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1  Einleitung

Das Baumartenspektrum mitteleuropä-
ischer Laubwaldregionen war immer wie-
der einschneidenden Veränderungen un-
terworfen. Nicht nur natürliche Einflüsse 
(Eiszeiten), auch anthropogene Umge-
staltungen der Wälder hatten gravieren- 
de Auswirkungen. Dazu zählen sowohl  
die nahezu vollständige Entwaldung gro-
ßer Landstriche aufgrund des immensen 
Holzbedarfs in der frühindustriellen Phase 
als auch die Umwandlung von Wald in 
landwirtschaftliche Nutzfläche, was vor 
allem die typischen Wälder der besten 
 Böden in den Niederungen und Flussauen 
stark dezimierte (vgl. Heyder & Schulze 
2010). 

Aber nicht nur großflächige Rodungen, 
auch der Wandel der forstlichen Betriebs-
formen hat viele unserer heute seltenen 
Baumarten besonders beeinflusst. Zu nen-
nen sind hier insbesondere die lichtbe-

dürftigen und wenig konkurrenzkräftigen 
Baum arten wie z.B. der Wildapfel (Malus 
sylvestris (L.) Mill), die Wildbirne (Pyrus 
pyraster (L.) Burgsdorf), die Elsbeere 
(Sorbus torminalis (L.) Crantz) und der 
Speierling (Sorbus domestica L.). Im Nie-
der- und Mittelwaldbetrieb, die vom Mit-
telalter bis zur frühen Neuzeit weit verbrei-
tete Waldnutzungsformen darstellten, 
waren die Lebensbedingungen für viele der 
genannten Baumarten günstiger als gegen-
wärtig. Durch ihr Stockausschlagsvermö-
gen sowie ihre Fähigkeit zur Ausbildung 
von Wurzelbrut konnten sie sich damals 
gegenüber konkurrenzstarken Baumarten 
wie der Buche vielerorts behaupten. Außer-
dem zählten sie neben den Eichen im Ober-
holz vieler Mittelwälder zu den „fruchtba-
ren“ Baumarten (Sieder 2003). In den 
letzten Jahrhunderten hingegen führten 
Intensivierungen im Rahmen der klassi-
schen Hochwaldwirtschaft, die durch dich-
te Bestände mit einem hohen Anteil schat-

tenertragender, konkurrenzstarker Wirt-
schaftsbaumarten wie Fichte und Buche 
geprägt ist, zu einem schleichenden Rück-
gang an Lichtbaumarten. Heutige Vorkom-
men von Wildobst stellen somit oft nur 
Relikte früherer Waldformen dar (Hölt-
ken 2005, Schoppa 2000).

Die nähere Betrachtung der Situation 
des Wildapfels macht deutlich, dass eine 
In-situ-Erhaltung oft nicht mehr möglich 
ist. Geeignete Habitate sind sehr selten 
geworden (Verlust von Überflutungsgebie-
ten im Hartholzauenbereich, vielerorts 
dichte Wirtschaftswälder) mit der Folge 
geringer Bestandsgrößen und dem Verlust 
der reproduktiven Vernetzung (vgl. Aas 
2013, Maurer 2013). Erschwerend kommt 
die Eigenschaft der Selbstinkompatibilität 
(SI) des Wildapfels hinzu. Dieses genetisch 
festgelegte SI-System verhindert eine Be-
fruchtung mit Eigenpollen bzw. Pollen mit 
gleichem SI-Genotyp und setzt für eine 
erfolgreiche generative Vermehrung geeig-
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Für viele seltene Baum- und Straucharten ist die Verfügbarkeit 
geeigneter Habitate in den letzten Jahrhunderten stark zurück-
gegangen. Heutige Bestände sind geprägt durch geringe Popu-
lationsgrößen, ungünstige Altersstrukturen, Hybridisierung mit 
nicht-heimischen Arten und – damit einhergehend – starken 
Verlusten an genetischer Vielfalt. Da eine In-situ-Erhaltung vie-
ler Populationen oft nicht mehr möglich ist, sollten Schutzpro-
gramme nicht nur die Erhaltung geeigneter Lebensräume, son-
dern auch die Produktion von angepasstem und genetisch viel-
fältigem Vermehrungsgut für Anreicherungspflanzungen oder 
die Etablierung neuer Vorkommen beinhalten.

