wildbad und
Biidingen. 30 in griin gekennzeichnete Herkiinfte wurden auf allen drei Versuchsflachen
gepflanzt.

VFI Serie1985/88
Herkunft auf 3 VFI

[ ]

Herkunft auf 1-2 VFI

Quelle: Thinen-Institut (K. LiEPE).

Die Bezeichnung des Ursprungslandes bzw. Bundeslands ist entsprechend ISO 3166-1 Alpha 2 Code abgekirzt.
Klima-variablen wurden mit ClimateDT von MARCHI et al. (2020) extrahiert. Fir die Flachen sind dem
Beobachtungszeitraum entsprechend Werte fiir die Normalperiode 1991-2020 angegeben, fiir die Herklnfte
hingegen Werte flr die Normal-periode 1961-90. Die Spalte Niederschlag gibt Durchschnitt fiir das Jahr sowie in
Klammern fir die Vegetationsperiode von Mai bis September. Fir die Flachen ist neben der Gesamtdauer der
forstfreien Periode auch ihr durchschnittlicher Beginn und ihr Ende in Klammern angegeben.

Um Unterschiede zwischen den Herkilnften (P) als auch zwischen den drei Umwelten (E), d. h. den Flachen,
sowie die Interaktion zwischen Herkunft und Umwelt (P X E) zu untersuchen wurde fiir die quantitativen
Merkmale Uberleben, Héhe und BHD folgendes gemischtes Modell angewandt:

Yijg = u+ Pi+ Ej + (P XE)ij+ B(E)ji + eiji

Zusatzlich wurde zu den bereits genannten Faktoren wurde auch der experimentelle Designfaktor Wiederholung
(B) berticksichtigt. Herkunft und Herkunft-Umwelt-Interaktion gingen als zufillige Effekte behandelt, Umwelt
und Wiederholung als fixierte Effekte in das Modell ein. Im Falle einer signifikanten Interaktion werden
Herkunftsmittel grundséatzlich getrennt nach einzelnen Flachen aus dem Modell extrahiert.
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Tabelle 1: Geographische Lage und Klima der drei Versuchsflichen sowie der 30 gemeinsamen
Herkiinfte.

Flachen- / Latitude Longitude Hohe Temperatu Niederschlag Frostfreie
Herkunftsbezeichnung Land (°) (°) ii.NHN (m) r (°C) (mm) Periode (d)
Bul3 Bosau (SH) DE 54,135 10,474 35 9,1 749 (347) 236
Buld Bidingen (HE) DE 50,292 9,177 361 9,3 917 (394) 204
Bul5 Bad Wildbad (BW) DE 48,784 8,560 648 8,2 1070 (445) 187
29 Bertiz-Arana ES 43,183 -1,583 600 10.9 1293 (444) 235
30 Oroz-Betelu ES 42,917 -1,283 800 9.7 1089 (394) 197
31 Minsingen, Trailfingen DE 48,417 9,483 760 7.0 941 (459) 166
33 Minsingen, Gomadingen DE 48,667 9,500 730 6.7 794 (406) 161
34 Uberlingen DE 47,683 9,333 480 8.9 923 (492) 194
37 Glindfeld DE 51,200 8,667 490 7.0 1012 (421) 181
39 Marktheidenfeld DE 49,833 9,617 415 8.2 651 (315) 182
41 Velp, Middachten NL 52,017 6,067 20 9.3 773 (350) 214
43 Zvolenska-Slatina SK 48,533 19,250 750 6.0 740 (381) 153
44  Skycov SK 48,550 18,217 540 7.2 639 (344) 168
45 Bystrica SK 48,777 19,143 680 6.2 857 (458) 160
46 Solivar SK 49,000 21,333 450 7.0 728 (418) 167
47 Crmel SK 48,750 21,217 250 8.4 672 (389) 180
49 Hrabicov SK 48,550 18,667 600 6.9 756 (395) 167
51 Propoc SK 48,800 20,967 700 6.0 822 (468) 157
54 Kolbasov SK 49,017 22,450 500 6.6 783 (429) 176
55 Kamienka SK 48,883 22,067 550 6.6 811 (442) 172
57 Muran SK 48,750 20,067 600 6.8 678 (398) 163
58 Nitrianske Pravno SK 48,875 18,668 550 6.9 787 (428) 169
61 Oltarc HU 46,583 16,833 280 9.4 747 (402) 191
66 Sacele RO 45,667 25,667 1060 4.8 637 (390) 141
68 Huedin RO 46,867 23,033 840 6.5 672 (380) 163
73 Bistrita RO 47,117 24,683 860 5.6 702 (407) 149
74 Groenendaal-Hoeilaart BE 50,833 4,417 110 9.9 810 (341) 225
76 Sihlwald CH 47,250 8,567 640 8.1 1307 (685) 194
79 Aarburg CH 47,317 7,900 400 9.3 1101 (518) 207
81 Westfield GB 57,667 -3,417 10 8.1 672 (304) 195
82 Lowther Estate GB 54,617 -2,733 150 7.9 1044 (398) 191
85 Schluechtern DE 50,333 9,500 530 8.1 638 (311) 181
86 Gryfino PL 53,333 14,667 115 8.0 579 (297) 191

Quelle: Thiinen-Institut (K. LIEPE).
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Darliber hinaus ist es moglich die Interaktion selbst genauer zu betrachten um damit eine zusatzliche Indikation
flir Managemententscheidungen zu erlangen. Fiir die Analyse der signifikanten Herkunft-Umwelt-Interaktion im
BHD wurde der sogenannte Y x WAAS biplot verwendet (OLvOTO et al. 2019, OLivoTO und LUcio 2020). Der
Y x WAAS biplot kombiniert die mittlere Merkmalsauspragung mit der Stabilitdit derselben {iber die
unterschiedlichen Flachen hinweg und ermdéglicht so eine Einteilung der Herkiinfte in Generalisten mit
flachenlibergreifend dhnlichem Wuchsverhalten, sowie Spezialisten mit einem flachenspezifisch besseren oder
schlechteren Abschneiden. Das diesem Verfahren zugrunde liegende statistische Modell ist in KORMANN et al.
(2023) beschrieben.

AbschlieRend wurde unter Beriicksichtigung von Uberleben und BHD eine Rangfolge der Herkiinfte je Flache
bestimmt. Daflir diente der multi-trait genotype—ideotype distance index (MGIDI) von OLIVOTO und NARDINO
(2021), bei dem mehrere Merkmale einflieBen, hier Uberleben und BHD mit gleicher Gewichtung von 50:50. Die
Selektionsintensitat wurde auf 20 % festgelegt und der potentielle Gewinn (prozentual héheres Uberleben bzw.
BHD) durch Verwendung des ausgewahlten Kollektivs im Vergleich zum jeweiligen Versuchsmittel berechnet (vgl.
LIEPE et al., 2024). Dies dient der Einschatzung des zu erzielenden Mehrwertes durch eine dieser Selektion
entsprechende Herkunftswahl bei der Bestandesbegriindung auf vergleichbaren Standorten.

Alle statistischen Analysen wurden mit der Software R, Version 4.1.0, durchgefiihrt (R CORE TEAM 2022).

3 Ergebnisse

Mithilfe von Varianzanalysen wurde der Beitrag von Herkunft und Herkunft-Umwelt-Interaktion an der
Merkmalsauspragung quantifiziert. Hierbei zeigt sich ein deutlicher Unterschied zwischen dem Uberleben und
der Wuchsmerkmalen Héhe und BHD. Von Alter 11 bis 25 werden 25,4 — 40,5 % der Variation durch den
Interaktionseffekt bestimmt, wohingegen die Herkunft keinerlei Beitrag leistet. Das bedeutet, dass die Herkiinfte
ja nach Flache unterschiedlich reagieren. Erst im Alter von 30 Jahren weist der Herkunftseffekt eine
quantifizierbare GroRe auf. Er erklart in diesem fortgeschrittenen Alter 15,7 %, wohingegen der
Varianzkomponente der Interaktion auf 24,8 % absinkt.

Fir die Wuchsmerkmale Hohe und den BHD der 15 stdrksten Individuen ergibt sich hingegen eine
entgegengesetzte Varianzverteilung. Von Alter 11 bis 30 ist durchgehend ein signifikanter Herkunftseffekt
nachweisbar, der 16,4 — 23,2 % der Varianz erklart. Der Effekt der Interaktion ist hingegen deutlich kleiner mit
1,2 — 9,0 % und nicht signifikant. Bezliglich der fixierten Effekte im Modell haben die drei Flachen
merkmalsiibergreifend einen signifikanten Einfluss. Der Wiederholungseffekt hat Einfluss auf das Uberleben
sowie bis Alter 20 auch auf Héhe und BHD, ab Alter 25 ist er hingegen nicht mehr nachweisbar.

