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Zusammenfassung

Klimamodelle prognostizieren trockenere, wärmere Sommermonate und immer häufiger auftre-

tende Dürreereignisse. Als klimastabilere Baumarten werden die Eichen daher gegenüber anderen

Laubbäumen stark an Bedeutung zunehmen und ihr Verbreitungsgebiet in höheren Lagen sogar

erweitern. Gleichzeitig steigt der Nutzungsdruck auf die einheimischen Wälder. Der Rohstoffbe-

darf unserer Gesellschaft steigt, während immer mehr Flächen mit Nutzungsrestriktionen belegt

werden oder gänzlich als Produktionsfläche ausfallen. Soll der Wald auch zukünftig als nachhaltige

Rohstoffquelle fungieren, muss die Produktivität zukünftiger Bestände erhöht werden.

Massenleistung und Stammqualität sind entscheidende Größen in der Eichenwirtschaft. Jedoch

entscheiden eine Vielzahl von Merkmalen über die jeweilige Qualität des Holzes und damit

über den wirtschaftlichen Erfolg. Einige Merkmale werden durch den Standort beeinflusst oder

unterliegen größtenteils einer waldbaulichen Kontrolle. Andere wiederum unterliegen zu deutlichen

Anteilen einer genetischen Kontrolle und sind nur wenig waldbaulich steuerbar. Damit entscheidet

die genetische Qualität des Pflanz- und Saatgutes, mit dem die Bestände begründet werden,

maßgeblich über den späteren wirtschaftlichen Erfolg.

Als Hauptquelle für forstliches Vermehrungsgut können Saatguterntebestände angeführt werden,

die in der Regel flächig oder in Teilbereichen beerntet werden. Ein gesteigertes Leistungspotential

des Saat- und Pflanzgutes kann bei dieser Beerntungsmethode allerdings ausgeschlossen werden,

weil die genetische Qualität des Saatgutes der des Ausgangsbestandes entspricht. Als weitere Quelle

können Samenplantagen angeführt werden, die Saatgut mit leistungssteigerndem Potential und

besseren Formeigenschaften bereitstellen. Aktuell tragen Samenplantagen jedoch aufgrund ihrer

geringen Fläche nur gering zum Saatgutaufkommen bei. Erst mittelfristig kann über die Anlage

neuer Plantagen die Versorgungssituation verbessert werden. Kurzfristig bedarf es daher anderer

Lösungen. In der vorliegenden Arbeit wurde ein Konzept erarbeitet, welches die Möglichkeiten

der Gewinnung von höherwertigem Vermehrungsgut aus bestehenden Saatguterntebeständen

analysiert und kurzfristig umsetzbar ist.

Das hier vorgestellte Konzept basiert auf der ausschließlichen Beerntung von phänotypisch

hervorragenden Einzelbäumen. Dadurch kann die genetische Qualität des Saatgutes über den

mütterlichen Beitrag gesteigert werden. Zusätzlich wurden waldbauliche Maßnahmen formuliert,

die zum einen den Fremdsamenanteil unter den Erntebäumen minimieren und zum anderen

die genetische Qualität des Pollens auf der väterlichen Seite erhöhen. Insgesamt wurden vier

Hauptvarianten erarbeitet, die sich hinsichtlich der genetischen Qualität des Saatgutes und der

waldbaulichen Eingriffsstärke unterscheiden.

Zur Validierung der einzelnen Varianten wurden in vier Saatguterntebeständen von Stiel- und
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Trauben-Eichen Testflächen eingerichtet. In ihnen wurden alle Eichen bonitiert (Leistungs- und

Formmerkmale) und die jeweiligen Positionen erfasst. Zusätzlich wurde von jedem Baum eine

Probe für genetische Untersuchungen genommen. Darüber hinaus wurde Saatgut zur Bestimmung

des Fremdsamenanteils und zur Analyse der Bestäubungssituation systematisch eingesammelt.

Mit Hilfe eines Klassifizierungssystems wurden alle Eichen einer Qualitätsstufe zugeordnet und

ihre Eignung als Erntebaum festgelegt. Anhand der Testbestände wurden anschließend eine Reihe

von Untersuchungen durchgeführt, die zur Validierung der einzelnen Varianten benötigt wurden.

Alle Testbestände zeichnen sich durch eine hohe phänotypische Variation aus. Bei vielen

der betrachteten Formmerkmale sind alle Ausprägungsstufen vorhanden. Die Klassifizierung

der Bestände zeigt außerdem, dass nur ein geringer Anteil der Bäume eines Bestandes für die

Produktion höherwertigen Saatgutes geeignet ist. Ein hoher Prozentsatz der Bäume ist aufgrund

seiner schlechten phänotypischen Ausstattung für die Saatgutproduktion gänzlich ungeeignet. Ein

Modell liefert zusätzlich Informationen über den theoretischen Leistungsgewinn bei Einzelbaum-

beerntung. Dafür wurde den einzelnen Qualitätsstufen ein Zugewinn an Leistung zugewiesen.

Ausgehend von den Beerntungs- und Behandlungsvarianten und den daran beteiligten Mütter-

und Väterkollektiven wurden die möglichen Leistungssteigerungen berechnet und gegenüber ge-

stellt. Aufgrund der Modellannahmen wird bei einer flächigen Beerntung keine leistungssteigernde

Wirkung erzielt. Eine Einzelbaumbeerntung führt hingegen zu merklichen Leistungssteigerungen,

die durch die verschiedenen Behandlungsvarianten nochmals gesteigert werden können.

Die Auswertung der genetischen Daten ergab, dass die Bestände als weitestgehend artrein (Stiel-

bzw. Trauben-Eiche) bezeichnet werden können. Lediglich ein Bestand weist eine hohe Durchmi-

schung mit der anderen Eichenart auf. Hybridisierungstendenzen konnten nicht nachgewiesen

werden. Die betrachteten Variationsparameter zeigen Werte, die etwa auf dem Niveau von Kol-

lektiven anderer Untersuchungen liegen. Zwischen den Testbeständen sind die Unterschiede meist

nur gering. Lediglich bei der genetischen Vielfalt, die stark abhängig von der Populationsgröße ist,

konnten größere Schwankungen beobachtet werden. Die Einteilung der Bäume in Qualitätsstufen

und der damit verbundenen Festlegung der jeweiligen Erntekollektive führt abhängig von der

Subpopulationsgröße und den betrachteten Variationsparametern z.T. zu starken Verlusten an

Vielfalt und Diversität in den jeweiligen Kollektiven. Seltene Allele gehen vielfach verloren, die

vorliegenden Drifteffekte sind jedoch ungerichtet. Parallel zu der Klassifizierung wurden auch

die Auswirkungen der Behandlungsvarianten untersucht. Es zeigt sich, dass bei Hinzunahme der

potentiellen Pollenspender zu den Erntekollektiven die Auswirkungen weitestgehend kompensiert

werden können. Daher können auch Behandlungsvarianten mit stärkeren Eingriffen in Betracht

gezogen werden, ohne dass die Vielfalt und Diversität zu stark herab gesetzt werden.

Elternschaftsanalysen zeigten, dass besonders unter dem Kronenrand der Erntebäume mit

beträchtlichen Beimischungen durch Fremdeicheln der Nachbarbäume zu rechnen ist. Eicheln

von weiter entfernten Bäumen konnten ebenfalls nachgewiesen werden. Die Erntebäume müssen

daher frei gestellt werden, damit eine möglichst hohe Saatgutreinheit gewährleistet werden

kann. Mit Hilfe von logistischen Regressionen wurde eine mittlere Freistellungsdistanz berechnet,

die für die Grundflächenbetrachtung der Behandlungsvarianten verwendet wurde. Die alleinige
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Freistellung der Erntebäume bedeutet vielfach eine bereits deutlich über der regulären Durchfors-

tungsstärke liegenden Behandlung. Darüber hinaus gehende Behandlungen der Bestände führen

zu Grundflächenreduktionen, die eine weitestgehende Auflösung der Bestandestruktur zur Folge

hätten.

Eine Analyse der Bestäubungssituation ergab, dass ein großer Teil des Pollens seinen Ursprung

von außerhalb der Testflächen hat. Von den Pollen, deren Väter identifiziert werden konnten,

stammt ein hoher Anteil aus der unmittelbaren Umgebung, aber auch hier wurden z.T. hohe

Bestäubungsdistanzen festgestellt. Selbstung konnte bei den untersuchten Nachkommen nicht

nachgewiesen werden. Insgesamt wurde eine starke Pollendurchmischung festgestellt, was sich

an den hohen Väterzahlen an den Mutterbäumen äußert. Ebenfalls zeigen viele Väter einen

nur einfachen Bestäubungserfolg, deutlich seltener konnten größere Vollgeschwisterfamilien

identifiziert werden. Schlussendlich wurde der Pollenanteil der jeweiligen Qualitätsstufen ermittelt.

Dabei zeigte sich, dass Pollen von phänotypisch schlechten Bäumen nicht überproportional am

Gesamtpollenaufkommen vertreten ist.

Alle angeführten Untersuchungen wurden zur abschließenden Evaluation genutzt. Eine Gegen-

überstellung zeigt, dass sich die Varianten deutlich hinsichtlich ihres Kosten-Nutzen-Verhältnisses

unterschieden. Besonders die Varianten mit starken waldbaulichen Eingriffen scheinen für den

Privatwald uninteressant zu sein, lediglich für den öffentlichen Waldbesitz wären sie unter gewis-

sen Voraussetzungen denkbar. Mit den ausgearbeiteten Varianten stehen aber Optionen bereit,

höherwertiges Vermehrungsgut bereit zu stellen. Den Waldbesitzern können somit abhängig

von ihrer Bereitschaft, höherwertiges Vermehrungsgut zu produzieren, angepasste Varianten

angeboten werden.

Parallel zum Saatguternte- und Behandlungskonzept wurde ein Absaatenversuch angelegt, um

die Grundannahme einer Überlegenheit von Nachkommen phänotypisch besserer Bäume gegenüber

schlechteren zu überprüfen. Eicheln der in die Untersuchung einbezogenen guten Einzelbäume

sind im Mittel größer als die schlechter Bäume, zeigen aber ein schlechteres Auflaufverhalten.

Die einjährigen Sämlinge von phänotypisch guten Einzelbäumen zeigen im Mittel ein besseres

Höhenwachstum und einen größeren Wurzelhalsdurchmesser. Jedoch konnten keine eindeutigen

Tendenzen bei der Wuchsform festgestellt werden. Mit dem Material wurde eine Versuchsserie

angelegt, die zu späteren Zeitpunkten weitere Erkenntnisse liefern wird.
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Summary

Climate models predict drier and warmer summer months and increasingly frequent drought

events. As a more climate-resilient tree species, oak will therefore become much more important

than other deciduous trees and even expand its distribution area at higher altitudes. At the same

time, utilization pressure on native forests is increasing. The demand for raw materials in our

society is increasing, while more and more land area used for production purposes is no longer

available. If the forest is to continue its function as a sustainable source of raw material in future,

the productivity of future stands has to be increased.

Growth performance and log quality are important factors in oak management. However,

many characteristics determine the respective quality of the timber and thus the economic

success. Some characteristics are controlled by environmental factors such as site conditions or

silvicultural management regimes. Others are under significant genetic control and can only be

influenced to a limited extent by silvicultural methods. Thus, the genetic quality of the forest

reproductive material for the establishment of future oak stands is decisive for the subsequent

economic success.

The primary source of forest reproductive material are registered seed stands, which are usually

harvested over their entire area or over parts of their area. However, an increased performance

potential of the seed and planting material can be excluded with this harvesting method, because

the genetic quality of the seed corresponds to that of the initial stand. A further source are seed

orchards, providing seed with performance-enhancing potential and better form characteristics.

However, seed orchards contribute little to seed production due to their small number and sizes.

Only in the mid-term the supply situation can be improved by establishing new seed orchard

plantations. In the short-term, other solutions are needed. In the present study, therefore, a

concept was developed which examines alternatives of obtaining higher-quality reproductive

material from existing seed stands and which can be implemented in the shorter term.

The concept presented here is based on the exclusively harvesting of phenotypically outstanding

trees. This allows the genetic quality of the seed to be increased via the maternal contribution. In

addition, silvicultural treatments were developed which, on the one hand, minimize the proportion

of foreign seed among the harvested trees and, on the other hand, increase the genetic quality of

the paternal pollen. Altogether, four main variants were developed, which differ with regard to

the genetic quality of the seed and the silvicultural cutting intensity.

To validate the individual variants, test sites were established in four seed stands of pedunculate

and sessile oaks. On these test sites, a quality assessment was performed on all oak trees

(performance and shape characteristics) and the respective positions were recorded. In addition,
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a cambium sample was taken from each tree for genetic analysis. Furthermore, seeds were

systematically collected and used to determine the proportion of foreign seeds and the pollination

patterns. A classification system was used to assign all oaks into a quality category and to

determine their potential as a harvest tree. Using the test sites, a series of investigations were

carried out, which were needed to validate the variants.

All test sites exhibit high phenotypic variation. All levels of phenotypes are found for many of

the traits considered. The classification of the stands also reveals that only a small percentage of

the trees are suitable for the production of higher quality seed. A high percentage of trees are

completely inappropriate for seed production due to their poor phenotypic characteristics. A

model provides additional information on the theoretical gain when individual tree harvesting

is carried out. For this purpose, a gain in performance was assigned to the individual quality

categories. Based on the harvesting and treatment variants and the involved maternal and

paternal collectives, the potential increases in performance were calculated and compared. Based

on the model assumptions, no increase in performance is achieved with areal harvesting. Single-

tree harvesting, on the other hand, leads to noticeable increases in performance, which can be

further increased by the different silvicultural treatment variants.

The evaluation of the genetic data showed that the stands can be described as almost species-

pure, either peduculate oak or sessile oak. Only one stand shows a high degree of admixture

with the other oak species. Tendencies for hybridization between the two oak species cannot

be detected. The variation parameters exhibit values that are comparable to collectives from

other studies. Between the test stands, the differences are small in most cases. Only for genetic

diversity measures, which are strongly dependent on population size, larger variations could be

observed. The classification of the trees into quality categories and the determination of the

respective harvesting collectives lead, depending on the subpopulation size and the variation

parameters considered, in part to strong losses in diversity in the respective collectives. Rare

alleles are often getting lost, but the drift effects are undirected. Along with the classification, the

effects of the silvicultural treatment variants were also investigated. It turns out that when the

potential pollen donors are added to the harvesting collectives, the effects can be compensated

for to a large extent. Therefore, treatment variants with a stronger cutting intensity can also be

considered without reducing diversity too much.

Parentage analyses showed that considerable admixture by acorns from neighbouring trees is

to be expected, especially at the crown edge of the harvesting trees. Acorns from trees located

further away could also be detected. Thus, the harvesting trees have to be released (release

felling) in order to guarantee the highest possible seed purity. Logistic regressions were used to

calculate a mean clearance distance , which was used for the basal area consideration of the

treatment variants. In many cases, release fellings around the harvested trees alone means a

treatment that is already significantly higher than the regular thinning intensity. Treatments of

the stands that go beyond this lead to reductions in basal area that would result in the most

extensive dissolution of the stand structure.

An analysis of the pollination situation showed that a large part of the pollen originates from
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outside the test sites. Pollen from identified fathers within the test sites mostly originates from

the immediate vicinity, but high pollination distances were also found in a number of cases.

Selfing could not be detected in the examinded progenies. Overall, a strong pollen mixture was

observed, which is reflected in the high numbers of pollen donors observed in the seed of the

harvested mother trees. Likewise, many fathers showed only sporadic pollination success so that

larger full sib families could rarely be identified. Finally, the pollen proportions of the respective

quality categories was determined. Thereby, it was observed that pollen from phenotypically low

quality trees is not overrepresented in the total pollen supply.

All the studies performed were used for final evaluation. A comparison shows that the variants

differ significantly in terms of their cost-benefit ratio. Especially the variants with strong

silvicultural impacts appear to be of no interest for private forests. Only for the state forest

ownership they could be conceivable under certain conditions. However, with the alternative

variants worked out, there are options available to provide higher-quality reproductive material.

Thus, forest owners can be offered adapted variants depending on their acceptance to produce

higher-quality reproductive material.

In addition to the seed harvesting and treatment concept, a trial was established to test

the basic assumption of a superiority of the progeny of phenotypically high quality trees over

worse ones. Acorns of the good individual trees included in the study are on average larger

than those of poorer trees, but show poorer germination behaviour. The one-year-old seedlings

of phenotypically good trees show on average improved height growth and a larger root collar

diameter. However, no clear tendencies in growth habit could be found. The material was used

to establish a trail series that will provide further findings at later dates.
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1 Einleitung

1.1 Verbreitung und ökologische Ansprüche der heimischen

Eichenarten

Die Gattung Quercus ist in der nördlichen Hemisphäre mit vielen Arten vertreten. Dabei reichen

die Schätzungen von 320 bis 450 Arten, die sich hauptsächlich auf Nord- und Mittelamerika,

Europa und Vorderasien verteilen (Krahl-Urban, 1959; Krüssmann, 1978; Nixon, 1993).

Auf Europa entfallen davon lediglich 10 bis 12 Arten (Krahl-Urban, 1959; Nixon, 1993).

Von den in Deutschland vorkommenden Eichenarten sind die Stiel-Eiche (Quercus robur L.)

und die Trauben-Eiche (Quercus petraea (Matt.) Liebl.) am häufigsten vertreten. Beide Arten

sind auf dem mitteleuropäischen Teil des Kontinentes am häufigsten zu finden. Lediglich Nord-

und Mittelskandinavien sowie der Mittelmeerraum werden großräumig gemieden. Die Stiel-

Eiche rückt dabei auch in Regionen mit kälteren Wintern in Osteuropa und Russland vor, die

die Trauben-Eiche meidet (Dengler, 1930). Damit verfügt die Stiel-Eiche über ein größeres

Verbreitungsgebiet als die Trauben-Eiche (vgl. Abb. 1.1). In den höheren Lagen der Mittelgebirge

und den Hochalpen ist die Eiche nicht zu finden. Im Harz steigen Stiel- und Trauben-Eiche

auf 490 bis 590 Höhenmeter (Dengler, 1930). In den Zentralalpen kommen beide Eichenarten

noch bei 1000 bzw. 1185 m vor (Krahl-Urban, 1959). Generell steigt die Traubeneiche in den

Gebirgen höher als die Stiel-Eiche (Burger, 1926; Dengler, 1930; Jones, 1959; Krahl-Urban,

1959).

Standörtlich besetzen die Eichenarten unterschiedliche Habitate. Stiel-Eichen besiedeln vor-

nehmlich schwere, eher basische und gut nährstoffversorgte Standorte. Sie ertragen anstehendes

Grundwasser und überstehen auch periodische Überflutungen. Daher sind sie häufig in den

Niederungen, in Auen und an Flüssen zu finden. Trauben-Eichen hingegen bevorzugen eher saure,

mäßig nährstoffversorgte Standorte. Sie sind empfindlich gegenüber anstehendem Grundwasser

und benötigen gut drainierte Standorte. Daher finden sich Trauben-Eichenbestände häufiger

an Hügeln, Bergkuppen und trockenen Hängen (Mayr, 1925; Burger, 1926; Dengler, 1930;

Jones, 1959; Gardiner, 1974; Aas, 1994b; Aas, 1994a). Generell besitzen Stiel-Eichen einen

größeren physiologischen Optimalbereich als die Trauben-Eichen (Ellenberg, 1996).

Nach der dritten Bundeswaldinventur von 2012 ist Deutschland auf einer Fläche von 10,9 Mio.

Hektar bewaldet (Thünen-Institut, 2012). Mit 1,1 Mio. Hektar sind die beiden Eichenarten mit

einem Flächenanteilvon 10,4 % an der Bestockung beteiligt. Damit sind die beiden Eichenarten

zusammengefasst hinter der Buche die zweit häufigste Laubbaumartengruppe in Deutschland.

Bundesweit sind 48 % der Eichenbestände älter als 100 und ca. 11 % davon sogar älter als 160
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Jahre (Thünen-Institut, 2012).

1.2 Morphologische Unterschiede der beiden Eichenarten

Die heutigen gängigen botanischen Namen (Stiel-Eiche) Quercus robur und (Trauben-Eiche)

Quercus petraea wurden 1755 und 1784 erstmals von den Botanikern Linné und Lieblein eingeführt.

Es gibt eine Reihe von einfachen morphologischen Merkmalen, anhand derer die beiden Eichenar-

ten unterschieden werden können. Nach Burger (1921) sind die Knospen der Trauben-Eiche dick,

kantig und eiförmig, die der Stiel-Eiche hingegen schlank und spitz. Trauben-Eichen-Blätter sind

länger gestielt, von regelmäßiger Form mit einer keilförmigen Blattbasis. Blätter der Stiel-Eiche

sind sehr kurz gestielt, von unsymmetrischer Form mit einer ungleich geöhrten Basis. Eicheln der

Stiel-Eiche sitzen meistens an langen Stielen, die der Trauben-Eiche geklumpt am Zweig. Darüber

hinaus gibt es noch weitere blattmorphologische Merkmale (Cousens, 1963; Cousens, 1975;

Rushton, 1983). Blätter der Stiel-Eiche sind meistens kahl und zeigen Zwischennerven. Die

der Trauben-Eiche haben Sternhaare auf der Spreitenfläche, Büschelhaare entlang Mittelrippe

und Nervenwinkel. Zwischennerven sind gar nicht oder nur im unteren Blattdrittel ausgeprägt

(Aas, 1995; Kleinschmit, 1995). Viele Merkmale zeigen eine hohe Varianz in ihrer Ausprägung

und überlappen sich bei den beiden Eichenarten. Zur sicheren Artbestimmung werden deshalb

mehrere Merkmale benötigt (Krahl-Urban, 1959). In morphologischen Untersuchungen über

die Artunterscheidung haben sich die Merkmale Blattstiellänge, Zwischennerven und Blatthaare

für die Artunterscheidung als besonders effektiv herausgestellt (Aas, 1993a; Kremer et al.,

2002).

1.3 Hybridisierung zwischen den Eichenarten

Die im Abschnitt 1.2 erwähnten Blattmerkmale zeigen eine große Varianz bezüglich ihrer Merk-

malsausprägung (Rushton, 1978; Elsner, 1993; Rushton, 1993). Es ist daher nicht möglich,

anhand von nur einem morphologischen Merkmal die beiden Arten sicher zu unterscheiden.

Vielmehr müssen mehrere Merkmale gleichzeitig betrachtet werden (Cousens, 1963; Cousens,

1975). Trotz der Verwendung von mehreren morphologischen Merkmalen können Bäume z.T.

nicht eindeutig einer Art zugewiesen werden. Es wurde daher angenommen, dass es sich bei

diesen morphologischen Mischformen um Arthybride handeln muss. Abhängig von der Definition

der Hybridisierung konnten in Eichenbeständen Hybridisierungsraten von 5 bis 13,3 % ermittelt

werden (Rushton, 1978; Dupouey, 1983; Rushton, 1983). In Versuchen wurde daraufhin

die Hybridisierbarkeit durch künstliche Bestäubung beider Eichenarten nachgewiesen (Aas,

1991; Schüte, 1995; Steinhoff, 1998). Die Tatsache, dass zwischen den Eichenarten Hybride

ausgebildet werden können, führte zur kontroversen Diskussion ob Stiel- und Trauben-Eiche zwei

getrennte Arten sind oder nicht (Kleinschmit und Svolba, 1995; Kleinschmit et al., 1995;

Aas, 1997). Heute besteht weitestgehend Einigkeit darüber, dass es sich um zwei getrennte Arten

handelt (Aas, 2007), nicht zuletzt auch aufgrund neuer Möglichkeiten, die die Genetik bietet,
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Abbildung 1.1: Verbreitungsareale der Stiel-Eiche (oben) und Trauben-Eiche (unten) (Euforgen,
2009a; Euforgen, 2009b), Maßstab 1:17000000
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zwischen den Arten zu differenzieren (Muir et al., 2000; Deguilloux et al., 2003; Lepais et al.,

2006; Höltken et al., 2012; Neophytou et al., 2015).

1.4 Reproduktion bei den Eichenarten

1.4.1 Blühen der Eichen

Stiel- und Trauben-Eichen sind monözisch (Jones, 1959; Aas, 1994a; Ducousso et al., 1993)

und werden über den Wind bestäubt (Dengler, 1930; Sharp und Chisman, 1961; Aas, 1994a).

Bei den männlichen Blüten handelt es sich um schlaff hängende Kätzchen, die gebüschelt aus

Blütenknospen letztjähriger Triebe oder aus den Blattachseln der unteren Sprossteile diesjähriger

Triebe hervorgehen. Weibliche Blüten der Stiel-Eichen befinden sich blattachselständig an den

Spitzen der diesjährigen Triebe in deutlich gestielten Ähren. Blüten der Trauben-Eiche liegen

ebenfalls in den Blattachseln diesjähriger Triebe, sind jedoch gar nicht oder nur kurz gestielt

(Aas, 1994b; Aas, 1994a). Jede Blüte besteht aus drei Fruchtknoten mit zwei Eizellen, von

denen in der Regel nur eine befruchtet wird (Jones, 1959; Garrison und Augspurger, 1983;

Aas, 1994b). Durch die befruchtete Eizelle wird die Entwicklung weiterer Eizellen unterdrückt

(Mogensen, 1975). Die Reihenfolge der Blütenentwicklung wird unterschiedlich beschrieben.

Einige Untersuchungen kommen zu dem Ergebnis, dass sich die männlichen Blüten vor den

weiblichen Blüten entwickeln (Longman und Coutts, 1974; Ducousso et al., 1993). In anderen

Arbeiten wird von einer Vorweiblichkeit der Eichen gesprochen (Aas, 1994b; Aas, 1994a). Die

Narben der weiblichen Blüten sind nur wenige Tage bestäubungsfähig (Aas, 1991; Ducousso

et al., 1993). Durch die ausgeprägte Blühchronologie kann die Selbstung weitestgehend ausge-

schlossen werden. In Kreuzungsversuchen wurde die Annahme der Selbststerilität bestätigt (Aas,

1991; Steinhoff, 1998). Die Blütezeit als Ganzes beginnt mit dem Laubaustrieb im Frühjahr

und dauert je nach Witterung maximal zwei bis drei Wochen (Sharp und Chisman, 1961;

Aas, 1994b). Zwischen den beiden Eichenarten können keine unterschiedlichen Blühzeitpunkte

beobachtet werden (Bacilieri et al., 1993; Bacilieri et al., 1994; Schüte, 1995; Chesnoiu

et al., 2009; Jensen et al., 2009). Freistehende Eichen blühen erst ab einen Alter von 20 Jahren,

in Beständen sogar weitaus später (Jones, 1959; Longman und Coutts, 1974).

1.4.2 Fruktifikation

In geschlossenen Beständen fruktifizieren Eichen erst ab einem Alter von 45 bis 100 Jahren. Stehen

die Bäume im Freistand, kann früher, bereits nach 40 Jahren, mit dem Einsetzen der „Mannbar-

keit“ gerechnet werden (Burger, 1921; Jones, 1959; Krahl-Urban, 1959; Rohmeder und

Schönbach, 1959; Rohmeder, 1972). Es wurde aber auch schon von Fällen berichtet, in denen

Individuen bereits im jungen Alter von 7 bis 8 Jahren Eicheln ausbildeten (Aas, 1993b). Eichen

fruktifizieren nicht jedes Jahr sondern in Intervallen. In der Forstpraxis wird von einer Mast

gesprochen. Diese wird je nach Stärke in Voll-, Halb-, Spreng- oder Fehlmast unterteilt (Dengler,

1930). Generell kann eine Mast als die synchrone Produktion von großen Saatgutmengen in einer
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Population oder Gemeinschaft bezeichnet werden. Sie tritt in unterschiedlichen Intervallen auf,

zeigt aber für die einzelnen Baumarten ein typisches periodisches Muster (Silverton, 1980;

Kelly, 1994). Masten haben besonders bei schwersamigen Früchten den Vorteil, dass mögliche

Samenprädatoren übersättigt werden. Ein höherer Saatgutanteil überlebt und kann zur erfolgrei-

chen Reproduktion beitragen. Samenlose Jahre hingegen reduzieren den Prädatorenbestand und

halten ihn niedrig. Als weitere Gründe für Masten können die Polleneffizienz bei gleichzeitiger

Reproduktion und Ressourcenverfügbarkeit genannt werden (Silverton, 1980; Sork, 1993;

Kelly, 1994; Wohlgemuth et al., 2016).

Eichen zeigen relativ häufig Blühjahre. Jedoch führen die Blütezeiten nicht zwangsläufig zu

ebenso häufigen Samenjahren (Rohmeder, 1972; Shaw, M. W., 1974). In vielen Fällen schädigen

Spätfröste die Blütenanlagen und verhindern die Ausbildung einer Mast (Burger, 1921; Sharp

und Chisman, 1961; Sharp und Sprague, 1967; Rohmeder, 1972). Während der Entwicklung

wirken sich nasse und kühle oder zu trockene Sommer negativ auf die Entwicklung der Eicheln aus

(Krahl-Urban, 1959). Eichenwicklerbefall kann ebenfalls zum Ausfall der Mast führen (Klöck,

1963; Maurer, 1964; Schenk, 1994). Vollmasten treten daher relativ selten in Erscheinung.

Lediglich in jedem vierten bis sechsten Jahr kann mit einer guten Eichelernte gerechnet werden

(Burger, 1921; Jones, 1959; Rohmeder, 1972). Für den mainfränkischen Raum ergab eine

Analyse der Eichelmastdaten aus den letzten 350 Jahren, dass eine gute bis ergiebige Mast alle

3,6 Jahre und eine ergiebige Mast alle 5,4 Jahre in auftritt. Halbmasten, Sprengmasten und

Fehlmasten sind deutlich häufiger zu beobachten. Bei einer Zusammenfassung der bundesweiten

Ernteergebnisse zeigte sich, dass zwischen 1992 und 2013 allein sieben Fehlmasten verzeichnet

werden konnten (Konnert et al., 2014).

Masten laufen in nicht allen Gebieten synchron ab, sondern können sich von Gegend zu Gegend

stark unterschieden (Eicke, 1991). Der Reifezeitpunkt der Eicheln fällt in die Herbstmonate.

Abhängig von der Witterung und der Herkunft kann mit der Eichelernte ab Mitte September

begonnen werden. Der Fallzeitraum der Eicheln reicht dann bis Anfang November (Burger,

1944; Krahl-Urban, 1959; Rohmeder, 1972).

1.4.3 Auswirkungen der Fruktifikation auf die Praxis

Eicheln sind Früchte, die ein hohes Wassergehaltsbedürfnis zeigen. Sie werden daher auch als rekal-

zitrante Samen bezeichnet (Roberts, 1973). Samen dieser Art sind bei der Lagerung besonders

anspruchsvoll. Werden Eicheln bei Temperaturen unter -5◦C gelagert, bildet sich intrazelluläres

Eis, welches die Eicheln beschädigen kann (Schlegel, 1978). Bei höheren Temperaturen sind

die Eicheln jedoch physiologisch aktiv (Finch-Savage et al., 1992; Pammenter et al., 1994;

Finch-Savage et al., 1996) und bereiten damit Schwierigkeiten bei der Lagerung. Das Saatgut

kann daher nur kurz gelagert werden, gewöhnlich bis zum darauf folgenden Frühjahr. Es wurden

zwar weitere Methoden wie die Erhöhung der Frosthärte oder die Lagerung in CO2-Atmosphäre

zur längerfristigen Eichellagerung erprobt (Schlegel und Spethmann, 1999; Natzke, 1999),

jedoch haben sich diese Methoden in der Praxis nicht bewährt. Schwarzschimmel kann ebenfalls

gelagertes Saatgut in kürzester Zeit unbrauchbar machen (Butin, 1996). Versuche den Pilz mit
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chemischen Mitteln unschädlich zu machen, scheiterten in der Vergangenheit. Eine Hitzebehand-

lung mit ca. 40◦C warmen Wasser tötet hingegen den Pilz ab (Delatour, 1978). Die sogenannte

Thermotherapie wird heute vielfach angewendet und ermöglicht es, Saatgut ohne nennenswerte

Verluste über den Winter zu lagern.

Die Tatsachen, dass Masten in allen Regionen Deutschlands nicht jährlich auftreten und

Eicheln nicht über einen längeren Zeitraum wirtschaftlich gelagert werden können, stellen die

Forstwirtschaft vor Probleme. Für einige Herkunftsgebiete bestehen zeitweise Engpässe bei der

Versorgung mit Forstpflanzenmaterial (Heiseke, 1984; Franke, 1990; Franke, 1991; Franke,

1992; Anonymus, 2017b). Auch kann auf aktuelle oder lokale Ereignisse, wie starke Stürme z.T.

nicht angemessen durch eine spontane Steigerung der Pflanzenproduktion reagiert werden.

1.5 Kulturelle und ökologische Bedeutung der heimischen

Eichenarten

Unter ökologischen Gesichtspunkten sind Eichenwälder von besonderer Bedeutung. Sie bieten

einer Vielzahl von Insekten Lebensraum. So sind ca. 400 Schmetterlingsarten und über 500

holzbesiedelnde Käfer direkt oder indirekt von der Stiel- und Trauben-Eiche abhängig (Mühle,

2007; Bußler, 2007). Damit beherbergen die Eichen neben den Weiden die meisten Insekten

in Mitteleuropa (Southwood, 1961; Brändle und Brandl, 2001; Bertiller und Müller,

2010). Auch für den Menschen sind Eichen oder Eichenwälder von besonderer Bedeutung.