In dieser Studie wird am Beispiel des Wildapfels (Malus sylves-
tris (L.) Mil) vorgestellt, welche Möglichkeiten ein DNA-basier-
tes Qualitätsmanagement für die Ex-situ-Sicherung genetischer 
Ressourcen und die Produktion von Vermehrungsgut in spezi-
ellen Samenplantagen bietet: (a) DNA-Analysen erlauben eine 
präzise Unterscheidung artreiner Wildäpfel vom Kulturapfel und 
deren Hybriden; (b) der Genpool eines Vorkommensgebietes  
(= die gebietseigene genetische Vielfalt) kann repräsentativ re-
konstruiert werden; (c) zur Sicherung der regionaltypischen 
gebietseigenen genetischen Vielfalt kann die Mindestgröße von 
Ex-situ-Populationen geschätzt werden; (d) an Vermehrungsgut 
aus Samenplantagen ist eine vereinfachte Herkunfts- und Iden-
titätsprüfung (Zertifizierung) bei gleichzeitiger Optimierung der 
Beerntungsmöglichkeiten gegenüber natürlichen Vorkommen 
möglich.

Conservation and production of autochthonous genetic variation 
in ex-situ populations – Implementation of results from DNA-based 
studies using the example of the wild apple
For many of our rare tree and shrub species, the availability of 
suitable habitats has strongly decreased during the last centuries. 
Present-day stands are shaped by small population sizes, unfa-
vourable demographic structures, and hybridisation with non-na-
tive species, going along with a heavy loss of genetic variation. 
Because in-situ preservation of many local populations is almost 
impossible, conservation programmes should include both the 
maintenance of suitable environments as well as the production 
of adapted and genetically diverse reproductive material for 
enrichment plantings or establishment of new populations.

This case study on Malus sylvestris L. (wild apple) describes 
the potentials of a DNA-based quality management for the ex- 
situ conservation of genetic resources and the production of 
reproductive material in special seed orchards: (A) DNA-analy-
ses allow for an accurate discrimination between crab apple, 
domesticated apple and their hybrids; (B) the gene pool of re-
gional provenances of indigenous species (= autochthonous 
genetic diversity) can be reconstructed; (C) the minimum size 
of ex-situ populations can be estimated in order to maintain as 
much as possible of the original genetic variation; (D) in contrast 
to in-situ populations, seed orchards allow both simplified iden-
tification and tracking methods for certification purposes as well 
as more efficient seed harvesting procedures.
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nete Paarungspartner voraus. Dies kann 
die Reproduktionsfähigkeit in Gruppen aus 
vegetativer Vermehrung durch Wurzelbrut 
oder mit hohen Verwandtschaftsgraden 
immens erschweren. Ein weiterer Gefähr-
dungsfaktor ist der Verlust der Artintegrität 
durch Hybridisierung mit Kulturäpfeln. 
Gerade genetisch identische Individuen-
gruppen (Klongruppen) oder kleine Vor-
kommen mit hohen Verwandtschafts-
graden sind durch genetische Einkreuzung 
deshalb vermutlich besonders gefährdet 
(vgl. Reim et al. 2015).