Der signifikante Umwelteinfluss im Uberleben zeichnet sich in der zeitlichen Entwicklung deutlich ab (Abb. 2).
Wihrend Bosau und Bad Wildbad bis zum Alter 11 relativ konstant hohe Uberlebensraten von ca. 90 und 80 %
aufweisen, kommt es in Blidingen zwischen 1989 und 1992 zu einem massiven Einbruch auf 45 %. Danach folgt
in Budingen ein sehr flacher Kurvenverlauf (< 5 % Abnahme zwischen den Aufnahmen), bei der letzten Aufnahme
stehen noch 21 % der Bdume. In Bosau nimmt die Pflanzenzahl in den 5-jdhrigen Intervallen bis Alter 25 jeweils
um 15-20 % ab, dann trifft sich die Kurve mit Bidingen und Uberlappt fir zwei Erhebungen. Zuletzt sinkt sie
erneut, dieses Mal beeinflusst durch die Anlage von Riickegassen, sodass im Alter 35 noch 15 % der Baume
stehen. In Bad Wildbad hingegen lagen die Zahlen bis zum Alter 25 bei liber 70 %, erst danach sinken sie stark.
Am Ende stehen in Bad Wildbad mit 39 % noch deutlich mehr Individuen als auf den anderen Flachen.
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Tabelle 2: Ergebnisse der Varianzanalyse fiir die Merkmale Uberleben (N%), Hohe (H) und
Brusthohendurchmesser (BHD)
x\ftr::"a' LRTp LRTpxe Ve Vox Vk MS E MSB(E) Mean *SD
N% 11 00 ns. 11,7 *** 0,00 (0%) 46,6 (31,9%) 137,00 (68,1%) 19520 *** 1068 *** 72,1+24,7
15 0,0 ns. 86 *** 000 (0%) 42,1 (254%) 87,30 (74,6%) 14528 *** 1095 *** 632 +216
20 0,0 ns 12,8 *** 0,00 (0%) 42,1 (32,5%) 87,30 (67,5%) 10013 *** 359 *** 5341186
25 0,0 ns. 18,9 *** 0,00 (0%) 41,3 (40,5%) 60,70 (59,5%) 10526 *** 350 *** 432 +19,7
30 45 * 91 ** 144 (157%) 22,8 (24,8%) 54,60 (59,5%) 5097 *** 140 * 32,6+15,0
351 2,7 ns 7,6 ** 988 (11,4%) 20,7 (24,0%) 56,00 (64,6%) 3198 *** 186 ** 23,7+13,5

H 11 85 ** 03 ns. 005 (189%) 001 (39%) 019 (77,2%) 11,7 *** 51 *** 23407

BHD 15 65 ** 13 ns. 0,15 (16,4%) 0,08 (9,0%) 0,72 (74,6%) 650 *** 84 *** §1+0,1
20 11,0 *** 06 ns. 020 (22,0%) 005 (57%) 0,67 (72,3%) 72,7 *** 35 * 44401
25 13,1 *** 00 ns. 035 (23,2%) 0,02 (1,2%) 1,12 (755%) 463 *** 22 ns. 11,8+15
30 11,1 *** 13 ns. 059 (23,0%) 0,20 (7,9%) 1,77 (69,1%) 27,8 *** 20 ns. 13,8+18
351 1,2 ns. 05 ns. 021 (61%) 020 (60%) 2,98 (87,9%) 32,4 *** 39 ns. 146+20

1 Die letzte Aufnahme in Bad Wildbad fand erst 2022/23 im Alter 38 statt. Des Weitern fanden zwischen Alter 30 und 35/38 erste
forstliche Eingriffe zur Anlage von Riickegassen statt. Die Spalten der Tabelle sind folgendermalRen definiert: LRTp, LRTexe likelihood
ratio test fiur Effekt der Herkunft und der Herkunft-Umwelt-Interaktion; Ve , Vexe Varianzkomponenten der zufalligen Effekte
Herkunft und Herkunft-Umwelt-Interaktion, Vr Restabweichung, Werte in Klammern geben die Varianzkomponenten an, die auf
die einzelnen Effekte zuriickzufiihren sind; MS mittlere Quadrate fir die Umwelt (E) und den Wiederholungseffekt innerhalb der
Umwelt (B); Mean Gesamtmittel + Standardabweichung (SD), Einheiten sind % fiir das Uberleben, m fiir die H6he bzw. cm fiir den
BHD; *, **, ***: signifikant fur die Schwelle 5%, 1%, bzw. 0.1%, n.s.: nicht signifikant.

Quelle: Thinen-Institut (K. LiEPE).

Abbildung 2:  Uberleben (N%) der 30 gemeinsamen Herkiinfte. Entwicklung des Uberlebens im
Flachenmittel {iber acht Aufnahmen im Abstand von 3-5 Jahren.
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Quelle: Thinen-Institut (K. LiEPE).

Die Betrachtung der Herkunftsunterschiede wird hier fir die letzte vollstandige Aufnahme im Alter von 30 Jahren
aufgezeigt. Aufgrund der durchgehend signifikantem Interaktionseffekte wurde das mittlere Uberleben je
Herkunft getrennt nach Flachen aus dem Modell extrahiert. AnschlieBend wurden die absoluten Werte in relative
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Abweichung vom Flachenmittel umgerechnet und einander in Abbildung 3 gegniibergestellt. Liegen die drei
farblich unterschiedlichen Punkte einer Herkunft oberhalb der 100 % Linie, so ist diese flacheniibergreifend
positiv zu beurteilen. Dies betrifft die rumanischen Hochlagenherkiinfte 66 Sacele und 73 Bistrita, die ihren
Ursprung auf 1060 bzw. 860 m U.NN in den Karpaten haben. Darliber hinaus haben die slowakischen 54 Kolbasov
und 57 Muran auf allen Flichen ein besseres Uberleben. Liegen die drei Punkte dicht beeinander, so ist das
Uberleben der Herkunft flicheniibergreifend sehr dhnlich (z. B. 58 Nitrianske Pravno, SK). Liegen sie hingegen
weit auseinander, zeugt dies von ihrem flachenabhangigen Verhalten. Diese Herkiinfte haben einen
mafgeblichen Einfluss auf die Herkunft-Umwelt-Interaktion. Dies betrifft insbesondere die Herkiinfte 74
Groenendaal-Hoeilaart (BE), 76 Sihlwald, 79 Aarburg (CH), 61 Oltarc (HU), 44 Skycov, 47 Crmel, 49 Hrabicov und
51 Propoc (SK).

Auch fiir den BHD wurden die Herkunftsmittel flaichenweise extrahiert und einander als Abweichung vom
jeweiligen Flachenmittel gegeniibergestellt (Abb. 4). Grundsatzlich ist die Variation zwischen den Herkiinften
geringer als beim Uberleben, die Abweichungen vom Mittel bewegen sich zwischen 85 — 115 %. Die ruménischen
Hochlagenherkiinfte 66 Sacele und 73 Bistrita sind im BHD erneut flachenibergreifend besser. Von den
slowakischen Herkiinften ist dieses Mal hingegen 55 Kamienka Uberall positiv. Flachenibergreifend negativ fallen
hingegen die Herkiinfte 39 Marktheidenfeld (DE) und 85 Schliichtern (DE) 30 Oroz-Betulu (ES) und 58 Nitrianske
Pravno (SK) auf. Tendenziell schneiden Herkuinfte aus demselben Ursprungsland auf einer Fldche unterschiedlich
ab. So ist 76 Sihlwald (CH) in Bosau mit Abstand die wuchskraftigste Herkunft, aber in Blidingen schlechter als
das Flachenmittel, wohingegen dies fiir die Herkunft 79 Aarburg (CH) andersherum zutrifft.

Abbildung 3:  Uberleben der 30 gemeinsamen Herkiinfte im Alter 30. Zur Gewihrleistung eines Vergleichs
zwischen den drei Flachen sind die adjustierten Mittel je Herkunft als Abweichung vom
jeweiligen Flaichenmittel (100 %, gestrichelte horizontale Linie) dargestellt, d. h. Punkte
>100 % bedeuten ein hoheres Uberleben als das Mittel, Punkte < 100 % ein geringeres
Uberleben. Die Anordnung der Herkiinfte ist entsprechend ihres Ursprungslandes
untergliedert.
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Quelle: Thinen-Institut (K. Liepg).

Die Gegeniiberstellung von Uberleben und BHD zeigt eine sehr hohe Korrelation in Bosau (R = 0,84) sowie eine
hohe Korrelation in Bad Wildbad (R = 0.57). Das bedeutet, dass bei der entsprechenden Herkunftswahl beide
Zielmerkmale verbessert werden kénnen. Spitzenreiter in Uberleben und BHD in Bosau ist 76 Sihlwald (CH), es
folgen 73 Bistrica und 66 Sacele (RO). Sieben der neun slowakischen Herkiinfte sind ebenfalls besser als das Mittel
(43,44,47,49,51,54,55). Die deutschen Herkiinfte schneiden alle samt unterdurchschnittlich ab. In Bad Wildbad
ist die Variation in beiden Merkmalen deutlich geringer ausgepragt und auch die Verteilung der Herkilinfte nach
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Ursprungsland ist weniger geclustert. Besonders positiv stechen 66, 73 (RO), 47, 55 (SK) und 76, 79 (CH). Mehrere
Herkiinfte aus der Slowakei sind auch hier im Uberleben gut, haben dabei aber unterdurchschnittliche BHD (49,
54). Als einzige hervorzuhebende deutsche Herkunft weist 33 Miinsingen, Gomadingen ein Uberleben von 110
% bei durchschnittlichem BHD auf. In Biidingen hingegen besteht kein Zusammenhang zwischen Uberleben und
BHD im Alter 30. In beiden Merkmalen positiv schneiden folgende Herklinfte ab: 66, 73 (RO), 43, 51, 57 (SK), 79
(CH), sowie 34 Uberlingen (DE).

Abbildung 4: BHD der 30 gemeinsamen Herkiinfte im Alter 30. Eine detaillierte Beschreibung zum Aufbau
ist Abbildung 3 zu entnehmen.
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Quelle: Thinen-Institut (K. LiEpE).

Abbildung 5:  Gegeniiberstellung von Uberleben und BHD im Alter 30 getrennt nach Flichen.
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Quelle: Thinen-Institut (K. LiepE).