Erste Nutzungsformen sind seit der Steinzeit belegt. So wurden die Früchte der Eichen als

Nahrungsquelle und das Holz als Baumaterial für Häuser verwendet (Sáenz-Romero et al.,

2017). Auch die landwirtschaftliche Nutzung der Wälder, z.B. die Ausnutzung der Mast als

Schweinefutter, hatte einen hohen Stellenwert (Hasel, 1985; Mantel, 1990). Später kamen noch

weitere Nutzungsmöglichkeiten hinzu. So ist das Holz für Möbel, Fässer, Gebrauchsgegenstände

und Schiffsbau vielfältig einsetzbar. Neben dem Holz wurden auch andere Pflanzenteile verwendet.

Aus der Rinde wurden Stoffe zum Gerben von Leder gewonnen und die Eicheln fanden als

Viehfutter Verwendung (Krahl-Urban, 1959; Aas, 1994b; Aas, 1994a; Küster, 2016). Eichen

hatten in vielen unterschiedlichen Kulturen eine religiöse und mythische Bedeutung und fanden

Einzug in die Naturheilkunde der Menschen (Lagoni, 2007; Wilke und Lermer, 2007). Aufgrund

ihrer vielfältigen ökologischen, sozialen und ökonomischen Leistungen erfährt die Eiche auch

heute eine hohe Wertschätzung und ist deshalb in der Bevölkerung sehr beliebt (Spieker, 2015).

1.6 Waldbauliche und wirtschaftliche Bedeutung der Eichenarten

Jahrhunderte der Waldnutzung durch den Menschen hatten weitreichende Auswirkungen. Die

Nutzung führte dazu, dass sich Mitte des 18. Jahrhunderts die Waldflächen in einem desaströsen

Zustand befanden. Als Ursachen sind eine ungeregelte Forstwirtschaft, der gesteigerte Holzbedarf

von Bevölkerung und Gewerbe, zu hohe Wilddichten, Waldweide und Streunutzung zu nennen.

Ab Mitte des 18. Jahrhunderts entwickelte sich langsam eine geregelte Forstwirtschaft mit dem
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Ziel, die Bestände zu verjüngen und die Brachflächen zu bestocken (Schmidt-Vogt, 1977).

Die Wiederbewaldung erfolgte mit schnell verfügbaren Nadelbaumarten, die rasch zu einer

Minderung der sichtbaren Schäden beitrugen (Gauer und Aldinger, 2005). Vor allem die

Fichte wurde für die Umwandlung von devastierten Laubbeständen genutzt (Schmidt-Vogt,

1977). In einigen Gebieten z.B. der Oberpfalz oder in Brandenburg wurde im großen Maßstab

auch Kiefer verwendet. Durch die Aufforstungsmaßnahmen entstanden vornehmlich großflächige

Nadelholzreinbestände (Schmidt, 2007). Die Zeiten während und nach dem Zweiten Weltkrieg

führten ebenfalls zu einer weitreichenden Übernutzung der Wälder und damit verbunden zu

riesigen unbestockten Flächen (Wagner, 2000). Diese Blößen wurden größtenteils mit Fichte

aufgeforstet (Hesmer, 1950; Mantel und Sowade, 1968). Historisch bedingt stocken folglich

viele Nadelholzbestände auf eigentlichen Laubholzstandorten. Nadelholzbestände, besonders die

in Reinform sind allerdings besonders anfällig gegenüber Sturmereignissen und Kalamitäten. Wet-

terextreme in den letzten Jahren führten zu immensen Schäden und Ausfällen (ForstBW, 2009;

Landesbetrieb Wald und Holz Nordrhein-Westfalen, 2016; Landesforstbetrieb

Sachsen-Anhalt, 2018). Auch wegen der Auswirkungen auf die Tier- und Pflanzenwelt wollen

einige Bundesländer gegensteuern und haben Waldbauprogramme aufgelegt, um die naturfernen

z.T. instabilen Nadelholzreinbestände in renaturiere laubholzdominierte Mischbestände zu über-

führen (Niedersächsische Landesforstverwaltung, 1991; Landesforst Mecklenburg-

Vorpommern, 2012; Landesbetrieb Wald und Holz Nordrhein-Westfalen, 2012). Den

Eichenarten kommt dabei neben der Buche eine besondere waldbauliche Bedeutung zu, wird

sie doch im großen Maßstab für den Waldumbau und zur Bestockung von Kalamitätsflächen

verwendet.

Zusätzlich müssen die Auswirkungen des Klimawandels berücksichtigt werden. Die Klimape-

riode 1983 bis 2012 war die wärmste Periode seit 1400 Jahren. Schon jetzt kann ein Tempera-

turanstieg verzeichnet werden. Prognosen deuten darauf hin, dass die Sommer trockener und

wärmer werden. Extremereignisse werden zunehmen (IPCC, 2014). Für Westeuropa bedeutet

der Klimawandel einen möglichen Temperaturanstieg von 2,5 bis 3,5 ◦C. Die Sommermonate

fallen wesentlich trockener und heißer aus, die Intensität von Stürmen, Fluten und Trockenheiten

werden zunehmen. Einheimische Nadelgehölze sollten daher durch Laubbaumarten ersetzt werden

(Lindner et al., 2010). Die Eichenarten werden durch die klimatische Entwicklung besonders

begünstigt, zeigen sie sich doch wesentlich unempfindlicher gegenüber Trockenstress als andere

mitteleuropäische Laubbaumarten (Leuschner et al., 2001; Beck, 2010; Scherrer et al.,

2011; Schwarnweber et al., 2011; Hanewinkel et al., 2013; Mette et al., 2013; Hlásny

et al., 2016; Bonfils et al., 2015). Im Vergleich der beiden Eichenarten untereinander schneiden

Trauben-Eichen bezüglich ihrer Trockenstresstoleranz besser ab als die Stiel-Eichen (Friedrichs

et al., 2009b; Friedrichs et al., 2009a; Arend et al., 2013). Begründet wird dies mit einer

besseren Wassernutzungseffizienz (Ponton et al., 2001). Zusätzlich eröffnet der Klimawandel

den Eichenarten weitere Areale, besonders in höher gelegenen Gebieten (Brang et al., 2008;

Jandl et al., 2012; Leuch et al., 2017). Nach Prognosen könnten die beiden Eichenarten durch

den Klimawandel deutschlandweit einen Nettoflächengewinn erreichen. Ausgehend von den für
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die Eichen konstruierten Klimahüllen Deutschlands beträgt er bei den Stiel-Eichen 8 % und

bei den Trauben-Eichen 2 %. Die Areale der Buche nehmen hingegen um 13 % und die der

Fichte sogar um 65 % ab (Kölling und Zimmermann, 2007). Den beiden Eichenarten wird

damit zukünftig eine noch größere waldbauliche Rolle zugesprochen, weil zusätzliche Flächen

klimabedingt umgebaut werden müssen.

Zeitgleich wird eine immer größere Waldfläche mit Nutzungsrestriktionen belegt oder fällt

gänzlich aus der Nutzung. Aktuell unterliegen 26 % der Waldfläche einem intensiven und

41 % einem extensiven Schutz. Damit liegen zwei Drittel der Waldfläche in ausgewiesenen

Schutzgebieten (Polley, 2009). Bis 2020 sollen 5 % aller Waldflächen (entspricht 10 % der

Waldflächen in öffentlicher Hand) umfassend geschützt werden, d. h. sie sollen aus der Nutzung

genommen werden (BMUB, 2014). Gleichzeitig steigt die Nachfrage nach dem Rohstoff Holz,

die in den letzten 20 Jahren kontinuierlich zugenommen hat (Mantau, 2006; Mantau, 2012).

Der Forstsektor steht mit den zuvor angeführten Ausführungen vor zwei großen Aufgabenfeldern,

die gelöst werden müssen. Zum einen muss der Waldumbau von z.B. Fichtenreinbeständen

in klimastabilere Wälder vorangebracht werden. Zum anderen müssen die neu begründeten

Bestände leistungsfähiger werden, damit die Wälder auch weiterhin nachhaltig den Holzbedarf

der Gesellschaft decken können.

Eichenbestände werden meistens künstlich vorwiegend über Pflanzung mitunter durch Natur-

verjüngung, selten durch Saat angelegt (Oelkers, 1930; Krahl-Urban, 1959; Aas, 1994b; Aas,

1994a). Besonders die Sturm- oder kalamitätsbedingten Freiflächen werden vorrangig künstlich

begründet. Eine besondere Bedeutung kommt daher dem Pflanzgut zu, denn mit der Auswahl

von genetisch hochwertigem Saat- und Pflanzenmaterial wird der Grundstein für gesunde und

leistungsfähige Bestände gelegt (Weisgerber, 1987; Geburek, 2004; Janßen und Rau, 2008).

Folglich werden schon jetzt große Mengen an forstlichem Vermehrungsgut mit überlegenen

genetischen Eigenschaften benötigt. Zukünftig wird der Bedarf noch weiter ansteigen.

1.7 Phänotypische Merkmale und ihre Vererbbarkeit

Das äußere Erscheinungsbild eines Baumes, der sogenannte Phänotyp, wird von zwei grundle-

genden Faktoren beeinflusst. Der erste Faktor, die Umwelt, umfasst die von außen einwirkenden

Kräfte wie den Einfluss des Bodens und des Klimas. Der zweite Faktor, die innen wirkenden

Kräfte, die sogenannten Erbkonstitutionen (Rohmeder und Schönbach, 1959). Geburek

(2004) fasst es kurz in der Aussage „Merkmal = Erbanlagen + Umwelteinfluss“ zusammen. Beide

Faktoren wirken immer gemeinsam und in Wechselwirkung. Sollen sie getrennt werden, setzt

das Wissen voraus, in welchem Umfang bestimmte Eigenschaften durch Umwelteinflüsse und

Erbanlagen verursacht werden (Rohmeder und Schönbach, 1959).

Hauptziel der Eichenwirtschaft ist die Erzeugung von qualitativ hochwertigem Stamm- und

Furnierholz (Dengler, 1930; Krahl-Urban, 1959; Schaper, 1977; Kenk, 1984; Polge, 1984;

Bartelheimer, 1991; Dong et al., 1997; von Lüpke, 1998; Röhrig et al., 2006; Spieker,

2015). Eine Reihe von Eigenschaften müssen jedoch erfüllt sein, damit das Holz als Wert- oder
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Qualitätsholz eingestuft wird. Einige von ihnen sind über waldbauliche Maßnahmen steuerbar.

Dazu zählen z.B. die Abholzigkeit oder ein gleichmäßiger Jahrringaufbau (Spieker, 1983; Kenk,

1984). Auch die Astigkeit des Holzes kann über die waldbauliche Behandlung der Bestände

gesteuert werden. Die Holzfärbung wiederum kann nicht durch waldbauliche Maßnahmen beein-

flusst werden. Sie ist vielmehr standörtlich bedingt (Otto, 1990). Andere Merkmale unterliegen

einer gewissen genetischen Kontrolle. Sie sind waldbaulich nur begrenzt steuerbar. Im folgenden

sind wichtige Merkmale und der genetische Einfluss auf die Merkmalsausprägung aufgelistet, die

für die spätere Klassifikation verwendet werden.

1.7.1 Durchmesserwachstum

Das Durchmesserwachstum wird hauptsächlich durch äußere Faktoren bestimmt. So bestimmen

das Angebot an Wasser und Mineralstoffen im Boden maßgeblich die Massen- und Zuwachsleis-

tung (Dengler, 1930; Krahl-Urban, 1959). Waldbauliche Maßnahmen haben ebenfalls einen

starken Effekt auf den Durchmesserzuwachs, da die Durchmesserentwicklung stark abhängig

von dem zur Verfügung stehenden Wuchsraum ist (Assmann, 1961). Ein größerer Standraum

ermöglicht es, eine größere Krone auszubilden, die wiederum steht im direkten Verhältnis zum

Wachstumspotential eines Baumes (Assmann, 1970). Gleiche Zielstärken können dadurch in

unterschiedlich langen Zeiträumen und verschieden dicht bestockten Beständen erreicht werden

(Spieker, 1991). Einen guten Überblick über diesen Zusammenhang liefert ein Vergleich der

Ertragstafeln für starke und mäßige Durchforstung bei gleicher Ertragsklasse. Zum Beispiel

sind 150 jährige Eichen der zweiten Ertragsklasse bei starker Durchforstung um ca. 4 % dicker

als bei mäßiger Durchforstung (Schober, 1975). Die Fruktifikation übt ebenfalls einen Effekt

auf das Durchmesserwachstum aus. Stark fruktifizierende Buchen zeigten in Untersuchungen

einen geringeren Zuwachs im Vergleich zu nicht fruktifizierenden Individuen (Rohmeder, 1967;

Rohmeder, 1972; Klinck et al., 2018).

Das Dickenwachstum unterliegt aber ebenfalls einer genetischen Veranlagung (Spieker, 1991).

So wird das Durchmesserwachstum immerhin noch zu 20 % von genetischen Faktoren bestimmt

(Geburek, 2004; Nanson, 2001). In einer Studie an Stiel-Eichen Pfropflingen konnte bei der

jährlichen Jahrringbreite eine Erblichkeit von 25 % berechnet werden (Nepveu, 1984).

1.7.2 Höhenwuchsleistung

Das Höhenwachstum wird stark von äußeren Faktoren wie Boden und Klima bestimmt. Auf

guten Standorten erreichen Bäume schneller eine größere Höhe als auf schlechten (Assmann,

1961). Einen guten Überblick liefert hier ein Vergleich der Ertragstafeln für eine Durchforstungs-

stufe bei unterschiedlichen Ertragsklassen. Zum Beispiel haben 150 jährige Eichen bei mäßiger

Durchforstung auf Standorten der ersten Ertragsklasse eine 11,6 % höhere Mittelhöhe als in der

zweiten Klasse (Schober, 1975). Die Witterung der aktuellen und vorherigen Vegetationsperiode

prägt ebenfalls im hohen Maße das Wachstum des Höhentriebes (Kramer, 1988). Waldbauliche

Maßnahmen wie Durchforstungen haben bei jungen Beständen genauso einen Effekt auf die
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Höhenentwicklung (Schädelin, 1942). In einem Durchforstungsexperiment befanden sich die

höchsten Bäume im Alter von 34 Jahren in der unbehandelten dichtesten Variante (Kerr, 1996).

Ein schnelles Höhenwachstum wird auch bei den Eichenarten als generelles Züchtungsziel

angesehen (Savill und Kanowski, 1993). In früheren Provenienzversuchen deuteten sich

bereits Tendenzen an, die auf eine genetische Disposition hinwiesen. So zeigten in einem Stiel-

Eichen Provenienzversuch die Nachkommen raschwüchsiger Mutterbäume ebenfalls eine rasche

Höhenentwicklung, wenn sich das Anbauklima dem Herkunftsklima ähnelte (Cieslar, 1923). In

einer zwei- bis fünf- jährigen Nachkommenschaftsprüfung von Einzelbäumen und Beständen im

Bramwald auf gleichem Standort betrug der Höhenunterschied zwischen den Nachkommen z.T.

das fünffache (Krahl-Urban, 1955). Neuere Untersuchungen belegen, dass das Höhenwachstum

zu einem nennenswerten Teil vererbt wird. Einige Autoren beziffern den Anteil der Genetik zum

Höhenwachstum um 20 bis 30 % (Geburek, 2004; Nanson, 2001). In einem Provenienzversuch

zeigten einzelne Absaaten Erblichkeiten von ca 50 % (Bogdan et al., 2017). Nachkommen von

phänotypisch hervorragenden Bäumen (Plusbäumen) zeigten in einer Nachkommenschaftsprüfung

Erblichkeiten von bis zu 80 % (Bogdan et al., 2003).

1.7.3 Geradschaftigkeit

Die Geradschaftigkeit eines Baumes kann mit der Schnürigkeit beschrieben werden. Zweischnürig

ist ein Stamm, wenn er vollständig gerade ist. Weist er eine einseitige Krümmung in einer

Ebene auf, wird er als einschnürig bezeichnet. Ist ein Stamm in mehreren Ebenen krumm, wird

er als unschnürig bezeichnet. Die Geradschaftigkeit oder Schnürigkeit ist ein hochbewertetes

Qualitätsmerkmal von Stammholz (Kenk, 1984; Polge, 1984; Attocchi, 2013; Spieker, 2015),

entscheidet sie doch über die mögliche Einteilung eines Stammes und die Qualitätsausbeute

(Heckel, 1977; Röhrig et al., 2006; Clark und Wilson, 2005). Schaftkrümmungen können

durch ungleichmäßige Unterbrechungen im Kronendach oder Dichtstand in jüngeren Eichen-

beständen hervorgerufen werden. Die Bäume wachsen in Richtung des Lichtes und bekommen

eine schiefe Stammachse (Mosandl et al., 1988; Schütz, 1991; Hauskeller-Bullerjahn,

1997). Ausgeprägtere Stammverformungen können durch Verwachsungen nicht mehr korrigiert

werden und bleiben erhalten. Als weitere Ursache kann der Verlust der Gipfelknospe genannt

werden. Bei Verlust übernimmt eine seitlich liegende Knospe beim Austrieb die Führungsrolle.

Allerdings treibt die Seitenknospe in einem großen Winkel zur eigentlichen Stammachse aus.

Das Ergebnis sind auch hier bogenförmige Stammverformungen (Harmer, 1992b). Wiederholte

Spätfrostschäden können ebenfalls die Geradschaftigkeit nachhaltig beeinflussen. Durch das

ständige Zurückfrieren der Haupttriebe erleidet die Pflanze Zuwachsverluste und wächst mit

knickigem Wuchs (Cieslar, 1923).

Relativ früh gelangten Forstwissenschaftler zu der Erkenntnis, dass nicht nur die äußeren son-

dern auch die inneren Faktoren die Geradschaftigkeit beeinflussen (Mayr, 1909). Mit Hilfe eines

großen Stiel-Eichen-Absaatenversuches konnte nachgewiesen werden, dass zwischen Schaftform

des Mutterbaumes und Wuchsform der Nachkommen eine Beziehung der Erblichkeit besteht

(Cieslar, 1923). Durch Provenienzversuche, Nachkommenschafts- und Klonprüfungen sowie in
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Kreuzungsexperimenten verschiedener Baumarten konnte der Nachweis erbracht werden, dass

Gerad- und Krummwüchsigkeit vererbt werden (Schönbach, 1950). Neuere Untersuchungen zur

Geradschaftigkeit belegen, dass diese bis zu 60% von Erbfaktoren beeinflusst werden (Geburek,

2004). In verschiedenen Nachkommenschaftsprüfungen mit Stiel- und Trauben-Eichen konnten

noch höhere Vererbungsgrade von 59 % bis 95 % nachgewiesen werden (Jensen et al., 1997;

Jensen, 2000).

1.7.4 Zwieselwuchs und Steilastigkeit

Als Zwiesel wird die Gabelung eines Schaftes in zwei annähernd gleich starke Höhentriebe

bezeichnet (Schädelin, 1942; Richter, 1999; Küster, 2000; Colin et al., 2012). Oberhalb

des Zwiesels treten häufig Krümmungen an den Stammachsen auf und es werden nur geringere

Stärkeklassen erreicht (Bilke, 2004). Die Stammlänge entscheidet neben dem Stammdurchmesser

maßgeblich über den Erlös beim Verkauf. Je länger die Stämme sind, desto höher gestalten

sich die Verkaufserlöse (Schulz, 1959; Göttlein, 1994). Tief sitzende Zwiesel reduzieren die

wertvolle Stammlänge massiv. Bäume mit diesem Merkmal werden daher auch als minderwertig

bezeichnet (Schönbach, 1950). Zwieselwuchs kann durch äußere Faktoren hervorgerufen werden.

Wird die Terminalknospe der Hauptachse beschädigt, übernehmen Seitenknospen die Aufgabe,

den Haupttrieb weiterzuführen. Wachsen gleich mehrere Seitentriebe gleich stark, kann sich ein

Zwiesel ausbilden. Als eine der Ursachen für den Ausfall von Terminalknospen können Spätfröste

angeführt werden (Clark und Wilson, 2005; Ningre und Colin, 2007).

Früh wurde jedoch auch ein Zusammenhang zwischen Zwieselausbildung und Genetik gebildet.

Absaaten von einem zwieseligen Samenbaum zeigten in einem Provenienzversuch ebenfalls

sehr schlechte Wuchsformen. Cieslar (1923) geht deshalb davon aus, dass in diesem Fall die

Stamm- und Baumform vererbt wurden. Erblichkeitsprüfungen in der freien Natur zeigten

räumliche Muster, die darauf hindeuten, dass Zweig-, Ast- und Kronenbildung einer gewissen

Erblichkeit unterliegen (Krahl-Urban, 1952b; Krahl-Urban, 1953a). Neuere Untersuchungen

in Buchenbeständen mit Hilfe von Isoenzymen konnten eindeutig Familienstrukturen zwischen

zwieseligen Altbäumen und dem geklumpten Auftreten von zwieseliger Verjüngung aufzeigen

(Hosius et al., 2003).

Steil ansitzende Äste, sogenannte Steiläste, haben ebenfalls einen enormen Einfluss auf die

Werthaltigkeit eines Stammes. Äste im Stammholz schränken im Allgemeinen die Verwen-

dungsmöglichkeit von Stammholz ein (Spieker, 1991). Steiläste beeinflussen ein noch größeres

Stammareal um sie herum als waagerecht abgehende Äste und benötigen wesentlich mehr Zeit, bis

sie vollständig abgeworfen und überwallt sind. Steilere Astansatzwinkel sind daher als schlechter

zu beurteilen. Die Aststellung wird ausschließlich von genetischen Faktoren beeinflusst (Cieslar,

1923; Kleinschmit und Svolba, 1979). Als besonderes Beispiel für die Vererbbarkeit des

Aststellungswinkels kann die Pyramiden-Eiche angesehen werden (Irgens-Moller, 1955).
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1.7.5 Drehwuchs

Als Drehwuchs bezeichnet man den abweichenden Faserverlauf von der Parallelität zur Haupt-

stammachse (Geburek, 2006). Drehwuchs verursacht Probleme bei der Holzverarbeitung und

wird deshalb als Holzfehler eingestuft (Krahl-Urban, 1952a; Krahl-Urban, 1952b; Krahl-

Urban, 1953b; Krahl-Urban, 1955; Heckel, 1977; Clark und Wilson, 2005). Bei der

Auswahl von Z- oder Plusbäumen für die Züchtung sollten Individuen, die das Merkmal zeigen,

ausgeschlossen werden (Krahl-Urban, 1953c; Kenk, 1984).

Die Ursachen von Drehwuchs sind noch nicht vollständig geklärt. Es existieren aber viele

Ansätze, die den Drehwuchs erklären sollen. Frühere Forscher nannten die Abplattung der Erde,

mangelhafte Wurzelausbildung oder unterirdische Wasserströme als Ursachen für Drehwuchs. Eine

Übersicht über die Ansichten der Entstehung von Drehwuchs sind in einer Arbeit von Krahl-

Urban (1953) zu finden. Die wahrscheinlichsten Gründe sind aber einseitige Stammbelastungen,

Standortverhältnisse oder Windeinwirkungen (Leibundgut, 1984; Matthek und Kubler,

1997). Waldbaulich ist Drehwuchs nicht steuerbar, betroffene Individuen können nur durch

Hiebsmaßnahmen entfernt werden (Burschel und Huss, 1987).

Drehwuchs unterliegt aber auch einer genetischen Kontrolle. Schon früh wurde beobachtet,

dass in Beständen, die aus Naturverjüngung hervorgegangen sind, drehwüchsige Individuen in

Trupps oder Gruppen auftreten (Krahl-Urban, 1953b). Neuere Untersuchungen gehen davon

aus, dass Drehwuchs zu einem hohen Grad von bis zu 60 % von genetischen Faktoren beeinflusst

wird (Geburek, 2004). In einzelnen Fallstudien konnten Erblichkeiten von bis zu 70 % berechnet

werden (Teissier du Cros et al., 1988; Nanson, 2001).

1.7.6 Wasserreiser

Als Wasserreiser werden alle Arten von Zweigen bezeichnet, die an Stämmen oder Seitenästen

entstehen (Krahl-Urban, 1959). Sie erwachsen hauptsächlich aus Proventivknospen, welche an

den Triebspitzen gebildet werden, aber nicht austreiben (Burschel und Huss, 1987). Proventiv-

knospen können primär aus Achselknospen oder sekundär aus ausgetriebenen oder abgestorbenen

Achselknospen enststehen (Fontaine et al., 2001; Fontaine et al., 2002). Mit der Bildung

von Wasserreisern ist die Eiche in der Lage, Kronenschäden zu regenerieren (Aas, 1994b; Aas,

1994a). Stiel-Eichen zeigen gegenüber Trauben-Eichen ein höheres Potential zur Ausbildung von

Wasserreisern (Burger, 1944; Jensen, 1993; Jensen, 2000).

Das Knospenwachstum wird von zahlreichen Hemm- und Wuchsstoffen beeinflusst (Lyr et al.,

1967; Zimmermann und Brown, 1971). Zu nennen wäre das wachstumssteuernde Pflanzen-

hormon Auxin (Bonner und Galston, 1952; Leopold, 1955). Auch Wassermangel soll einen

Einfluss auf die Ausbildung von Wasserreisern haben (Fabricius, 1932; Rohmeder, 1935;

Dakow, 1955). Nach dem Austreiben der Proventivknospen entscheiden die Belichtungsverhält-

nisse im Bestand über das weitere Wachstum (Fabricius, 1932; Schreiner, 1933; Seeholzer,

1934). Darüber hinaus neigen Eichen mit eingeklemmten Kronen zur stärkeren Ausprägung von

Wasserreisern als Bäume mit gut entwickelten Kronen (Rohmeder, 1935; Krahl-Urban, 1959).
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Eine Abhängigkeit von dem Reiserbesatz und der sozialen Stellung eines Baumes konnte in

Waldwachstumsversuchen nachgewiesen werden (Mayer, 1958; Pretzsch und Utschig, 1995).

Bilden sich Wasserreiser nach abgeschlossener Astreinigung an dem heranwachsenden fehler-

freien Holzmantel, sind sie als wertmindernd einzustufen (Burschel und Huss, 1987). Für die

Produktion von Wertholz sind Wasserreiser daher von besonderer Bedeutung (Krahl-Urban,

1952a; Krahl-Urban, 1955; Harmer, 1992a; Kerr und Harmer, 2001). Bei der Z-Baum-

Auswahl sollten daher nur Individuen berücksichtigt werden, die keine oder wenige Wasserreiser

ausgebildet haben (Kanzenbach, 2007).

Waldwachstumskundliche Untersuchungen zeigen, dass neben der waldbaulichen auch eine

genetische Komponente für das Auftreten von Wasserreisern verantwortlich ist (Ward, 1966;

Spellmann, 1995; Nagel, 2006). In Untersuchungen konnte eine Erblichkeit von 38 % bis 80 %

berechnet werden (Hubert und Savill, 1999; Jensen, 2000). Die Züchtung auf Individuen mit

geringer Wasserreiserneigung scheint daher möglich und sinnvoll zu sein (Savill und Kanowski,

1993).

1.7.7 Phänotypische Selektion als geeignete Methode zur züchterischen

Verbesserung

In den Abschnitten 1.7.1 bis 1.7.6 wurden die Ursachen der phänotypischen Merkmalsausprägung

benannt. Es zeigt sich, dass forstlich relevante Merkmale zu nennenswerten Anteilen einer

genetischen Kontrolle unterliegen und die ausschließliche Nutzung der Individuen mit gewünschten

Merkmalsausprägungen für die Saatgutproduktion durchaus berechtigt ist.

Die Auswahl oder Selektion ist bei jeder züchterischen Tätigkeit der wichtigste Vorgang

(Rohmeder und Schönbach, 1959). Generell wird die Identifizierung von phänotpisch hervor-

ragenden Bäumen (Plusbäumen) als erster Selektionsschritt bezeichnet (Zobel und Talbert,

1958) und als wesentlicher Faktor für die Steigerung des Wuchspotentials angesehen (Clark und

Wilson, 2005). Die Wirksamkeit der phänotypischen Selektion ist bereits nachgewiesen worden.

Nachkommen von Plusbäumen zeigten in Versuchen ein deutlich besseres Wuchsverhalten als

die jeweiligen Kontrollen. Eine Gegenüberstellung von 24 verschiedenen Versuchen zeigt, dass

das Höhen- und Durchmesserwachstum durch züchterische Selektion um bis zu 15 % und der

Volumenzuwachs um bis zu 35 % gesteigert werden konnte (Cornelius, 1994).

Die phänotypische Selektion von Erntebäumen kann als geeignete Methode zur züchterischen

Verbesserung von Saatgut angesehen werden. Sie wird daher in den weiteren Ausführungen als

Grundvoraussetzung für die Konzeptentwicklung angenommen.

1.8 Rechtliche Grundlagen zum Forstvermehrungsgut

Die Saatgutwirtschaft lässt sich bis ins 14. Jahrhundert zurückverfolgen. Im Nürnberger Raum

wurde im Jahre 1368 erstmals eine Kiefernsaat durchgeführt. Laubholzsaaten wurden erst we-

sentlich später in der zweiten Hälfte des 15. Jahrhunderts durchgeführt (Rohmeder, 1972).
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Aktenkundig wurde 1747 das „Einsammeln“ von Eicheln zum ersten Mal. Danach wird empfoh-

len, zum Aufforsten der Blößen Eicheln und Bucheckern zu sammeln (Fuhrmann, 1926). 1924

wurde der Hauptausschuss für forstliche Saatgutanerkennung gebildet. Der Ausschuss bemühte

sich hauptsächlich um die sichere Gewähr für die Herkunft von forstlichem Vermehrungsgut.

Das erste forstliche Saatgutgesetz wurde 1934 erlassen. Im Jahr 1938 wurde die dritte Durch-

führungsverordnung erlassen, die erste Regelungen erbrachte. Sie enthielt Bestimmungen über

die Anerkennungen von Saatgutbeständen, die Durchführung der Erntemaßnahmen und den

Saatguthandel. Eine Neufassung des veralteten Gesetzes erschien 1957 als Forstsaatgutgesetz

(FSaatG). In der Durchführungsverordnung von 1958 wurden dann auch für einzelne Baumarten

die Herkunftsgebiete ausgewiesen. 1969 wurde das Gesetz abermals geändert, um es an die Richt-

linien der Europäischen Wirtschaftsgemeinschaft anzupassen (Rohmeder, 1972). 1979 wurde

das FSaatG novelliert und als Neufassung erlassen. Im Zuge der Wiedervereinigung Deutschlands

wurden die Herkunftsgebiete für West- und Ostdeutschland einheitlich ausgewiesen. 2003 wurde

das alte Forstsaatgutgesetz (FSaatG) durch das neue Forstvermehrungsgutgestz (FoVG) abgelöst.

Dieser Schritt war notwendig, um die europäische Richtlinie 1999/105/EG in nationales Recht

umzusetzen.

Zweck des FoVG ist es, „den Wald mit seinen vielfältigen positiven Wirkungen durch die

Bereitstellung von hochwertigem und identitätsgesichertem forstlichen Vermehrunsgut in seiner

genetischen Vielfalt zu erhalten und zu verbessern sowie die Forstwirtschaft und ihre Leistungsfä-

higkeit zu fördern “. Forstliches Vermehrungsgut darf nur in den Verkehr gebracht werden, wenn

eine Zulassung für das Ausgangsmaterial vorliegt. Nach dem Gesetz sind folgende Kategorien als

Saatgutquelle möglich: Erntebestände der Kategorie „Ausgewählt“, Samenplantagen der Kategorie

„Qualifiziert“ und Erntebestände, Samenplantagen, Familieneltern, Klone und Klonmischungen

unter der Kategorie „Geprüft“ (FoVG, 2002). Für die Kategorie „Geprüft“ muss das jeweilige

Vermehrungsgut einem Anbauversuch unterzogen werden und seine Überlegenheit in mindestens

einem relevanten Merkmal zeigen. Des Weiteren legt das FoVG fest, dass Herkunftsgebiete (HKG)

für die darin aufgezählten Arten festzulegen sind. Die genaue Festlegung der HKG erfolgt über

die Forstvermehrungsgut-Herkunftsgebietsverordnung (FoVHgV) in der Fassung vom 15.01.2003.

Das FoVG schreibt ebenfalls vor, dass die Angabe des jeweiligen HKG im Handel verpflichtend

ist. Aktuell ist Deutschland in 9 Stiel-Eichen- und 13 Trauben-Eichen-Herkunftsgebiete unterteilt

(siehe Abb. 1.2). Die Herkunftsgebiete sind als Verbraucherschutz zu verstehen und belegen

die Herkunft des Saatgutes eindeutig. Dadurch soll die Verwendung unangepassten Materials

möglichst verhindert werden.

Für die Zulassung von Saatgut nach den oben genannten Kategorien ist die Forstvermehrungs-

gut - Zulassungsverordnung (FoVZV) anzuwenden. Nach FoVZV müssen bei den Eichenarten

Bestände der Kategorie „Ausgewählt“ mindestens 70 Jahre alt sein, eine Mindestfläche von 0,5

ha (Stiel-Eiche) bis 1,0 ha (Trauben-Eiche) und mindestens 40 blühfähige Bäume beinhalten.

Davon müssen mindestens 20 Bäume beerntet werden. Zusätzlich müssen die Bestände weitere

Auflagen erfüllen. Dazu zählen, dass Erntebestände an die ökologischen Bedingungen des Her-

kunftsgebietes angepasst sind, einen überdurchschnittlichen Volumenzuwachs zeigen und die
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(a) (b)

Abbildung 1.2: Herkunftsgebiete der Stiel-Eiche (a) und Trauben-Eiche (b) in Deutschland
(Bundesamt für Landwirtschaft und Ernährung, 2013)

Bäume der Bestände phänotypisch gute Merkmale aufweisen (FoVZV, 2002). Für den Umgang

und Handel mit Saatgut ist zudem die Forstvermehrungsgut-Durchführungsverordnung (FoVDV)

zu beachten. Nach der FoVDV wird z.B. der Aufbau von Stammzertifikaten, die Kennzeich-

nung von forstlichen Vermehrungsgutes, Mischung von forstlichem Saatgut und die Angaben in

Lieferpapieren einheitlich geregelt (FoVDV, 2002).