AnschlieRend wurde die Interaktion fiir Uberleben und BHD im Alter 30 genauer untersucht. Der Y x WAAS biplots
teilt die Herkiinfte entsprechend ihres Mittelwerts (x-Achse) sowie ihrer Stabilitat in dessen Auspragung (y-
Achse) lber die drei Flachen in Generalisten und Spezialisten ein (Abb. 6). Dabei werden sie, je nach Einordnung
in die vier Quadranten, wie folgt definiert:

Q-l = unterdurchschnittliche Spezialisten,
Q-ll = Gberdurchschnittliche Spezialisten,
Q-lll = unterdurchschnittliche Generalisten,
Q-IV = Uberdurchschnittliche Generalisten.
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Entsprechend weisen Herkiinfte in Q-IV flicheniibergreifend ein tiberdurchschnittliches Uberleben bzw. einen
Uberdurchschnittlichen BHD auf. So ist die Herkunft 73 Bistrita in beiden Merkmalen mit deutlichem Abstand
der am besten geeignetste Generalist unter den 30 gemeinsamen Herkiinften. Dariiber hinaus werden 66 Sacele
sowie 43 Muran ebenfalls in beiden Merkmalen Q-IV zugeordnet. Eine gezielte Verwendung der Spezialisten in
Q-ll kann unter geeigneten Umweltbedingungen zu hohem Erfolg fiihren, was beispielsweise an den beiden
Schweizer Herkiinfte 76 Sihlwald und 79 Aarburg gezeigt werden kann. Erstere ist besonders in Bosau geeignet,
wohingegen letztere in Biidingen und Bad Wildbad hinsichtlich des Uberlebens besser abschneidet (Abb. 3, 4).
Herkiinfte die Q-1 und Q-lll zugeordnet werden haben im Mittel eine unterdurchschnittliche Performance.
Allerdings konnen die Spezialisten in Q-1 bei einer Verwendung mit Bedacht durchaus erfolgreich sein, so der Fall
fur 34 Uberlingen (DE) in Biidingen. Die Positionierung der Fldchen (griine Rauten) zeigt, dass Verhiltnis der
Flachen zueinander und damit den Umwelteinfluss, sowie die Variabilitat zwischen den Herklinften (WAAS) auf
der jeweiligen Fliche. So lag das Uberleben im Alter 30 in Bad Wildbad insgesamt noch sehr viel héher als auf
den anderen beiden Flachen, die Variabilitat zwischen den Herkiinften aber auf dhnlichem Niveau. Bezliglich des
BHD hingegen sind die Bdume in Bosau und Bad Wildbad starker und auch variabler als in Bad Wildbad.

Abbildung 6:  Betrachtung der Herkunft-Umwelt-Interaktion (PxE) fiir Uberleben (a) und BHD (b) im Alter
30. Der Y x WAAS biplot zeigt das jeweilige Merkmal im Vergleich zum gewichteten
Durchschnitt der absoluten Werte fiir die beste lineare, unverzerrte Vorhersage der
Herkunft-Umwelt-Interaktion (WAAS) von 30 Herkiinften (blaue Punkte) auf drei Flichen
(griine Rauten). Je geringer der WAAS desto stabiler ist die Reaktion einer Herkunft von
Flache zu Flache, bzw. die Variabilitdt zwischen den Herkiinften auf der Flache.
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Quelle: Thinen-Institut (K. LiepE).

Die bisherigen Darstellungen erlauben eine sehr detaillierte Betrachtung der unterschiedlichen Zielmerkmale,
anhand derer die Forstpraxis eine standortbezogene Abwagung treffen kann. Zur Vereinfachung dieser
Abwdagung wurde zusatzlich ein relativ neues Verfahren angewendet, bei dem mehrere Zielmerkmale in einem
multivariaten Selektionsindex (MGIDI) kombiniert werden. Fiir eine moglichst optimale Herkunftswahl wurden
dabei Uberleben (Zielmerkmal Angepasstheit) und BHD (Zielmerkmal Prouktivitdt) zu gleichen Anteilen (50:50)
beriicksichtigt. Anhand dieses Indexes wurde dann fiir jede der drei Flachen eine Rangfolge der Herkiinfte erstellt
(Abb. 7). Als Selektionsintensitat dienten die oberen 20 %, womit je sechs von 30 Herkiinften selektiert werden.
Erwartungsgemal steht die Herkunft 73 Bistrita (RO) auf allen drei Flichen ganz weit oben (Rang 1 in Blidingen,
Rang 2 in Bosau und Bad Wildbad). Dartiber hinaus zdhlt 51 Propoc (SK) zu den besten sechs Herk{inften in Bosau
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und Bidingen, 66 Sacele (RO) in Bosau und Bad Wildbad, wohingegen 55 Kamienka, 57 Muran (SK) und 79
Aarburg (CH) in Blidingen und Bad Wildbad selektiert werden.

Abschlieend wurde der mogliche Leistungsgewinn berechnet, der durch eine dieser Selektion (Abb. 7)
entsprechenden Herkunftswahl bei der Bestandesbegriindung fir die jeweilige Flache erzielt werden kann.
Auffillig ist der hohe mégliche Gewinn von 29,5 % im Uberleben durch die Wahl selektierter Herkiinfte in Bosau
im Vergleich zu 15,9 % in Bldingen, trotz nahezu gleichem Flachenmittel von etwa einem Viertel der urspriinglich
gepflanzten Individuen (Tabelle 3). In Bad Wildbad, wo im Alter 30 immer noch mehr als die Halfte der Pflanzen
stehen liegt der mégliche Gewinn im Uberleben bei 11,2 %. Auch im Wachstum ist der mégliche Gewinn durch
Selektion in Bosau mit 7,1 % am hochsten, gefolgt von Bidingen. Schlusslicht ist erneut Bad Wildbad.

Abbildung 7:  Rangfolge der 30 gemeinsamen Herkiinfte im Alter 30. Diese wurde mithilfe des multi-trait
genotype—ideotype distance index (MGIDI) berechnet, bei dem mehrere Merkmale, hier BHD
und Uberleben, beriicksichtigt wurden. Die selektierten sechs Herkiinfte (rote Punkte)
entsprechen einer Selektionsintensitédt der oberen 20% (jeweils auBerhalb des roten

Kreises).
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Quelle: Thinen-Institut (K. LiepE).

Tabelle 3: Prozentualer Gewinn in Uberleben [N%] und BHD [cm] bei Verwendung selektierter
Herkiinfte.
Fliche Merkmal Mittelwert Mittelwert Gewinn
der Flache selektierter Herkiinfte durch Selektion [%)]

Bosau N% 25,9 33,6 29,5

BHD 14,4 15,4 7,1
Bldingen N% 24,8 28,8 15,9

BHD 14,0 14,6 4,6
Bad Wildbad N% 51,1 56,8 11,2

BHD 12,6 13,0 3,7

Quelle: Thiinen-Institut (K. LIEPE).
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4 Diskussion

Die vorliegende Studie untersucht den Beitrag von Herkunft und Herkunft-Umwelt-Interaktion an der
Merkmalsauspragung der Buche Uber drei Versuchsflaichen entlang eines Nord-Siid-Gradienten in Deutschland
quantifiziert. Gleichzeitig bilden die Flachen Bosau, Blidingen und Bad Wildbad einen aufsteigenden Gradienten
hinsichtlich ihrer Hohenlage und der Niederschlagssumme sowie einen absteigenden in der Lange der frostfreien
Periode (Tabelle 1). In Bad Wildbad ist die frostfreie Periode fast 50 Tage kiirzer als in Bosau. Die damit
einhergehend deutlich kiirzere Vegetationsperiode ist wahrscheinlich ein ausschlaggebender Faktor fiir die
insgesamt geringere Durchmesserentwicklung an diesem Standort. Einhergehend mit der klassischen
varianzanalytischen Herangehensweise wurden die einzelbaumweise erhobenen Daten zundchst auf
Parzellenebene zusammen gefasst um auf dieser Basis zum Anbau geeignete Herkiinfte zu identifizieren
(WiLLAMS et al. 2002, ALiA et al. 2011). Interessant ist, dass sich hinsichtlich der Varianzkomponenten eine sehr
unterschiedliche Verteilung fiir die beiden untersuchten Merkmale ergab. Bis Alter 25 ist das Uberleben
mafRgeblich durch die Herkunft-Umwelt-Interaktion (25 — 40,5 %), also ein flachenspezifisches Verhalten
einzelner Herkiinfte, dominiert. Die Wuchsmerkmale hingegen weisen einen signifikanten Herkunftseffekt
(16,4 — 23 %) und eine deutlich geringere Interaktion (1,2 — 9 %) auf, d. h. die Rangfolge der Herkiinfte dhnelt
sich flachenlbergreifend.

Tatsichlich ist hier eine biotische Ursache fiir das Uberleben von Bedeutung. So wurde von der Fliche in
Budingen in den Jahren 1993 und 1995 von MausefralR berichtet, der in Teilen des Versuchs zu erheblichen
Schaden gefiihrt hat (interne Dokumentation). Der dadurch bereits sehr frilh vergroBerte Standraum, fiihrte
dazu, dass die verbleibenden Individuen wenig Konkurrenz hatten und die Stammzahl in den folgenden
Messinterwallen nur noch geringfiigig abnahmen. Die natirliche Selbstdifferenzierung als Folge der Konkurrenz
um Standraum und damit verbundene Ressourcen (NAGEL und SPELLMANN 2008) fuihrt dazu, dass sich die starkeren
Individuen durchsetzen und Herkunftsunterschiede deutlicher hervortreten. Wahrend diese Entwicklungsphase
auf dem wiichsigsten Standort in Bosau bereits sehr frilh mit ca. 15 Jahren begonnen hat (RUMPF und PETERSEN
2008), setzte sie schlieRlich auch in Bad Wildbad zwischen Alter 25 und 30 ein, sodass viele lange lGberlebende,
unterdriickte Individuen (Kraft’sche Klasse 5) absterben. Erst zu diesem spaten Zeitpunkt im Alter 30, erklart die
Herkunft zum ersten Mal einen nennenswerten Anteil von 15 % der Varianz in den Daten, der Beitrag der
Interaktion sinkt auf 24,8 %.

Die Gegeniiberstellung zwischen Uberleben und BHD weist auf einen hohen Zusammenhang zwischen den
Merkmalen in Bosau und Bad Wildbad (Abb. 5). Aus evolutionsbiologischer Sicht widerspricht diese positive
Korrelation der Hypothese einer Wechselwirkung zwischen einer konservativen Ressourcen-nutzung (Wasser,
Nahrstoffe) zur Maximierung des Uberlebens und einer Zuwachsoptimierung zur Maximierung der
Konkurrenzkraft (CLIMENT et al. 2024). Tatsachlich ist dieser positive Zusammenhang bei Baumen, insbesondere
in Herkunftsversuchen, aber haufig zu beobachten (RAMIREZ-VALIENTE et al. 2022). Besonders positiv kommt dieser
Effekt in Bosau zum Tragen, wo bei einer Selektionsintensitdt von 20 % ein Leistungsgewinn von durchschnittlich
29 % im Uberleben und 7 % im BHD erzielt werden kann (Tabelle 3). In Biidingen bestand hingegen keine
Korrelation zwischen den Merkmalen, was auf die Schadigung durch M&use zurlickzufihren ist.

Nicht berlcksichtigt wird bei der auf Parzellenmitteln basierten Auswertung die Variation innerhalb von
Herkiinften, welche bei Baumen allgemein (HAMRICK 2004) und auch bei der Buche tendenziell hoch eingeschatzt
wird (FRANK et al. 2017). Diese Diversitdt innerhalb der Herkiinfte stellt hinsichtlich des Klimawandels das
Potential zur natirlichen Selektion und Anpassung, wobei diese Prozesse in jungen Jahren am starksten sind.
Phanotypisch fihrt sie insbesondere bei den Wachstumsmerkmalen Hohe und BHD zu einer starken Variation
zwischen den Individuen einer Herkunft (MULLER und FINKELDEY 2016, SCHMEDDES et al. 2023), wohingegen
anpassungsrelevante Merkmale wie Austrieb und Frostresistenz starker genetisch fixiert sind. Einerseits liegt dies
daran, dass im Wachstum eine Vielzahl adaptiver Merkmale (Austrieb, Laubfall, Frosttolerang,
Trockenheitstoleranz) kumulieren. Andererseits haben beim BHD kleinstandértliche Unterschiede, aber auch den
Standraum beeinflussende Konkurrenz einen maRgeblichen Einfluss. Hinzu kommt bei der Buche die Fahigkeit
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unterstandiger Baume sehr lange ohne nennenswertes Wachstum im Schatten zu Uberleben (SCHUTT et al. 2006).
Da von der Bestandesbegriindung mit 10.000 Pflanzen (bei Verband 2 x 0,5 wie im Versuch) bis zum hiebsreifen
Bestand von 80 - 150 Baumen im Alter von 140 Jahren (Zahl variiert je nach Waldbaukonzept; NAGEL und
SPELLMANN 2008) allerdings weniger als 0,1 % der Ausgangszahl verbleiben ist die Konzentration auf die 15
starksten Individuen pro Parzelle, d. h. nach wie vor 1.500 Baume je Hektar aus forstwirtschaftlicher Sicht
gerechtfertigt. So sieht die Ertragstafel der NW-FVA eine Stammzahlreduktion auf 1761 Bdume/ha im Alter 30
sowie 1214 Baume/ha im Alter 35 vor (bei einer Oberhéhenbonitat 40.5 m im Alter 100, ALBERT et al. 2021).

Ein Vergleich zwischen den vorliegenden Ergebnissen der Serie 1985/88 und unserer vorangehenden Studie LIEPE
et al. (2024) zu Serie 1993/95 ist nur sehr eingeschriankt moglich. Im Prinzip ist die methodische
Herangehensweise in beiden Studien sehr dhnlich, allerdings beinhaltet die spatere Serie eine deutlich groere
Zahl von 100 Herkiinften je Flache, von denen 82 auf drei Flachen in Nord-, West- und Ostdeutschland getestet
wurden. Hier waren Herkunft-Umwelt-Interaktionen nicht signifikant. Dementsprechend wurde die
Herkunftsdifferenzierung flachenilbergreifend betrachtet und die Herkiinfte anschlieBend mithilfe eines
multivariaten Gliederungsansatzes in 11 Okotypen eingeteilt wurden (LIEPE et al. 2024). Leider scheitert die
Ubertragung dieser Okotypen auf die Serie 1985/1988, insbesondere an der nahezu vollstindig fehlenden
Abdeckung Sudwestdeutschlands und Nordfrankreichs im Kollektiv der untersuchten Herkiinfte, wo die
besonders positiv hervortretenden Okotypen geographisch lokalisiert waren. Es gibt aber auch
Gemeinsamkeiten. So weisen beide Serien Gbereinstimmend auf einen positiven Effekt des Herkunftstransfers
aus dem deutlich kontinentaler gepragten Osten der Verbreitung hin, insbesondere bei einem Anbau unter
kistennahen Klima wie in Bosau. Auffallig ist, dass gleich zwei rumanische Hochlagenherkinfte (66 Sacele und
73 Bistrita) mit dem kéltesten Ursprungsklima (Temperatur < 6°C, frostfreie Periode <150 d; Tabelle 2) zu den
mehrfach selektierten Spitzenherkiinften gehoren. Diese Herkiinfte profitieren deutlich vom Transfer in Richtung
dem atlantischeren Klima in Deutschland. Die Ursache liegt wahrscheinlich in ihrem Austrieb. Herkiinfte aus dem
kontinentalen Osten erreichen die dafiir nétigen Warmesummen friiher, treiben entsprechend friiher aus (von
Wiihlisch et al. 1995) und verfiigen schlieBlich tber eine langere Periode aktiven Wachstums. Theoretisch ware
zu erwarten, dass diese Herkiinfte aus Rumdnien wegen ihres friihen Austriebs ein hoheres Spatfrostrisiko
aufweisen (CLIMENT et al. 2024). Allerdings hat dieses Risiko liber 30 Jahre der Beobachtung weder in Bosau,
Biidingen, noch Bad Wildbad zu offensichtlich negativen Folgen fiir Uberleben und Dickenwachstum gefiihrt
(Abb. 2). Auch in der Stammform gehdren sie in Bosau zu den etwas besser bewerteten Herkilinften (Abb. 8). In
Blidingen und Bad Wildbad sind die Boniturnoten insgesamt schlechter ausgefallen. Herkunftstibergreifend
wurden Gber 50 % der 15 starksten Baume als C-Qualitat (Palette) oder gar Brennholzqualitat eingestuft (Abb. 8).
Abgesehen davon, dass alle drei Flachen als Ackeraufforstung keine fiir die Buche idealen Startbedingungen
aufwiesen, ist es moglich, dass Spatfrostschaden die Formentwicklung in Blidingen und Bad Wildbad zuséatzlich
negativ beeinflusst haben. Leider gab es fiir diese Serie keine explizite Aufnahme von Frostschaden. Hinsichtlich
der Qualitat ist jedoch zu beriicksichtigen, dass es in Buchenbestidnden die géngige Praxis ist, Bestdnde in der
Stangenholzphase dicht zu halten und die Lduterung auf Protzen zu konzentrieren. Die ab Alter 30 beginnende
Auswahl von Z-Baumanwaértern und folgende Durchforstungen zur Forderung derselben trdgt schlieRlich
malgeblich zur Erziehung der Bestdnde bei (NAGEL und SPELLMANN 2008). Angesichts des Versuchscharakters der
Flachen wurde aber bis Alter 30 noch keine dieser MalRhnahmen vorgenommen, da diese i.d.R. zu
Rangfolgednderungen fiihren. Dieser Effekt forstlicher Eingriffe zeigt sich auch in der vorliegenden Studie bei der
letzten Aufnahme aus dem Alter 35 (Tabelle 2).
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Abbildung 8:  Relative Haufigkeit der fiinf stufigen Stammformbonitur (STF14) im Alter 30. Die
Haufigkeitsverteilung ist getrennt nach Fliachen aufgezeigt und basiert auf den jeweils 15
starksten Baume je Parzelle. Der verwendete Boniturschliissel lautete: (1) zweischniirig
perfekt (Schalfurnierqualitdt, Gliteklasse A nach HKS zu erwarten), (2) einschniirig mit nur
leichter Krimmung (Sdgequalitit, Giiteklasse B), (3) leicht schwingende Achse (B/C-
Qualitét), (4) deutliche Kriimmung (C-Qualitdt bzw, Schwellen-/Palettenholz) (5)
Brennholzqualitit. Die Farbgebung der Balken sich mit jeder Stufe, sodass hinsichtlich der
Holzverwertung gute bis akzeptable Stammformen in Griintonen (Stufe 1-3) und nicht
akzeptable Stammformen in Rottdnen (Stufe 4-5) gekennzeichnet sind.
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5 Schlussfolgerung

Die vorliegende Studie zeigt das Potential eines Transfers von Herkiinften der Buche aus dem kontinental
gepragten Slidosten der Verbreitung in das atlantischere Klima in Deutschland. So profitieren insbesondere
Hochlagenherkiinfte aus Rumanien (66 Sacele, 73 Bistrica) sowie mehrere Herkiinfte aus Lagen Gber 500 m in
der Slowakei (51 Propoc, 55 Kamienka, 57 Muran) von der verlangerten Vegetationsperiode durch ein verstarktes
Hohen- und Dickenwachstum. Die funf gepriften deutschen Herkiinfte schnitten hingegen hingegen in
mindestens einem, haufig sogar auch beiden Merkmalen vergleichsweise schlechter ab. Dies sollte jedoch nicht
allgemein auf die Eignung deutscher Herkiinfte libertragen werden, da die in anderen Versuchsserien
ausgesprochen positiv abschneidenden Herkinfte aus dem Westen Deutschlands (LIEPE et al. 2024) hier nicht
beriicksichtigt sind. Diesbeziiglich, sei abschlieBend erwahnt, dass eine acht Jahre jiingere Absaat des
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Erntebestandes Seelzerthurm (NI, HKG 810 09), der von LIEPE et al. (2024) als mit Abstand herausragendster
Generalist identifiziert wurde, auf der Flache in Blidingen, aber nicht auf den anderen, angepflanzt wurde. Auch
dort schnitt diese Herkunft sehr gut ab.