1.9 Quellen für forstliches Vermehrungsgut

1.9.1 Saatguterntebestände für Eiche

Aktuell sind in Deutschland 2539 Trauben-Eichenbestände (30296,6 ha) und 1957 Stiel-Eichen-

bestände (9672,3 ha) für die Saatgutproduktion zugelassen. Davon entfallen lediglich 0,8 %

(Trauben-Eiche) und 0,2 % (Stiel-Eiche) auf die Kategorie „Geprüft“(Bundesanstalt für

Landwirtschaft und Ernährung, 2013). Je nach Bedarf und Fruktifikation werden in den

Eichensaatguterntebeständen enorme Mengen von mehreren hundert Tonnen pro Jahr geerntet

(siehe Tab. 1.1).

Die FoVZV regelt hier konkret wie viele Bäume bei der Ernte berücksichtigt werden müssen.

Zusätzlich müssen die Vorgaben der FoVDV beachtet werden. Darüber hinaus existieren keine

Restriktionen für die Ernte von forstlichem Vermehrungsgut. Innerhalb der Eichenbestände
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wird üblicherweise bei der Bodensammlung flächig geerntet. Eine phänotypische Selektion der

Mutterbäume findet in der Regel nicht statt. Folglich wird auch Saatgut unter weniger geeigneten

Phänotypen geerntet. Die Erntemenge pro Zeit ist die entscheidende Größe bei der Saatguternte,

da vielfach über diesen Faktor entlohnt wird. Folglich werden Bäume bei der Ernte bevorzugt, die

entweder sehr große Früchte entwickelt haben, oder einen besonders starken Behang aufweisen.

Dadurch können vermehrt Bäume beerntet werden die nicht zu den phänotypisch besten zählen,

oder nur sehr wenige Individuen bei der Ernte berücksichtigt werden. Beide Faktoren können

einen enormen Einfluss auf die genetische Qualität des gewonnenen Saatgutes haben. Eine

leistungssteigernde Wirkung von Saatgut aus Saatguterntebeständen kann daher weitestgehend

ausgeschlossen werden, weil die Qualität des Saatgutes lediglich der des Bestandes entspricht.

1.9.2 Samenplantagen von Eichen

Als weitere Quelle für forstliches Vermehrungsgut können Samenplantagen genannt werden.

Dabei handelt es sich um Anpflanzungen von Bäumen, die der Produktion von größeren Mengen

forstlichen Vermehrungsgutes dienen (Lindquist, 1951). Die Idee Flächen anzulegen, um auf

ihnen Forstsaatgut zu produzieren, wurde zuerst von Burgdorf formuliert. In seinen 1787

erschienenen Buch werden in einem Kapitel mögliche künstliche Vermehrungsmittel der Waldbäu-

me angesprochen (Hassenkamp, 1952). Als Pionier für Samenplantagen kann Syrach-Larsen

bezeichnet werden. Er konkretisierte die Idee zur Anlage von Samengärten, mit denen einfach und

viel Saatgut gewonnen werden kann (Syrach-Larsen, 1956). Ihm ging es dabei aber lediglich

um die Produktion von hohen Saatgutmengen. Die genetische Qualität des Saatgutes war nicht

Gegenstand seiner Überlegungen. Später erweiterten Zobel und Talbert das Konzept der

Samenplantagen um die Idee, nur sehr gute Bäume für die Anlage zu verwenden. So schreiben sie:

„Samenplantagen sind Anpflanzungen von genetisch überlegenen Bäumen. Sie stehen isoliert, um

den Polleneintrag von schlechten, außerhalb stehenden Bäumen zu minimieren. Samenplantagen

werden intensiv bewirtschaftet, um regelmäßig, reichlich und einfach zu erntendes Saatgut zu

liefern.“ (Zobel und Talbert, 1958). Nach der Definition des FoVG handelt es sich bei einer

Samenplantage um eine Fläche mit: „Anpflanzungen ausgelesener Klone oder Sämlinge, die

so abgeschirmt oder bewirtschaftet wird, dass eine von außerhalb der Anpflanzung kommende

Fremdbestäubung weitgehend vermieden wird, und die planmäßig mit dem Ziel häufiger, reicher

und leicht durchführbarar Saatguternten bewirtschaftet wird. “ (FoVG, 2002). In Europa wurden

größere Samenplantagen erst nach dem Zweiten Weltkrieg angelegt (Feilberg und Soegaard,

1975). Die ersten Eichen-Samenplantagen in Deutschland wurden ab den 1950er Jahren von

Krahl-Urban angelegt.

Grundstein der Samenplantagen sind sogenannte Plusbäume. Dabei handelt es sich um Bäume

mit besonders guten phänotypischen Eigenschaften (Schrök et al., 1954; Rohmeder und

Schönbach, 1959; Stern, 1960). Die Anforderungen, die an Plusbäume gestellt werden, sind

sehr hoch, sodass nur wenige davon in einem Bestand zu finden sind. Folglich müssen viele

Bestände über ein großes Gebiet für die Suche einbezogen werden. Nach der Auswahl werden die

Plusbäume üblicherweise über Pfropfung vegetativ vermehrt. Durch die vegetative Vermehrung
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können beliebig viele Kopien eines Plusbaumes, sogenannte Ramets, erzeugt werden. Anschließend

werden die Pflanzen auf einer geeigneten Fläche vollständig randomisiert ausgepflanzt (Klaehn,

1953; Langner und Stern, 1955). Dadurch kann die Selbstung minimiert und die Paarung

unverwandter Individuen maximiert werden (Schrök et al., 1954; Rohmeder und Schönbach,

1959). Samenplantagen müssen zusätzlich möglichst weit entfernt von Individuen der gleichen Art

stehen. Isolationszonen von bis zu 400 m um die Plantage herum werden als ausreichend angesehen

(Rohmeder und Schönbach, 1959). Es werden z.T. aber auch weitere Entfernungen bis zu 1,6

km vorgeschlagen (Zobel et al., 1958). Je nach Baumart können die Pfropflinge nach ± kurzer Zeit

ebenfalls fruktifizieren, da die Blühbereitschaft des Plusbaumes beim Pfropfen übernommen wird

(Wright, 1964). Auf den so angelegten Flächen reproduzieren nur die genetisch hochwertigen

Individuen unter weitestgehendem Ausschluss von Pollen außerhalb der Samenplantage. Das

daraus resultierende Saatgut weist folglich eine besonders hohe Qualität auf. Für Stiel- und

Trauben-Eiche wird eine Wachstumssteigerung von bis zu 10 % angenommen (Kleinschmit et al.,

1975). In einem internationalen Herkunftsversuch mit hauptsächlich französischen aber auch guten

deutschen Herkünften zeigten Nachkommen einer Samenplantage nicht nur eine Überlegenheit

bezüglich Überleben und Volumenleistung, sondern auch eine signifikant besserer Formausprägung

(Grotehusmann und Schönfelder, 2011). Das zeigt, dass Saatgut von Samenplantagen für

den Waldumbau und die damit geforderte Leistungssteigerung im besonderen Maße geeignet ist.

Die Anlage von Samenplantagen ist allerdings mit einem hohen Zeit- und Kostenaufwand

verbunden. Reisergewinnung, Pfropfung und z.T. hohe Ausfälle sorgen für verhältnismäßig hohe

Pflanzenpreise. Dadurch können bei der Eiche für die Anlage von 1,5 ha Samenplantage Kosten

in Höhe von 25.000 bis 30.000 Euro anfallen (interne Kalkulation NW-FVA). Ist eine Plantage

erfolgreich begründet worden, dauert es ebenfalls verhältnismäßig lange, bis kommerzielle Ernten

durchgeführt werden können (Schönbach, 1952a; Schönbach, 1952b). Für die Stiel-Eiche

werden ca. 15 und für die Trauben-Eiche sogar 20 Jahre genannt, bis lohnende Ernten möglich

sind (Kleinschmit et al., 1975). Aktuell finden sich in Deutschland 21 Samenplantagen mit einer

Gesamtfläche von 38,08 ha. Die Anteile am Ernteaufkommen zeigen, dass die Samenplantagen

einen nur sehr geringen Teil zur Gesamtsaatgutversorgung beitragen (siehe Tab.1.1). Aktuell

werden in einem großen deutschlandweiten Projekt (FitForClim) Plusbäume gesucht und vermehrt,

um daraus später neue Samenplantagen anzulegen (Meißner et al., 2015). Die neu angelegten

Flächen werden jedoch erst in einigen Jahren zur Saatgutversorgung beitragen. Kurzfristig kann

daher die Versorgung mit Saatgut über Samenplantagen mit hochwertigen Vermehrungsgut nicht

verbessert werden.

1.10 Saatgutgewinnung durch Einzelbaumbeerntung

Für den Umbau hin zu leistungsfähigeren und klimastabileren Wäldern wird hochwertiges

Forstvermehrungsgut benötigt. Die aktuell genutzten Quellen für forstliches Vermehrungsgut

können den Bedarf an höherwertigem Vermehrungsgut nicht kurzfristig decken. Es werden folglich

Lösungen benötigt, die die Versorgungslage kurzfristig entspannen.
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Tabelle 1.1: Saatgutaufkommen in Deutschland getrennt nach den beiden Eichenarten (BLE, 2018)

Erntejahr
Erntebestände [kg] Samenplantagen [kg]

Trauben-Eiche Stiel-Eiche Trauben-Eiche Stiel-Eiche

2017/2018 17.425,4 32.766,6
2016/2017 182.693,8 116.630,0 2.434,4
2015/2016 216.666,1 238.011,5 2.631,8 869,6
2014/2015 174.975,6 39.049,4
2013/2014 208.113,7 187.377,7 628,0
2012/2013 346.889,5 127.971,7
2011/2012 281.343,0 202.478,4
2010/2011 24.052,0 2.466,5
2009/2010 445.010,2 230.439,1
2008/2009 43.804,7 37.194,4
2007/2008 479.116,9 205.831,5 192,0
2006/2007 289.226,0 382.983,9
2005/2006 109.156,9 143.714,0
2004/2005 33.241,3 23.689,5

mittl. Erntemenge 203.693,9 140.757,4 420,4 62,1

Saatgut wird aktuell flächig in den Saatguterntebeständen gewonnen. Das hier vorgestellte Kon-

zept sieht eine Abkehr hin zu einer selektiven Beerntung von phänotypisch guten Einzelbäumen

vor, die zuvor nach strengen Kriterien der Vitalität, Wuchsleistung und Qualität selektiert wurden.

Die selektive Beerntung kann eine Anhebung der genetischen Qualität über den mütterlichen

Beitrag bewirken. Der Fremdsamenanteil unter den Erntebäumen und der Pollenbeitrag von

Vererbern mit phänotypisch unerwünschten Merkmalen sind weitere Einflussfaktoren. Unter-

schiedlich starke waldbauliche Eingriffe können hier ansetzen und die genetische Qualität des

Saatgutes weiter verbessern. Konkret kann dies zum Beispiel damit erreicht werden, dass die

Samenbäume frei gestellt und die phänotypisch schlechtesten Bäume aus dem Bestand entfernt

werden. Das Leistungspotential könnte dadurch deutlich gegenüber den Ausgangsbeständen

gesteigert werden. Bestände, die nach dem Konzept behandelt werden, dienen dauerhaft der

reinen Saatgutproduktion. Die Holzproduktion wäre in solchen Beständen nebensächlich und

würde nach der Behandlung nur in Ausnahmefällen eintreten. Das Konzept könnte umgehend

in der Praxis realisiert werden und kurzfristig das Angebot an höherwertigem Vermehrungsgut

verbessern.

Die Idee der Einzelbaumbeerntung von phänotypisch guten Bäumen ist nicht neu. In seinen

Untersuchungen über die wirtschaftliche Bedeutung der Herkunft des Saatgutes der Stiel-Eiche

gelangte Cieslar (1923) zu der Erkenntnis, dass beim Ernten von Eicheln für Forstkultur-

zwecke der Auswahl der Samenbäume eine besondere Bedeutung zukommt. Etwas deutlicher

wird Burger (1944, 1948). Er ruft dazu auf, Saatgut nur von den besten Bäumen aus den
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besten Beständen zu gewinnen. Auch Krahl-Urban bemerkt in einer Veröffentlichung: „Auch

in anerkannten Beständen sollen Eicheln und Bucheln nicht wahllos, sondern in erster Linie

unter Bäumen gesammelt werden, die dem gewünschten Zieltyp entsprechen oder möglichst nahe

kommen. Durch die Verwendung ihrer Samen kann das Durchschnittsniveau der Verjüngung

gegenüber dem Mutterbestand mehr oder weniger angehoben werden“ (Krahl-Urban, 1955).

Schönbach greift die Idee von Lindquist auf und formuliert neben der Beerntung von phä-

notypisch guten Bäumen zusätzlich Vorschläge, wie die Bestände zu behandeln sind. Danach

soll Saatgut hauptsächlich aus sanierten Plusbeständen stammen, aus denen unter anderem die

unerwünschten Individuen entfernt werden müssen. Vorzugsweise sollen für den Umbau junge

entwicklungsfähige Bestände herangezogen werden (Schönbach, 1952a). Die alleinige Nutzung

der Bestände als Saatgutlieferanten, in denen die Holzproduktion ausgeschlossen wird, wurde

ebenfalls schon früh diskutiert (Langner, 1942). Lange Zeit fand das Thema keine Beachtung

in der Fachwelt. Aktuell beschäftigte sich lediglich eine Studie mit der Optimierung von Saatgut

durch Einzelbaumbeerntung bei Buchen (Eusemann et al., 2017).

1.11 Beerntungs- und Behandlungsvarianten

Saatgut wird nach dem vorgestellten Konzept von einzelnen, phänotypisch hervorragenden

Bäumen gewonnen. Dafür werden einige wichtige Grundannahmen getroffen. Das genetische

Potential des Saatgutes von Bäumen und Beständen wird durch den maternalen und paternalen

Beitrag bestimmt. Soweit ein Zusammenhang zwischen dem Phänotyp der selektierten Bäume

und dem Genotyp besteht, kann durch die Selektion der Bäume das genetische Potential des

Saatgutes im Hinblick auf die Selektionskriterien verbessert werden.

Neben der Einzelbaumbeerntung wurden vier mögliche Behandlungsvarianten mit unterschied-

lichen Eingriffsintensitäten entwickelt, die die genetische Qualität des Saatgutes vermutlich

unterschiedlich stark beeinflussen (Hardtke et al., 2016b). Zusätzlich wurden Untervarianten

entwickelt, die sich hinsichtlich der zu beerntenden Qualitätsklassen der Erntebäume unter-

schieden. So werden in der Untervariante .1 Bäume der Qualitätsstufen eins und zwei und in

Untervariante .2 Bäume der Qualitätsstufe eins beerntet.

• In Variante 1 erfolgt die Ernte ausschließlich unter den im Vorfeld phänotypisch ausge-

wählten Einzelbäumen. Beim Ernten unter dem Kronentrauf der Saatgutbäume kann es

in Randbereichen zu einer Durchmischung mit Fremdsaatgut kommen. Dies wird jedoch

toleriert. Spezielle waldbauliche Behandlungen der Saatgutbestände sind im Hinblick auf

die Saatgutproduktion nicht vorgesehen.

• In Variante 2 werden ebenfalls nur die phänotypisch selektierten Einzelbäume beerntet.

Eine Durchmischung mit Saatgut benachbarter Bäume wird nicht toleriert. Das erfordert

eine Freistellung der Samenbäume mit dem Ziel, den Fremdsameneintrag durch benachbarte

Bäume zu minimieren.
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Diese beiden Varianten bewirken eine Qualitätssteigerung über die mütterliche Seite (Hardtke

et al., 2016b). In weiteren Varianten soll ebenfalls eine Qualitätssteigerung über die väterliche

Seite bewirkt werden. Dies geschieht über die Entnahme von phänotypisch unerwünschten

Individuen innerhalb des Erntebestandes, um sie als Pollenspender auszuschließen.

• In Variante 3 werden zusätzlich zu den dicht angrenzenden Nachbarn der Erntebäume die

phänotypisch schlechtesten Individuen entnommen. Diese beteiligen sich so nicht mehr

als Pollenspender am Reproduktionsprozess. Somit wird ihr negativer Einfluss auf die

genetische Qualität des Saatgutes minimiert.

• In Variante 4 verbleiben nur noch die im Vorfeld phänotypisch selektierten Erntebäume im

Bestand. Alle übrigen Individuen werden entfernt. Somit sind innerhalb des Bestandes nur

noch Pollenspender am Reproduktionsprozess beteiligt, die der genetischen Qualität des

Saatgutes dienlich sind.

In der ersten Variante sind keine speziellen waldbaulichen Eingriffe im Hinblick auf die

Saatgutproduktion vorgesehen. Diese nehmen von der zweiten zur vierten Variante stark zu und

stellen z.T. erhebliche Eingriffe in den Beständen dar. Die zuletzt genannten Varianten lassen

das Saatgut mit der höchsten genetischen Qualität erwarten. Letztendlich wird mit der letzten

Variante eine Struktur erreicht, die Samenplantagen ähnlich ist (siehe Kapitel 1.9.2).

1.12 Ziele / Arbeitshypothesen

Ziel der Arbeit ist die Entwicklung eines Konzeptes zur Verbesserung der Saatgutqualität aus

herkömmlichen Saatguterntebeständen. Das Konzept umfasst unterschiedliche Intensitätsstu-

fen, die auf die jeweiligen Ausgangssituationen und Zielsetzungen der Waldbesitzer angepasst

werden können. Schlussendlich sollen der Praxis wissenschaftlich abgesicherte Möglichkeiten zur

Erzeugung von höherwertigem Forstvermehrungsgut an die Hand gegeben werden.

Im folgenden werden einige Arbeitshypothesen aufgestellt, deren Beantwortung für die Kon-

zeptentwicklung essentiell sind. Abschließend werden die Ergebnisse der Fragestellungen genutzt,

um die einzelnen Varianten zu evaluieren.

• Phänotypische Variabilität innerhalb der Testbestände:

Nach dem Konzept werden Saatguternteeinheiten nicht mehr bestandesweit beerntet. Le-

diglich phänotypisch hervorragende Individuen sollen für die Ernte herangezogen werden.

Dies setzt eine ausreichende Variabilität an Form und Leistung innerhalb der Saatguternte-

bestände voraus, aus denen selektiert werden kann. Daher wird als Arbeitshypothese eine

ausreichende Variation an Form und Leistung innerhalb der Erntebestände angenommen.

• Diversität der durch Klassifizierung entstandenen Teilkollektive und der Be-

handlungsvarianten:

Saatgut muss Möglichkeiten zur Anpassung an sich verändernde Umweltbedingungen
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aufweisen. Grundlage hierfür ist die Diversität des Altbestandes oder der beernteten Indivi-

duen. Diese muss bei Einzelbaumbeerntung ausreichend groß sein und darf nicht zu stark

einengend wirken. Als Arbeitshypothese wird daher angenommen, dass bei einer selektiven

Beerntung von Einzelbäumen die Diversität nicht zu stark eingeengt wird und kein erhebli-

cher Diversitätsverlust stattfindet. Gleiches gilt für die einzelnen Behandlungsvarianten.

• Fremdsamenanteil bei einer einzelbaumweisen Beerntung:

Nach dem Konzept wird Saatgut auf Einzelbaumebene geerntet. Dabei ist darauf zu achten,

dass nur Saatgut der vorgesehenen Bäume aufgesammelt wird. Angrenzende Nachbarn,

die nicht beerntet werden sollen, können mit ihrem Saatgut beträchtliche Beimischungen

in den Übergangsbereichen der Krone verursachen. Daher wird als Arbeitshypothese

angenommen, dass bei Einzelbaumbeerntungen mit beträchtlichen Beimischungen in den

Übergangsbereichen der Kronen durch benachbarte Mutterbäumen zu rechnen ist.

• Bestäubungssituation innerhalb der Testbestände:

Einige Varianten sehen die Entnahme von schlechten Pollenspendern vor. Damit wird die

genetische Qualität des Saatgutes über den väterlichen Beitrag gesteigert. Die Maßnahmen

sind jedoch nur effektiv, wenn die schlechten Bäume einen nennenswerten Beitrag zur

Pollenwolke leisten und der Polleneintrag von außen gering ist. Als Arbeitshypothese

wird daher angenommen, dass die schlechten Bäume einen nennenswerten Anteil an der

Pollenwolke beitragen und der Polleneintrag von außen zu vernachlässigen ist.

• Wuchsverhalten der Einzelbaumabsaaten in den ersten Jahren:

Alle Maßnahmen haben das Ziel, die genetische Qualität des Saatgutes zu erhöhen. Sämlinge

von Saatgut aus Einzelbaumbeerntung sollten schlussendlich eine Überlegenheit an Qualität

und Massenleistung gegenüber Bestandesabsaaten erbringen. Eine Vergleichsprüfung zwi-

schen Absaaten phänotypisch „guter“ und „schlechter“ Einzelbäume soll langfristig dieser

Frage nachgehen. Bereits nach der ersten Vegetationsperiode können die Nachkommen von

Einzelbäumen im Saatbeet verglichen werden. Als Arbeitshypothese wird angenommen,

dass Nachkommen von phänotypisch guten Einzelbäumen in Wuchs- und Formverhalten

denen von phänotypisch schlechten Bäumen überlegen sind.
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2 Phänotypische Variabilität innerhalb der

Erntebestände

2.1 Einleitung

In Kapitel 1.11 sind die einzelnen Beerntungs- und Behandlungsvarianten aufgelistet. Sie bilden

den theoretischen Handlungsspielraum ab, in dem waldbaulich gearbeitet werden kann. Eini-

ge Varianten stellen erhebliche Eingriffe in die Bestände dar. Diese müssen im Vorfeld genau

abgewogen werden, weil die Maßnahmen nicht mehr rückgängig zu machen sind. Sollten sich

Varianten als ungeeignet herausstellen, wären die danach waldbaulich behandelten Bestände in

ihrer Bestandesintegrität gestört und können womöglich ganz ausfallen. Es ist daher zielfüh-

render, an Testbeständen die einzelnen Fragestellungen (siehe Kap. 1.12) zu erproben und erst

anschließend die besten Varianten nach einer Evaluierung in der Praxis umzusetzen. Dadurch

können schädliche und ineffektive Eingriffe vermieden werden.

2.2 Material und Methoden

2.2.1 Auswahl und Erfassung der Testbestände

Im Frühjahr 2015 wurden Bestände ausgewählt, in denen Testflächen für das Saatguterntekonzept

eingerichtet wurden. Die Vorauswahl beschränkte sich auf registrierte Saatguterntebestände, da

diese eine wesentlich höhere Qualität aufweisen als normale Eichenbestände. Von den in Frage

kommenden Saatguterntebeständen wurden nach einer Besichtigung einige besonders geeignete

Bestände ausgewählt. Ausschlaggebend für die Auswahl waren eine gewisse Mindestgröße der

Bestände, unterschiedliche Bestandesalter und verschiedene Mischungsanteile mit Rotbuche.

Ebenfalls sollten Bestände von Stiel- und Trauben-Eiche vertreten sein. Drei der Bestände

wurden in Niedersachsen und einer in Hessen ausgewählt. Alle Bestände weisen neben der

Eiche noch einen nennenswerten Buchenanteil auf (siehe Tab. 2.1). Im Frühjahr 2016 wurde ein

weiterer Testbestand unter Mithilfe der brandenburgischen Landesforsten im Osten Brandenburgs

ausgewählt (siehe Abb. 2.1). Dieser Testbestand wurde zusätzlich eingerichtet, da es sich hier um

einen reinen Trauben-Eichenbestand ohne nennenswerte Mischungsanteile anderer Baumarten

handelt.
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Abbildung 2.1: Lage der Testbestände Cottbus (Brandenburg) Reg. Nr.: 123818040832, Dassel
(Niedersachsen) Reg. Nr.: 034817060012, Grünenplan (Niedersachsen) Reg. Nr.:
031818070522, Reinhardshagen (Hessen) Reg. Nr.: 062817060182 und Sichelnstein
(Niedersachsen) Reg. Nr.: 034818076592

Tabelle 2.1: Eckdaten der Testbestände: 1 = Cottbus, 2 = Reinhardshagen, 3 = Dassel, 4 =
Grünenplan, 5 = Sichelnstein; Bestfl. = Bestandesfläche in Hektar, Testfl. = Größe der
Testfläche in Hektar, Begründ. = Begründungsjahr

Bestand Baumart Bestfl. Testfl. Begründ. Bestandesmischung

1 Trauben-Eiche 25,6 2,25 1876 vereinzelt Kiefer

2 Stiel-Eiche 10,7 3,00 1900 24 % Buche im Oberstand

3 Stiel-Eiche 5,1 2,00 1897 flächiger Buchenunterstand

4 Trauben-Eiche 3,1 2,50 1895 20 % Buche im Obertand

5 Trauben-Eiche 5,4 1,50 1841 Buche im Oberstand

An einem geeigneten Eckpunkt wurde ein Robinienpfosten in den Boden geschlagen und mit

Hilfe eines Hand-GPS Gerätes die Koordinate im Gauß-Krüger-Format ermittelt. Ausgehend

von diesem Punkt wurden in einem Raster von 50 x 50 Metern im rechten Winkel weitere

Pfosten in den Boden geschlagen, bis eine Flächengröße von 1,5 bis 3 ha erreicht war. An den
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einzelnen Pfosten wurde von allen im Wirkungsbereich liegenden Bäumen die Entfernung mit

einem Ultraschallentfernungsmesser (Vertex 4) und der Winkel mit einer Bussole gemessen. Alle

eingemessenen Bäume wurden dauerhaft mit einem nummerierten Aluschild markiert. Anschlie-

ßend wurden die Gauß-Krüger-Koordinaten der weiteren Einmesspunkte und die Koordinaten

der Einzelbäume berechnet. Mit Hilfe eines Geoinformationssystems (QGis) können die einzelnen

Bäume innerhalb der Testbestände für diese Zwecke ausreichend genau visualisiert werden (siehe

Anh. Abb. A.1).

2.2.2 Aufnahme der Leistungs- und Formparameter

In einem ersten Schritt wurde die Vitalität an allen Bäumen der Testfläche bestimmt. Dies geschah

okular mit einem Fernglas und mit Hilfe des Kronenstrukturschlüssels für Alteichen, der die

Bäume in 8 Stufen einteilt (AG DBF/LII-Kronenzustand, 2001). Bäume, die mindestens die

vierte Kronenstrukturstufe erreichten (Segment-Stadium), wurden als ausreichend vital angesehen.

An ihnen fanden weitere Messungen und Bonituren statt. Alle anderen Bäume wurden als unvital

eingestuft. Mit einem Ultraschallentfernungsmesser (Vertex 4) wurden die Baumhöhen und die

Höhe des Kronenansatzes der Eichen gemessen. Der Brusthöhendurchmesser (BHD) wurde mit

einer Kluppe durch Kreuzkluppung ermittelt. Die Kronenradien in alle vier Himmelsrichtungen

(Nord, Ost, Süd und West) wurden mit einem Kronenspiegel abgelotet und die Entfernungen

zur Stammmitte ebenfalls mit einem Ultraschallentfernungsmesser gemessen. Innerhalb des

FitForClim-Projektes existierte bereits ein Aufnahmebogen für die Auswahl von Plusbäumen.

Für die phänotypische Klassifizierung aller Eichen wurden die wichtigsten Parameter ausgewählt

und um zusätzliche Stufen erweitert, damit auch phänotypisch schlechtere Bäume einheitlich

klassifiziert werden können.

In Tabelle 2.2 sind die Formmerkmale und ihre Abstufungen aufgelistet. Die erste Stufe stellt

jeweils die beste Merkmalsausprägung dar und wird mit null Minuspunkten belegt. Mit zuneh-

mender Verschlechterung eines Parameters werden mehr Minuspunkte vergeben. Zwieselwuchs

wird bei der Klassifizierung am stärksten gewichtet, weil der Wertholzverlust durch den Faktor

am größten ist. Steiläste, Drehwuchs und Rosen werden moderat gewichtet, während Wasserreiser

am schwächsten gewichtet wurden.
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Tabelle 2.2: Ausgewählte Formmerkmale und ihre Abstufungen. Dargestellt ist ebenfalls die Aus-
wirkung auf die Klassifizierung.

Merkmal Merkmalsausprägung Auswirkung

Schaftform

zweischnürig Vorgrup. Stufe 1

einschnürig mit geringen Bögen Vorgrup. Stufe 2

unschnürig Vorgrup. Stufe 3 oder 4

stark unschnürig Vorgrup. Stufe 3 oder 4

Zwiesel

keinen Zwiesel 0 Minuspunkte

Zwiesel in oberer Hälfte 6 Minuspunkt

Zwiesel in unterer Hälfte 12 Minuspunkte

Steiläste

keinen Steilast 0 Minuspunkte

einen Steilast an der Hauptstammachse 2 Minuspunkt

mehrere Steiläste an der Hauptstammachse 4 Minuspunkte

Drehwuchs

keinen Drehwuchs 0 Minuspunkte

wenig Drehwuchs 2 Minuspunkt

mittlerer Drehwuchs 4 Minuspunkte

starker Drehwuchs 6 Minuspunkte

Rosen und Nägel

keine Rosen und Nägel 0 Minuspunkte

wenige Rosen und Nägel 2 Minuspunkt

einige Rosen und Nägel 4 Minuspunkte

viele Rosen und Nägel 6 Minuspunkte

Wasserreiser

keine Wasserreiser 0 Minuspunkte

wenige Wasserreiser 1 Minuspunkt

Wasserreiser und wenige Klebäste 2 Minuspunkte

viele Wasserreiser und Klebäste 3 Minuspunkte

2.2.3 Einteilung in Qualitätsstufen

Insgesamt wurden für die vorliegende Untersuchung fünf Stufen festgelegt, in die alle Eichen des

Bestandes eingeteilt wurden. Die Vitalität war dabei das Hauptausschlusskriterium. Erfüllte ein

Baum die Anforderung an die Vitalität nicht, wurde er umgehend in die fünfte Qualitätsstufe ein-

gruppiert. Mit Hilfe einer unechten Formzahl (Assmann, 1961) und den gemessenen Baumhöhen

und Brusthöhendurchmessern wurde das Volumen der einzelnen Bäume ermittelt. Anschließend

wurde das mittlere Baumvolumen über die Testfläche und die prozentuale Volumenleistung

eines Einzelbaumes im Verhältnis zum mittleren Baumvolumen berechnet. Bäumen bis zu einem

Volumen von 100 % wurde eine geringe Volumenleistung zugesprochen. Bäumen mit bis zu
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110 % bzw. 120 % wurde eine überdurchschnittliche bzw. weit überdurchschnittliche Volumen-

leistung zugesprochen. Bäume mit ausreichender Vitalität wurden nach ihrer Massenleistung und

Schnürigkeit in vier Gruppen vorgruppiert. Eichen mit einer geringen Volumenleistung und mit

mindestens unschnürigem Wuchs wurden in die vierte Qualitätsstufe eingeordnet. Bäume, die ein

geringes Volumen oder einen unschnürigen Wuchs aufweisen, wurden in Stufe drei eingeordnet.

Bäume mit mindestens einschnürigem Wuchs und überdurchschnittlicher Volumenleistung und

Bäume mit zweischnürigem Wuchs und weit überdurchschnittlichem Volumen wurden vorerst in

die Qualitätsstufen zwei und eins vorsortiert. Nun werden die Minuspunkte der Formparameter

addiert und entscheiden letztendlich über den Verbleib in einer Qualitätsstufe. Hat ein Baum der

ersten Qualitätsstufe bis zu fünf Minuspunkte, verbleibt er in der Stufe. Bei mehr als fünf Minus-

punkten wird er in die zweite Stufe zurückgestuft. Das Gleiche betrifft Bäume der zweiten Stufe.

Ein Baum, der mehr als elf Minuspunkte bekommen hat, wird in die dritte Stufe zurückgestuft

(siehe Abb. 2.2). Beispielhaft ist in Abbildung 2.3 ein Exemplar der jeweiligen Qualitätsstufe

dargestellt. Für die Saatgutproduktion kommen aus phänotypischer Sicht nur die Individuen der

Stufen 1 und 2 in Frage. Alle weiteren Stufen sind für die Saatgutproduktion ungeeignet oder

sogar unerwünscht.

Abbildung 2.2: Klassifizierungsschema für die Eichen der Testbestände aus Hardtke et al. (2016)
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Abbildung 2.3: Beispiel der Baumklassifizierung aus Hardtke et al. (2016)

2.2.4 Theoretischer Leistungsgewinn bei Einzelbaumbeerntung

In Kapitel 1.9.2 wurde das Wachstumspotential bei der Nutzung von Samenplantagenmate-

rial aufgezeigt. In einem einfachen Modell sollen nun die möglichen Leistungssteigerungen der

Beerntungs- und Behandlungsvarianten (vgl. Kap. 1.11) einer Bestandesbeerntung (Variante 0)

gegenüber gestellt werden. Die einzelnen Varianten wurden um Untervarianten erweitert, bei der

entweder nur Bäume der ersten Stufe oder Bäume der Qualitätsstufen eins und zwei beerntet

werden. Für das Modell wurden Panmixie und keinerlei Eintrag von Fremdpollen außerhalb

angenommen.

Den Bäumen der ersten Qualitätsstufe wird ein Zugewinn an Leistung von 10 %, Bäumen

der zweiten Stufe von 5 %, Bäumen der dritten Stufe von 0 % und Bäumen der vierten Stufe

von -5 % unterstellt. Der maximale Leistungsgewinn von 10 % wurde in Anlehnung an bereits

ermittelte Werte angenommen (vgl. Kap. 1.9.2). Individuen der letzten Stufe werden aufgrund

mangelhafter Vitalität und wahrscheinlich ausbleibender oder vernachlässigbarer Fruktifikation

nicht berücksichtigt. Der Leistungsgewinn errechnet sich zur Hälfte aus den Mittelwerten der

jeweils beteiligten Mütter- und Väterkollektive der einzelnen Varianten und Untervarianten (siehe

Tab. 2.3).
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Tabelle 2.3: Beteiligung der verschiedenen Qualitätsstufen im Altbestand an der Saatgutproduktion
bei verschiedenen Behandlungsvarianten nach (Hardtke et al., 2016a). Die Untervari-
anten unterschieden sich hinsichtlich der zu beerntenden Qualitätsklassen, Klammern
symbolisieren den unbekannten Fremdsamenanteil.

Variante mütterlicher Beitrag väterlicher Beitrag

0 1,2,3,4 1,2,3,4

1.1 1,2,(3,4) 1,2,3,4

1.2 1,(2,3,4) 1,2,3,4

2.1 1,2 1,2,3,4

2.2 1 1,2,3,4

3.1 1,2 1,2,3

3.2 1 1,2,3

4.1 1,2 1,2

4.2 1 1,2

4.3 1 1

2.3 Ergebnisse

2.3.1 Phänotypische Ausstattung Testbestand Cottbus

In Tabelle 2.4 sind die durchschnittlichen Messwerte der einzelnen Qualitätsstufen und des

Gesamtbestandes aufgelistet. Bäume der Stufen eins und zwei weisen einen um 16,6 % bzw.

13,9 % dickeren BHD als der Bestandesdurchschnitt auf. Dieser ist bei Bäumen der Stufe drei

annähernd gleich mit dem Durchschnitt und bei den Individuen der Stufe vier und fünf um

15,6 % und 11,6 % geringer. Individuen der Stufen eins und zwei haben ebenfalls eine um 7,4 %

bzw. 4,1 % höhere Baumhöhe. Bäume der Stufe drei sind ähnlich hoch wie der Durchschnitt.

Bäume der Stufe vier und fünf sind um 5,4 % und 6,5 % niedriger. Der Kronenansatz liegt bei

Bäumen der Stufe eins 6,2 % über dem Durchschnitt. Bei Bäumen der Stufe zwei und drei ist er

mit 2,2 % und 0,6 % annähernd identisch mit dem Durchschnitt. Die Kronenansätze der vierten

und fünften Stufe liegen 5,1 % darunter oder sind annähernd gleich.
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Tabelle 2.4: Messwerte der Qualitätsstufen 1 bis 5 und des Gesamtbestandes im Testbestand
Cottbus; QS1 = Qualitätsstufe 1, QS2 = Qualitätsstufe 2, QS3 = Qualitätsstufe 3, QS4
= Qualitätsstufe 4, QS5 = Qualitätsstufe 5

Messwert QS1 QS2 QS3 QS4 QS5 Bestand

BHD [cm] 56,6 55,3 49,1 41,0 43,0 48,6

Baumhöhe [m] 32,8 31,8 30,7 28,9 28,7 30,6

Kronenansatz [m] 18,8 18,1 17,8 16,8 17,8 17,7

In Tabelle 2.5 sind die prozentualen Häufigkeiten der phänotypischen Merkmale und ihrer

Ausprägungsstärke im Testbestand Cottbus aufgelistet. Die aufgelisteten Merkmale weisen

sehr unterschiedliche Verteilungsmuster auf. Einige zeigen eine starke rechtsschiefe Verteilung,

andere hingegen sind undifferenziert verteilt. Ebenfalls fällt auf, dass Merkmale wie Drehwuchs,

Zwiesel und Steiläste mit hohen Anteilen in der ersten Ausprägungsstärke vertreten sind. Andere

wiederum zeigen ihre höchsten Anteile in der zweiten Ausprägungsstärke. Die letzte verwendete

Ausprägungsstärke ist mit Ausnahme von Zwieseln und Steilästen nur sehr gering besetzt.

Tabelle 2.5: Prozentuale Häufigkeiten der phänotypischen Merkmale und ihrer Ausprägungsstärke
im Testbestand Cottbus, N = 281, MA1 = Merkmalsausprägung Stufe 1; MA2 =
Merkmalsausprägung Stufe 2; MA3 = Merkmalsausprägung Stufe 3; MA4 = Merkmals-
ausprägung Stufe 4 (vgl. Tab. 2.2)

Merkmal MA1 [%] MA2 [%] MA3 [%] MA3 [%]

Geradschaftigkeit 24,9 38,8 34,9 1,4

Zwiesel 53,4 24,6 22,1 *

Steiläste 53,7 28,8 17,7 *

Drehwuchs 80,8 16,7 1,1 1,4

Rosen und Nägel 38,4 49,1 8,5 3,9

Wasserreiser 12,1 56,2 22,1 9,6

* nur 3 Ausprägungsstärken verwendet

In Tabelle 2.6 sind die absoluten und relativen Anteile der Qualitätsstufen im Testbestand

Cottbus aufgelistet. Die Klassifikation erfolgte nach der in Kapitel 2.2.3 vorgestellten Methode.

Eine detaillierte Aufteilung der Ausprägungsstärken innerhalb der Qualitätsstufen ist im Anhang

zu finden (siehe Tab. A.1). Im Testbestand Cottbus sind maximal 21 % der Bäume (Stufe 1

und 2) für die Saatgutproduktion geeignet. Hingegen sind 54,8 % gering und 18,5 % für die

Produktion von hochwertigem Vermehrungsgut ungeeignet.
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Tabelle 2.6: Absolute und relative Anteile der Qualitätsstufen im Testbestand Cottbus, N = 281

Qualitätsstufe N N%

1 9 3,2

2 50 17,8

3 154 54,8

4 52 18,5

5 16 5,7

Klumpungen von Bäumen bestimmter Qualitätsstufen sind innerhalb des Testbestandes nicht

zu erkennen. Alle Qualitätsstufen sind gleichmäßig über die Fläche verteilt. Größere Freistellen

sind entweder lichtere Stellen oder mit Kiefern bestockte Bestandesteile (siehe Abb. 2.4).

Abbildung 2.4: Lageplan der klassifizierten Eichen im Testbestand Cottbus
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2.3.2 Phänotypische Ausstattung Testbestand Dassel

In Tabelle 2.7 sind die durchschnittlichen Messwerte der einzelnen Qualitätsstufen und des

Gesamtbestandes in Dassel aufgelistet. Bäume der Stufen eins und zwei weisen einen um 21,5 %

bzw. 12,4 % dickeren BHD als der Bestandesdurchschnitt auf. Der BHD ist bei Bäumen der Stufe

drei ist annähernd gleich mit dem Durchschnitt und bei den Individuen der Stufe vier und fünf

um 11,6 % und 1,8 % geringer. Individuen der Stufen eins und zwei haben ebenfalls eine um 4,2 %

bzw. 6,6 % höhere Baumhöhe. Bäume der Stufe drei sind ähnlich hoch wie der Durchschnitt.

Bäume der Stufe vier und fünf sind um 6,6 % und 0,7 % niedriger. Der Kronenansatz liegt bei

Bäumen der Stufe eins 2,2 % und bei Bäumen der Stufe zwei 0,7 % unter dem Durchschnitt. Der

Kronenansatz der Stufe drei entspricht exakt dem Durchschnitt und liegt bei Stufe vier und fünf

0,7 % und 6,7 % darüber.

Tabelle 2.7: Messwerte der Qualitätsstufen 1 bis 5 und des Gesamtbestandes im Testbestand Dassel;
QS1 = Qualitätsstufe 1, QS2 = Qualitätsstufe 2, QS3 = Qualitätsstufe 3, QS4 =
Qualitätsstufe 4, QS5 = Qualitätsstufe 5

Messwert QS1 QS2 QS3 QS4 QS5 Bestand

BHD [cm] 48,0 44,4 39,9 34,9 38,8 39,5

Baumhöhe [m] 26,9 27,5 26,2 24,1 25,6 25,8

Kronenansatz [m] 13,1 13,3 13,4 13,5 14,3 13,4

In Tabelle 2.8 sind die prozentualen Häufigkeiten der phänotypischen Merkmale und ihrer

Ausprägungsstärke im Testbestand Dassel aufgelistet. Die aufgelisteten Merkmale weisen sehr

unterschiedliche Verteilungsmuster auf. Einige zeigen eine starke rechtsschiefe Verteilung, andere

hingegen sind undifferenziert verteilt. Ebenfalls fällt auf, dass viele Merkmale mit den höchsten

Anteilen in der ersten Ausprägungsstärke vertreten sind. Nur bei den Merkmalen Geradschaftigkeit

und Wasserreiser sind die größten Anteile in den anderen Ausprägungsstufen zu finden. Die

letzte verwendete Ausprägungsstärke ist mit Ausnahme von Steilästen nur gering oder gar nicht

besetzt.
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Tabelle 2.8: Prozentuale Häufigkeiten der phänotypischen Merkmale und ihrer Ausprägungsstärke im
Testbestand Dassel, N = 229, MA1 = Merkmalsausprägung Stufe 1; MA2 = Merkmals-
ausprägung Stufe 2; MA3 = Merkmalsausprägung Stufe 3; MA4 = Merkmalsausprägung
Stufe 4 (vgl. Tab. 2.2)

Merkmal MA1 [%] MA2 [%] MA3 [%] MA3 [%]

Geradschaftigkeit 20,5 29,3 50,2 0,0

Zwiesel 76,4 16,6 6,9 *

Steiläste 58,5 27,5 14,0 *

Drehwuchs 97,4 2,6 0,0 0,0

Rosen und Nägel 87,8 11,4 0,9 0,0

Wasserreiser 25,8 27,1 38,0 9,1

* nur 3 Ausprägungsstärken verwendet

In Tabelle 2.9 sind die absoluten und relativen Anteile der Qualitätsstufen im Testbestand

Dassel aufgelistet. Die Klassifikation erfolgte nach der in Kapitel 2.2.3 vorgestellten Methode.

Eine detaillierte Aufteilung der Ausprägungsstärken innerhalb der Qualitätsstufen ist im Anhang

zu finden (siehe Tab. A.2). Im Testbestand Dassel sind maximal 20,5 % (Stufe 1 und 2) für die

Saatgutproduktion geeignet. Hingegen sind 48,9 % gering und 27,1 % für die Produktion von

hochwertigem Vermehrungsgut ungeeignet.

Tabelle 2.9: Absolute und relative Anteile der Qualitätsstufen im Testbestand Dassel, N = 229

Qualitätsstufe N N%

1 6 2,6

2 41 17,9

3 112 48,9

4 62 27,1

5 8 3,5

Klumpungen von Bäumen bestimmter Qualitätsstufen sind innerhalb des Testbestandes nicht

zu erkennen. Alle Qualitätsstufen sind gleichmäßig über die Fläche verteilt. Größere Freistellen

sind entweder lichtere Stellen oder mit Buchen bestockte Bestandesteile (siehe Abb. 2.5).
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Abbildung 2.5: Lageplan der klassifizierten Eichen im Testbestand Dassel

2.3.3 Phänotypische Ausstattung Testbestand Grünenplan

In Tabelle 2.10 sind die durchschnittlichen Messwerte der einzelnen Qualitätsstufen und des

Gesamtbestandes in Grünenplan aufgelistet. Bäume der Stufen eins und zwei weisen einen 12,9 %

bzw. 9,3 % dickeren BHD als der Bestandesdurchschnitt auf. Der mittlere BHD bei Bäumen

der Stufe drei ist mit 3,8 % etwas größer als der Durchschnitt und bei den Individuen der

Stufe vier und fünf um 8,9 % und 3,3 % geringer. Individuen der Stufen eins und zwei haben

ebenfalls eine um 12,2 % bzw. 7,2 % höhere Baumhöhe. Bäume der Stufe drei sind ähnlich hoch

wie der Durchschnitt. Bäume der Stufe vier und fünf sind um 3,9 % und 1,3 % niedriger. Der

Kronenansatz liegt bei Bäumen der Stufe eins 2,5 % unter dem Durchschnitt und bei Stufe zwei

3,7 % darüber. Bäume der dritten Stufe haben eine etwas geringere Kronenansatzhöhe, während

die der vierten Stufe leicht darüber liegen. Die fünfte Stufe wiederum liegt 5,9 % darunter.
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Tabelle 2.10: Messwerte der Qualitätsstufen 1 bis 5 und des Gesamtbestandes im Testbestand
Grünenplan; QS1 = Qualitätsstufe 1, QS2 = Qualitätsstufe 2, QS3 = Qualitätsstufe
3, QS4 = Qualitätsstufe 4, QS5 = Qualitätsstufe 5

Messwert QS1 QS2 QS3 QS4 QS5 Bestand

BHD [cm] 59,6 57,7 54,8 48,1 51,1 52,8

Baumhöhe [m] 34,1 32,6 30,5 29,2 30,0 30,4

Kronenansatz [m] 15,8 16,8 16,1 16,5 15,3 16,2

In Tabelle 2.11 sind die prozentualen Häufigkeiten der phänotypischen Merkmale und ihrer

Ausprägungsstärke im Testbestand Grünenplan aufgelistet. Die aufgelisteten Merkmale weisen

sehr unterschiedliche Verteilungsmuster auf. Einige zeigen eine starke rechtsschiefe Verteilung,

andere hingegen sind undifferenziert verteilt. Ebenfalls fällt auf, dass viele Merkmale mit den

höchsten Anteilen in der ersten Ausprägungsstärke vertreten sind. Nur bei den Merkmalen

Geradschaftigkeit und Wasserreiser sind die größten Anteile in den anderen Ausprägungsstufen

zu finden. Die letzte verwendete Ausprägungsstärke ist mit Ausnahme von Steilästen nur gering

oder gar nicht besetzt.

Tabelle 2.11: Prozentuale Häufigkeiten der phänotypischen Merkmale und ihrer Ausprägungsstär-
ke im Testbestand Grünenplan, N = 177, MA1 = Merkmalsausprägung Stufe 1;
MA2 = Merkmalsausprägung Stufe 2; MA3 = Merkmalsausprägung Stufe 3; MA4 =
Merkmalsausprägung Stufe 4 (vgl. Tab. 2.2)

Merkmal MA1 [%] MA2 [%] MA3 [%] MA3 [%]

Geradschaftigkeit 11,9 24,3 61,6 2,2

Zweisel 84,2 9,0 6,8 *

Steiläste 59,9 20,9 19,2 *

Drehwuchs 96,6 2,8 0,6 0,0

Rosen und Nägel 77,4 18,1 4,0 0,6

Wasserreiser 39,0 12,4 45,8 2,8

* nur 3 Ausprägungsstärken verwendet

In Tabelle 2.12 sind die absoluten und relativen Anteile der Qualitätsstufen im Testbestand

Grünenplan aufgelistet. Die Klassifikation erfolgte nach der in Kapitel 2.2.3 vorgestellten Methode.

Eine detaillierte Aufteilung der Ausprägungsstärken innerhalb der Qualitätsstufen ist im Anhang

zu finden (siehe Tab. A.3). Im Testbestand Grünenplan sind maximal 11,9 % (Stufe 1 und 2) für

die Saatgutproduktion geeignet. Hingegen sind 46,9 % gering und 29,9 % für die Produktion von

hochwertigem Vermehrungsgut ungeeignet.
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Tabelle 2.12: Absolute und relative Anteile der Qualitätsstufen im Testbestand Grünenplan, N =
177

Qualitätsstufe N N%

1 4 2,3

2 17 9,6

3 86 46,9

4 53 29,9

5 17 9,6

Klumpungen von Bäumen bestimmter Qualitätsstufen sind innerhalb des Testbestandes nicht

zu erkennen. Alle Qualitätsstufen sind gleichmäßig über die Fläche verteilt. Größere Freistellen

sind entweder lichtere Stellen oder mit Buchen bestockte Bestandesteile (siehe Abb. 2.6).

Abbildung 2.6: Lageplan der klassifizierten Eichen im Testbestand Grünenplan
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2.3.4 Phänotypische Ausstattung Testbestand Reinhardshagen

In Tabelle 2.13 sind die durchschnittlichen Messwerte der einzelnen Qualitätsstufen und des

Gesamtbestandes in Reinhardshagen aufgelistet. Bäume der Stufen eins und zwei weisen einen

21,4 % bzw. 12,0 % dickeren BHD als der Bestandesdurchschnitt auf. Der mittlere BHD bei

Bäumen der Stufen drei und vier ist 2,3 % bzw. 11,0 % geringer. Die letzte Qualitätsstufe

liegt sogar 12 % darunter. Individuen der Stufen eins und zwei haben ebenfalls eine um 5,6 %

bzw. 4,5 % höhere Baumhöhe. Bäume der Stufe drei und vier sind 1,1 % und 3,7 % niedriger

als der Durchschnitt. Die fünfte Qualitätsstufe liegt mit 5,1 % nochmals weiter darunter. Der

Kronenansatz liegt bei Bäumen der Stufe eins 1,4 % unter dem Durchschnitt und bei Stufe zwei

1,4 % darüber. Bäume der dritten Stufe haben eine etwas geringere Kronenansatzhöhe, während

die der vierten Stufe gleich dem Durchschnitt sind. Die fünfte Qualitätsstufe liegt 2,2 % darunter.

Tabelle 2.13: Messwerte der Qualitätsstufen 1 bis 5 und des Gesamtbestandes im Testbestand
Reinhardshagen; QS1 = Qualitätsstufe 1, QS2 = Qualitätsstufe 2, QS3 = Qualitätsstufe
3, QS4 = Qualitätsstufe 4, QS5 = Qualitätsstufe 5

Messwert QS1 QS2 QS3 QS4 QS5 Bestand

BHD [cm] 47,6 43,9 38,3 34,9 35,0 39,2

Baumhöhe [m] 28,2 27,9 26,4 25,7 25,4 26,7

Kronenansatz [m] 13,6 14,0 13,7 13,8 13,5 13,8

In Tabelle 2.14 sind die prozentualen Häufigkeiten der phänotypischen Merkmale und ihrer

Ausprägungsstärke im Testbestand Reinhardshagen aufgelistet. Die aufgelisteten Merkmale

weisen sehr unterschiedliche Verteilungsmuster auf. Einige zeigen eine starke rechtsschiefe Vertei-

lung, andere hingegen sind undifferenziert verteilt. Ebenfalls fällt auf, dass viele Merkmale mit

den höchsten Anteilen in der ersten Ausprägungsstärke vertreten sind. Nur bei dem Merkmal

Geradschaftigkeit sind größere Anteile in den anderen Ausprägungsstufen zu finden. Die letzte

verwendete Ausprägungsstärke ist nur gering oder gar nicht besetzt.
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Tabelle 2.14: Prozentuale Häufigkeiten der phänotypischen Merkmale und ihrer Ausprägungsstärke
im Testbestand Reinhardshagen, N = 322, MA1 = Merkmalsausprägung Stufe 1;
MA2 = Merkmalsausprägung Stufe 2; MA3 = Merkmalsausprägung Stufe 3; MA4 =
Merkmalsausprägung Stufe 4 (vgl. Tab. 2.2)

Merkmal MA1 [%] MA2 [%] MA3 [%] MA3 [%]

Geradschaftigkeit 22,4 38,5 38,2 0,9

Zwiesel 83,2 10,2 6,5 *

Steiläste 64,3 28,9 6,8 *

Drehwuchs 97,8 2,2 0,0 0,0

Rosen und Nägel 77,6 19,3 2,8 0,3

Wasserreiser 46,3 32,9 19,6 1,2

* nur 3 Ausprägungsstärken verwendet

In Tabelle 2.15 sind die absoluten und relativen Anteile der Qualitätsstufen im Testbestand

Reinhardshagen aufgelistet. Die Klassifikation erfolgte nach der in Kapitel 2.2.3 vorgestellten

Methode. Eine detaillierte Aufteilung der Ausprägungsstärken innerhalb der Qualitätsstufen ist

im Anhang zu finden (siehe Tab. A.4). Im Testbestand Reinhardshagen sind maximal 28,8 %

(Stufe 1 und 2) für die Saatgutproduktion geeignet. Hingegen sind 42,9 % gering und 25,2 % für

die Produktion von hochwertigem Vermehrungsgut ungeeignet.

Tabelle 2.15: Absolute und relative Anteile der Qualitätsstufen im Testbestand Reinhardshagen, N
= 322

Qualitätsstufe N N%

1 22 6,8

2 71 22,0

3 138 42,9

4 81 25,2

5 10 3,1

Klumpungen von Bäumen bestimmter Qualitätsstufen sind innerhalb des Testbestandes nicht

zu erkennen. Alle Qualitätsstufen sind gleichmäßig über die Fläche verteilt. Größere Freistellen

sind entweder lichtere Stellen oder mit Buchen bestockte Bestandesteile (siehe Abb. 2.7).
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Abbildung 2.7: Lageplan der klassifizierten Eichen im Testbestand Reinhardshagen

2.3.5 Phänotypische Ausstattung Testbestand Sichelnstein

In Tabelle 2.16 sind die durchschnittlichen Messwerte der einzelnen Klassen und des Gesamtbe-

standes in Sichelnstein aufgelistet. Bäume der Stufen eins und zwei weisen einen 14,1 % bzw.

11,1 % dickeren BHD als der Bestandesdurchschnitt auf. Der mittlere BHD ist bei Bäumen

der Stufe drei mit 2,8 % leicht über und bei den Individuen der Stufe vier und fünf um 8,3 %

und 5,4 % geringer als der Durchschnitt. Individuen der Stufen eins und zwei haben ebenfalls

eine um 11,3 % bzw. 7,8 % höhere Baumhöhe. Bäume der Stufe drei sind ähnlich hoch wie der

Durchschnitt. Bäume der Stufe vier sind um 3,7 % niedriger und Bäume der Stufe 5 um 7,8 %

höher. Der Kronenansatz liegt bei Bäumen der Stufe eins 3,3 % über dem Durchschnitt. Bei

Bäumen der Stufe zwei bis vier ist er mit 1,1 % bis 0,5 % annähernd identisch. Bäume der fünften

Qualitätsstufe haben einen 12,6 % höher liegenden Kronenansatz.
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Tabelle 2.16: Messwerte der Qualitätsstufen 1 bis 5 und des Gesamtbestandes im Testbestand
Sichelnstein; QS1 = Qualitätsstufe 1, QS2 = Qualitätsstufe 2, QS3 = Qualitätsstufe
3, QS4 = Qualitätsstufe 4, QS5 = Qualitätsstufe 5

Messwert QS1 QS2 QS3 QS4 QS5 Bestand

BHD [cm] 68,7 66,9 61,9 55,2 57,1 60,2

Baumhöhe [m] 38,4 37,2 35,0 32,2 37,2 34,5

Kronenansatz [m] 18,8 18,4 18,0 20,5 18,1 18,2

In Tabelle 2.17 sind die prozentualen Häufigkeiten der phänotypischen Merkmale und ihrer

Ausprägungsstärke im Testbestand Sichelnstein aufgelistet. Die aufgelisteten Merkmale weisen

sehr unterschiedliche Verteilungsmuster auf. Einige zeigen eine starke rechtsschiefe Verteilung,

andere hingegen sind undifferenziert verteilt. Ebenfalls fällt auf, dass viele Merkmale mit den

höchsten Anteilen in der ersten Ausprägungsstärke vertreten sind. Nur das Merkmal Gerad-

schaftigkeit zeigt eine starke Verschiebung hin zu den größeren Ausprägungsstärken. Die letzte

verwendete Ausprägungsstärke ist nur gering oder gar nicht besetzt.

Tabelle 2.17: Prozentuale Häufigkeiten der phänotypischen Merkmale und ihrer Ausprägungsstär-
ke im Testbestand Sichelnstein, N = 140, MA1 = Merkmalsausprägung Stufe 1;
MA2 = Merkmalsausprägung Stufe 2; MA3 = Merkmalsausprägung Stufe 3; MA4 =
Merkmalsausprägung Stufe 4 (vgl. Tab. 2.2)

Merkmal MA1 [%] MA2 [%] MA3 [%] MA3 [%]

Geradschaftigkeit 7,1 31,4 55,7 5,7

Zwiesel 62,9 29,3 7,9 *

Steiläste 85,7 11,4 2,9 *

Drehwuchs 97,1 2,9 0,0 0,0

Rosen und Nägel 37,1 36,4 20,0 6,4

Wasserreiser 47,1 22,1 26,4 4,3

* nur 3 Ausprägungsstärken verwendet

In Tabelle 2.18 sind die absoluten und relativen Anteile der Qualitätsstufen im Testbestand

Sichelnstein aufgelistet. Die Klassifikation erfolgte nach der in Kapitel 2.2.3 vorgestellten Methode.

Eine detaillierte Aufteilung der Ausprägungsstärken innerhalb der Qualitätsstufen ist im Anhang

zu finden (siehe Tab. A.5). Im Testbestand Sichelnstein sind maximal 20,0 % (Stufe 1 und 2) für

die Saatgutproduktion geeignet. Hingegen sind 39,3 % gering und 38,6 % für die Produktion von

hochwertigem Vermehrungsgut ungeeignet.
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Tabelle 2.18: Absolute und relative Anteile der Qualitätsstufen im Testbestand Sichelnstein, N =
140

Qualitätsstufe N N%

1 3 2,1

2 25 17,9

3 55 39,3

4 54 38,6

5 3 2,1

Klumpungen von Bäumen bestimmter Qualitätsstufen sind innerhalb des Testbestandes nicht

zu erkennen. Alle Qualitätsstufen sind gleichmäßig über die Fläche verteilt. Größere Freistellen

sind entweder lichtere Stellen oder mit Buchen bestockte Bestandesteile (siehe Abb. 2.8).

Abbildung 2.8: Lageplan der klassifizierten Eichen im Testbestand Sichelnstein
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2.3.6 Potentieller Leistungsgewinn bei Einzelbaumbeerntung in den Testbeständen

Flächige Beerntungen führen nach dem Modell zu leicht negativen Werten. Lediglich Ernten

aus den Beständen Cottbus und Reinhardshagen führen zu positiven Ergebnissen (0,3 % und

0,5 %). Selektive Beerntungen führen hingegen schon in der ersten Variante zu merklichen

Leistungssteigerungen, jedoch kann in den Varianten 1.1 und 1.2 der Fremdsamenanteil mit

seinen Auswirkungen nicht beziffert werden. Der unbekannte Beitrag wird durch ein X symbolisiert.

Sichere Zugewinne sind ab der zweiten Variante und besonders bei der Beerntung von Bäumen der

ersten Stufe vorhanden (Variante 2.2). So wird in den Beständen Cottbus und Reinhardshagen

etwas mehr als die Hälfte des möglichen Zugewinns erreicht. Die Varianten 3.1 und 3.2 bewirken

gegenüber der zweiten Variante eine nur geringe weitere Leistungssteigerung. Ähnlich verhält

es sich mit der Variante 4.1. Variante 4.2 zeigt hingegen wieder eine deutliche Steigerung der

Wuchsleistung. Alle Bestände zeigen hier einen Leistungsgewinn von ca. 8 %. In der letzten

Variante erreichen letztendlich alle Bestände den maximal möglichen Leistungsgewinn von 10 %.

Zwischen der Bestandesernte und der Variante 4.3 sind die prozentualen Steigerungsraten in den

Beständen Cottbus und Reinhardshagen am kleinsten und in Grünenplan und Sichelnstein am

größten.

Tabelle 2.19: Übersicht über den prozentualen Mehrgewinn der einzelnen Beerntungs- und Behand-
lungsvarianten in den fünf Testbeständen nach (Hardtke et al., 2016a)

Variante Cottbus Dassel Grünenplan Reinhardshagen Sichelnstein

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

1.1 3,03-X 2,72-X 2,54-X 3,36-X 2,35-X

1.2 5,15-X 4,90-X 4,56-X 5,27-X 4,58-X

2.1 3,68 3,22 2,61 3,98 2,65

2.2 5,16 4,89 4,53 5,32 4,50

3.1 4,38 4,24 3,67 4,86 4,32

3.2 5,86 5,80 5,56 6,28 5,84

4.1 5,76 5,64 5,96 6,18 5,54

4.2 7,91 8,03 8,00 8,22 7,83

4.3 10,00 10,00 10,00 10,00 10,00

max. Mehrgewinn 9,70 10,20 10,88 9,46 10,84
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2.4 Diskussion

2.4.1 Phänotypische Variabilität der Testbestände

In Kapitel 1.7 wurde bereits auf das Hauptziel der Eichenwirtschaft, die Produktion von Wert-

holz, hingewiesen. Alle waldbaulichen Maßnahmen zur Bestandeserziehung haben neben der

Wuchsraumerweiterung daher den Zweck, schlechtere Wuchsformen zu entfernen (Schädelin,

1942; Leibundgut, 1976). Zusätzlich müssen Saatguterntebestände gewisse Qualitätsstandards

erfüllen, um als Erntebestand zugelassen zu werden. Die Bestände müssen bei gleichzeitig mög-

lichst geringen Anteilen von Zwieseln und Drehwuchs hohe Anteile an geradschaftigen Bäumen

vorweisen (FoVZV, 2002). In der Regel weisen Saatguterntebestände bessere Formen auf als

normale Bestände.

Alle Testbestände zeigen bei vielen Merkmalen eine Verteilung hin zu den besseren Formen.

Die schlechteste Merkmalsausprägung ist am geringsten vertreten (vgl. Tab. 2.5, 2.8, 2.11, 2.14,

2.17). Hervorzuheben wäre hier die Drehwüchsigkeit, bei der ein hoher Anteil von Bäumen

frei von diesem Fehler ist. Andere Merkmale wie Wasserreiser oder Steiläste sind auch in der

schlechtesten Merkmalsausprägung noch mit nennenswerten Anteilen vertreten. Wahrscheinlich

zeigen Bestände, die nicht für die Saatgutproduktion zugelasssen sind, ebenfalls größtenteils

rechtsschiefe Verteilungen. Jedoch dürfte sich der Grad der Schiefe wesentlich unterscheiden.

Die gefundenen Merkmalsverteilungen können mehrere Ursachen haben. Als erste Erklärung

kann angeführt werden, dass ein Merkmal in den Beständen nur schwach ausgeprägt ist und

gar nicht in extremen Formen auftritt. Zu nennen wären hier die Merkmale Drehwuchs und

Rosen. Zweitens können Merkmalsausprägungen bei vorherigen waldbaulichen Maßnahmen gezielt

Gegenstand von Durchforstungen sein. Zu nennen wäre hier die Geradschaftigkeit oder ebenfalls

Drehwuchs (Krahl-Urban, 1959; Kenk, 1984). So würden möglicherweise stark unschnürige

oder gedrehte Individuen vornehmlich entnommen, sodass nur ein geringer Teil bis heute in den

Beständen verblieben ist. Drittens kann es sich um Merkmale handeln, die ab einem gewissen

Zeitpunkt nicht mehr im Fokus von Durchforstungsmaßnahmen standen. Zu nennen wäre hier im

Besonderen der Zwieselwuchs. Als Produktionsziel ist die astfreie Schaftlänge ein entscheidender

Faktor (Hein, 2007). Sie sollte abhängig vom Standort und Produktionsziel eine Länge von 9 bis

14 Metern betragen (Spieker, 1991; Dong et al., 2007c; Hein, 2007). Bäume mit einem Zwiesel

im unteren Stammabschnitt werden in der Regel bei Durchforstungen entnommen, während

Zwiesel oberhalb der angestrebten Länge des astfreien Schaftes unproblematisch sind. Viertens

kann es sich um Merkmale handeln, die nie im Fokus von waldbaulichen Maßnahmen standen.

Zu nennen wäre hier die Steilastigkeit eines Baumes.

Wasserreiser hingegen sind eine meist temporäre Erscheinung. Sie können nach Durchfors-

tungsmaßnahmen entstehen (Spellmann, 1995; Nagel, 2006; Kanzenbach, 2007), aber auch

nach einigen Jahren wieder verschwinden (Röhrig et al., 2006). Dies führt abhängig von den

Lichtverhältnissen im Bestand zu unterschiedlich starken Besatzdichten an den Bäumen, daher

ist die Merkmalsausprägung bei Wasserreisern besonders unterschiedlich. Schlechtere Phäno-

typen können auch prinzipiell im Bestand verbleiben, wenn es dem Bestandesschluss dienlich
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ist. Befinden sich lokal keine gut ausgeformten Eichen an einer Stelle, können auch schlechter

geformte Individuen im Bestand belassen werden. Die vorgefundenen Merkmalsverteilungen

in den Testbeständen können nicht direkt mit denen anderer Bestände verglichen werden. Es

existieren zwar Arbeiten über die Baumqualitäten in Eichenbeständen, jedoch beschränken sich

die Angaben auf junge Bestände bis zur Stangenholzphase (Mosandl et al., 1988). Ähnliche

Untersuchungen, die sich auf starkes Baumholz beziehen, sind nicht vorhanden.

Die Bäume der Testbestände zeigen eine hohe Variabilität bezüglich der einzelnen Merkmals-

ausprägungen. Neben sehr gut geformten Individuen befindet sich auch eine Vielzahl schlecht

geformter Bäume in den Saatguterntebeständen. Unter phänotypischen Aspekten (vgl. Kapitel

1.7) sind lediglich 2-7 % der Bäume eines Bestandes für die Saatgutproduktion besonders geeignet

(Bäume der Qualitätsstufe 1). Werden noch die gut geeigneten Individuen hinzu gezählt (Bäume

der Qualitätsstufe 2), sind 12 bis 29 % der Bäume für die Saatgutgewinnung geeignet. Der weitaus

größere Teil der Bäume sollte folglich für die Produktion von hochwertigem Vermehrungsgut

nicht in Betracht gezogen werden. Besonders die hohen Anteile der vierten Qualitätsstufe (18,5

bis 38,6 %) verdeutlichen die Notwendigkeit einer selektiven Beerntung. Die eingangs formu-

lierte Arbeitshypothese, dass eine ausreichende Variation an Form und Leistung innerhalb der

Erntebestände besteht, muss daher angenommen werden.