Danksagung

Unser Dank gilt den technischen Mitarbeitern des Instituts fiir die Erhebung der Daten, die mit vielen Dienstreisen
verbunden waren. Die vorliegende Studie ist nur durch die langjahrige Pflege der Versuchsflachen moglich, wofiir
wir den engagierten Mitarbeitern der Schleswig-Holsteinischen Landesforsten, der Constantia Forst GmbH und
Forst BW danken.

Diese Studie ist Teil des Projektes ,Forschungsschwerpunkt Genetik und Dendrodkologie der Rotbuche —
Trockenstress, In-vitro-Kultur und Genomik (BucheTIG)“ und wird durch das Bundesministerium fiir Erndhrung
und Landwirtschaft und das Bundesministerium fir Umwelt, Naturschutz, nukleare Sicherheit und
Verbraucherschutz aufgrund eines Beschlusses des Deutschen Bundestages gefordert. Das Projekt wird durch
die Fachagentur Nachwachsende Rohstoffe e. V. im Rahmen der Forderrichtlinie Waldklimafonds (Fkz.:
2219WK60A4) betreut.

Literatur

ALBERT M, NAGEL J, SCHMIDT M, NAGEL R-V, SPELLMANN H (2021): Ertragstafel Buche.
https://doi.org/10.5281/zenodo.6343906

ALIA R, Bozic G, GOMORY D, HUBER G, RAszTovITS E, VON WUHLISCH G (2011): The survival and performance of beech
provenances over a Europe-wide gradient of climate. Monografias Inia: Serie Forestal-Madrid: Torrejen de Ardoz.
No. 22-2011: 115-126.

BMEL (2024): Der Wald in Deutschland: Ausgewahlte Ergebnisse der vierten Bundeswaldinventur. Bonn, Germany

CHAKRABORTY D, MORicz N, RaszroviTs E, DOBOR L, SCHUELER S (2021): Provisioning forest and conservation science with
high-resolution maps of potential distribution of major European tree species under climate change. Annals of
Forest Science 78 (26): https://doi.org/10.1007/s13595-021-01029-4

CUMENT J, ALIA R, KARKKAINEN K, BASTIEN C, GARZON MB, BOUFFIER L et al. (2024): Trade-offs and trait integration in tree
phenotypes: consequences for the sustainable use of genetic resources. Current Forestry Reports 10: 196—222.
https://doi.org/https://doi.org/10.1007/s40725-024-00217-5

CzuUcz B, GALHIDY L, MATYAs C (2011): Present and forecasted xeric climatic limits of beech and sessile oak distribution
at low altitudes in Central Europe. Annals of Forest Science 68 (1): 99-108. https://doi.org/10.1007/s13595-011-
0011-4

Diers M, WEIGEL R, LEUSCHNER C (2022): Both climate sensitivity and growth trend of European beech decrease in the
North German Lowlands, while Scots pine still thrives, despite growing sensitivity. Trees 37: 523-543.
https://doi.org/10.1007/s00468-022-02369-y

FRANK A, PLUESS AR, HOWE GT, SPerISEN C, HEIRI C (2017): Quantitative genetic differentiation and phenotypic plasticity
of European beech in a heterogeneous landscape: Indications for past climate adaptation. Perspectives in Plant
Ecology, Evolution and Systematics 26: 1-13. https://doi.org/10.1016/j.ppees.2017.02.001

FRANKS SJ, WEBER JJ, AITKEN SN (2014): Evolutionary and plastic responses to climate change in terrestrial plant
populations. Evolutionary Applications 7 (1): 123—139. https://doi.org/10.1111/eva.12112

GARATE-ESCAMILLA H, HAMPE A, VizCAINO-PALOMAR N, RoBSON TM, BENITO-GARZON M (2019): Range-wide variation in local
adaptation and phenotypic plasticity of fitness-related traits in Fagus sylvatica and their implications under climate
change. Global Ecology and Biogeography 28 (9): 1336-1350. https://doi.org/10.1111/geb.12936

HamRick JL (2004): Response of forest trees to global environmental changes. Forest Ecology and Management 197
(1-3): 323-335. https://doi.org/10.1016/j.foreco.2004.05.023

HORVATH A, MATYAs C (2016): The decline of vitality caused by increasing drought in a beech provenance trial
predicted by juvenile growth. South-east European forestry 7 (1): 21-28. https://doi.org/10.15177/seefor.16-06



8. Tagung der Sektion der Sektion Forstgenetik / Forstpflanzenziichtung (Tagungsband) 209

KORMANN JM, LieseBACH M, LIEPE KJ (2023): Provenances from introduced stands of Northern Red Oak (Quercus rubra
L.) outperform those from the natural distribution. Forest Ecology and Management 531: 120803.
https://doi.org/10.1016/j.foreco.2023.120803

LEUSCHNER C (2020): Drought response of European beech (Fagus sylvatica L.) - A review. Perspectives in Plant
Ecology, Evolution and Systematics 47: 125576. https://doi.org/https://doi.org/10.1016/].ppees.2020.125576

LiePE KJ, VAN DER MAATEN E, VAN DER MAATEN-THEUNISSEN M, KORMANN JM, WoLF H, LIESEBACH M (2024): Ecotypic variation
in multiple traits of European beech: selection of suitable provenances based on performance and stability.
European Journal of Forest Research 143: 831-845. https://doi.org/10.1007/s10342-024-01656-2

LIESEBACH M (2015): The international network of European beech trials - the base to study intra-specific variation. In:
Dendroflora of Central Europe—utilization of knowledge in research, education and practice. Technicka Univerzita
vo Zvolene, Zvolen: 169-187

LiESEBACH M, LIEPE KJ, SEHO M, KATZEL R, BECKER F, LOFFLER S (2023): Ergebnisse aus dem Internationalen
Buchenherkunftsversuch 1996/98 von den Versuchsfliachen in Deutschland. Thiinen Report 105: 97-127.

LIESEBACH M, SCHULER S, WoLF H (2011): Klima-Wachstums-Beziehungen von Rotbuchen-Herkiinften (Fagus sylvatica
L.) im Vergleich. Mitteilungen aus der Forschungsanstalt fir Waldokologie und Forstwirtschaft Rheinland-Pfalz
(69/11): 79-91.

MARCHI M, CASTELLANOS-ACURNA D, HAMANN A, WANG T, RAY D, MENZEL A (2020): ClimateEU, scale-free climate normals,
historical time series, and future projections for Europe. Scientific Data 7 (1): 1-10.
https://doi.org/10.1038/s41597-020-00763-0

MARTINEZ DEL CASTILLO E, ZANG CS, BURAS A, HACKET-PAIN A, ESPER J, SERRANO-NOTIVOLI R et al. (2022): Climate-change-
driven growth decline of European beech forests. Communications Biology 5 (1): 1-9.
https://doi.org/10.1038/s42003-022-03107-3

MULLER M, FINKELDEY R (2016): Genetic and adaptive trait variation in seedlings of European beech provenances from
Northern Germany. Silvae Genetica 65 (2): 65—73. https://doi.org/10.1515/sg-2016-0018

NAGEL R-V, SPELLMANN H (2008): Wachstum, Behandlung und Ertrag von Reinbestdnden der Rotbuche (Fagus sylvatica
L.) in Nordwestdeutschland. Beitrage aus der NW-FVA 3: 221-265.

OuvoTto T, Lucio ADC (2020): metan: An R package for multi-environment trial analysis. Methods in Ecology and
Evolution 11 (6): 783-789. https://doi.org/10.1111/2041-210X.13384

OuvoTto T, Lucio ADC, pA SiLvA JAG, MARCHIORO VS, DE Souza VQ, JosT E (2019): Mean performance and stability in
multi-environment trials I: Combining features of AMMI and BLUP techniques. Agronomy Journal 111 (6): 2949—
2960. https://doi.org/10.2134/agronj2019.03.0220

PETRIK P, GROTE R, GOMORY D, Kuriak D, PETEK-PETRIK A (2023): The role of provenance for the projected growth of
juvenile European beech under climate change. Forests 14 (26): 17. https://doi.org/10.3390/f14010026

R Core TEAM (2022): A language and environment for statistical computing. https://www.r-project.org/

RAMIREZ-VALIENTE JA, SANTOS DEL BLANCO L, ALiA R, ROBLEDO-ARNUNCIO JJ, CLUMENT J (2022): Adaptation of Mediterranean
forest species to climate: Lessons from common garden experiments. Journal of Ecology 110 (5): 1022-1042.
https://doi.org/10.1111/1365-2745.13730

RoBsON MT, BENITO-GARZON M, MIRANDA RA, EGIDO DB, BoGDAN S, Borovics A et al. (2018): Phenotypic trait variation
measured on european genetic trials of Fagus sylvatica L. Scientific Data 5: 180149.
https://doi.org/10.1038/sdata.2018.149

RuMPF H, PETERSEN R (2008): Waldumbau mit Buche unter Berilcksichtigung ihrer 6kologischen Anspriiche. Beitrage
aus der NW-FVA 3: 193-220.