In einer Studie zur Optimierung der genetischen Qualität von Buchensaatgut wurde ebenfalls

ein Teilbestand durchforstet und lediglich die phänotypisch besten Individuen belassen. Nach

der Maßnahme verblieben sieben Bäume pro Hektar, die für die Beerntung geeignet sind.

Ursprünglich betrug die Baumdichte 111 Bäume je Hektar (Eusemann et al., 2017). Das

Beispiel zeigt ebenfalls, dass phänotypisch hervorragende Individuen nur in geringen Anteilen im

Bestand vertreten waren. Eine Evaluierung der niedersächsichen Saatguterntebestände kommt

zu dem Schluss, dass mit der Zeit durch das zunehmende Bestandesalter, Nutzungen und

Kalamitäten die Eignung als Saatguterntebestand verloren gehen kann (Feige et al., 2011). Die

Ergebnisse verdeutlichen die Notwendigkeit einer selektiven Beerntung, wenn die Folgebestände

eine gesteigerte Leistungsfähigkeit aufweisen sollen. Auch im Hinblick auf die immer kleiner

werdende voll nutzbare Waldfläche (Polley, 2009) und den Klimawandel scheint eine Beertung

von vitalen und leistungsfähigen Individuen daher ratsam.

Die Klassifizierung bewirkt eine klar erkennbare Einteilung bei den Leistungsmerkmalen

Baumhöhe und Brusthöhendurchmesser (vgl. Tab. 2.4, 2.7, 2.10, 2.13 und 2.16) und bei den

Formparametern (vgl. Tab. A.1, A.2, A.3, A.4 und A.5). Prinzipiell könnte eine Klassifizierung

der Bäume mit abgewandelten oder weniger Parametern und einer anderen Gewichtung erfolgen.

Das könnte eventuell zu leicht abgewandelten Ergebnissen führen. Jedoch würde sich an der

Tendenz, dass ein Großteil der Bäume für die Saatguternte ungeeignet ist, vermutlich nichts

ändern.

2.4.2 Qualitätsmodell

Für die bestandesweite Beerntung wurde angenommen, dass die Saatgutqualität nicht merklich

gesteigert werden kann (vgl. Kap. 1.9.1). In dem Modell wurde Panmixie (Zufallspaarung aller In-
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dividuen) angenommen. Das bedeutet, dass die genetischen Strukturen des Altbestandes erhalten

bleiben. Geringe positive oder negative Abweichungen bedeuten nicht, dass die Folgegeneration

schlechter als der Elternbestand sein wird. Vielmehr ist der Elternbestand schlechter oder besser

als der fiktive Durchschnitt, der im Modell auf Null gesetzt wurde. Ebenso kann eine Abweichung

von Null durch die Zuweisung von Zuchtwerten in 5 % Schritten auf die Qualitätsstufen erklärt

werden. Trotzdem decken sich die Ergebnisse des Qualitätsmodells mit der Annahme, dass eine

flächige Beerntung die Saatgutqualität nicht merklich steigert (siehe Tab. 2.19). Bestandes-

beerntungen spiegeln danach die mittlere genetische Qualität der Ausgangspopulation wieder

(Eusemann et al., 2017).

Beerntungen auf Einzelbaumebene bewirken eine merkliche Steigerung der Qualität mit

deutlichen Unterschieden zwischen den Untervarianten (Variante 2.1 und 2.2). Für die Varianten

1.1 und 1.2 darf angenommen werden, dass die berechneten Werte durch den vermuteten hohen

Fremdsameneintrag deutlich niedriger ausfallen als angegeben. Die zusätzliche Entnahme der

schlechtesten Individuen (Variante 3.1 und 3.2) steigert den Mehrgewinn nur unerheblich. Es

muss auch hinterfragt werden, ob sich die meist schlechteren und kleineren Bäume zu gleichen

Anteilen am Reproduktionsprozess beteiligen wie die größeren, besseren Bäume. Zusätzlich muss

der Pollenbeitrag von außen beachtet werden, der im Modell gänzlich ausgeschlossen wurde.

Eine nennenswerte Steigerung der Qualität kann erst wieder verzeichnet werden, wenn die

Saatguterntebestände in Strukturen überführt werden, die Samenplantagen ähnlich sind (ab

Variante 4.1). Jedoch muss auch hier der Polleneintrag von außerhalb berücksichtigt werden.

Die Ausführungen beziehen sich lediglich auf die leistungssteigernde Wirkung des Saatgutes.

Zusätzlich muss die qualitätssteigernde Wirkung berücksichtigt werden. Neben der Holzmenge

entscheidet auch die Aufteilung auf die einzelnen Sortimente über den ökonomischen Erfolg der

Eichenwirtschaft (Dong et al., 1997). Starkes, qualitativ hochwertiges Stammholz nimmt zwar

bei der Produktion hinsichtlich der Menge den geringsten Umfang ein, generiert aber den größten

Teil der Erlöse (Bartelheimer, 1991; Spieker, 2015). Eine Verringerung der geringwertigen

bei gleichzeitiger Steigerung der höherwertigen Sortimente würde die Eichenwirtschaft wesentlich

attraktiver machen. Da die Formmerkmale einer deutlich größeren genetischen Kontrolle unterlie-

gen als die Leistungsmerkmale (vgl. Kap. 1.7), könnte der Qualitätsgewinn deutlich höher als

der Leistungsgewinn ausfallen und damit noch wichtiger sein. In einem betriebswirtschaftlichen

Vergleich von unterschiedlichen Eichenherkünften wurden auch die Auswirkung der Qualitätsver-

besserung berechnet. Legt man eine Verschiebung bei den besseren Herkünften von 5 % mehr A-

und B-Holz zulasten der schlechteren Sortimente zugrunde, steigert das den erntekostenfreien

Holzerlös bereits um 36 % (Kleinschmit, 2002).
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3 Methodenteil Genetik

In den weiteren Kapiteln steht die Genetik der Altbäume und Nachkommen im Vordergrund.

Daher werden die Aufarbeitungsschritte der Proben, DNA Extraktion, Polymerase-Kettenreaktion

(PCR), Sequenzierung, verwendete Mikrosatelliten, genutzte Programme und Variationsmaße in

einem Kapitel gemeinsam beschrieben.

3.1 Aufbereiten des Probenmaterials

Von den Altbäumen wurde mit Hilfe eines Locheisens ein Stück Rinde inklusive des Kambiums

als Probe gewonnen. Die Proben wurden einzeln verpackt und sofort gekühlt. Im Labor wurde

anschließend von jedem Rindenstück mit dem Skalpell ein dünnes Stück Phloem mit dem Kambi-

umgewebe herausgeschnitten und in ein Eppendorfgefäß (2,0 ml) verbracht. Die zu analysierenden

Nachkommen (Eicheln) wurden mit dem Skalpell aufgeschnitten und der Embryo freigelegt.

Dieser wurde mit einer Pinzette oder dem Skalpell vom Nährgewebe gelöst und ebenfalls in ein

Reaktionsgefäß verbracht. Anschließend wurden die Proben eingefroren und gefriergetrocknet.

Zwischen den einzelnen Probennahmen wurden die Arbeitsunterlage und die benutzen Werkzeuge

mit Alkohol gereinigt, um Verunreinigungen durch das vorherige Probenmaterial zu verhindern.

3.2 Extraktion der DNA

Das verwendete DNA Extraktionsprotokoll beruht in den Grundzügen auf einem Protokoll,

welches am Laboratoire de génétique et d’amélioration des arbes forestiers (INRA) in Frankreich

entwickelt wurde (Dumolin et al., 1995). An der Nordwestdeutschen Forstliche Versuchsanstalt

(NW-FVA) wurde das Protokoll jedoch in einigen Punkten leicht modifiziert. Zuerst wurden

die Proben in einer Schwingmühle der Firma Retsch pulverisiert. Anschließend wurden 1.000 µl

Extraktionspuffer und 50 µl DTT in die Reaktionsgefäße (Cup) gegeben und die Proben bei 55◦ C

für 60 Minuten in den Thermoinkubator vermengt. Nachdem die Proben leicht abkühlen konnten,

wurde in jedes Cup 500 µl Dichlormethan gegeben und die Proben in einer Kühlzentrifuge bei

4◦ C mit 13.000 Umdrehungen pro Minute 20 Minuten zentrifugiert. Nach dem Zentrifugieren

wurden von jeder Probe 600 µl der wässrigen Phase abpipettiert und in neue 1,5 ml Cups gefüllt.

Auf die Proben wurden 400 µl gekühltes(-20◦ C) Isopropanol zur Fällung der DNA gegeben

und die Reaktionsgefäße sofort 10 Minuten bei 13.000 Umdrehungen pro Minute zentrifugiert.

Anschließend wurde das Isopropanol vorsichtig abgegossen und der letzte Arbeitsschritt mit 76 %

igem Ethanol zur Reinigung (ebenfalls -20◦C) wiederholt. Danach wurde das Ethanol abgegossen
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und die Proben in einer Vakuumzentrifuge 30 Minuten bei 30◦ C getrocknet. Abschließend

wurde zu jeder Probe ca. 75 µl TE RNase-Puffer gegeben und über Nacht gekühlt gelagert. Am

folgenden Tag wurden die Proben bei 37◦ C eine halbe Stunde in den Termoinkubator gestellt.

Anschließend wurde mit einem Spectrophotometer (Nanodrop) der DNA Gehalt bestimmt. Die

Rezepturen und genauen Bezeichnungen der eingesetzten Hilfsmittel sind im Anhang zu finden

(siehe Anhang: Rezepte Extraktion).

3.3 PCR und Sequenzierung

Für die Polymerase-Kettenreaktion (PCR) wurde das Gerät Primus 96 von der Firma peQLab

genutzt. Das verwendete PCR-Programm gliederte sich in 3 Schritte. (a) Initiale Denaturierung bei

94◦C für 3 Minuten, (b) 30 Zyklen mit Denaturierung bei 94◦C für 30 Sekunden, Primeranlagerung

bei 50◦C für 30 Sekunden und Verlängerung bei 65◦C für 90 Sekunden, (c) abschließende

Verlängerung bei 60◦C für 15 Minuten. Anschließend kühlte das Programm die Proben auf 8◦C

herunter um die Reaktion zu stoppen. Die Amplifikation der Mikrosatelliten erfolgte mit einem

Kit der Firma Promega. Die Zusammensetzung der Master Mixtur für die 2 Markersätze ist im

Anhang zu finden (Tab. A.6 und A.7).

Für die Bestimmung der Fragmentlängen wurde das CEQ8800 von der Firma Beckmann-

Coulter verwendet. Die anschließende Auswertung erfolgte mit der Genomelab Genetic Analysis

System Software, Version 11.0.24. Die Verbrauchsstoffe (für die Sequenzierung) sind im Anhang

aufgelistet.

Alle im Anschluss verwendeten Programme arbeiten mit diploiden Datensätzen. Einige Eichen

zeigten jedoch triploide Strukturen an verschiedenen Loci. Zeigte sich dieses Phänomen bei

wenigen Genorten wurden die betreffenden Genorte mit einer Dummyvariablen codiert. Wenn

viele oder alle Genorte triploide Tendenzen zeigten, wurde der Baum ganz aus dem Datensatz

entfernt. Die Überprüfung und Formatierung der Rohdatensätze erfolgte in Microsoft EXCEL.

3.4 Mikrosatelliten

Mikrosatelliten (Simple Sequence Repeats, kurz SSR genannt) befinden sich in der Regel in nicht

kodierenden Bereichen des Genoms und bestehen aus aufeinander folgenden Wiederholungen.

Sie besitzen eine einfache Struktur, die intern zwischen 1 und 5 Basenpaaren lang sein kann

(Schrötterer, 1998). Diese Wiederholungen konzentrieren sich häufig an einem Locus, sodass

an einem Locus bis zu 50 verschiedene Allele auftreten können (Jarne und Lagoda, 1996).

Für die genetischen Analysen wurden 2 Markersets mit jeweils 4 Mikrosatelliten verwendet.

Eine Übersicht über die verwendeten Loci und deren Basenpaarlängen gibt die Tabelle 3.1. Die

verwendeten Marker sind hoch variabel und eignen sich besonders für die Artunterscheidung

zwischen Stiel- und Trauben-Eiche (Scotti-Saintagne et al., 2004). Sie sind ebenfalls für

Analysen der genetischen Variation auf Populationsebene und Vaterschaftsanalysen geeignet

(Dow et al., 1995; Steinkellner et al., 1997; Kampfer et al., 1998).
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Tabelle 3.1: Loci der verwendeten Markersätze aus (Lepais et al., 2006)

Markersatz Loci Basenpaarlänge

1

QrZAG11 242 - 286

QrZAG96 137 - 179

QrZAG112 72 - 106

QrZAG110 193 - 235

2

QrZAG5b 217 - 263

QrZAG20 155 - 195

QrZAG65 249 - 306

QrZAG87 101 - 141

3.5 Variationsmaße

Die Quantifizierung der genetischen Variation erfolgt mit verschiedenen Variationsmaßen. Sie

werden unterteilt in Maße, die auf Populationsebene und zwischen Populationen Anwendung

finden. Folgend werden diejenigen erläutert, die in der vorliegenden Arbeit verwendet werden.

3.5.1 Genetische Variation in Beständen

genische Vielfalt

Die Anzahl von Varianten in einem Dem wird als Vielfalt bezeichnet. Die Anzahl der an einem

Genort auftretenden Allele ist als allelische Vielfalt definiert. Werden mehrere Genloci gleichzeitig

betrachtet wird von der genischen Vielfalt gesprochen (Hattemer et al., 1993).

beobachteter Heterozygotenanteil

Der Heterozygotenanteil gibt den Anteil der heterozygoten Individuen eines Demes wieder. Er darf

nicht verwechselt werden mit dem Heterozygotiegrad. Dieser gibt den Anteil der heterozygoten

Genloci eines Individuums wieder (Hattemer et al., 1993). Der beobachtete Heterozygotenanteil

entspricht dem tatsächlich in der Population vorliegenden Anteil an heterozygoten Individuen an

einem Genlocus. Meistens werden mehrere Loci gleichzeitig betrachtet. Für die Betrachtung von

mehr als einem Locus wird das arithmetische Mittel über alle Heterozygotieanteile gebildet.
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erwarteter Heterozygotenanteil

Einen besonderen Fall stellt die erwartete Heterozygotie dar. Unter der hypothetischen Annah-

me, daß die Genotypen an einem Locus in Hardy-Weinberg-Häufigkeiten auftreten, kann der

Heterozygotenanteil mit folgender Formel berechnet werden (Hattemer et al., 1993).

He = 1 −
∑

i

p2
i (3.1)

p2

i
: Allelfrequenz am Genort i

Für die Betrachtung von mehr als einem Locus gleichzeitig muss das arithmetische Mittel gebildet

werden.

He =
1

m
· 1 −

∑

i

p2
i (3.2)

m: Anzahl der betrachteten Genorte

genetische Diversität

Die allelische Diversität υl (Formel 3.3) wird aus den relativen Häufigkeiten der genetischen

Varianten am jeweiligen Genlocus berechnet (Gregorius, 1978; Gregorius, 1987). In der hier

verwendeten Form stellt der Parameter die Anzahl der effektiven Allele dar, welche mit wesentlich

von Null verschiedenen Häufigkeiten auftreten (Hattemer et al., 1993).

vl =
n
∑

i=1

(p2
k)−1 (3.3)

p
k

: Allelhäufigkeiten am Genort k

Die genische Diversität (Formel 3.4) setzt sich aus den harmonischen Mittelwert aller allelischen

Diversitäten zusammen (Gregorius et al., 1986). Sie stellt somit die mittlere Anzahl der
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effektiven Allele dar.

v =

(

1

L
·

n
∑

l=1

1

v(l)

)

−1

(3.4)

Allelic Richness

Viele Verteilungsparameter werden stark von der Populationsgröße beeinflusst. Der Parameter

Allelic Richness hingegen ist unabhängig von der Populationsgröße. Er kann deshalb auch bei

kleineren oder unterschiedlich großen Populationen eingesetzt werden (El Mousadik und Petit,

1996). Die Allelic Richness stellt die Anzahl der gefundenen Allele dar, die an einem Locus bei

bestimmter Gruppengröße gefunden werden (Petit et al., 1997). Auf Genpoolebene wird der

Mittelwert über alle Loci gebildet (Formel 3.5).

r̂(g) =
∑

i

[

−

(

N − Ni

g

)

/

(

N

g

)]

(3.5)

N
i
: Allelanzahl der Unterstichprobe

N: Stichprobenumfang

g: gesamte Allelanzahl am Genort

Populationsdifferenzierung

Die Populationsdifferenzierung (Formel 3.6) quantifiziert den Individuenanteil mit gemeinsamer

bzw. unterschiedlicher genetischer Information innerhalb eines Demes (Gregorius, 1987; Gre-

gorius, 1988). Bei völliger Gleichheit aller Individuen eines Demes liegt der Wert bei 0 und

kann bei völliger Ungleichheit 1 betragen (Hattemer et al., 1993).

δT =
N

N − 1
·

(

1 −
n
∑

k=1

p2
i

)

(3.6)

p
i
: Allelhäufigkeiten am Genort i

N: Stichprobenumfang
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Für Betrachtungen auf Genpoolebene wird das arithmetische Mittel über alle Loci gebildet

(Formel 3.7).

δT =
1

L
·

L
∑

l=1

δT(l) (3.7)

3.5.2 Genetische Variation zwischen Beständen

Genetischer Abstand

Die Verschiedenheit zweier Populationen wird über den genetischen Abstand (Formel 3.8)

bestimmt. Dieser gibt an, welche Allelanteile eines Locus ausgetauscht werden müssen damit

beide Deme die gleiche allelische Struktur aufweisen (Gregorius, 1974). Der Erwartungswert

liegt zwischen 0 bei völliger Gleichheit und 1 bei völliger Verschiedenheit.

d0 =
1

2

n
∑

k=1

|pk − qk| (3.8)

p
k

: Häufigkeit des Allels k am Genort der Population p

q
k

: Häufigkeit des Allels k am Genort der Population q

Für die Betrachtung von mehr als einem Loci wird der Genpool-Abstand (Formel 3.9) benötigt.

Dieser ergibt sich aus dem arithmetischen Mittelwert der allelischen Abstände (Hattemer et al.,

1993).

d0 =
1

L
·

L
∑

l=1

(

1

2

n
∑

k=1

|pkl − qkl|

)

(3.9)

p
kl

: Häufigkeit des Allels k der Population p am l-ten Genlocus

q
kl

: Häufigkeit des Allels k der Population q am l-ten Genlocus
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Genetische Differenzierung

Für die Betrachtung von mehr als zwei Populationen wird die allelische Differenzierung (Formel

3.10) verwendet. Der Parameter gibt den Abstand einer Population zum Kompliment aller

anderen Populationen an (Gregorius und Roberts, 1986). Der Erwartungswert liegt ebenfalls

zwischen 0 und 1, wenn die betrachteten Populationen keine gemeinsamen Allele haben oder

vollständig übereinstimmende allelische Strukturen aufweisen (Hattemer et al., 1993).

Dj =
1

2

n
∑

k=1

|p
(j)
i − p

(j)
i | (3.10)

pi: Häufigkeit des Allels k in Dem j

pi: mittlere Häufigkeit des Allels k im Komplement von Dem j

Auf Genpoolebene werden die allelischen Differenzierungen mit den relativen Umfängen

der einzelnen Deme gewichtet und zur Gesamtdifferenzierung (Formel 3.11) zusammengefasst

(Gregorius, 1988).

δ =
∑

j

cj · Dj (3.11)

3.6 Test auf Homogenität

Der Test auf Homogenität prüft die Hypothese, ob die einzelnen Stichproben (Teilpopulationen)

aus einer Gesamtpopulation hervorgegangen sind und Unterschiede der genetische Strukturen

allein zufallsbedingt sind. Hierfür wird angenommen, dass die einzelnen Teilpopulationen durch

eine jeweilige Häufigkeitsverteilung charakterisiert sind, die durch die Anzahl der Individuen

jedes der Typen der Teilpopulation definiert ist (Gillet, 2010). Zur Berechnung der Teststatistik

wird ein G-Test verwendet (Hattemer et al., 1993).

3.7 Nullallele

Null-Allele treten auf, wenn zufällig auftretende Mutationen das Anbinden der Primer während

der (PCR) verhindern (Callen et al., 1993; Chapuis und Estoup, 2007). Grundsätzlich
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werden zwei verschiedene Fehlertypen ausgewiesen. Ist ein Individuum homozygot für ein Null-

Allel, schlägt die Genotypisierung fehl. Ist es heterozygot für ein Null-Allel, dann scheint das

Individuum homozygot zu sein. Allerdings ist es nicht von richtigen homozygoten zu unterschieden

(Wagner et al., 2006). Nullallele führen zu fehlerhaften Einschätzungen der Heterozygotie und

falschen Werten bei der Vielfalt und Diversität. Sie können ebenfalls als Ursache für fehlerhafte

Elternschaftsanalysen angeführt werden (Marshall et al., 1998).

Für den Test auf Null-Allele wurde das Programm CERVUS 3.0.7 (Field Genetics Ltd.)

verwendet. Die geschätzten Häufigkeiten lagen sehr oft nahe Null oder im negativen Bereich. In

wenigen Fällen wurden an einzelnen Genorten leicht erhöhte Werte festgestellt (siehe Anhang

Tab. A.8). Die erwarteten Häufigkeiten sind aber nicht weiter problematisch, sodass einzelne

Loci wie sonst üblich nicht entfernt werden mussten

3.8 Berechnungen zur Artbestimmung

Für die Differenzierung zwischen Stiel- und Trauben-Eiche innerhalb eines Bestandes wurde

die Software STRUCTURE (Version 2.3.4) verwendet. STRUCTURE nutzt eine bayesische

Clusteranalyse unter Anwendung der Markov-Ketten-Monte-Carlo Schätzung (MCMC) um die

Gesamtpopulation in eine im Vorfeld definierte Anzahl an Subpopulationen (K) zerlegen zu

können, in denen näherungsweise das Hardy-Weinberg-Gleichgewicht herrscht (Pritchard

et al., 2000; Porras-Hurtado et al., 2013). Jede Population wird anschließend anhand ihres

Multilocus-Genotyps mit einer posterioren Wahrscheinlichkeit (p) einer der Subpopulationen

(Baumarten) zugeordnet. Zusätzlich sind Referenzdaten von Stiel- und Trauben-Eichen verwendet

worden. Die Anzahl der Subpopulationen (K) wurde von 1 bis 4 variiert. Jeweils 15 Läufe mit

100.000 (MCMC)-Iterationen und einer burn in-Periode von 100.000 wurden durchgeführt. Nach

dem Verfahren von (Evanno et al., 2005) wurde die Anzahl an Subpopulationen bestimmt,

die am wahrscheinlichsten ist. Dazu wurde das Programm STRUCTURE Harvester verwendet

(Earl und von Holdt, 2012).

3.9 Berechnung der Variationsmaße

Für die Berechnung der Diversitätsmaße (υ, δT, d0, Dj) und den Test auf Homogenität wurde

das Programm GSED verwendet (Gillet, 2010). Die Allelic Richness ist in dem Programm

nicht implementiert und wurde daher zusätzlich mit der R-Software (R Core Team, 2018) und

dem R-Paket „HIERFSTAT“ (Goudet und Jombart, 2015) berechnet. Für die Berechnung der

Allelic Richness von unterschiedlichen Beständen und Klassen muss immer im Vorfeld die kleinste

Gruppengröße ermittelt werden. Die Allelic Richness bezieht sich dann auf eine Population dieser

Größe.

54



3.10 Elternschaftsanalysen

Für die Elternschaftsanalysen wurde das Programm CERVUS 3.0.7 (Field Genetics Ltd.) ver-

wendet. Das Programm CERVUS nutzt einen wahrscheinlichkeitsbasierten Ansatz um Abstam-

mungsverhältnisse zwischen Nachkommen und Eltern zu klären. Dazu verwendet das Programm

Allelhäufigkeiten potentieller Eltern und Nachkommen, sowie Angaben über die Heterozygotie.

Berechnet wird ein so gennanter LOD-Score, der das Gesamtwahrscheinlichkeitsverhältnis angibt.

Ein positiver LOD-Score (höchtes log-likelihood Verhältnis) bedeutet, dass der Kandidatenel-

ternteil wahrscheinlicher ist, als der echte Elternteil. Ein negativer LOD-Score bedeutet, dass

der Kandidatenelternteil weniger wahrscheinlicher ist, als der echte Elternteil (Marshall et al.,

1998; Kalinowski et al., 2007). Für die Berechnungen wurden 100.000 mögliche Nachkommen

simuliert. Das Verhältnis der registrierten möglichen Eltern wurde auf 95 % und das Verhältnis

der vorhandenen Loci auf 90 % eingestellt. Mindestens 6 Loci mussten für die Analysen beachtet

werden.
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4 Genetische Vielfalt und Diversität innerhalb

der Testbestände

4.1 Einleitung

Bei populationsgenetischen Analysen stehen vielfach Begriffe wie genetische Vielfalt und ge-

netische Diversität im Vordergrund. Genetische Vielfalt beschreibt dabei das Vorhandensein

von verschiedenen genetischen Varianten (Hattemer, 1991). Bei dieser Betrachtungsweise wird

jedoch nur die An- oder Abwesenheit von Varianten betrachtet, nicht jedoch ihre Häufigkeiten

(Hattemer et al., 1993; Hattemer und Ziehe, 2018). Genetische Diversität erweitert den

Begriff der Vielfalt dadurch, dass nicht nur die vorhandenen Varianten sondern deren relative

Häufigkeiten betrachtet werden.

Waldbäume sind ortsfeste Individuen, die sich durch Langlebigkeit auszeichnen. Sie sind im

Laufe ihres Lebens im besonderen Maße Umweltveränderungen ausgesetzt (Geburek et al.,

1989; Hattemer, 1991; Bergmann und Hosius, 1996; Müller-Starck, 1996a; Gerber

et al., 2014; Hattemer und Ziehe, 2018). Das Potential, sich an diese ständig wechselnden

Bedingungen anzupassen, erfordert von den Baumarten ein hohes Maß an genetischer Variation.

Eine hohe genetische Variation wird damit als wesentlicher Erfolgsaktor angesehen, um in der

sich ändernden Umwelt überleben zu können (Müller-Starck und Ziehe, 1991; Hertel

und Kohlstock, 1996; Müller-Starck, 1996a; Gailing, 2010). Im Vergleich zu anderen

Pflanzen- und Tierarten zeigen Baum- und Straucharten eine besonders hohe Vielfalt (Geburek

et al., 1989; Hamrick und Godt, 1996). Mittlerweile wird eine hohe genetische Vielfalt als

Grundvoraussetzung für eine nachhaltige Forstwirtschaft angesehen (Müller-Starck, 1994;

Degen und Scholz, 1996; Hertel und Kohlstock, 1996; Tabel, 1996; Stephan, 1996), die

es zu schützen und zu erhalten gilt.

Die Nutzung der Wälder durch den Menschen kann einen großen Einfluss auf die Genetik der

Bestände haben (Hosius, 1993; Hussendörfer und Konnert, 2000; Hosius et al., 2006). Bei

jeder waldbaulichen Maßnahme werden schlussendlich auch Genotypen entnommen, die die Be-

standesvielfalt herabsetzen und den Genpool eines Bestandes und seiner Nachkommen nachhaltig

beeinflussen. Der Bestandesbegründung kommt in diesem Zusammenhang eine besondere Rolle

zu. Mit der Wahl des Vermehrungsgutes und der Art der Kulturbegründung wird der Grundstein

für die Vielfalt und damit Anpassungsfähigkeit eines Bestandes gelegt (Geburek et al., 1989; Ro-

tach, 1994; Geburek und Mengl, 1998). Neben der Anpassungsfähigkeit entscheidet die Wahl

des Saatgutes auch über den ökonomischen Erfolg eines Bestandes (Müller-Starck, 1996a). Im
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Forstvermehrungsgutgesetz (FoVG) werden beide Aspekte berücksichtigt. So fordert das Gesetz,

dass die genetische Vielfalt zu erhalten oder zu verbessern ist und die Leistungsfähigkeit der

Bestände gefördert werden soll (FoVG, 2002).

Forstvermehrungsgut enthält überwiegend die genetischen Informationen des jeweiligen Ern-

tebestandes und in variierenden Anteilen die des eingeflogenen Pollens (Gregorius et al.,

1985). Die aktuelle genetische Ausstattung eines Bestandes bildet somit die Grundlage für die

Vielfalt des Saatgutes (Konnert und Hosius, 2010). Es ist für das Saatguterntekonzept daher

von Bedeutung, die Genetik der Altbestände zu erfassen und die Auswirkungen der einzelnen

Beerntungs- und Behandlungsvarianten bestimmen zu können. Schließlich muss Saatgut aus

Einzelbaumbeerntung ebenfalls eine hohe genetische Vielfalt und Diversität besitzen.

4.2 Aufnahme, Verarbeitung und Auswertung der Proben

Im Frühjahr 2017 wurden von allen Eichen der Testflächen Kambiumproben genommen. Die

gewonnenen Proben wurden wie in Kapitel 3 beschrieben aufgearbeitet und weiterverwendet. Bei

den folgenden Auswertungen können die Anzahlen der beprobten Bäume gegenüber den ursprüng-

lichen Baumzahlen der Testbestände abweichen. Einige Individuen sind bereits abgestorben oder

im Zuge von waldbaulichen Maßnahmen entnommen worden.

Zuerst wurde die Artzugehörigkeit der einzelnen Individuen geklärt. Dieser Schritt ist notwendig,

damit bei den anschließenden Berechnungen nur Individuen der gleichen Baumart berücksichtigt

werden. Die Varianten und die Methodik der Klassifizierung wurden bereits in den Kapiteln 1.11

und 2.2.3 ausführlich dargestellt. Für die Berechnungen der Behandlungsvarianten wurden die

Ergebnisse der Freistellung aus Kapitel 5 verwendet.

4.3 Ergebnisse

4.3.1 Artreinheit der Testbestände

Die Clusteranalyse mit dem Programm Structure Harvester ergab keine Hinweise auf Hybridi-

sierungstendenzen. In allen Fällen zeigt die Aufteilung in zwei unterschiedliche Populationen

(Stiel- und Trauben-Eiche) die beste Modellanpassung (siehe Anhang Tab. A.9). Des Weiteren

können die Testbestände Cottbus, Dassel, Reinhardshagen und Sichelnstein als artreine Bestände

angesehen werden. Innerhalb der Testflächen sind lediglich zwischen drei und fünf Individuen der

jeweils anderen Art zu finden (siehe Anhang Abb. A.2, A.3, A.5 und A.6). Die Individuen der

jeweils anderen Art wurden für die folgenden Analysen aus den Datensätzen entfernt. Anders

verhält es sich mit dem Trauben-Eichen-Testbestand in Grünenplan. Hier können von insgesamt

176 Bäumen 58 der Stiel-Eiche zugeordnet werden (siehe Anhang Abb. A.4). Für die folgenden

Analysen wurde der Testbestand Grünenplan in einen Stiel- und Trauben-Eichen Bestandesteil

aufgeteilt.
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4.3.2 Genetische Vielfalt, Diversität und Differenzierung zwischen den

Testbeständen

In Tabelle 4.1 sind die Ergebnisse der Variationsanalyse für die Stiel-Eichenbestände getrennt

nach Genorten aufgelistet. Mit bis zu 58 Individuen pro Genort ist der Bestand in Grünenplan

der kleinste. Darauf folgt mit bis zu 220 Individuen pro Genort der Bestand in Dassel. Mit

maximal 316 Individuen ist der Bestand in Reinhardshagen am größten. Zwischen den einzelnen

Loci schwankt die allelische Vielfalt stark. Der Genort QrZAG96 weist über alle Bestände die

geringsten und QrZAG5b die höchsten Werte auf. Im direkten Bestandesvergleich zeigt der

Bestand in Grünenplan immer die geringsten Werte. Dassel und Reinhardshagen hingegen liegen

auf annähernd gleichem Niveau darüber. Bei der allelischen Diversität zeigen sich ebenfalls große

Schwankungen zwischen den einzelnen Loci. Auch hier zeigt der Genort QrZAG96 die geringsten

Werte. Die höchsten Werte zeigt der Genort QrZAG65. Der Bestand in Grünenplan zeigt bei

diesem Variationsparameter am häufigsten die höchsten Werte. Der Bestand in Reinhardshagen

zeigt hingegen am häufigsten die geringsten Werte. Bei der Allelic Richness zeigt sich das gleiche

Bild wie bei der allelischen Diversität. Der Genort QrZAG96 zeigt die geringsten und QrZAG65

die höchsten Werte. Auch hier zeigt beim Bestandesvergleich der Bestand aus Grünenplan

am häufigsten die höchsten Werte, die Bestände Dassel und Reinhardshagen gleich häufig die

niedrigsten. Bei der Populationsdifferenzierung zeigt der Genort QrZAG96 wieder die geringsten

Werte, QrZAG65 die höchsten. Viele der hier betrachteten Loci weisen ein ähnlich hohes Niveau

auf. Zwischen den Beständen sind die Unterschiede nur sehr gering. Ähnliches zeigt sich auch bei

der beobachteten und erwarteten Heterozygotie. QrZAG96 weist wieder die geringsten Werte auf.