SCHMEDDES J, MUFFLER L, BARBETA A, BEIL |, BOLTE A, HoLm S et al. (2023): High phenotypic variation found within the
offspring of each mother tree in Fagus sylvatica regardless of the environment or source population. Global
Ecology and Biogeography 32: 13794. https://doi.org/10.1111/geb.13794

SCHULDT B, BURAS A, AREND M, VITASSE Y, BEIERKUHNLEIN C, DAMM A et al. (2020): A first assessment of the impact of the
extreme 2018 summer drought on Central European forests. Basic and Applied Ecology 45: 86—103.
https://doi.org/10.1016/j.baae.2020.04.003

ScHUTT P, WEISGERBER H, SCHUCK, LANG U, STiMMm B, RoLOFF A (2006): Enzyklopadie der Laubbdume. Nikol
Verlagsgesellschaft mbH und Co. KG.



210 8. Tagung der Sektion der Sektion Forstgenetik / Forstpflanzenziichtung (Tagungsband)

UNTERHOLZNER L, STOLZ J, VAN DER MAATEN-THEUNISSEN M, LIEPE K, VAN DER MAATEN E (2024): Site conditions rather than
provenance drive tree growth, climate sensitivity and drought responses in European beech in Germany. Forest
Ecology and Management 572: 122308. https://doi.org/10.1016/j.foreco.2024.122308

VON WUHLISCH G, HANSEN JK, MERTENS P, LIESEBACH M, MEIERIOHANN E, MuHs H-J et al. (2008): Variation among Fagus
sylvatica and Fagus orientalis provenances in young international field trials. In: The 8th International IUFRO Beech
Symposium: 25-27.

VON WUHLISCH G, KRUSCHE D, MuHs HJ (1995): Variation in temperature sum requirement for flushing of beech
provenances. Silvae Genet. 44: 343-346

WiLLiams ER, MATHESON AC, HARwooD CE (2002): Experimental design and analysis for tree improvement, 2nd ed.
CSIRO Publishing, Collingwood, Australia.

Autorin und Autoren

KATHARINA J. LIEPE, CHRISTOPH RIECKMANN, JONATHAN KORMANN, MIRKO LIESEBACH
Thinen-Institut flr Forstgenetik, Sieker LandstralRe 2, 22927 GrofRhansdorf
Kontakt: katharina.liepe@thuenen.de



8. Tagung der Sektion der Sektion Forstgenetik / Forstpflanzenziichtung (Tagungsband) 211

Biotechnologische Innovationen an Rotbuchen und weiteren Baumarten

ToBIAS BRUGMANN, VIRGINIA ZAHN, ALEXANDER FENDEL, MATTHIAS FLADUNG

Zusammenfassung

Die Rotbuche (Fagus sylvatica L.) ist die haufigste Laubbaumart Deutschlands und spielt eine bedeutende Rolle
in europaischen Waldokosystemen. Aufgrund des Klimawandels, insbesondere durch Trockenperioden, ist die
Rotbuche jedoch langfristig gefahrdet. Die In-vitro-Kultur stellt eine vielversprechende Technik dar, um wertvolle
Genotypen der Rotbuche zu erhalten und vegetativ zu vermehren. Daflir wurde ein neues Protokoll entwickelt,
das auf jungen Keimlingen basiert und eine Sprossbildungsrate von bis zu 94 % ermoglicht. Weiterhin ermoglicht
die In-vitro-Kultur die weitere biotechnologische Forschung an dieser Baumart, da Methoden wie die genetische
Transformation und das Werkzeug CRISPR/Cas darauf aufbauen. Mit diesen Verfahren wird zur forstgenetischen
Grundlagenforschung beigetragen, indem beispielsweise die Funktion von Genen analysiert werden kann.
Weitere Forschungsansatze zielen auf den Transfer der Methoden auf andere europaische Baumarten wie die
Esche oder die Stieleiche ab.

Abstract
Biotechnological innovations on European beech and other tree species

The European beech (Fagus sylvatica L.) is the most common deciduous tree species in Germany and plays a
significant role in European forest ecosystems. However, due to climate change, particularly through dry periods,
the European beech is threatened in the long term. Also, in vitro culture represents a promising technique for
preserving and vegetatively propagating valuable genotypes of the European beech. A new protocol has been
developed based on young seedlings, achieving a shoot formation rate of up to 94 %. In vitro culture facilitates
further biotechnological research on this tree species, as methods such as genetic transformation and the
CRISPR/Cas tool build upon it. These procedures contribute to basic research in forest genetics by allowing the
analysis of gene functions. Additional research approaches aim to transfer the biotechnological methods to other
European tree species such as ash and pedunculate oak.

1 Rotbuchen im Klimawandel

Die Rotbuche (Fagus sylvatica L.) ist die hdufigste Laubbaumart Deutschlands (BUNDESMINISTERIUM FUR ERNAHRUNG
UND LANDWIRTSCHAFT 2024a). Rotbuchen haben einen groRen waldbaulichen Wert, da sie bodenverbessernd sind
und eine grolRe 6kologische Bedeutung als Habitat flir andere Organismen haben (PACKHAM et al. 2012, PRETZSCH
et al. 2021). Ein Sechstel aller mitteleuropdischen Tierarten lebt in Buchenmischwéldern. Etwa 1.800 Tierarten
sind eng an dieses Habitat angepasst (FELBERMEIER UND MOSANDL 2006). Allerdings ist die Rotbuche gefdhrdet, wie
anhand der Kronenverlichtung im Rahmen der Waldzustandserhebung 2023 zu ermessen ist: 44 % der Rotbuchen
sind in die Schadstufe 1 eingeordnet, 36 % der Rotbuchen in die Schadstufen 2 bis 4. Nur 20 % der deutschen
Rotbuchen haben keine Anzeichen der Kronenverlichtung (Bundesministerium fiir Erndahrung und Landwirtschaft
2024b). Die Rotbuche gerat durch den Klimawandel zunehmend unter Druck. Sie bevorzugen Standorte mit
temperatem Klima sowie ausreichender Feuchte im Sommer (BOLTE et al. 2007). Insbesondere durch die
intensiven Trockenperioden in den Sommern 2018 und 2019 wurden Rotbuchen geschadigt (FRel et al. 2022,
NEYCKEN et al. 2022, RUKH et al. 2023).
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2 In-vitro-Kultur der Rotbuche

Die In-vitro-Kultur ist eine Methode zur vegetativen Vermehrung von Pflanzen unter sterilen Bedingungen und
daher eine bewadhrte Technik zur Erhaltung wertvoller Genotypen. In diesem abgeschlossenen und artifiziellen
System konnen solche Genotypen gesichert werden, die in der natirlichen Umgebung oder auf
Freilandplantagen abiotischen und biotischen Risiken ausgesetzt waren, darunter Trockenheit, FraRfeinde oder
Krankheitserreger, und diese moglicherweise nicht (iberleben wiirden. In der In-vitro-Kultur kénnen auch
Genotypen vegetativ vermehrt werden, die in der gartnerisch-forstschulischen Praxis als schwierig vermehrbar
gelten. Fir die biotechnologische Forschung ist die In-vitro-Kultur eine grundlegende Technik, da mit diesem
Pflanzenmaterial und einem etablierten Regenerationssystem die genetische Transformation, z. B. mittels
Agrobacterium-vermittelter Transformation, ermoglicht wird. Die genetische Transformation ist wiederum meist
eine Voraussetzung fir die Etablierung der Genomeditierung, beispielsweise per CRISPR/Cas (BRUEGMANN et al.
2024).

Zur In-vitro-Kultur von Rotbuchen wird seit den spaten 1970er Jahren geforscht (CHALUPA 1979, 1987, NADEL et
al. 1991, VIEITEZ et al. 1992, MEIER UND REUTHER 1994). Weiterhin gilt die Rotbuche fiir die In-vitro-Kultur als
rekalzitrant. Die Rekalzitranz von Geholzen ist iber die Rotbuche hinaus eine bekannte Schwierigkeit fiir deren
In-vitro-Kultivierung (McCowN 2021). Dennoch ist fir die Rotbuche die vegetative Vermehrung per In-vitro-Kultur
interessant, da ex vitro Sprossabschnitte schlecht bewurzeln (VON WUHLISCH 2008).

Zur Etablierung einer In-vitro-Kultur fir die Rotbuche wurde in unserer Forschungsgruppe ein Protokoll
entwickelt, das junge Keimlinge verwendet (ZAHN et al., eingereicht). Bucheckern werden in einer Klimakammer
zur Keimung angeregt. Die Keimlinge werden abgeschnitten, in drei Schritten sterilisiert und auf ein
antibiotikumhaltiges Kulturmedium tberfiihrt. Das Kulturmedium basiert auf dem Woody Plant Medium (WP M)
mit Zusatz von Cytokinin und Auxin (LLOYD UND McCowN 1980). Mit dieser Methode wurde eine
Sprossbildungsrate in vitro von bis zu 94 % nach 12 Wochen erreicht. Dennoch ist eine weitere methodische
Forschung geboten, um Optimierungen des Protokolls zu erreichen, da das Wachstum der Explantate noch
gesteigert werden kann.

3 Biotechnologische Forschung an Rotbuchen

Das langsame Wachstum der In-vitro-Explantate ist flr eine intensive Anwendung der genetischen
Transformation mittels Agrobakterien nachteilhaft, sodass andere Materialressourcen gesucht werden mussen,
z. B. Protoplasten. Protoplasten sind zellwandlose Einzelzellen von Pflanzen. Sie lassen sich gewinnen, indem
Blatter in einer Enzymlosung inkubiert werden, die die pflanzliche Zellwand abbaut. Mit einem erfolgreich
optimierten Protokoll lassen sich aus Blattern der Buche vitale Protoplasten gewinnen, die fir
Transformationsexperimente genutzt werden kdnnen (Zahn et al., in Vorbereitung). Zur Transformation von
Protoplasten wird Ublicherweise eine Polyethylenglycol- (PEG-) vermittelte Transformation durchgefihrt. Die
PEG-Zugabe ins Medium der Protoplasten sorgt fiir die Perforation der Zellmembran, durch die ebenfalls ins
Medium zugegebene DNA-Plasmide in die Pflanzenzellen gelangen kdnnen — ein gentechnisch veranderter
Organismus (GVO) entsteht. Die zugegebene DNA wird in den Pflanzenzellen exprimiert.

Je nach Versuchsansatz kdnnen mit der biotechnologischen Bearbeitung von Pflanzen Genfunktionen und
Genotyp-Phdnotyp-Assoziationen erforscht werden. Beispielsweise kdonnen Pflanzen, die eine genetische
Verdanderung tragen, mit unveranderten Pflanzen unter Stressbedingungen, z. B. in einem Trockenstressversuch,
verglichen werden. Mit Hilfe von diversen Methoden zur Charakterisierung des Phanotyps lasst sich bewerten,
ob die genetische Veranderung zu einer hoheren oder verringerten Toleranz gegeniiber Trockenheit gefiihrt hat.
Solche Erkenntnisse ermoglichen Riickschliisse auf die spezifische Rolle einzelner Gene oder Gengruppen und
tragen dadurch zur Aufklarung der genetischen Grundlage, z. B. von Schadlings- oder Trockenstresstoleranz, bei.



8. Tagung der Sektion der Sektion Forstgenetik / Forstpflanzenziichtung (Tagungsband) 213

Die ersten Ansdtze zur genetischen Transformation von Rotbuchen-Protoplasten waren erfolgreich, sodass in
den Pflanzenzellen der visuelle Fluoreszenzmarker mEGFP exprimiert werden konnte. Unter Nutzung des mEGFP-
Markers wurden unterschiedliche genetische Regulationselemente getestet, um einen molekularen
Werkzeugkasten zu etablieren und damit die Vorbereitungen fir die Nutzung der neuen genomischen Technik
CRISPR/Cas (siehe unten) zu treffen. Diese Protoplasten sind — auf Grundlage des bekannten Literaturwissens —
die ersten genetisch verdnderten Rotbuchenzellen (iberhaupt. Die weitere Kultivierung der Protoplasten
beinhaltet die Bildung eines undifferenzierten Zellhaufens (Kallus) und daraus nachfolgend die Regeneration von
vollstdndigen Pflanzen. Beides stellt eine weitere technische Hiirde dar, fir die weiterer Forschungsbedarf
besteht.

4 Neue genomische Techniken als Ziichtungswerkzeug

Bdume sind abiotischen Stressoren wie Trockenheit nicht hilflos ausgeliefert. Allgemein kénnen Pflanzen mit
zelluldren und physiologischen Prozessen auf Trockenstress reagieren. Dazu gehoren die Biosynthese von
Abscisinsdure und Prolin, die stomatdre Regulation, osmotische Anpassungen sowie die Bildung von
Antioxidantien. Ferner kénnen anatomische Anpassungen, wie beispielsweise die Modifikation von LeitgefaRen
oder der Zellwdnde, greifen (POLLE et al. 2018). Die genetischen Grundlagen dieser Prozesse sind geeignete
Ansatzstellen fur die zlichterische Optimierung von Pflanzen.

Die Pflanzenziichtung basiert ganz grundsatzlich auf rekurrenter Selektion, also auf sich wiederholender Auslese.
Die Selektion vorteilhafter Pflanzen zur Sortenentwicklung oder fiir den weiteren Ziichtungsprozess verengt die
genetische Diversitdt. Neue genetische Diversitdit und damit auch neue Merkmale kommen durch
Rekombination, nach Einkreuzen von Genotypen mit gewlinschten Merkmalen, in den Ziichtungsprozess hinein.
Nach der Rekombination werden wieder vorteilhafte Pflanzen, die gewiinschte Merkmalen aufweisen, selektiert
und der Zichtungsprozess fortgesetzt (BECKER 2019). Allerdings ist die genetische Variabilitat innerhalb einer Art
begrenzt. Vollig neue Merkmale, die im Genpool der Art nicht vorhanden sind, kénnen somit auch nicht
eingekreuzt werden. Zudem koénnen im Rahmen der Kreuzungsziichtung auch nachteilhafte Eigenschaften
eingebracht werden.

Die Mutationszlichtung soll neue Variabilitdt innerhalb einer Art und daher auch neue Merkmale in
verhaltnismaRig kurzer Zeit erzeugen. Konventionell wird in der Mutationsziichtung Saatgut mit chemischen
Substanzen, z. B. mit Ethylmethansulfonat, oder UV-Bestrahlungen oder anderen ionisierenden Strahlungen
(Radioaktivitat) bearbeitet. Diese Behandlungen sind allerdings ungerichtet, sodass nicht nur niitzliche
Merkmale, sondern auch viele genetische Verdanderungen (Mutationen) entstehen kénnen, die unerwiinscht und
nachteilig sind, teilweise sogar letal sein kénnen. Ein GroRteil der Mutationen bleibt in der Regel unentdeckt.

Mit der Genomeditierung (englisch genome editing) wurde eine zielgerichtete Form der Mutagenese entwickelt.
CRISPR/Cas ist die populdrste, wenn auch nicht die erste, entwickelte Technik der Genomeditierung. Fur die
Entdeckung der biochemischen Grundlagen dieses Mechanismus wurden die beiden Wissenschaftlerinnen
CHARPENTIER und DOUDNA 2020 mit dem Chemie-Nobelpreis ausgezeichnet (JINEK et al. 2012, LEDFORD UND CALLAWAY
2020). Die Genomeditierung kann als neue Ziichtungstechnologie bereits in vielen Geholzarten angewendet
werden, neben vielen Obstbaumarten auch in einigen forstlich relevanten Baumarten (BRUEGMANN et al. 2024).
Verglichen mit Nutzpflanzen, die zur Erndhrung verwendet werden und in denen neue Ziichtungstechnologien
schon weiter fortgeschritten sind, besteht allerdings weiterhin ein intensiver Forschungsbedarf zur Etablierung
und Optimierung der Technik sowie zur Ubertragung auf weitere Baumarten.

Biotechnologische Innovationen werden durch Fortschritte in der genomischen Forschung unterstiitzt. Anhand
von Genomsequenzen lassen sich zielgenaue Editierungsbereiche identifizieren. Fiir mehrere Baumarten wird
derzeit daran gearbeitet, nicht nur fir ein einzelnes Individuum die vollstandige Sequenz des Genoms zu haben,
sondern eine Genomsequenz auf Basis mehrerer Individuen zu formulieren, was als sogenanntes Pangenom
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bezeichnet wird (LAzIC et al. 2024). Dadurch lasst sich die genetische Variation einer Baumart besser abbilden
und bericksichtigen. Dies ermoglicht auch die Identifikation von moglichen unbeabsichtigten Editierungsstellen
im Genom, die als sogenannte Off-Targets unter Biosicherheitsaspekten relevant sind. Besonders fiir
Forstbaumarten ist die Biosicherheitsforschung von groRer Bedeutung bei der Konzeptionierung von
Forschungsansatzen sowie fiir eine mogliche praktische Verwendung biotechnologisch verdnderter Baume
(FLADUNG UND HOENICKA 2012). Forstbdume werden zwar nicht zur Erndhrung genutzt, allerdings Gber mehrere
Jahrzehnte kultiviert. Die Stabilitdt von biotechnologisch induzierten genetischen Veranderungen spielt daher
eine bedeutende Rolle (FLADUNG et al. 1997, FLADUNG 1998). Diese grundlegenden genetischen Aspekte wurden
bereits Ende der 1990er- und zu Beginn der 2000er-Jahre erforscht (FLADUNG 1999, KUMAR UND FLADUNG 2001,
HOENICKA UND FLADUNG 2006). Fir CRISPR/Cas bestehen neue Fragestellungen und neue technologische
Moglichkeiten. So lassen sich mittels Genomsequenzierungen mogliche Off-Target-Veranderungen identifizieren
und davon betroffene Pflanzen aussortieren. Unter Biosicherheitsaspekten sind auch Double Nicking Ansatze
interessant, die mit modifizierten Cas-Nukleasen und die Kombination von zwei Zielregionen Off-Target-
Verdanderungen statistisch reduzieren (RAN et al. 2013, FAUSER et al. 2014).

5 Weitere Baumarten

Viele der zuvor beschriebenen Methoden basieren auf der forstlichen Modellbaumgattung Populus (Pappeln),
speziell den Pappelhybriden Populus tremula x Populus alba und Populus tremula x Populus tremuloides. Diese
und weitere Pappel- und Aspen(hybriden) werden seit Jahrzehnten erfolgreich in vitro kultiviert. Sie lassen sich
insbesondere aufgrund ihres schnellen Wachstums gut fiir die genetische Transformation und Genomeditierung
und sogar als Modellorganismen fiir die forstliche Biotechnologie verwenden (LEPLE et al. 1992, FLADUNG UND
AHUJA 1996, BRUEGMANN et al. 2019).

Ein ahnlich schnelles Wachstum in vitro zeigt der Asiatische Gotterbaum (Ailanthus altissima), fiir den bereits
erste Transformationsversuche erfolgreich waren (BRUEGMANN et al., unpubliziert). Dennoch sind weitere
technische Anpassungen fiir eine konsistent gute Regeneration notwendig. Erste Experimente wurden dariber
hinaus mit der Stieleiche (Quercus robur) und der Gemeinen Esche (Fraxinus excelsior) durchgefiihrt. Auch fir sie
bestehen klimatische und damit verbunden auch phytopathologische Herausforderungen, wie das
Eschentriebsterben fiir die Esche (MARCAIS et al. 2022, BUNDESMINISTERIUM FUR ERNAHRUNG UND LANDWIRTSCHAFT
2024b).
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Epigenetische Untersuchungen an der Kiefer (Pinus sylvestris) - Klimaplan Hessen (KPH-
Epigenetik)

SOFIA RUBIN, MARTIN HOFMANN

Zusammenfassung

Das Epigenetik-Projekt geht der Frage nach, ob eine im Phdnotyp erkennbare Plastizitat der Merkmalsauspragung
innerhalb der genetisch determinierten Reaktionsnorm liegt oder epigenetisch induziert ist und moglicherweise
sogar an die Nachkommenschaft weitergegeben werden kdnnte.