Alle anderen Loci liegen weit darüber. Zwischen den Beständen sind die Unterschiede ebenfalls nur

gering. In den meisten Fällen liegt die beobachtete Heterozygotie leicht unterhalb der erwarteten

Heterozygotie. In nur neun Fällen liegt sie geringfügig darüber.
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Tabelle 4.1: Variationsmaße der Stiel-Eichen Testbestände auf Locusebene (L = Locus, N = Anzahl
Individuen, AO = allelische Vielfalt, AE = allelische Diversität, AR = Allelic Richness
(n = 56), δT = Populationsdifferenzierung, HO = beobachtete Heterozygotie, HE =
erwartete Heterozygotie)

L Testbestand N AO AE AR δT HO HE

QrZAG112

Dassel 220 29 6,30 13,95 0,843 0,86 0,84

Grünenplan 58 17 7,52 14,17 0,875 0,90 0,87

Reinhardshagen 315 26 4,60 11,07 0,784 0,83 0,78

QrZAG96

Dassel 220 17 1,83 9,12 0,454 0,47 0,45

Grünenplan 58 10 1,71 7,35 0,417 0,43 0,43

Reinhardshagen 316 20 1,78 9,14 0,438 0,45 0,44

QrZAG110

Dassel 220 20 3,30 10,78 0,699 0,69 0,70

Grünenplan 58 15 3,65 11,67 0,732 0,72 0,73

Reinhardshagen 316 26 2,99 11,63 0,666 0,68 0,67

QrZAG11

Dassel 220 27 10,72 17,10 0,909 0,91 0,91

Grünenplan 58 22 11,68 18,02 0,922 0,93 0,91

Reinhardshagen 314 28 10,74 17,11 0,908 0,88 0,91

QrZAG87

Dassel 218 31 10,50 17,66 0,907 0,89 0,91

Grünenplan 58 26 13,57 19,37 0,934 0,91 0,93

Reinhardshagen 315 33 10,45 16,75 0,906 0,87 0,90

QrZAG20

Dassel 206 24 6,35 12,22 0,845 0,94 0,84

Grünenplan 56 14 5,52 10,71 0,817 0,82 0,81

Reinhardshagen 282 22 6,86 12,04 0,856 0,81 0,85

QrZAG5b

Dassel 218 40 15,34 20,80 0,937 0,88 0,94

Grünenplan 58 29 15,22 22,36 0,942 0,90 0,93

Reinhardshagen 314 41 14,80 20,62 0,934 0,91 0,93

QrZAG65

Dassel 219 36 20,16 22,69 0,953 0,88 0,95

Grünenplan 58 28 19,06 23,53 0,956 0,81 0,95

Reinhardshagen 316 39 22,01 23,77 0,956 0,86 0,96

In Tabelle 4.2 sind die Ergebnisse der Variationsanalyse für die Trauben-Eichenbestände

getrennt nach Genorten aufgelistet. Mit bis zu 118 beteiligten Individuen pro Genort ist der

Bestand in Grünenplan der kleinste. Darauf folgt mit bis zu 120 Individuen pro Genort der Bestand

in Sichelnstein. Mit maximal 227 Individuen ist der Bestand in Cottbus am größten. Zwischen

den einzelnen Loci schwankt die allelische Vielfalt stark. Der Genort QrZAG112 weißt über alle

Bestände die geringsten und QrZAG65 die höchsten Werte auf. Im direkten Bestandesvergleich
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zeigt der Bestand in Sichelnstein am häufigsten die geringsten und der Bestand aus Grünenplan

am häufigsten die höchsten Werte. Die Unterschiede sind aber nicht sehr groß. Bei der allelischen

Diversität zeigen sich ebenfalls große Schwankungen zwischen den einzelnen Loci. Auch hier zeigt

der Genort QrZAG112 die geringsten Werte. Die höchsten Werte zeigt der Genort QrZAG65.

Der Bestand in Cottbus zeigt bei diesem Variationsparameter am häufigsten die höchsten Werte.

Der Bestand in Sichelnstein zeigt hingegen am häufigsten die geringsten Werte. Bei der Allelic

Richness zeigt sich das gleiche Bild wie bei der allelischen Diversität. Der Genort QrZAG112 zeigt

die geringsten und QrZAG65 die höchsten Werte. Beim Bestandesvergleich zeigt der Bestand

aus Grünenplan am häufigsten die höchsten Werte. Der Bestand aus Cottbus am häufigsten die

niedrigsten. Bei der Populationsdifferenzierung zeigt der Genort QrZAG112 wieder die geringsten

Werte, QrZAG65 die höchsten. Viele der hier angegebenen Loci weisen ein ähnlich hohes Niveau

auf. Zwischen den Beständen sind die Unterschiede nur sehr gering. Ähnliches zeigt sich auch

bei der beobachteten und erwarteten Heterozygotie. QrZAG112 weist wieder die geringsten

Werte auf. Alle anderen Loci liegen weit darüber. Zwischen den Beständen sind die Unterschiede

ebenfalls nur gering. In den meisten Fällen liegt die beobachtete Heterozygotie leicht unterhalb

der erwarteten Heterozygotie. In nur sechs Fällen liegt sie geringfügig darüber.
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Tabelle 4.2: Variationsmaße der Trauben-Eichen Testbestände auf Locusebene (L = Locus, N =
Anzahl Individuen, AO = Anzahl Allele, AE = allelische Diversität, AR = Allelic
Richness (n = 109), δT = Populationsdifferenzierung, HO = beobachtete Heterozygotie,
HE = erwartete Heterozygotie)

L Testbestand N AO AE AR δT HO HE

QrZAG112

Cottbus 277 8 1,78 5,66 0,437 0,44 0,44

Grünenplan 118 9 1,63 7,35 0,388 0,39 0,39

Sichelnstein 120 7 1,52 5,31 0,344 0,33 0,34

QrZAG96

Cottbus 275 24 9,11 18,94 0,891 0,87 0,89

Grünenplan 118 25 9,04 22,07 0,893 0,86 0,89

Sichelnstein 120 20 8,24 17,85 0,882 0,83 0,88

QrZAG110

Cottbus 276 20 6,13 14,74 0,838 0,80 0,84

Grünenplan 118 20 6,42 16,40 0,848 0,87 0,84

Sichelnstein 120 23 7,31 18,15 0,867 0,91 0,86

QrZAG11

Cottbus 277 17 4,60 12,59 0,784 0,70 0,78

Grünenplan 118 18 4,51 14,58 0,782 0,68 0,78

Sichelnstein 120 15 4,19 13,04 0,765 0,76 0,76

QrZAG87

Cottbus 277 17 7,01 12,79 0,859 0,87 0,86

Grünenplan 118 18 7,43 15,42 0,869 0,87 0,87

Sichelnstein 120 16 8,54 14,77 0,887 0,88 0,88

QrZAG20

Cottbus 266 22 9,60 17,36 0,897 0,88 0,90

Grünenplan 109 19 7,91 17,50 0,878 0,82 0,87

Sichelnstein 119 21 9,38 17,95 0,897 0,92 0,89

QrZAG5b

Cottbus 277 32 14,18 22,27 0,931 0,87 0,93

Grünenplan 118 32 15,96 25,68 0,941 0,91 0,94

Sichelnstein 120 28 12,62 23,51 0,925 0,93 0,92

QrZAG65

Cottbus 277 34 16,12 25,95 0,940 0,86 0,94

Grünenplan 118 33 20,06 27,75 0,954 0,96 0,95

Sichelnstein 120 29 21,27 26,94 0,957 0,84 0,95

In Tabelle 4.3 sind die Ergebnisse der Variationsanalyse für eine Multilocus-Betrachtung

angegeben. Mit 316 Individuen ist der Bestand in Reinhardshagen der größte und mit 58

Individuen der Bestand in Grünenplan (Stiel-Eiche) der kleinste. Die höchsten Allelanzahlen

weisen die Bestände aus Dassel und Reinhardshagen auf. Alle übrigen Bestände liegen auf

annähernd gleichem Niveau darunter. Bei der genetischen Diversität zeigen sich keine großen

Schwankungen. Die Werte fast aller Bestände liegen auf ähnlichem Niveau, lediglich der Bestand
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aus Reinhardshagen zeigt etwas geringere Werte. Trauben-Eichen-Bestände zeigen gegenüber den

Stiel-Eichen-Beständen eine niedrigere Allelic Richness, wobei der kleinste Bestand (Grünenplan

Stiel-Eiche) den höchsten Wert und der zweitgrößte Bestand (Cottbus) den geringsten Wert

aufweist. Die Werte der Populationsdifferenzierung liegen bei fast allen Beständen auf ähnlichem

Niveau. Lediglich der Wert für den Reinhardshagener Bestand liegt etwas darunter. In den

meisten Fällen liegt die beobachtete Heterozygotie leicht unterhalb der erwarteten Heterozygotie.

In nur einem Fall ist sie gleich groß. Der Testbestand in Dassel zeigt bei der Heterozygotie die

höchsten und Reinhardshagen die geringsten Werte.

Tabelle 4.3: Variationsmaße der Testbestände auf Genpoolebene (Baumart, Testbestand, N =
Anzahl Individuen, AO = genetische Vielfalt, AE = genetische Diversität, AR = Allelic
Richness (N = 58), δT = Populationsdifferenzierung, HO = beobachtete Heterozygotie,
HE = erwartete Heterozygotie)

Baumart Testbestand N AO AE AR δT HO HE

Stiel-Eiche Dassel 220 224 5,44 15,77 0,818 0,82 0,82

Stiel-Eiche Grünenplan 58 161 5,47 16,12 0,824 0,80 0,82

Stiel-Eiche Reinhardshagen 316 235 5,12 15,48 0,806 0,79 0,79

Trauben-Eiche Cottbus 277 174 5,58 13,70 0,822 0,79 0,82

Trauben-Eiche Grünenplan 118 174 5,42 15,08 0,819 0,79 0,82

Trauben-Eiche Sichelnstein 140 159 5,32 14,49 0,815 0,80 0,81

Die genetischen Abstände (d0) zwischen den Testbeständen sind in Tabelle 4.4 angegeben.

Für die Stiel-Eiche zeigt der Paarvergleich Dassel-Grünenplan den höchsten, der Vergleich

Dassel-Reinhardshagen den geringsten Abstand. Bei der Trauben-Eiche zeigt der Paarvergleich

Cottbus-Sichelnstein den höchsten und Grünenplan-Sichelnstein den geringsten Abstand.

Die Ergebnisse der paarweisen Homogenitätstests sind höchst signifikant. Die Hypothese, dass

die Bestände aus einer Grundgesamtheit stammen und Unterschiede zwischen diesen zufälliger

Natur sind wird damit verworfen (siehe Anhang Tab. A.10).
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Tabelle 4.4: Genetischer Abstand zwischen den Beständen (Baumart, Paarvergleich, d0 = genetischer
Abstand)

Baumart Paarvergleich d0

Stiel-Eiche

Dassel - Grünenplan 0,253

Dassel - Reinhardshagen 0,140

Grünenplan - Reinhardshagen 0,237

Trauben-Eiche

Cottbus - Grünenplan 0,219

Cottbus - Sichelnstein 0,233

Grünenplan - Sichelnstein 0,194

4.3.3 Auswirkungen der Klassifizierung auf die Bestandesvielfalt und Diversität

In den Tabellen 4.5 und 4.6 sind die Ergebnisse der Variationsanalyse getrennt nach Beständen für

die einzelnen Qualitätsstufen aufgelistet. Die Population eins bis drei stellen die Stiel-Eichen und

fünf bis sieben die Trauben-Eichen Populationen dar. Bei den Populationen vier und acht handelt

es sich um einen Zusammenschluss der jeweils vorherigen Populationen. Zusätzlich wurden

die Werte der Qualitätsstufen eins und zwei verechnet, weil einige Varianten die Beerntung

beider Qualitätsstufen vorsehen. Zur Berechnung der Allelic Richness wurde die jeweils kleinste

Individuenzahl einer Qualitätsstufe innerhalb einer Population verwendet. Innerhalb der Stiel- und

Trauben-Eichenbestände zeigt sich, dass die Einteilung in Qualitätsstufen große Auswirkungen

auf die genetische Vielfalt hat. Die gering besetzten Qualitätsstufen (1 und 5) zeigen deutlich

reduzierte Allelanzahlen gegenüber den stärker besetzten. Dieser Sachverhalt wird ersichtlich,

wenn die Qualitätsstufen der Bestände zusammengefasst werden (Population 4 und 8). Ein gleiches

Muster zeigt sich, wenn die Individuen der Qualitätsstufen eins und zwei zusammengefasst werden.

Bei der genetischen Diversität hat die Einteilung in Qualitätsstufen nur Auswirkungen, wenn

die Individuenzahlen in den Gruppen sehr klein sind (Population 2, 6 und 7, Qualitätsstufen 1

und 5). Mittlere und große Gruppen zeigen nur noch geringe Unterschiede (z.B. Population 1,

Qualitätsstufen 2 und 3) oder liegen auf gleichem Niveau (z.B. Population 5, Qualitätsstufe 2 und

3). Bei dem Parameter Allelic Richness sind selbst zwischen den kleinen und großen Gruppen

nur noch geringe Unterschiede sichtbar.
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Tabelle 4.5: Variationsmaße auf Genpoolebene getrennt nach Stiel-Eichenbeständen und Qualitäts-
stufen bei der Stiel-Eiche (K = Qualitätsstufe, Pop 1 = Stiel-Eiche Dassel, Pop 2 =
Stiel-Eiche Grünenplan, Pop 3 = Stiel-Eiche Reinhardshagen, Pop 4 = alle Bestände
zusammen, N = Anzahl Individuen Qualitätsstufe, AO = genetische Vielfalt, AE =
genetische Diversität, AR = Allelic Richness)

K Pop N AO AE AR Pop N AO AE AR

1

1

5 49 4,19 3,84

2

1 14 1,60 1,00

2 39 136 4,97 3,70 6 63 4,11 1,00

1+2 44 142 5,27 3,75 7 67 4,22 1,00

3 108 200 5,46 3,79 30 125 5,64 1,00

4 61 165 5,21 3,74 16 101 4,77 1,00

5 7 62 4,16 3,78 5 46 3,48 1,00

1

3

22 103 4,52 5,91

4

28 119 5,41 9,71

2 68 164 4,70 5,89 113 198 4,92 9,62

1+2 90 175 4,75 5,85 141 210 5,01 9,58

3 137 194 5,25 6,13 275 242 5,50 10,08

4 79 177 5,05 6,08 156 214 5,27 9,90

5 10 77 4,05 6,14 22 117 4,62 10,10
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Tabelle 4.6: Variationsmaße auf Genpoolebene getrennt nach Beständen und Qualitätsstufen bei
der Trauben-Eiche (K = Qualitätsstufe, Pop 5 = Trauben-Eiche Cottbus, Pop 6 =
Trauben-Eiche Grünenplan, Pop 7 = Trauben-Eiche Sichelnstein, Pop 8 = alle Bestände
zusammen, N = Anzahl Individuen Qualitätsstufe, AO = genetische Vielfalt, AE =
genetische Diversität, AR = Allelic Richness)

K Pop N AO AE AR Pop N AO AE AR

1

5

9 65 4,34 5,55

6

3 35 3,60 2,62

2 49 127 5,24 5,58 11 77 4,65 2,54

1+2 58 130 5,23 5,57 14 88 5,10 2,56

3 151 162 5,71 5,68 56 150 5,26 2,54

4 52 124 5,17 5,52 37 120 5,01 2,51

5 16 93 4,63 5,65 11 78 4,64 2,55

1

7

3 34 3,00 1,80

8

15 89 4,94 7,69

2 21 98 4,76 1,81 81 151 5,40 7,81

1+2 24 104 4,83 1,81 96 155 5,44 7,80

3 49 136 5,26 1,82 256 191 5,74 7,98

4 45 131 5,16 1,82 134 169 5,41 7,80

5 2 22 2,29 1,75 29 117 5,09 7,88

In den Tabellen 4.7 und 4.8 sind die genetische Differenzierung (Dj) und die Gesamtdifferen-

zierung (δ) getrennt nach Beständen und Qualitätsstufen aufgelistet. Die berechneten Werte

stehen in direktem Zusammenhang mit der berücksichtigten Individuenzahl der Qualitätsstufen

(vgl. Anzahl Individuen Qualitätsstufe (N) Tabelle 4.5 und 4.6). Je kleiner die Anzahlen in den

Qualitätsstufen sind, desto größer der Wert. Darum sind die niedrigsten Werte in der dritten

Qualitätsstufe und die höchsten in der ersten und fünften zu finden. Gleiches gilt, wenn innerhalb

einer Qualitätsstufe die Individuenzahl zunimmt (z.B. Population 1 und 2 mit 3 oder 4).

Tabelle 4.7: Genetische Differenzierung auf Genpoolebene getrennt nach Beständen und Qualitäts-
stufen bei der Stiel-Eiche (Pop 1 = Stiel-Eiche Dassel, Pop 2 = Stiel-Eiche Grünenplan,
Pop 3 = Stiel-Eiche Reinhardshagen, Pop 4 = alle Bestände zusammen, Dj1 bis Dj5 =
genetische Differenzierung Qualitätsstufe 1 bis 5, δ = Gesamtdifferenzierung)

Dj1 Dj2 Dj3 Dj4 Dj5 δ

Pop 1 0,547 0,212 0,144 0,176 0,354 0,181

Pop 2 0,773 0,409 0,300 0,315 0,479 0,339

Pop 3 0,246 0,147 0,133 0,151 0,377 0,156

Pop 4 0,234 0,122 0,097 0,106 0,261 0,117
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Tabelle 4.8: Genetische Differenzierung auf Genpoolebene getrennt nach Beständen und Qualitäts-
stufen bei der Trauben-Eiche (Pop 5 = Trauben-Eiche Cottbus, Pop 6 = Trauben-Eiche
Grünenplan, Pop 7 = Trauben-Eiche Sichelnstein, Pop 8 = alle Bestände zusammen, Dj1
bis Dj5 = genetische Differenzierung Qualitätsstufe 1 bis 5, δ = Gesamtdiffernezierung)

Dj1 Dj2 Dj3 Dj4 Dj5 δ

Pop 5 0,326 0,170 0,132 0,159 0,260 0,158

Pop 6 0,548 0,359 0,205 0,228 0,341 0,248

Pop 7 0,524 0,242 0,190 0,193 0,651 0,218

Pop 8 0,276 0,144 0,106 0,127 0,218 0,129

4.3.4 Auswirkungen der Behandlungsvarianten auf die Bestandesvielfalt und

Diversität

In den Abbildungen 4.1 und 4.2 sind die Auswirkungen der Behandlungsvarianten auf die Vielfalt

und Diversität in den Stiel-Eichen Beständen aufgelistet. In den Varianten 2.1 bis 4.3 sind die

Ergebnisse der Freistellung bereits berücksichtigt (vgl. Kap. 5.3.2). Bei allen drei Beständen zeigt

sich, dass mit den intensiveren Behandlungsvarianten die Baumanzahlen und damit auch die

genetische Vielfalt abgesenkt werden.

Auch zeigen sich Unterschiede zwischen den einzelnen Untervarianten (z.B. Variante 2.1

und 2.2), die mit der frei zustellenden Baumanzahl korrespondieren. Eine deutlich verringerte

Diversität ist ab der Variante 4.1 sichtbar. Auswirkungen auf die genetische Vielfalt äußern sich

hingegen bei verschiedenen Behandlungsintensitäten. Bei den Stiel-Eichenbeständen Dassel und

Reinhardshagen (Population 1 und 3) und dem Trauben-Eichenbestand Cottbus (Population 7)

zeigen sich nennenswerte Verluste ab der Variante 4.3. Beim Stiel-Eichenbestand Grünenplan

(Population 2 ) und den Trauben-Eichenbeständen Grünenplan und Sichelnstein (Population 6

und 7) bereits ab Variante 4.1.
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Abbildung 4.1: Auswirkungen der Behandlungsvarianten auf die Vielfalt und Diversität in den
Stiel-Eichen Beständen (Abbildung oben = Testbestand Dassel, Abbildung mitte
= Grünenplan, Abbildung unten = Reinhardshagen; grüne Kurve = Anzahl der
verbleibenden Bäume, blaue Kurve = genetische Vielfalt, rote Kurve = Genpooldi-
versität)
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Abbildung 4.2: Auswirkungen der Behandlungsvarianten auf die Vielfalt und Diversität in den
Trauben-Eichen Beständen (Abbildung oben = Testbestand Cottbus, Abbildung
mitte = Grünenplan, Abbildung unten = Sichelnstein; grüne Kurve = Anzahl der
verbleibenden Bäume, blaue Kurve = genetische Vielfalt, rote Kurve = Genpooldi-
versität)
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4.4 Diskussion

4.4.1 Artreinheit der Testbestände

Nach der Forstvermehrungsgutzulassungsverordnung (FoVZV) ist es zulässig, Mischbestände aus

Stiel- und Trauben-Eiche als Saatguterntebestände zuzulassen, wenn deren Anteile dokumentiert

werden (FoVZV, 2002). Aus Gründen der Praktikabilität sollten aber nach Empfehlungen des

Gutachterausschusses der Länder nur Bestände mit einem Artanteil der jeweils anderen Art

von maximal 20 % zugelassen werden (Anonymus, 2017a). Es ist daher nicht verwunderlich,

dass ein Großteil der Testbestände als artrein bezeichnet werden kann. Lediglich der Bestand in

Grünenplan stellt mit seiner hohen Beimischung der anderen Eichenart einen Sonderfall dar. Über

die Ursachen des hohen Stiel-Eichenanteils kann nur spekuliert werden. Am wahrscheinlichsten

ist es, dass das Saatgut oder Pflanzenmaterial schon stark durchmischt war. Hähersaaten könnten

ebenfalls für einen Teil der Stiel-Eichen verantwortlich sein.

Die Analyse mit dem STRUCTURE-Harvester ergab keine Hybridisierungstendenzen innerhalb

der Testbestände. Generell wird den Eichenarten das Potential zur Hybridisierung zugesprochen

(vgl. Kap. 1.3). In Untersuchungen konnten z.B. mit 35,9 % relativ hohe Hybridisierungsraten

bei Sämlingen ermittelt werden (Curtu et al., 2009). Die relativ hohen Raten in der Verjüngung

müssen sich aber nicht zwangsläufig in den Altbeständen wiederfinden. In einer genetischen

Analyse von Sämlingen und Altbäumen betrug der Hybridanteil in der Verjüngung 7,4 %, im

Altbestand aber nur 1,7 % (Streiff et al., 1999). Auch in anderen Untersuchungen zwischen Stiel-

und Trauben-Eiche konnten nur geringe Hybridisierungsraten festgestellt werden (Dupouey,

1983; Dupouey und Badeau, 1993; Abadie et al., 2011; Gerber et al., 2014; Neophytou

et al., 2015). Zwischen Trauben-Eiche und anderen europäischen Eichenarten (z.B. Flaum-Eichen)

wurden aber auch höhere Hybridisierungsraten ermittelt (Valbuena-Carabana et al., 2005;

Salvini et al., 2009). Eichen-Hybriden scheinen sich nicht in großen Zahlen durchzusetzen, sodass

in den Altbeständen nur sehr wenige davon existieren. In den hier untersuchten Beständen sind

entweder gar keine Hybride vorhanden, oder die sehr geringe Anzahl rechtfertigt nicht eine

Einteilung in drei Gruppen (Stiel-Eiche, Trauben-Eiche, Hybrid-Eiche).

4.4.2 Genetische Vielfalt, Diversität und Differenzierung zwischen den Beständen

Es existieren viele Untersuchungen, die sich mit genetischen Strukturen von Stiel- und Trauben-

Eichenbeständen befassen. Verwendet wurden dafür Isoenzyme und eine hohe Zahl verschiedener

Mikrosatelliten. Die Ergebnisse der Analysen sind daher nur bedingt für einen direkten Vergleich

geeignet, weil nur in wenigen Fällen die gleichen Mikrosatelliten benutzt wurden. Trotzdem

können Trends in den vorliegenden Daten mit denen anderer Arbeiten verglichen werden.

In den Tabellen 4.1 und 4.2 sind ausgewählte Variationsmaße getrennt nach Baumart, Test-

bestand und Locis aufgelistet. Bei der allelischen Vielfalt unterschieden sich die einzelnen Loci

deutlich. Einige zeigen geringe, andere hohe Allelanzahlen. Ähnliche Unterschiede zwischen

einzelnen Genorten sind auch in andere Arbeiten zu finden (Streiff et al., 1998; Streiff et al.,

70



1999; Mariette et al., 2002; Curtu et al., 2007; Salvini et al., 2009; Buschbom et al., 2011).

Insgesamt liegen die ermittelten Werte im Bereich anderer Arbeiten, der von 10 bis 45 Allele je

Locus reicht (Buiteveld et al., 2001; Curtu et al., 2009). Die Ergebnisse decken sich ebenfalls

mit anderen Untersuchungen, die zeigen, dass Populationen mit geringeren Umfängen niedrigere

Allelanzahlen aufweisen (Degen et al., 1999; Gömöry et al., 2001). Besonders deutlich wird dies

bei der Stiel-Eichen-Population aus Grünenplan. Für die allelische Diversität und Allelic Richness

gilt Ähnliches. Auch hier schwanken die Werte zwischen den einzelnen Loci. Die bereits genannten

Autoren kommen z.T. auf ähnlich hohe Schwankungen. Allerdings beziehen sich die Werte auf

andere Mikrosatelliten, unterschiedliche Stichprobenumfänge und andere Berechnungsmethoden.

In einer Arbeit, in der die gleichen Loci verwendet wurden wie in der Studie, konnten sehr

ähnliche Werte der allelischen Diversität ermittelt werden (Höltken et al., 2012).

Bei der Betrachtung der Werte zwischen den einzelnen Testbeständen fällt auf, dass die

Vielfalt in einem Zusammenhang zum Stichprobenumfang zu stehen scheint. Je größer dieser

ist, desto mehr Allele sind vorhanden. Damit erklärt sich, dass der kleinste Bestand (Stiel-Eiche

Grünenplan) auch durchweg die geringsten Allelanzahlen zeigt. Bei den Ergebnissen der allelischen

Diversität und der Allelic Richness ist dieser Zusammenhang weniger deutlich. Relativ kleine

Bestände können im Vergleich hohe Werte erzielen. So zeigt bei der Stiel-Eiche der kleinste

Bestand am häufigsten die höchsten Werte, während der größte am häufigsten die niedrigsten

Werte aufweist. Da die Ursache für den hohen Stiel-Eichen-Anteil im Trauben-Eichen Bestand

Grünenplan unbekannt ist, kann über die hohe allelische Diversität im Vergleich zu den anderen

Beständen nur spekuliert werden. Am wahrscheinlichsten ist, dass das Stiel-Eichen-Saatgut von

wesentlich mehr Samenbäumen stammt und daher diverser ist.

Die Populationsdifferenzierung korrespondiert mit den vorgefundenen Allelanzahlen am je-

weiligen Locus und fällt dadurch häufig hoch aus. Nur an wenigen Genorten ist sie gering. Die

beobachtete (HO) und erwartete Heterozygotie (HE) liegen bis auf wenige Ausnahmen (Stiel-Eiche

QrZAG96 und Trauben-Eiche QrZAG112) auf hohen Niveau. Ähnlich hohe Werte wurden auch

in anderen Untersuchungen festgestellt (Degen et al., 1999; Buiteveld et al., 2001; Mariette

et al., 2002; Valbuena-Carabana et al., 2005; Gugerli et al., 2008; Ballian et al., 2010;

Degen et al., 2012). Der Vergleich zwischen beobachteter und erwarteter Heterozygotie liefert

Auskünfte über mögliche Inzuchteffekte. Ist HO bei allen betrachteten Genloci geringer als HE liegt

Inzucht vor, liegt sie darüber, existiert ein Heterozygotenüberschuss. In der Untersuchung zeigen

viele Genorte einen Homozygotenüberschuss, einige aber auch einen Heterozygotenüberschuss.

Von Inzucht kann folglich bei den untersuchten Beständen nicht gesprochen werden. Geringere

Werte bei der beobachteten Heterozygotie wurden ebenfalls in anderen Untersuchungen ermittelt

(Ballian et al., 2010; Neophytou et al., 2010; Buschbom et al., 2011; Neophytou, 2012)

In Tabelle 4.3 sind die Diversitätsmaße auf Bestandesebene zusammengefasst. Die Stiel-

Eichenbestände zeigen im Mittel eine höhere genetische Vielfalt und eine höhere Allelic Richness.

Trauben-Eichenbestände zeigen hingegen eine höhere mittlere Anzahl der effektiven Allele. Höhere

Allelanzahlen und eine höhere Allelic Richness konnten auch bei Stiel-Eichen aus dem Oberen

Rheintal nachgewiesen werden (Neophytou et al., 2015). Andere Arbeiten zeigen, dass die
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Diversität bei der Trauben-Eiche höher ist (Mariette et al., 2002; Curtu et al., 2007). Im

Vergleich zeigen die Testbestände eine geringere Diversität als die in anderen Arbeiten aufgeführten

Bestände (Degen et al., 1999; Trainer, 2001; Mariette et al., 2002; Höltken et al., 2012).

Jedoch wurden die Diversitätsmaße z.T. anders berechnet, oder andere Mikrosatelliten wurden in

die Berechnung einbezogen. Die Populationsdifferenzierung und die Heterozygotenanteile liegen

bedingt durch die hohen Locuswerte auf Genpoolebene ebenfalls auf hohem Niveau.

Die genetischen Abstände (vgl. Tab. 4.4) fallen z.T. recht hoch aus. Bei der Trauben-Eiche

können die hohen Werte hauptsächlich durch die geografische Lage des Bestandes in Cottbus, in

der Nähe zu Polen, im Vergleich zu den anderen Beständen in Niedersachsen erklärt werden. Bei

der Stiel-Eiche sorgt der Bestand aus Grünenplan, der wahrscheinlich aus unbekannten Material

natürlich hervorgegangen ist und deutlich kleiner ist, für hohe genetische Abstände.

Die hohen genetischen Abstände werden auch durch die Ergebnisse des Homogenitätstests

bestätigt, der über alle Paarvergleiche für die meisten Genloci höchst signifikante Unterschiede

ausweist (siehe Anhang Tab. A.10). Die Unterschiede zwischen den einzelnen Beständen einer

Eichenart sind demnach nicht auf Stichprobeneffekte aus einer größeren Grundgesamtheit zu-

rückzuführen. Insgesamt liegen die genetischen Abstände aber in einem Bereich, der in einer

anderen Untersuchung auch erreicht wurde (Degen et al., 2012).

4.4.3 Auswirkung der Klassifizierung auf die Bestandesvielfalt und Diversität

In den Tabellen 4.5 und 4.6 sind die Auswirkungen der Klassifizierung (siehe Kapitel 2.2.3

Abbildung 2.2 und 2.3) auf die Vielfalt und Diversität innerhalb der Qualitätsstufen aufgelistet.

Für die Saatguternte sind lediglich die Qualitätsstufen eins und zwei geeignet. Damit sind

innerhalb eines Bestandes, zwischen den Beständen und bei der Gesamtheit der Bestände sehr

unterschiedliche Anzahlen an Erntebäumen angeführt. Die Zahlen bewegen sich zwischen einem

Baum der ersten Qualitätsstufe im Testbestand Grünenplan (Stiel-Eiche) und 141 Individuen

der Qualitätsstufe eins und zwei, für die Gesamtheit aller Stiel-Eichen-Bestände.

Die verwendeten Variationsparameter unterschieden sich deutlich hinsichtlich ihrer Empfindlich-

keit gegenüber der Bestandesteilmenge. Aufgrund der Anpassung an die kleinste Gruppengröße

verhält sich die Allelic Richness annähernd stabil, auch bei sehr kleinen Bestandesteilmengen.

Anders verhält es sich mit der genetischen Diversität. Bei sehr kleinen Teilmengen zeigt dieser

Variationsparameter deutliche Unterschiede zu mittleren oder großen Bestandesteilmengen. Am

empfindlichsten reagiert die genetische Vielfalt, die sehr stark mit dem Umfang der Bestandesteil-

menge korrespondiert. Danach hat die Einteilung des Bestandes in unterschiedliche Klassen einen

erheblichen Einfluss auf die vorhandene Vielfalt der für die Beerntung geeigneten Baumkollektive.

Die Ausführungen verdeutlichen den Einfluss von „Drift“-Effekten. Damit ist die zufallsmäßige

Änderung der genetischen Struktur in einer endlichen Population gemeint. Im Extremfall gehen

auch allelische Varianten, besonders seltene Allele, verloren (Hattemer et al., 1993; Hattemer

und Ziehe, 2018). In allen Testbeständen kommt es innerhalb der Bestandesteilmengen zu

ungerichteten Effekten, die in verschiedene Richtungen laufen. Seltene Allele gehen ebenfalls

verloren. Jedoch können sich bei Betrachtung auf Populationsebene (gleichzeitige Betrachtung
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von vielen Beständen und Bestandesteilmengen) die einzelnen Effekte z.T. aufheben.

Mit Hilfe der genetischen Differenzierung können die Auswirkungen der Klassifizierung ebenfalls

quantifiziert werden. Beim Vergleich von sehr großen Teilpopulationen (z.B. Dj3) mit dem

Komplement zeigen sich durchweg sehr niedrige Werte, bei kleinen Teilpopulationen (Dj1) zeigen

sich hingegen große Werte (vgl. Tab. 4.7 und 4.8).

Insgesamt zeigt sich ein deutlicher Effekt, der sich in den Werten der einzelnen Variationspara-

metern widerspiegelt. Als Ursache dafür kann nicht direkt die Klassifizierung der Bäume in den

Beständen verantwortlich gemacht werden. Vielmehr bewirkt die Klassifizierung unterschiedliche

Stichprobenumfänge, die sich wiederum auf die Werte der Variationsparameter auswirken. Zu

sehen ist folglich ein Stichprobeneffekt. Ein Einfluss der Selektion kann trotz der Verwendung von

neutralen Markern aber nicht gänzlich ausgeschlossen werden. Deutlich wird der Zusammenhang,

wenn die Individuenzahlen der einzelnen Klassen zusammengefasst werden (z.B. Population 4

in Tab. 4.5). Ab einer gewissen Individuenzahl stabilisiert sich der Wert auf dem Niveau der

Ausgangsbestände (vgl. AE in Tab. 4.5 mit 4.3).