Die Untersuchungen konzentrieren sich auf messbare Effekte in Bezug auf die Trockenstresstoleranz der
Prifglieder. Dazu werden Samlinge von ausgewahlten Einzelbdumen unterschiedlicher Reifejahre verglichen. Als
Modellbaumart wurde die Kiefer vor allem wegen ihrer hdaufigen Mast und langen Samenlagerfahigkeit gewahlt.
Die Kiefer ist in Deutschland weit verbreitet, zeigt eine hohe klimatische Anpassungsfahigkeit und hat bereits
eine relativ gute Klimaprognose.

Abstract
Epigenetic studies on Scots pine (Pinus sylvestris) - Klimaplan Hessen (KPH-Epigenetics)

The epigenetics project addresses the question of whether a plasticity of trait expression recognizable in the
phenotype lies within the genetically determined reaction norm or is epigenetically induced and could possibly
even be passed on to the offspring.

The investigations focus on measurable effects in relation to the drought stress tolerance of the test links. For
this purpose, saplings from selected individual trees of different maturity years are compared. Pine was chosen
as the model tree species primarily because of its frequent masting and long seed storage life. Pine is widespread
in Germany, shows great climatic adaptability and already has a relatively good climate prognosis.

1 Einleitung

Spirbare Trockenheit wahrend der Reproduktionsphase eines Baumes konnte sich auf die Trockenstresstoleranz
seiner Nachkommen auswirken. Neben der klassischen Umweltanpassung durch Vererbung, Selektion und
Mutation besteht auch die Mdglichkeit, dass umweltinduzierte Informationen zum An- und Abschalten von
Genen ebenfalls an Nachkommen weiter gegeben werden. Man spricht dann von Epigenetik. Auf einem
bestimmten Genabschnitt sind sehr viel mehr Erbinformationen vorhanden als spater im Organismus ausgepragt
werden. Warum bestimmte Genabschnitte abgelesen werden wahrend andere praktisch ausgeschaltet bleiben,
ist Gegenstand intensiver Forschung. MaRgeblich sind aber die Umweltbedingungen wahrend der
Reproduktionsphase. Bei solchen epigenetischen Effekten geht man davon aus, dass sie sehr lange wirksam sind,
evtl. sogar Uber die gesamte Lebensdauer eines Baumes. Auf diese Weise konnten epigenetische Effekte zu einer
weiteren Steigerung des Anpassungspotenzials fliihren. Wahrend in anderen Forschungsbereichen bereits
intensiv an dem Phdanomen der Epigenetik gearbeitet wird, ist der Umwelteinfluss auf die Weitergabe von
Erbinformationen bei Waldbaumen noch weitgehend ungeklart.
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Das Projekt geht deshalb zunachst der Frage nach, ob eine im Phanotyp erkennbare Plastizitat der
Merkmalsauspragung innerhalb der genetisch bedingten Reaktionsnorm liegt oder etwa epigenetisch induziert
sein kann und damit moglicherweise an die Nachkommen weiter gegeben werden kénnte.

2 Methodik

Im Vordergrund der Untersuchungen stehen messbare Effekte in Bezug auf die Trockenstresstoleranz der
Prifglieder. Dazu werden Absaaten von ausgewdhlten Einzelbdumen unterschiedlicher Reifejahre verglichen.
Vor allem wegen ihrer hdaufigen Mast und langen Lagerfahigkeit des Saatgutes fiel die Entscheidung fir die Kiefer
als Modellbaumart. Die Kiefer ist in Deutschland weit verbreitet, zeigt eine groBe klimatische
Anpassungsfahigkeit und besitzt bereits eine relativ gute Klimaprognose.

Mit dem Reifejahr (= Erntejahr) wird jedoch nur ein Teil der Reproduktionsphase abgedeckt, die bei Kiefer
insgesamt 2 Jahre dauert. Die Bildung von Pollen und Eizellen sowie die Blite und Bestdaubung erfolgen bereits
im Jahr davor. Es dauert dann bis zum nachsten Jahr bis es zur Befruchtung und anschlieBender Samenbildung
kommt. Mit einer Vorauswahl nach Reifejahren sind demnach nur mogliche Epigenetik-Effekte wahrend der
Samenentwicklung erfasst, aber nicht wahrend der vorhergehenden Entwicklung.

Abbildung 1:  Lage der Erntebdaume in Hessen.
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Flr das Projekt lag es nahe, sich auf die Reifejahre zu konzentrieren. Dabei darf nicht auBer Acht gelassen werden,
dass unterschiedliches Verhalten der Nachkommenschaften evtl. auch durch die Witterungsbedingungen des
Bllihjahres erklart werden kénnten. Gerade die lange Dauer von rund einem Jahr zwischen Gametenbildung und
Befruchtung lasst epigenetische Effekte in dieser Phase moglich erscheinen. Analysen zum Einfluss des Bliihjahres
lassen sich auch nachtraglich noch gut durchfiihren und sind auch vorgesehen.

Zundchst wurden in ganz Hessen Kiefern ausgewahlt, und fir eine kiinftige regelmaBige Beerntung dauerhaft
markiert. Alle in Hessen vorkommenden zonalen Kiefern-Waldstandorte wurden berlicksichtigt. Kriterien fir die
Auswahl der Bestidnde waren Alter, BestandesgrofRe, Standortswasserbilanz und Hohenlage. Innerhalb der
Bestdnde wurden Einzelbdume vorrangig nach der Kronenvitalitdt und Beerntbarkeit ausgewahlt (Abb. 1). Mit
dem Saatgut sollen Nachkommenschaftspriifungen angelegt und Trockenstressversuche durchgefiihrt werden.

Eine zweite Sdule bildet in der Genbank eingelagertes Material, dessen Erntedatum bis in das Jahr 1960
zuriickreicht. Hier lag das Augenmerk auf Absaaten aus Jahren mit Weisercharakter.

3 Ergebnisse und Diskussion

Die Kartierung und erste Beerntung von Einzelbdumen ausgesuchter Bestdande ist inzwischen erfolgt, das
Probesaatgut wird derzeit zur Einlagerung vorbereitet. Insgesamt wurden 108 Bdume in 32 Bestdnden einer
Probebeerntung unterzogen. Die Verteilung der Erntebdume Uber die Standortswasserbilanzstufen und die
Hohenlage sind in den Abbildungen zwei und drei aufgezeigt. Es wird erkennbar, dass besonders die Standorte
in der Rhein-Main Ebene sowie auch die feuchten Hohenlagen in Nordhessen abgedeckt wurden. Dies entspricht
in etwa der Hauptverbreitung der Kiefer in Hessen.

Abbildung2: Verteilung der Erntebaume nach der Standortwasserbilanz.
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Quelle: NW-FVA (S. RuBIN).

Abbildung 3:  Verteilung der Erntebaume nach der H6henlage.
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Einen zweiten Arbeitsschwerpunkt bildeten Auswahl und Aussaat von Material aus der Genbank zur Anlage einer
Nachkommenschaftspriifung sowie eines Trockenstressversuches. Grundsatzlich war Saatgut von gelenkten
Kreuzungen, Einzelbdumen, Bestanden und Samenplantagen eingelagert worden. Leider ergab die Suche nach
mehrjahrig eingelagertem Saatgut aus gelenkten Kreuzungen aber nicht das erhoffte Ergebnis. Saatgut aus
Kreuzungen war nicht in ausreichender Menge vorhanden. Deshalb musste auf Samenplantagenabsaaten
zurlickgegriffen werden. In den Jahren 1968 bis 1995 wurden 10 Samenplantagen regelmaRig beerntet (Abb. 4)
von denen Probemengen zuriickbehalten wurden. Es handelt sich um Samenplantagen aus Hessen,
Niedersachsen und Rheinland-Pfalz. Die Auswahl erfolgte anhand der Klimadaten der Ernteflachen. Die in der
Abbildung durch Kreise markierten Saatgutproben kamen zur Aussaat.

Abbildung 4:  Auswahl der Priifglieder anhand von Klimadaten.
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Bei der Keimpriifung ergaben sich keine Auffalligkeiten bestimmter Erntejahre auf die Keimfahigkeit bestimmter
Partien. Aus Abbildung 5 ist kein Zusammenhang zwischen der Witterung im Reifejahr und Keimprozent ablesbar.
Mit nur wenigen Ausnahmen zeigte das langjahrig eingelagerte Material erfreulich gute Keimergebnisse.



8. Tagung der Sektion der Sektion Forstgenetik / Forstpflanzenziichtung (Tagungsband) 221

Abbildung 5:  Keimprozente der Priifglieder nach Herkunft und Erntejahr (farblich markiert ist die
Einordnung nach moderat, nass, trocken).
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Von dem geplanten Trockenstressversuch mit Jungpflanzen unter kontrollierten Bedingungen sind erste
Hinweise zu erwarten. Valide Ergebnisse sind aber erst nach Auswertung einer Versuchsserie mit dem Uber viele
Jahre gewonnenen Saatgut erzielbar. Das beschriebene Vorhaben nadhert sich dem Thema Epigenetik im
Feldversuch und sieht sich deshalb allen dabei zu erwartenden StérgroRen gegenliber. Moglicherweise legt aber
die regelmaRige systematische Einsammlung von Saatgutproben eine Grundlage fiir spatere genetische
Analysen, die zum Verstadndnis epigenetischer Prozesse bei Waldbdaumen beitragen kénnen.
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