4.4.4 Mindestbaumzahl bei Einzelbaumbeerntung

Als Erfinder der forstlichen Nachhaltigkeit wird Hans Carl von Carlowitz genannt (Schmidt,

2013). Seine Ausführungen bezogen sich allerdings hauptsächlich auf ökonomische Aspekte, d.h.

Ressourcensicherung. Später kamen noch ökologische und soziologische Betrachtungen hinzu.

Neuerdings wurde der Begriff der Nachhaltigkeit um eine genetische Komponente erweitert.

Danach ist Forstwirtschaft nur nachhaltig, wenn die Bewirtschaftung und Begründung das

Anpassungspotential nicht verringert und genetische Ressourcen geschützt werden. Bei Verlust

an genetischer Variation sind Gegenmaßnahmen einzuleiten (Hattemer et al., 1993; Müller-

Starck, 1993). Begründet wird dies mit der Tatsache, dass genetische Variation die Voraussetzung

für die Anpassung von Populationen an jetzige und zukünftige Umweltverhältnisse ist (Hattemer

et al., 1982). So können unrelevante Gene in veränderten Umwelten plötzlich adaptiven Charakter

erlangen (Hühn, 1975; Gregorius et al., 1979).

Die Ausführungen verdeutlichen die Notwendigkeit, eine hohe Vielfalt zu erhalten. Gleichzeitig

ist im Rahmen einer züchterischen Selektion eine gewisse Verschiebung von genetischen Strukturen

erwünscht. Wie bereits im Einleitungsteil erwähnt, unterliegen viele Merkmale einer genetischen

Kontrolle (vgl. Kap. 1.7). Die ausschließliche Beerntung von phänotypisch guten Bäumen bewirkt

somit eine Bevorzugung aber auch eine Benachteiligung von bestimmten Genotypen. Beide

Aspekte müssen daher bei einer Einzelbaumbeerntung berücksichtigt werden.

Eine essentielle Frage für das Saatguterntekonzept besteht nun darin, wieviele Bäume für

eine genetisch nachhaltige Saatguternte beerntet werden müssen. Mit Hilfe der verwendeten

Variationsparameter können verschiedene Ansätze verfolgt werden. Für den Parameter genetische

Diversität böte sich an, so viele Bäume zu beernten, bis ein Wert ähnlich oder gleich der

Bestandesdiversität erreicht wird. Das bedeutet, dass bei der Stiel-Eiche mindestens 28 und bei

der Trauben-Eiche 49 Bäume beerntet werden müssten (vgl. Tab. 4.5, 4.6 und 4.3).

Bei der genetischen Vielfalt würde sich die Individuenzahl anbieten, bei der 50% der vorhande-
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nen Allele eines Bestandes erfasst werden. Innerhalb der Stiel-Eichenbestände wäre dies ab ca.

28 Individuen der Fall (vgl. Tab. 4.5, Population 4). Bei der Trauben-Eiche werden ab ca. 15

Individuen die Allelanzahlen erreicht (vgl. Tabelle 4.6, Population 4). In einer anderen Studie

wird von einer nachhaltigen Ernte gesprochen, wenn der genetische Abstand zwischen Altbestand

und Saatgut möglichst gering ist (Degen et al., 2012). Eine ähnliche Vorgehensweise kann

auch für die genetische Differenzierung der Qualitätsstufen innerhalb eines Bestandes verwendet

werden. Liegen die genetischen Abstände der Qualitätsstufen auf dem Niveau der genetischen

Abstände zwischen den Beständen, kann von einer annähernd nachhaltigen Ernte gesprochen

werden. Beim Vergleich der genetischen Differenzierung mit den genetischen Abständen werden

ab einer Beerntung von mindestens 28 Bäumen annähernd gleiche Werte ermittelt (vgl. Tab. 4.4,

4.7 und 4.8). Wahrscheinlich können die Zahlen der mindestens zu beernteten Mütter noch weiter

abgesenkt werden, da die hier angestellte Betrachtung weitere Pollenspender außer acht lassen.

Dadurch würde auch Saatgut von weniger Müttern für eine ausreichende Vielfalt und Diversität

ausreichen. Der bereits angesprochene Verlust von seltenen Allelen (Effekt der „Drift“) könnte

über externen Pollen ebenfalls kompensiert werden. Abschließend muss noch gesagt werden,

dass sich alle Ausführungen auf lediglich ein Bestand beziehen. Auf Populationsebene, also alle

Bestände zusammen betrachtet, dürften die Effekte sehr gering sein.

Nach der Forstvermehrungsgut-Zulassungsverordnung müssen bei einer Bestandesbeerntung

mindestens 20 Bäume beerntet werden (FoVZV, 2002). Für die Schweiz werden als Minimum

20 bis 30 Bäume angeführt (Bonfils et al., 2010). In einer Studie über die Etablierung einer

Standardmethode zur nachhaltigen Ernte von forstlichem Vermehrungsgut in zugelassenen

Saatgutbeständen kommen die Autoren durch Simulationsergebnisse zu dem Schluss, dass

mindestens 30 bis 40 Bäume für eine nachhaltige Saatguternte beerntet werden müssen (Degen

et al., 2012). Die Ergebnisse der Klassifikation variieren je nach Variationsparameter recht stark,

besonders zwischen Stiel- und Trauben-Eiche. Allerdings deuten die Ergebnisse darauf hin, dass

Saatguternten an ähnlich hohen Baumanzahlen durchgeführt werden müssen. Die zu beerntende

Mindestbaumzahl hängt auch stark von der genetischen Ausstattung der Einzelbäume ab. Wenn

sich die Einzelindividuen eines Bestandes durch hohe Heterozygotiegrade auszeichnen, kann auch

mit weniger Individuen in der Stichprobe eine hohe Diversität erreicht werden.

Abschließend muss erwähnt werden, dass die Zahlen auf theoretischen Annahmen beruhen.

Schlussendlich können nur Saatguternten in den Beständen die Frage nach dem Umfang des zu

beerntenden Kollektivs endgültig klären. Innerhalb der vorliegenden Arbeit konnten diese Ernten

nicht berücksichtigt werden. Jedoch liegen Bestandes- und Einzelbaumernten der Testbestände

vor, die an der Nordwestdeutschen Forstlichen Versuchsanstalt demnächst analysiert werden

sollen. Eine weitere Möglichkeit wäre, über Simulationen die Auswirkungen einer selektiven

Beerntung zu ermitteln.
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4.4.5 Auswirkungen der Behandlungsvarianten auf die Bestandesvielfalt und

Diversität

Parallel zur Klassifizierung sollen auch die Auswirkungen der Behandlungsmaßnahmen auf die

Bestandesvielfalt diskutiert werden. Die z.T. starke Reduktion durch die Klassifizierung wird

durch die Hinzunahme der potentiellen Pollenspender innerhalb der Bestände weitestgehend

kompensiert. Ersichtlich wird das aus den anfänglich recht hohen potentiellen Individuenzahlen

der Behandlungsvarianten. Daher können selbst in kleinen Beständen weitreichende Behandlungs-

varianten vollzogen werden, ohne dass die genetische Vielfalt oder Diversität stark beeinträchtigt

werden (vgl. Abb. 4.1 und 4.2, z.B. Testbestand Grünenplan). Generell können nach der ge-

netischen Vielfalt Behandlungsvarianten bis zur Stufe 3.2 ohne große Einschränkung auf die

verbleibende Bestandesvielfalt angewendet werden. Erst danach sinkt die Vielfalt deutlich ab.

Die Aussagen beruhen jedoch auch hier auf theoretischen Annahmen. Die Berechnungen bezie-

hen sich auf alle Individuen des Altbestandes. Dafür müssen alle Bäume des Bestandes mit der

gleichen Intensität blühen. Auch wenn Eichen relativ häufig blühen (vgl. Kap. 1.4.1 und 1.4.2),

ist eine gleichmäßig starke Blüte mit einer anschließenden gleichmäßigen Fruktifikation aller

Bestandesmitglieder schon deshalb sehr unwahrscheinlich, weil dominantere Bestandesmitglieder

wesentlich mehr Pollen und Eicheln produzieren als unterdrückte. Ebenfalls wurde keine Gewich-

tung über den Abstand zwischen Mutter und Vater vorgenommen. Näher liegende Individuen

zeigen in der Regel höhere Reproduktionserfolge als weiter entfernte Individuen (Streiff et al.,

1999; Kremer et al., 2008; Chybicki und Burczyk, 2010; Degen et al., 2012; Gerber et al.,

2014). Daher können die ermittelten Veränderungen bei der Vielfalt und Diversität stärker

ausfallen, sodass schon bei weniger starken Varianten deutliche Auswirkungen verzeichnet werden

können. Auch hier bedarf es Saatgutsammlungen aus waldbaulich behandelten Saatgutbeständen,

um die Auswirkungen exakt quantifizieren zu können. Aber auch bei experimentellen Befunden

bleibt offen, wie sehr diese verallgemeinert werden dürfen, denn die Ausgangsverhältnisse können

ebenso stark von Bestand zu Bestand variieren, wie die Reproduktionsbedingungen von Jahr zu

Jahr. Letzten Endes wird man sich doch an theoretischen Ableitungen orientieren müssen.

Bei Berücksichtigung der Auswirkungen von Klassifikation und den Behandlungsvarianten,

kann die eingangs formulierte Arbeitshypothese nicht eindeutig angenommen oder abgelehnt

werden. Beide Aspekte, die Klassifikation sowie die Behandlungsvarianten, haben einen großen

Einfluss auf die Stichprobengröße. Diese wiederum hat einen direkten Effekt auf die verwendeten

Variationsparameter. Das Ergebnis ist demnach stark abhängig von der Größe des zu betrach-

tenden Ausgangsbestandes und von der allgemeinen phänotypischen Ausstattung (Anzahl der

zu beerntenden Erntebäumen). Ebenfalls ist das Ergebnis stark abhängig von dem verwendeten

Variationsparametern. So konnten mit den Parametern unterschiedliche Ergebnisse in einem

Bestand erzielt werden.
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5 Fremdsamenanteil bei Einzelbaumbeerntung

5.1 Einleitung

Das hier vorgestellte Saatguterntekonzept basiert auf der grundlegenden Idee der Einzelbaum-

beerntung. Zusätzlich wurden verschiedene Behandlungsvarianten erarbeitet, die unterschiedlich

stark in die Bestandesstruktur eingreifen. Theoretisch kann der Anteil gewünschter Erbanlagen,

die im Zusammenhang mit einem vitalen, gut geformten Genotypen stehen, gegenüber einer

flächigen Bestandesernte merklich gesteigert werden (siehe Kap. 2.3.6). Ab der zweiten Variante

des Saatguterntekonzeptes (Einzelbaumbeerntung, Fremdsamen wird nicht toleriert, siehe Kap.

1.11) wird der Fremdsameneintrag durch benachbarte Bäume nur noch zu einem geringen Teil

geduldet.

Eichensaatgut wird fast ausschließlich durch Handsammlungen am Boden gewonnen. Teilweise

kommen auch Netze zum Einsatz. Bei einer Einzelbaumbeerntung erfolgt die Saatguternte

lediglich unter den Kronenträufen der Erntebäume. Um die genetische Qualität des Saatgutes wie

gewünscht steigern zu können, ist ein hoher Anteil an Eicheln von den ausgewählten Erntebäumen

zwingend erforderlich. Besonders im Übergangsbereich zu den Nachbarbäumen muss aber mit

einer hohen Durchmischung mit Eicheln dieser Bäume gerechnet werden. Das hätte zur Folge, dass

nur in einem Kernbereich um den Erntebaum Saatgut mit hohen Eigenanteilen gesammelt werden

kann. Dadurch würde sich die zu beerntende Fläche allerdings massiv verringern und kommerziell

lohnende Ernten wären kaum möglich. Eine Beerntung von Teilarealen unter einem Erntebaum

wäre nicht praxistauglich und daher nicht umsetzbar. Nachträgliche genetische Untersuchungen

und eine anschließende Pflanzenselektion sind ökonomisch nicht sinnvoll.

Als einziges praxistaugliches Verfahren bleibt nur die Ernte unter der ganzen Kronenprojektion

am Boden. Fremdsamenquellen, also die direkten Nachbarbäume, müssten dann zu einem

gewissen Grad entfernt werden. Zuerst muss also der Frage nachgegangen werden, wie hoch

der Fremdsameneintrag durch benachbarte Bäume ist. Wenn ein zu hoher Fremdsamenanteil

festgestellt werden kann, muss anschließend ermittelt werden, in welchem Zusammenhang der

Fremdsameneintrag zum Abstand des Nachbarbaumes steht. Mit Hilfe dieser Informationen

kann berechnet werden, wir groß der Mindestabstand zu den Nachbarbäumen sein muss. Alle

Individuen, die sich näher als der so ermittelte Abstand zum Erntebaum befinden, müssen

schlussendlich entfernt werden.

Stärkere waldbauliche Eingriffe in alten Eichenbeständen bleiben aber nicht folgenlos. Zwar

hat die Saatguternte in den behandelten Saatguterntebeständen einen höheren Stellenwert als

die Produktion von wertvollem Holz, jedoch können stärkere waldbauliche Eingriffe den Bestand
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ökonomisch massiv entwerten. Zu nennen ist hier der Besatz mit Wasserreisern, der sich bei

Freistellungen oder starken Durchforstungen durch erhöhte Lichteinwirkungen einstellen kann

(Dengler, 1930; Fabricius, 1932; Schreiner, 1933; Seeholzer, 1934). Durchforstungsversuche

in Trauben-Eichenbeständen zeigten, dass stärkere Durchforstungsvarianten die Wasserreiserbil-

dung an den unteren wertvollen Stammstücken förderten (Pretzsch und Utschig, 1995).

Biotische Faktoren können ebenfalls zu hohen Ausfällen innerhalb der Saatgutbestände führen.

Die freigestellten Saatgutbäume werden mit einem gesteigerten Lichteinfall und einem damit

verbunden höheren Wärmeangebot konfrontiert. Diese Bäume sind z.B. im besonderen Maß

durch den Eichenprachtkäfer (Agrilus biguttatus F.) gefährdet, da dieser als Wärme liebende Art

lückige Bestände stärker befällt als geschlossene (Hartmann und Blank, 1992; Seemann et al.,

2001; Habermann und Preller, 2003).

Ebenfalls können Schäden bedingt durch Sturmereignisse nicht ausgeschlossen werden. Bei-

de Eichenarten bilden im höheren Alter ein für sie typisches Herzwurzelsystem oder Herz-

Senkerwurzelsystem aus (Köster et al., 1968). Damit sind die Eichenarten um ein vielfaches

sturmfester als z.B. die Fichte (Lüpke und Spellmann, 1997). Jedoch können stark aufge-

lichtete Eichenbestände auftretenden Stürmen große Angriffsflächen bieten, da die gegenseitige

Stützfunktion herabgesetzt ist (Thomasius, 1988). Biotische und abiotische Risiken müssen

daher weitestgehend minimiert werden, da die Bestandesstabilität nicht gefährdet werden sollte.

Schlussendlich muss aus praktischen Gründen der Bestand nach den Behandlungsmaßnahmen

beerntbar bleiben. Das bedeutet, dass für die Saatguternte von Hand oder mit Netzen der

Waldboden möglichst frei von aufkommender Naturverjüngung und krautigem Bewuchs sein soll.

Die Freistellung einzelner Samenbäume führt jedoch zu einem erhöhten Lichteinfall und damit

zu einem gesteigerten Wachstum der Bodenvegetation. Diese Entwicklung kann nicht gänzlich

verhindert werden, sie sollte jedoch in einem vertretbaren Rahmen bleiben.

Die obigen Ausführungen zeigen, dass eine eventuell nötige Freistellung der Samenbäume

in einem möglichst schonenden Umfang stattfinden muss. Dazu bedarf es einer objektiven

Einschätzung über den Mindestumfang solcher waldbaulichen Maßnahmen. Ebenfalls sollen die

Folgen der Freistellung und der weiteren Umbaumaßnahmen (ab Variante 3.1) erläutert werden.

In diesem Kapitel wird über eine systematische Eichelernte mit anschließenden genetischen

Analysen dieser Frage nachgegangen.

5.2 Aufnahme, Verarbeitung und Auswertung der Proben

Im Herbst 2016 wurden in den Testbeständen Grünenplan und Cottbus insgesamt 20 Linientran-

sekte zwischen jeweils zwei fruktifizierenden Bäumen mit Hilfe eines Maßbandes eingemessen

(siehe Abb. 5.1). In definierten Abständen zwischen 10 und 30 cm wurde die jeweils nächste

intakte Eichel zum Punkt eingesammelt und die Entfernung des Sammelpunktes zum Erntebaum

notiert. Ausschlaggebend für den Sammelabstand war die Gesamtdistanz zwischen den Bäumen.

Bei sehr weiten Abständen hätten eventuell zu viele Eicheln gesammelt werden müssen. An der

Suchstelle wurde vorsichtig bis auf den Mineralboden nach einer intakten Eichel gesucht. Stark
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beschädigte Eicheln, die keine genetische Analyse zuließen, wurden im Vorfeld verworfen. Befand

sich in unmittelbarer Nähe zum Sammelpunkt keine Eichel, wurde keine Probe eingesammelt.

Abbildung 5.1: Aufnahmedesign der Eicheln für den Fremdsamenversuch (die grünen Bereiche
symbolisieren die Kronenflächen)

Zusätzlich wurden mit Hilfe eines Kronenspiegels die Kronenradien und Kronenzwischenräume

bestimmt. Von vier Erntebäumen wurden jeweils vier Transekte zu den benachbarten Bäumen

eingemessen. Von 4 weiteren Bäumen wurde jeweils ein Transekt zu einem Nachbarbaum angelegt.

Die einzelnen Transekte unterscheiden sich hauptsächlich hinsichtlich der Kronenzwischenräume.

Eine Übersicht über die Eigenschaften der einzelnen Transekte liefert Tabelle 5.1. Weitere

Informationen zu den Transekten sind im Anhang zu finden (siehe Tab. A.11). Die eingesammelten

Eicheln wurden in eindeutig beschrifteten Papiertüten kalt gelagert und in den folgenden Tagen

aufgearbeitet. Die weitere Verarbeitung der Proben und die anschließende SSR-Analyse sind

im dritten Kapitel beschrieben. Für die Elternschaftsanalyse wurde das Programm CERVUS

verwendet (siehe Kap. 3.10).

Das Genom der Eichen ist diploid. An einem Locus können bis zu zwei Merkmalsausprägungen

vorhanden sein. Bei einem Nachkommen ist an jedem Locus jeweils eine der Merkmalsausprägun-

gen eines Elternteils vertreten. Dem Programm wurden alle genetisch inventarisierten Individuen

als potentielle Mütter vorgegeben. Als wirkliche Mutter wurden die Bäume bestimmt, deren

Merkmalsausprägungen an allen Loci übereinstimmten (Ausschlussprinzip). Bei mehreren in

Frage kommenden potentiellen Samenbäumen wurde der am nächsten liegende als Mutterbaum

ausgewählt. Liegen beide in Frage kommenden Mütter in direkter Nachbarschaft wurde der Baum

mit dem höheren LOD-Score (mit einer höheren Segregationswahrscheinlichkeit für die betref-

fende Merkmalskombination) als Mutter gewählt. Weit entfernte so wie unbekannte Individuen

wurden als Mutter ausgewählt, wenn kein weiterer Kandidat in der Umgebung vom Programm

vorgeschlagen wurde.
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Tabelle 5.1: Eckdaten der Linientransekte für die systematische Eichelsammlung (EB = Nummer
Erntebaum, NB = Nummer Nachbarbaum)

Transekt EB NB Kronenzwischenraum [m] Sammelintervall [cm] Anzahl Proben

1-1 80 81 0,0 10 48

1-2 80 78 0,0 10 76

1-3 80 73 0,0 10 63

1-4 80 82 0,0 10 64

2-1 159 161 1,4 10 81

2-2 159 170 1,8 20 73

2-3 159 169 5,0 20 82

2-4 159 158 0,0 10 60

3-1 138 137 2,1 30 61

3-2 138 161 4,6 20 78

3-3 138 105 8,4 30 56

3-4 138 162 6,1 20 86

4-1 90 92 0,0 20 61

4-2 90 151 5,5 30 57

4-3 90 89 5,3 20 69

4-4 90 88 2,6 20 64

5-1 35 32 2,8 20 72

6-1 38 83 3,3 20 61

7-1 27 1 0,7 20 46

8-1 32 45 1,3 20 58

5.2.1 Berechnung der Freistellungsdistanzen

Jede analysierte Eichel konnte einer Mutter entweder inner- oder außerhalb des Testbestandes

zugewiesen werden. Dadurch war es möglich, den Fremdsamenanteil und die Anzahl der daran

beteiligten Mütter unter dem Kronentrauf eines Erntebaumes zu bestimmen. Zusätzlich wurden

die Daten für die Berechnung von Freistellungsdistanzen benötigt.

Als Verfahren wurde die logistische Regression verwendet. Mit Hilfe der logistischen Regression

können Eintrittswahrscheinlichkeiten mit beobachteten Ereignissen in Verbindung gebracht

werden. Im vorliegenden Fall geht es um die Zugehörigkeit einer Eichel zu einem bestimmten

Baum in Abhängigkeit von der Distanz zum Stammmittelpunkt des Baumes. Dafür wurden nur

die Eicheln verwendet, die entweder vom eigentlichen Erntebaum oder vom direkten Nachbarbaum

stammen. Alle anderen Eicheln eines Transektes wurden für die Berechnungen verworfen. Die

Abstände vom Erntebaum wurden mit der Gesamtdistanz des Kronenradius in Relation gesetzt, so

dass mit relativen Abstandwerten gerechnet wurde. Eine relative Distanz von 1 ist gleichzusetzen
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mit der vollen Kronenausdehnung.

Für das Saatguterntekonzept wird eine 95 %-ige Reinheit vom Erntebaum angestrebt (will-

kürliche Festlegung). Ein geringer Fremdsamenanteil von max. 5 % wird demnach toleriert.

Mit der Angabe könnte der Ernteradius vom Stammmittelpunkt berechnet werden, bei der die

geforderte Reinheit eingehalten wird. Unterschiedliche Ernteradien und ein Wegfall des Großteils

der Ernteflächen unter dem Trauf wären die Folge. Das Vorgehen ist im Gelände aber nicht

praktikabel und schränkt die Erntemengen zu sehr ein. Aus diesem Grund wird über eine Maxi-

mierungsfunktion der Nachbarbaum und somit auch seine Eicheln soweit zur Seite verschoben, bis

die geforderte Saatgutreinheit von 95 % am Kronentrauf des Erntebaumes erreicht wird. Für die

abschließende Berechnung der Freistellungsdistanzen wurden lediglich die Transekte verwendet,

bei denen die Modellergebnisse der logistischen Regression einen Pr(>|z|)-Wert kleiner 0,05

aufweisen konnten. Die logistischen Regressionen wurde mit der Statistik-Software R (R Core

Team, 2018) unter Verwendung der Funktion „glm“ (generalisiertes Modell) berechnet. Innerhalb

des Modells wurde zusätzlich angegeben, dass es sich um eine dichotome Variable handelt. Über

eine Optimierungsfunktion die ebenfalls in R implementiert ist, wurde die Funktion so verändert,

dass am Kronentrauf immer 95 % Reinheit erreicht werden.

5.3 Ergebnisse

5.3.1 Fremdsamenanteil unter den Erntebäumen

In Tabelle 5.2 sind die Ergebnisse der Elternschaftsanalysen im Testbestand Cottbus in aggregier-

ter Form aufgelistet. Verwendet wurden jeweils diejenigen Eicheln, die innerhalb des Kronentraufs

eines Erntebaumes lagen. Die Anzahlen der einbezogenen Eicheln schwanken zwischen sieben und

52 Stück. Der prozentuale Anteil der Eicheln, die dem Erntebaum zugewiesen werden konnten,

schwankt stark zwischen 2,6 und 93,8 %. Eicheln vom direkten Nachbarbaum machen einen Anteil

von bis zu 57,1 % aus. Weitere Bäume steuern einen Anteil von bis zu 74,4 % bei. Der Anteil von

Eicheln, die keinem der Bäume des Testbestands zugewiesen werden konnten, schwankt zwischen

0 und 17,2 %. Die Anzahl an identifizierten Müttern inklusive des Zielbaumes schwankt je nach

Transekt zwischen drei und 13 Individuen.
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Tabelle 5.2: Fremdsamenanteile der Transekte im Testbestand Cottbus. Untersucht wurden die
jeweiligen Eicheln bis zum Kronentrauf der Erntebäume (Transekt, EB = Erntebaum,
NEicheln = Anzahl der einbezogenen Eicheln, %EB = Anteil Eicheln des Erntebaumes,
%NB = Anteil Eicheln des Nachbarbaumes, %sonstige = Anteil Eicheln der sonstigen
Bäume, %Ext = Anteil Eicheln von außerhalb des Testbestandes, NMütter = Anzahl
der nachgewiesenen Mütter inklusive des Erntebaumes)

Transekt EB NEicheln %EB %NB %sonstige %Ext NMütter

1.1 80 42 64,3 11,9 21,4 2,4 7

1.1 81 7 28,6 57,1 14,3 0,0 3

1.2 80 40 72,5 5,0 22,5 0,0 4

1.2 78 39 2,6 20,5 74,4 2,6 11

1.3 80 36 52,8 5,6 38,9 2,8 13

1.3 73 27 11,1 48,2 33,3 7,4 8

1.4 80 41 56,1 14,6 22,0 7,3 11

1.4 82 23 60,9 30,4 8,7 0,0 4

2.1 159 36 69,4 16,7 11,1 2,8 5

2.1 161 31 80,7 9,7 9,7 0,0 5

2.2 159 40 82,5 0,0 17,5 0,0 6

2.2 170 24 20,8 8,3 70,8 0,0 7

2.3 159 35 85,7 0,0 14,3 0,0 3

2.3 169 24 62,5 4,17 29,2 4,2 9

2.4 159 52 67,3 7,7 21,2 3,9 12

2.4 158 9 22,2 22,2 44,5 11,1 6

3.1 138 23 73,9 0,0 17,4 8,7 3

3.1 137 32 93,8 3,1 3,1 0,0 3

3.2 138 35 51,4 0,0 45,8 2,9 9

3.2 161 21 85,7 0,0 9,5 4,8 3

3.3 138 21 71,4 0,0 28,57 0,0 5

3.3 105 21 47,6 0,0 47,62 4,8 6

3.4 138 29 75,9 0,0 17,2 6,9 4

3.4 162 29 65,5 0,0 17,2 17,2 6

Mittelwert 29,9 58,6 11,0 26,7 3,7 6,4

In Tabelle 5.3 sind die Ergebnisse der Elternschaftsanalyse im Testbestand Grünenplan in

aggregierter Form aufgelistet. Verwendet wurden jeweils diejenigen Eicheln, die innerhalb des

Kronentraufs eines Erntebaumes lagen. Die Anzahlen der einbezogenen Eicheln schwanken

zwischen elf und 41 Stück. Der prozentuale Anteil der Eicheln, die dem Erntebaum zugewiesen

werden konnten, schwankt stark zwischen 33,3 und 94,7 %. Eicheln vom direkten Nachbarbaum
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machen einen Anteil von bis zu 52,4 % aus. Weitere Bäume steuern einen Anteil von bis zu

41,7 % bei. Der Anteil von Eicheln, die keinem der Bäume des Testbestands zugewiesen werden

konnten, schwankt zwischen 0 und 8,3 %. Die Anzahl an identifizierten Müttern inklusive des

Zielbaumes schwankt je nach Transekt zwischen zwei und acht Individuen.

Tabelle 5.3: Fremdsamenanteile der Transekte im Testbestand Grünenplan. Untersucht wurden die
jeweiligen Eicheln bis zum Kronentrauf der Erntebäume (Transekt, EB = Erntebaum,
NEicheln = Anzahl der einbezogenen Eicheln, %EB = Anteil Eicheln des Erntebaumes,
%NB = Anteil Eicheln des Nachbarbaumes, %sonstige = Anteil Eicheln der sonstigen
Bäume, %Ext = Anteil Eicheln von außerhalb des Testbestandes, NMütter = Anzahl
der nachgewiesenen Mütter inklusive des Erntebaumes)

Transekt EB NEicheln %EB %NB %sonstige %Ext NMütter

4.1 90 41 82,9 2,4 14,6 0,0 5

4.1 92 21 33,3 52,4 14,3 0,0 5

4.2 90 17 70,6 17,7 5,9 5,9 3

4.2 151 23 91,3 0,0 4,4 4,4 2

4.3 90 19 94,7 0,0 5,26 0,0 2

4.3 89 24 33,3 16,7 41,7 8,3 7

4.4 90 30 76,7 6,7 16,7 0,0 4

4.4 88 21 71,4 4,8 19,1 4,8 4

5 35 33 60,6 0,0 36,1 3,3 6

5 32 25 80,0 0,0 20,0 0,0 4

6 38 28 71,4 14,3 14,3 0,0 4

6 83 17 88,2 0,0 11,8 0,0 3

7 27 32 78,1 6,3 15,6 0,0 6

7 1 11 36,4 45,5 18,2 0,0 4

8 32 30 63,3 3,3 33,3 0,0 8

8 45 22 36,4 31,8 31,6 0,0 6

Mittelwert 24,6 66,8 10,7 18,9 1,7 4,6

5.3.2 Simulation des Abstandes der Erntebäume

Unter den Träufen der Erntebäume konnten z.T. erhebliche Anteile von Samen des direkten

Nachbarn und weiterer Bäume nachgewiesen werden (siehe Tab. 5.2 und 5.3). Mit Hilfe von

logistischen Regressionen soll nun der Zusammenhang zwischen der Zugehörigkeit einer Eichel zu

einem bestimmten Baum in Abhängigkeit von der Distanz zum Stammmittelpunkt des Baumes

untersucht werden.

Abbildung 5.2 zeigt beispielhaft ein Ergebnis der Abstandssimulation mittels logistischen

Regression. In vielen Fällen wird auf der direkten Linie zwischen zwei Bäumen am Kronentrauf
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nicht die gewünschte Reinheit von 95 % erreicht (rote Kurve). Erst die Optimierung, das heißt die

Verschiebung des Nachbarbaumes, sorgt für den gewünschten Kurvenverlauf (grüne Kurve). Die

Regressionen der anderen Transekte sind im Anhang zu finden (siehe Abb. A.7, A.8, A.9, A.10

und A.11). In Tabelle 5.4 sind die Ergebnisse der optimierten logistischen Regressionen aufgelistet.

Verwendet wurden ausschließlich die Modelle, bei denen der Pr(>|z|)-Wert kleiner gleich 0,05

war (vgl. Tab. A.12, A.13 und A.14 im Anhang). Alle übrigen Modelle wurden verworfen. Die

zusätzlichen Abstände reichen von 3,75 m bis -7,29 m. Negative Werte werden erreicht, wenn

die Kronenträufe der Bäume sehr weit auseinander stehen und der Nachbarbaum näher zum

Erntebaum gerückt werden könnte. Die Minimumabstände reichen von 1,11 bis 9,17 m (siehe

Tabelle 5.4). Im Mittel müssen zwischen Kronentrauf des Ernte- und Nachbarbaumes mindestens

3,45 m Platz sein. Der Testbestand Cottbus weist mit 3,26 m eine etwas geringere mittlere

Freistellungsdistanz gegenüber den Bestand in Grünenplan mit 3,75 m auf.

Abbildung 5.2: Ergebnis der logistischen Regression Transekt 1.4-80 im Testbestand Cottbus
(schwarze Punkte = Eicheln Samenbaum; rote Punkte = Eicheln Nachbarbaum
vor der Optimierung; rote Linie = Wahrscheinlichkeit der Eichelzugehörigkeit des
Erntebaumes in Relation zum Kronenradius vor der Optimierung; grüne Punkte
= Eicheln Nachbarbaum nach der Optimierung; grüne Linie = Wahrscheinlichkeit
der Eichelzugehörigkeit nach der Optimierung. Hier werden am Kronentrauf, re-
lative Distanz = 1 (graue senkrechte Linie) 95 % Saatgutreinheit erreicht (graue
waagerechte Linie))
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Tabelle 5.4: Freistellungsdistanzen der Samenbäume aus den Testbeständen Cottbus und Grünen-
plan (EB = Erntebaum, zus. Abstand = zusätzlicher Abstand, Abst. min = minimale
Freistellungsdistanz des Nachbarbaumes zum Erreichen von 95% Saatgutreinheit)

Transekt EB zus. Abstand Kronenzwischenraum Abst. min

1.1 81 2,45 0,00 2,45

1.2 80 3,42 0,00 3,42

1.3 80 1,63 0,00 1,63

1.4 80 3,75 0,00 3,75

1.4 82 3,04 0,00 3,04

2.1 159 3,16 1,40 4,56

2.1 161 1,41 1,40 2,81

2.2 159 -0,62 1,80 1,18

2.3 159 0,60 5,00 5,60

2.3 169 -0,15 5,00 4,85

2.4 158 2,43 0,00 2,43

3.1 138 0,22 2,10 2,32

3.2 138 -0,50 4,60 4,10

3.2 161 -0,90 4,60 3,70

3.3 138 -7,29 8,40 1,11

3.4 138 -1,81 6,10 4,29

3.4 162 -1,84 6,10 4,26

4.1 90 1,53 0,00 1,53

4.2 151 3,24 5,50 8,74

4.2 90 3,67 5,50 9,17

4.3 90 -3,18 5,30 2,12

4.4 90 1,88 2,60 4,48

4.4 88 0,99 2,60 3,59

5 35 -1,21 2,80 1,59

6 83 -1,28 3,30 2,02

7 27 1,90 0,70 2,60

8 32 0,43 1,30 1,73

5.3.3 Auswirkungen der Behandlungsvarianten auf die Bestände

In den Abbildungen 5.3 und 5.4 sind die Auswirkungen der Freistellungen auf die Grundfläche

der einzelnen Testbestände aufgelistet. Grundlage für die Entscheidung, welche Bäume entfernt

werden müssen, ist das Ergebnis der logistischen Regression. Alle Nachbarbäume, die mit ihrem

Kronentrauf näher als 3,45 m an den Samenbäumen stehen, wurden entfernt. Dies entspricht
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der Umsetzung von Behandlungsvariante 2 (siehe Kap. 1.11). Auf Flächenebene wurden die

Auswirkungen auf die Bestandesgrundfläche und die Stammzahlen der Testbestände aggregiert.

Die Anzahlen der zu entfernenden Bäume und deren Grundfläche schwankt stark zwischen den

Testbeständen und Behandlungsvarianten. Im Mittel verbleiben für die Variante 2.1 67,2 % und

für die Variante 2.2 91,5 % der Bestandesgrundfläche.

Ab der Variante 3.1 werden nicht nur die Samenbäume frei gestellt, sondern auch die schlech-

testen Vererber eines Bestandes entfernt (siehe Kap. 1.11). Mit zunehmender Behandlungsstärke

(von Variante 3.1 zu 4.3) nimmt die Individuenzahl und damit verbunden auch die Bestandes-

grundfläche stark ab. Im Mittel verbleiben bei der Variante 3.1 45,3 % der Bäume und 50,9 %

der Bestandesgrundfläche im Testbestand. Bei Variante 3.2 60,4 % der Bäume und 66,2 % der

Grundfläche. Die Varianten 4.1 und 4.2 bewirken, dass 18,7-16,6 % der Individuen und 23,8-20,8 %

der Bestandesgrundfläche auf der Testfläche verbleiben. Variante 4.3 reduziert die Werte am

deutlichsten. Lediglich 3,1 % der Eichen und damit verbunden eine Bestandesgrundfläche von

4,4 % bleiben in den Testbeständen erhalten.
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Abbildung 5.3: Auswirkungen der Behandlungsvarianten auf die Vielfalt und Diversität in den
Stiel-Eichen Beständen (Abbildung oben = Testbestand Dassel, Abbildung mitte
= Grünenplan, Abbildung unten = Reinhardshagen; grüne Kurve = Anzahl der
verbleibenden Bäume [N], blaue Kurve = verbleibende Bestandesgrundfläche in
[%], rote Kurve = Anzahl der Erntebäume [N])

87



Abbildung 5.4: Auswirkungen der waldbaulichen Maßnahmen in den Trauben-Eichen Beständen
(Abbildung oben = Testbestand Cottbus, Abbildung mitte = Grünenplan, Abbil-
dung unten = Sichelnstein; grüne Kurve = Anzahl der verbleibenden Bäume [N],
blaue Kurve = verbleibende Bestandesgrundfläche in [%], rote Kurve = Anzahl der
Erntebäume [N])
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5.4 Diskussion

5.4.1 Fremdsamenanteil unter den Erntebäumen

Als Arbeitshypothese wurde angenommen, dass bei Einzelbaumbeerntungen mit beträchtlichen

Beimischungen von Fremdeicheln in den Übergangsbereichen der Kronen durch benachbarte

Bäume zu rechnen ist. Die Ergebnisse zeigen, dass die Arbeitshypothese bestätigt werden muss.

Bis zum Kronentrauf, der bei der Einzelbaumbeerntung als Sammelgrenze angenommen werden

kann, sind erhebliche Beimischungen mit Eicheln der Nachbarbäume nachweisbar (vgl. Kap.

5.3.1). Es sind allerdings nicht immer die direkten Nachbarbäume für den hohen Sameneintrag

verantwortlich. Auch weiter entfernt stehende Bäume tragen erheblich dazu bei. Als Ursache für

die sehr inhomogenen Werte können unterschiedliche Fruktifikationsraten oder Eichelfallzeiten

angeführt werden. Es zeigt sich ebenfalls, dass die Wahrscheinlichkeit für Fremdeicheln mit zuneh-

mender Entfernung vom Stamm zunimmt (siehe Abb. A.7, A.8, A.9, A.10 und A.11 im Anhang).

Da die Randbereiche eines Baumes den größten überschirmten Flächenanteil ausmachen, wären

Einzelbaumbeerntungen mit möglichst geringen Fremdsamenanteilen kaum möglich. Lediglich

die Kernzone um den Baummittelpunkt könnte ohne zu große Durchmischung beerntet werden.

Jedoch ist das Vorgehen nicht praktikabel und unter ökonomischen Gesichtspunkten nicht ratsam,

weil ein hoher Anteil der überschirmten Fläche bei der Eichelernte ignoriert werden müsste.

Für die Beimischungen gibt es verschiedene Gründe. Hauptsächlich verbreiten sich die Eicheln

über Barochorie. Damit ist gemeint, dass sich die Früchte einer Pflanze die Schwerkraft zu Nutze

machen und bei passender Reife einfach zu Boden fallen. Es ist jedoch falsch, davon auszugehen,

dass die Eicheln gerade zu Boden fallen und dort liegenbleiben. Durch Windbewegungen in

der Krone kann den Eicheln eine Ablenkung zugeführt werden, sodass sie um einige Meter

versetzt von der senkrechten Fallachse zu Boden fallen. Weiterhin können die Eicheln beim Fallen

durch Äste des eigenen Baumes oder den Unterstand abgelenkt werden. Je nach Fallhöhe und

Aufschlagwinkel auf ein Hindernis können die Eicheln um beträchtliche Distanzen abgelenkt

werden. Selbst auf dem Boden können sie wieder hoch springen und etwas weiter liegen bleiben.

Eine Untersuchung ergab, dass Eicheln so über eine Strecke von bis zu 10 Metern verbreitet

werden können (Chybicki und Burczyk, 2010). Für Bucheckern, die sich auf vergleichbarer

Weise verbreiten, können sogar Distanzen von bis zu 22 m angeführt werden (Müller-Starck,

1996b; Janßen, 1996; Wagner et al., 2010). Andere Untersuchungen zeigten auch, dass ein

Großteil der Nachkommen nur über kurze Distanzen verbreitet werden (Dow und Ashley,

1996; Pons und Pausas, 2008). Die starke Durchmischung mit Samen von Nachbarbäumen im

Kronenrandbereich kann durch die obigen Ausführungen eindeutig erklärt werden.

Als weiterer Verbreitungsvektor kann Zoochorie, die Verbreitung der Samen über Tiere genannt

werden. Obwohl Eicheln nicht auf die Verbreitung durch spezielle Tiere spezialisiert sind (Jones,

1959), gibt es eine Reihe von Arten, die die Verbreitung von Eicheln fördern. Zu nennen wären

hier hauptsächlich Mäuse und Häher (Rohmeder, 1972). Diese fressen zwar Eicheln, verbringen

aber auch einen nicht unerheblichen Teil der Eicheln. Zum Teil werden die verbrachten Eicheln

nicht wieder aufgesucht, so dass auch erhebliche Mengen Eicheln intakt bleiben und später keimen
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können. Innerhalb der Verbreitung durch Tiere kann zwischen zwei Größenordnungen bei den

Verbreitungsdistanzen unterschieden werden. Mäuse legen bei der Eichelverbreitung nur kurze

bis mittlere Distanzen zurück. In mehreren Untersuchungen, die sich mit der Verbringung von

Eicheln durch Mäuse befassen, konnten Distanzen von bis zu 50 m festgestellt werden (Jensen

und Nielsen, 1986; Kollmann und Schill, 1996; Ouden et al., 2005). Teilweise werden Eicheln

mehrfach durch Mäuse verschleppt. Dann können auch Distanzen von bis zu 130 m zurückgelegt

werden (Perea et al., 2011).

Häher hingegen können auch über weite Distanzen Eicheln verbringen. In Untersuchungen

konnten Distanzen von mehreren hundert Metern ermittelt werden (Kollmann und Schill,

1996; Ouden et al., 2005; Pons und Pausas, 2008; Kremer et al., 2008; Gerber et al., 2014).

In weiteren Untersuchungen konnten sogar Distanzen von bis zu 6 km nachgewiesen werden

(Schuster, 1950; Chettleburgh, 1952; Darley-Hill und Johnson, 1981; Hosius et al.,

2012). Eichelhäher verbringen dabei nicht nur einzelnen Eicheln, sondern nennenswerte Mengen. In

einer Literaturübersicht, die Ergebnisse verschiedenster Untersuchungen zusammenfasst, werden

häufig mehrere Tausend Eicheln je Hektar angeführt (Stimm und Knoke, 2004). Somit können

auch Eichelfunde von weiter entfernten Bäumen erklärt werden. Besonders die Eicheln, die keinem

Baum des Testbestandes zugeordnet werden konnten (vgl. Tab. 5.2 und 5.3), scheinen vom Häher

verbrachte Eicheln zu sein.

5.4.2 Simulation des Abstandes der Erntebäume

Nach den Ergebnissen der logistischen Regressionen müssen die Erntebäume im Mittel um

3,45 m freigestellt werden. Der ermittelte Wert sollte jedoch eher als Schätzwert angesehen

werden, weil viele Aspekte die Ergebnisse der logistischen Regression beeinflussen, die jedoch nur

bedingt beachtet werden konnten. Grundlegend muss festgehalten werden, dass insbesondere der

Untersuchungsumfang zu dieser Fragestellung begrenzt war. Dadurch können einzelne logisti-

sche Regressionen auf relativ wenigen Beobachtungen beruhen. Zwar wurde in alten Arbeiten

ein Umfang von 10 Beobachtungen pro Variable als ausreichend angesehen (Peduzzi et al.,

1996), jedoch gehen neuere Simulationen von deutlich höheren Mindestbeobachtungszahlen aus

(Motrenko et al., 2014; Kim et al., 2017). Mit 32 bis 70 Beobachtungen sollten aber für diese

Zwecke genügend Werte vorliegen. Einzig das Verhältnis der Zugehörigkeit der Eicheln könnte

in einigen Fällen problematisch sein (siehe Abb. A.7, A.8, A.9, A.10 und A.11 im Anhang).

Der Zeitpunkt der Fruktifikation ist ebenfalls eine nicht unerhebliche Größe. Die Bäume zeigen

unterschiedliche Reifezeitpunkte und damit verbunden Fallzeiträume (Kleinschmit, 1976).

Befindet sich ein Baum bereits in der Phase starken Eichelfalls, der Nachbarbaum jedoch noch

nicht, hat das einen enormen Einfluss auf die Anzahlen und Zugehörigkeiten der gefundenen

Eicheln und damit auf die Regression selbst. Gleiches gilt, wenn die Bäume unterschiedlich stark

fruktifizieren. Die Windverhältnisse im Fallzeitraum der Eicheln können die Ergebnisse ebenfalls

beeinflussen. Es ist klar, dass bei starken Winden die Eicheln weiter gestreut werden als bei

Windstille. Die angeführten Punkte können auch die Erklärung für die z.T. stark unterschiedlichen

Abstandswerte der logistischen Regressionen sein und könnten auch die verschiedenen mittleren
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Freistellungsdistanzen der Testbestände erklären (siehe Tab. 5.4). Sollen alle Faktoren in einem

geeigneten Umfang berücksichtigt werden, wären dafür enorm viele Untersuchungen über mehrere

Jahre nötig.

Als Vorgabe wurden 95 % Reinheit des Saatgutes bis zum Kronentrauf festgelegt. Für die

Untersuchung wurde ein pragmatischer und praxisnaher Ansatz gewählt, wohl wissend das es

auch weitere Lösungsansätze gibt. Entlang eines Transektes von Ernte- zum Nachbarbaum ist

der vorgefundene Fremdsamenanteil am höchsten. Dieser soll nun auf max. 5 % durch Simulation

des Abstandes reduziert werden. Wenn dies für alle Nachbarbäume eines Erntebaumes gemacht

wird und diese gleichmäßig um den Erntebaum verteilt sind, dürfte dies zu einer Reduktion

des Fremdsamenanteils auf ca. 5 % führen. Ein Mittel von 3,45 m bedeutet auch, dass in

50 % der Fälle Fremdsameneinträge von mehr als 5 % an den Transektlinien akzeptiert werden

müssten. Zusätzliche Simulationen mit Quantilwerten könnten hier weitere Erkenntnisse liefern,

würden in dieser Arbeit jedoch den Rahmen sprengen. Die berechneten Ergebnisse dienen zu

diesem Zeitpunkt als Richtwert, um die weiteren Berechnungen durchführen zu können. Bei

einer Überführung des Konzeptes in die Forstpraxis wären dann weitere Untersuchungen in den

umgebauten Beständen nötig, um die Ergebnisse evaluieren zu können. Werden im geernteten

Saatgut zu hohe Fremdsamenanteile festgestellt, muss der Mindestabstand vom Kronentrauf des

Erntebaumes zu seinem Nachbarbaum angepasst werden.

5.4.3 Auswirkungen der Behandlungsvarianten

Im Einleitungsteil wurde bereits darauf hingewiesen, dass die Saatguterntebestände beernt-

bar bleiben müssen. Das bedeutet, dass der Aufwuchs von krautigen Pflanzen, Büschen und

Naturverjüngung möglichst gering gehalten werden muss.

Waldbauliche Maßnahmen wie die Freistellung der Samenbäume oder die Entnahme der

schlechten Pollenspender haben einen großen Einfluss auf die Beerntbarkeit der Bestände. Durch

Entnahmen im Oberstand verändern sich Wuchsbedingungen im Bestandesinneren. Als Faktoren

können das Angebot an Licht, Nährstoffen und Wasser angeführt werden (Härdtle et al., 2003;

Muscolo et al., 2014). Mehrere Untersuchungen beschäftigten sich daher mit den Auswirkungen

der Dichte des Oberstandes auf die unteren Vegetationsschichten und kommen übereinstimmend

zu dem Ergebnis, dass ein gesteigertes Lichtangebot zu einem deutlich verstärkten Wachstum der

Krautschicht führt (Ehrenreich und Crosby, 1960; Mihók et al., 2005; Wagner et al., 2011).

Rubus-Arten verhalten sich in diesem Zusammenhang als besonders konkurrenzstark (Ricard und

Messier, 1996). Im einzelnen muss die Brombeere erwähnt werden, weil sie auf ein gesteigertes

Lichtangebot deutlich reagiert und sich schnell und stark ausbreitet (Decocq et al., 2004;

Harmer et al., 2005; Mountford et al., 2006; Harmer und Morgan, 2007). Aus praktischen

Gründen ist die Brombeere daher von besonderem Interesse, weil dichte Brombeervegetation eine

Hand- oder Netzsammlung nahezu unmöglich macht.

Verschiedene Untersuchungen setzen die Zunahme der Bodenvegetation mit der Auflichtung des

Oberstandes ins Verhältnis. Kleinere Bestandeslücken in Buchenbeständen, die durch Windwurf

entstanden sind, weisen deutliche geringere Bedeckungsgrade der Bodenvegetation auf, als größere
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(Gálhidy et al., 2006). Eine andere Untersuchung über die Entwicklung der Bodenvegetation in

unterschiedlich großen Bestandeslücken kommt zu dem Schluss, dass in allen Lücken unabhängig

von der Größe Bodenvegetation aufkommt. Jedoch unterschieden sich die Bedeckungsraten stark

in Abhängigkeit vom Lichtangebot. Im Bereich von 0-20 % Bestandesauflockerung betrug der Be-

deckungsgrad bis zu 50 %. Bei mehr als 40 % Bestandesauflockerung beträgt der Bedeckungsgrad

fast immer 100 % (Kelemen et al., 2012).

In einer Untersuchung, die die Auswirkungen unterschiedlicher Durchforstungsstärken mit der

sich entwickelnden Bodenvegetation in Eichenwäldern vergleicht, zeigte sich, dass mit zunehmender

Auflichtung die Bodenvegetation zunimmt. Danach verändert sich der Bedeckungsgrad der

Bodenvegetation bei ca. 30 % Auflichtung um 5-12 %, bei 82 % Auflichtung um 41 % (Zenner

et al., 2006). In Fichtenbeständen erhöhte sich die mittlere Bodenbedeckung mit krautigen

Pflanzen bei Einzelstammentnahme um 28 %, während bei Kahlschlägen die mittlere Bedeckung

um 113 % zunahm (Heinrichs und Schmidt, 2009). Eine Untersuchung über die Struktur und

Dynamik der Bergmischwaldverjüngung zeigte, dass sich Bedeckungsgrade der Bodenvegetation

abhängig vom Behandlungsregime verhalten. Nach einem schwachen Schirmschlag betrug der

mittlere Bodenbedeckungsgrad 2 Jahre nach der Maßnahme 5 %, während er bei einem starken

Schirmschlag auf im Mittel 21 % anstieg (Ammer, 1996).

Neben der Krautschicht fördert ein gesteigertes Lichtangebot ebenfalls die Naturverjüngung.

Eine Studie über die Verjüngungsmuster in bayerischen Eichenbeständen zeigte, dass das Vorkom-

men von Eichennaturverjüngung mit den Lichtverhältnissen zusammenhängt und die Häufigkeiten

mit zunehmender Lichtverfügbarkeit zunehmen (Anninghöfer et al., 2015). In anderen Untersu-

chungen über die Entwicklung von Buchen- und Eichensämlingen zeigt sich ebenfalls bei größerem

Lichteinfall mehr Naturverjüngung mit größerem Wachstum (Suner und Röhrig, 1980; Madsen

und Larsen, 1997; von Lüpke, 2008). Eine Untersuchung über die natürliche Verjüngung der

Eiche zeigte, dass ab einem Lichtangebot von 30 % deutlich mehr Eichen überleben und diese ab

50 % auch wesentlich schneller wachsen (Brezina und Dobrovolný, 2011). In einer anderen

Untersuchung zeigte sich, dass Eiche sich nicht unter 15-20 % der Gesamtlichtmenge verjüngt.

Nach der Arbeit werden ähnliche Lichtverhältnisse in Lücken ab ca. 25 m erreicht. Kleinere

Bestandeslücken mit ca. 13 m liegen deutlich unter der benötigten Mindestlichtmenge (von

Lüpke, 1998).

In den Abbildungen 5.3 und 5.4 sind die Auswirkungen der Freistellungsmaßnahmen auf

Bestandesebene abgebildet. Sollen die Bäume der ersten Qualitätsstufe frei gestellt werden

(Variante 2.2), müssten dafür je nach Testbestand 2,0 bis 17,6 % der Grundfläche entfernt

werden. Der zu entnehmende Grundflächenanteil liegt damit deutlich über der zu entnehmenden

Grundfläche, die die Ertragstafel für Eiche bei starker Durchforstung vorsieht (Schober, 1975).

Danach werden für die Bestände Dassel, Grünenplan und Reinhardshagen 8,3 %, für den Bestand

in Cottbus 6,8 % und für den Bestand in Sichelnstein 5,0 % veranschlagt. Gänzlich wird sich die

Entwicklung von Bodenvegetation durch die Freistellungs- und Behandlungsmaßnahmen nicht

verhindern lassen. Jedoch würde die Variante 2.2 einen eher geringen Aufwuchs erwarten lassen,

weil die Freistellen im Verhältnis recht klein sind und der Lichteinfall nicht zu stark ausfällt.
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Anders verhält es sich bei den Varianten 2.1 und 3.1 aufwärts. Hier werden deutlich größere Anteile

der Bestandesgrundfläche entfernt (siehe Abb. 5.3 und 5.4). Die bei den Varianten entstehenden

Freiflächen und Löcher sind deutlich größer und mehr Licht kann zum Boden vordringen. Das

hätte ein enormes Wachstum der Krautschicht und Aufkommen von Naturverjüngung zur Folge.

Saatgut wird hauptsächlich von Hand oder durch ausgelegte Netze gewonnen. In den stark

aufgelichteten Beständen kann die Bodenvegetation innerhalb weniger Jahre eine Ernte unter

ökonomischen Verhältnissen unmöglich machen. Pflegeeingriffe, die den Bodenbewuchs gering hal-

ten, müssten in regelmäßigen Abständen durchgeführt werden. Das verursacht jedoch zusätzliche

Kosten, die über den Saatgutpreis generiert werden müssten, oder die im öffentlichen Interesse

zu Gunsten hochwertigen Saatgutes in Kauf genommen werden. Letztendlich würden Folgeunter-

suchungen in den umgebauten Saatgutbeständen Klarheit liefern, wie sich die Bodenvegetation

entwickelt und in welchen Umfang Pflegemaßnahmen erforderlich sind.
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6 Bestäubungsverhältnisse innerhalb der

Testbestände

6.1 Einleitung

Pollen mitteleuropäischer Waldbaumarten wird hauptsächlich über den Wind (Anemogamie) oder

Insekten (Entomogamie) verbreitet. Die heimischen Eichenarten werden zu den windbestäubenden

Arten gezählt (Dengler, 1930; Jones, 1959; Rohmeder und Schönbach, 1959; Sharp und

Chisman, 1961). Im Mittel sind die Pollenkörner der Stiel-Eiche etwas kleiner als die Körner

der Trauben-Eiche (Rohmeder und Schönbach, 1959; Olsson, 1975). Mit durchschnittlich

31,37 µm sind die Körner der Trauben-Eiche etwas länger als die Körner der Stiel-Eiche mit

30,79 µm, wobei sich die Wertebereiche in großen Teilen überlappen (Wrońska-Pilarek et al.,

2016). Damit sind die Pollenkörner deutlich kleiner als die der Zerr- und Kork-Eichen, die eine

Länge von ca. 46 µm aufweisen (Colombo et al., 1983).

Die heimischen Eichen sind monözisch (Krahl-Urban, 1959; Ducousso et al., 1993). Das

bedeutet, dass weibliche und männliche Blüten auf dem selben Baum zu finden sind. Die

männlichen Blütenknospen befinden sich dabei an den letztjährigen, oder im basalen Teil

diesjähriger Triebe. Weibliche Blüten sind ausschließlich an den Spitzen diesjähriger Triebe

zu finden (Aas, 1994a). Die heimischen Eichenarten sind selbststeril (Krahl-Urban, 1959;

Ducousso et al., 1993). Das liegt an einem ausgeprägten Inkompatibilitätssystem, dass das

Wachstum des Pollenschlauchs durch den Griffel, oder aber bereits die Keimung auf der Narbe

verhindert, wodurch Selbstung und Verwandtenpaarung weitestgehend minimiert werden. Bei

den Eichen liegt ein gametophytisches System vor (Hagman, 1975), bei dem die Mutterpflanze

inkompatiblen Pollen an Allelen, die im Pollenschlauch aus dem männlichen Gametophyten

exprimiert sind, erkennt (Hattemer und Ziehe, 2018). Die Reaktion wird durch die so genannten

S-Genloci ausgelöst, die in der Regel zahlreiche Allele umfassen (Yacine und Bouras, 1997;

Hattemer und Ziehe, 2018).

Die Entwicklung der Blüten fällt mit der Blattentfaltung zusammen (Krahl-Urban, 1959)

und wird zeitlich von Umwelt- und Erbfaktoren kontrolliert (Chesnoiu et al., 2009). Meistens

findet die Blüte vor der vollständigen Blattentfaltung statt (Rohmeder und Schönbach, 1959).

Mindestens ist die Blattentfaltung während der Pollenabgabe gehemmt (Sharp und Chisman,

1961). Dadurch wird die Pollenverbreitung erleichtert, weil voll entfaltetes Laub eine filternde

Wirkung auf den Pollen hat und darüber hinaus die Windgeschwindigkeiten innerhalb der

Bestände reduziert werden (Niklas, 1985).
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Bei der Blühphase müssen zwei wesentliche Zeiträume unterschieden werden. Die Phase der

weiblichen Blüte und der Pollenabgabe. Während die Zeit der weiblichen Blüte bei den Eichen

bis zu 21 Tagen umfassen kann, wird der Pollen innerhalb von ein bis zehn Tagen frei gelassen

(Jones, 1959; Sharp und Chisman, 1961). Ebenso hat die Witterung einen großen Einfluss

auf die Entwicklung der Blüten und die anschließende Pollenfreigabe. So haben beispielsweise

Temperaturen über 10◦ C einen fördernden Einfluss auf die Entwicklung der Blüte (Scamoni,

1955). Für die Pollenfreigabe ist ebenfalls die richtige Luftfeuchtigkeit entscheidend (Niklas, 1985).

Pollen wird erst ab einer Luftfeuchte von weniger als 45 % frei gelassen. Bei Luftfeuchtigkeiten

darüber bleiben die Staubbeutel geschlossen (Sharp und Chisman, 1961).

Die Eiche zeigt gegenüber anderen Baumarten ein hohes Pollenverbreitungspotential. In

Modellberechnungen konnte mit ca. 200 km eine zehnfach größere Verbreitungsdistanz im

Vergleich zur Fichte berechnet werden (Ducousso et al., 1993). Untersuchungen zur reproduktiv

erfolgreichen Pollenverbreitungen zeigten auch, dass Pollen der Eichen große Strecken von bis zu

mehreren Kilometern zurücklegen kann (Lahtinen et al., 1996; Kremer et al., 2008; Hosius

et al., 2012). In einigen Fällen konnten sogar Distanzen von bis zu 10 km nachgewiesen werden

(Buiteveld et al., 2001; Gerber et al., 2014). Am häufigsten sind jedoch wesentlich kürzere

Pollendistanzen bis zu einer Entfernung von 100 Metern (Chybicki und Burczyk, 2010; Degen

et al., 2012; Gerber et al., 2014).

Pollenverbreitung ist ein essentieller Vorgang innerhalb des Reproduktionsprozesses. Sie leistet

einen wichtigen Beitrag für die genetische Diversität innerhalb und zwischen Beständen (Schüler

und Schlünzen, 2006) und kann über große Distanzen als Quelle für genetische Variation

angesehen werden (Valbuena-Carabana et al., 2005). Dies ist bei den Eichen umso bedeutender,

da die Verbreitung über die schweren Samen stark eingeschränkt ist.

Für das Saatguterntekonzept ist die Pollenverbreitung von großer Bedeutung. Die ersten der

in dieser Arbeit beschriebenen Varianten zielen darauf ab, durch die alleinige Beerntung von

phänotypisch guten Einzelbäumen die genetische Qualität auf der mütterlichen Seite zu steigern.

Ab der Variante 3.1 (siehe Kap. 1.11) soll ebenfalls die genetische Qualität auf der väterlichen

Seite verbessert werden. Das geschieht durch die Entnahme der schlechten Vererber im Bestand.

Dadurch erhöht sich der Pollenanteil der phänotypisch besseren Bäume und die genetische

Qualität wird zusätzlich gesteigert (siehe Kap. 2.3.6). Die Erhöhung der genetischen Qualität

kann aber nur erreicht werden, wenn von außen keine großen Anteile unerwünschten Pollens in

den Bestand immigrieren und der Pollenanteil von schlecht veranlagten Individuen nicht allzu

groß ist.

Die Varianten, bei denen auch auf der väterlichen Seite eingegriffen wird, stellen starke waldbau-

liche Eingriffe in die Bestandesstruktur dar (siehe Abb. 5.3 und 5.4), die es abzuwägen gilt. Das

setzt Kenntnisse über die Verbreitungsdistanzen und Pollenanteile der jeweiligen Qualitätsstufen

innerhalb der Beerntungsbestände voraus. Von Interesse ist in diesem Zusammenhang nur das

Verbreitungsmuster von effektiven Pollen, d.h. von Pollen, der auch zur Samenbildung geführt

hat. Im folgenden Kapitel wird mit Hilfe einer Vaterschaftsanalyse der Bestäubungssituation in

den Beständen nachgegangen.
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6.2 Aufnahme, Verarbeitung und Auswertung der Proben

Mit genetischen Markern wurde eine Elterschaftsanalyse von Eicheln durchgeführt. Für die

Vaterschaftsanalysen, die einen Spezialfall bei bekannten Müttern darstellen, wurde ebenfalls das

Programm CERVUS genutzt. Das Programm und die molekulargenetischen Methoden sind in

Kapitel 3 beschrieben. Die verwendeten Eicheln sind die gleichen, die für die Fremdsamenanalyse

verwendet wurden (siehe Kap. 5). Von den Eicheln sind damit die Genotypen der Mutterbäume

bekannt. Für jede Eichel wurden vom Programm CERVUS unter Verwendung der genetischen

Informationen der Mutter aus allen Individuen des Testbestandes diejenigen ausgewählt, die

als Väter in Frage kommen. Dies war immer dann der Fall, wenn der diploide Genotyp der

Eichel durch Fusion haploider Gameten der beiden Eltern erklärt werden konnte. Bei mehreren

potenziellen Vätern wurde der mit der geringsten Entfernung zur Mutter als Vater festgelegt.

Lagen mehrere potenzielle Väter etwa gleich weit von der Mutter entfernt, wurde der Baum mit

dem höheren LOD-Score (siehe Kap. 3.10) als Vater angenommen. Wenn kein Individuum aus

dem Testbestand als potentieller Vater ausgewiesen werden konnte, wurde dies als Pollenbeitrag

von außerhalb gewertet.

Für die empirischen kumulativen Verteilungsfunktionen (ECDF) wurden zusätzlich über ein

Geoinformationssystem (QGIS Development Team, 2021) die Distanzen zwischen der Mutter

und dem potentiellen Vater bestimmt. Als Grundlage dienten die Lagepläne der Alteichen, die

im zweiten Kapitel zu finden sind. Verwendet wurden die jeweiligen Stammachsen der Bäume.

Die ECDF-Abbildungen wurden anschließend mit der Statistiksoftware R Version 3.4.0 (R Core

Team, 2018) erstellt.

6.3 Ergebnisse

6.3.1 Bestäubungssituation innerhalb der Beerntungseinheit

In Tabelle 6.1 sind die Ergebnisse der Vaterschaftsanalyse für die Testbestände Cottbus und

Grünenplan aufgelistet. In keinem einzelnen Fall konnte Selbstung festgestellt werden. Die

internen Bestäubungsanteile im Testbestand Cottbus schwanken zwischen knapp 30 % (Transekt

2.1) und ca. 58 % (Transekt 1.1). Im Testbestand Grünenplan schwanken die Bestäubungsanteile

zwischen ca. 54 % (Transekt 4.1) und ca. 77 % (Transekt 7)
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Tabelle 6.1: Übersicht der zugewiesenen Väter in den Testbeständen Cottbus und Grünenplan (N
= Anzahl Eicheln, % Selbst = Anteil der aus Selbstung hervorgegangenen Eicheln, %
Int = Anteil der Eicheln mit bekannten Vätern)

Testbestand Transekt N % Selbst % Int

Cottbus 1.1 48 0 58,3

Cottbus 1.2 76 0 55,3

Cottbus 1.3 62 0 32,3

Cottbus 1.4 64 0 37,5

Cottbus 2.1 81 0 29,6

Cottbus 2.2 73 0 49,3

Cottbus 2.3 82 0 37,8

Cottbus 2.4 60 0 36,7

Cottbus 3.1 61 0 42,6

Cottbus 3.2 79 0 35,4

Cottbus 3.3 56 0 50,0

Cottbus 3.4 86 0 33,7

Grünenplan 4.1 61 0 54,1

Grünenplan 4.2 57 0 66,7

Grünenplan 4.3 68 0 57,4

Grünenplan 4.4 64 0 56,2

Grünenplan 5 72 0 66,7

Grünenplan 6 61 0 77,0

Grünenplan 7 46 0 60,9

Grünenplan 8 58 0 65,5

In Abbildung 6.1 ist die empirische kumulative Verteilung der Pollenverbreitungsdistanzen

zwischen Mutter- und Vaterbaum in den Testbeständen Cottbus und Grünenplan abgebildet.

Im Testbestand Cottbus beträgt der geringste Abstand ca. 4 m, der größte 133 m. Bei einem

kumulativen Anteil von 50 % liegt die Pollendistanz bei ca. 26 m. Im Testbestand Grünenplan

beträgt der geringste Abstand ca. 4 m, der größte 148 m. Bei einem kumulativen Anteil von 50 %

liegt die Pollendistanz bei ca. 29 m. Beide Kurvenverläufe steigen erst stark an und flachen dann

im Bereich größerer Distanzen immer weiter ab. Insgesamt verlaufen beide recht gleichmäßig.

Auffällig sind ebenfalls die sprunghaften Steigerungen.
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Abbildung 6.1: Empirische kumulative Verteilungsfunktion (ECDF) der Distanzen zwischen Mutter
und Pollenspender in den Testbeständen Cottbus (schwarz) und Grünenplan (blau)

In Tabelle 6.2 sind für die Bestände in Cottbus und Grünenplan die Anzahlen der nachgewiese-

nen Väter getrennt nach Einzelbäumen aufgelistet. Grundlage der Betrachtung sind alle Bäume,

die an einem Transekt beteiligt sind (siehe Kap. 5.1) und als Mutterbaum unter den untersuchten

Eicheln identifiziert wurden. Die Zahl der Eicheln, die einem Mutterbaum eindeutig zugewiesen

werden konnten, schwanken zwischen 3 und 145 Stück. Der Anteil der Eicheln, denen kein Vater

aus dem Testbestand zugeordnet werden konnte, schwankt zwischen 70 % (z.B. Baum Nr.81)

und 0 % (Baum Nr. 78). Zu den Eicheln einzelner Mutterbäume konnten zwischen zwei (Baum

Nr. 73, 105, 170) und 40 (Baum Nr. 80) Pollenspender aus dem Testbestand identifiziert werden,

wobei die Anzahl der Eicheln pro Mutterbaum natürlich einen großen Einfluss hat. Der Anteil an

echten Halbgeschwistern (d.h. keine Wiederholung der Väter) schwankt zwischen 16 % (Baum

Nr. 151) und 100 % (z.B. Baum 158). Die Häufigkeit echter Vollgeschwisterfamilien nimmt mit

zunehmender Gruppengröße immer weiter ab. Die größten Vollgeschwisterfamilien wurden bei

Baum Nr. 138 (32 Mitglieder) und Baum Nr. 159 (17 Mitglieder) gefunden.
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