Oberstes Ziel der Erhaltung einer gene-
tischen Ressource ist ihre natürliche Ver-
jüngung über Generationen vor Ort. Nur 
so kann die Vielfalt an Neukombinationen 
von Erbanlagen der natürlichen Auslese 
und damit natürlichen Anpassungspro-
zessen unterliegen (Frenz et al. 2009, 
Gregorius 1996, 2001; Müller-Starck 
1995, 1996). Die ungünstige Populations-
entwicklung des Wildapfels (Verlust selte-
ner, autochthoner Vorkommen und damit 
verringerter genetischer Austausch zwi-
schen Populationen, Überalterung etc.) hat 
aber vermutlich zu starken Verlusten an 
genetischer Vielfalt geführt (Heyder & 
Schulze 2010: 18). Schutzprogramme 
sollten deshalb nicht nur auf Habitaterhal-
tung und waldbauliche Konkurrenzsteue-
rung setzen, sondern auch auf Anreiche-
rungspflanzungen oder gar die Anlage 
neuer Vorkommen mit ausreichender ge-
netischer Vielfalt. Da eine solche genetische 
Vielfalt in natürlichen Vorkommen aber 
kaum noch zu erwarten ist, bedarf es spe-
zieller Ex-situ-Populationen zur generat-
iven Erzeugung von Vermehrungsgut.

Deshalb soll dieser Beitrag Informa-
tionen zu folgenden Sachverhalten liefern: 

 fWildnähe: Ein entscheidendes Kriterium 
für die Ex-situ-Erhaltung der genetischen 
Ressourcen von M. sylvestris ist die Beur-
teilung der Wildnähe der einzelnen Indivi-
duen. Bis vor wenigen Jahren standen 
ausschließlich morphologische Merkmale 
zur Verfügung (Abb. 1), deren Ausprägung 
aber stark von lokalen Umweltbedingun-
gen beeinflusst sein kann. So kann die 
Blattbehaarung zwischen den Jahreszeiten 
unterschiedlich ausfallen und die Blüten- 
und Fruchtbildung je nach soziologischer 
Stellung über Jahre auch vollständig ent-
fallen. Weiter kommt es durch Hybridisie-
rung zwischen Wild- und Kulturformen zu 
fließenden Übergängen (vgl. Polzin & 
Wagner 2013, Remmy & Gruber 1993, 
Wagner 1996). Genetische Methoden in 
Kombination mit der Tatsache, dass nahe-
zu alle Kulturapfelsorten ihren Ursprung 
in Zentral-Asien haben (Gharghani et al. 
2009, Richards et al. 2009) und damit eine 

starke genetische Differenzierung gegen-
über dem europäischen Genpool aufwei-
sen, bieten Möglichkeiten der Artbestim-
mung mit einer wesentlich höheren Auf-
lösung (Höltken et al. 2014, Kleinschmit 
et al. 2012, Reim et al. 2013).

 fErhaltung genetischer Vielfalt: Anpas-
sungsprozesse innerhalb von Populationen 
basieren auf der Existenz und der Selek tion 
genetischer Variation. Eine dauerhafte An-

passungsfähigkeit an sich ändernde Um-
weltbedingungen ist demnach nur dann 
gewährleistet, wenn genügend genetische 
Vielfalt (Auswahlmöglichkeit) vorhanden 
ist (vgl. Gregorius 1996, 1997). In dieser 
Studie soll auf die genetische Diversität von 
Ex-situ- im Vergleich zu In-situ-Beständen 
im Hinblick auf deren Potenziale zur Er-
haltung genetischer Ressourcen eingegan-
gen werden.
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Abb. 1: Morphologische Unterscheidungsmerkmale zwischen Wildapfel (M. sylvestris) und Kulturapfel  
(M. x domestica BORKH). Fotos links: Wildapfel mit unbehaarten bzw. wenig behaarten und glänzenden 
 Blättern, Blattstielen und Fruchtknoten, kleine grüne Früchte; Fotos rechts: Kulturapfel mit dicht behaarten 
Blättern, Blattstielen sowie Fruchtknoten und meist deutlich größeren, oft auch rötlichen Früchten. 
 © Hans-Jürgen Arndt

Morphological characteristics discriminating wild (M. sylvestris) and domesticated apple (M. x domestica 
BORKH); photos on the left: wild apple with hairless or rather little hairy leaves, petioles and ovary, small green 
fruits; photos on the right: domesticated apple with hairy leaves, petioles and ovary and usually distinctly 
 larger and often reddish fruits.
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 fErhaltung gebietseigener genetischer 
Ressourcen: Die genetische Vielfalt äußert 
sich auch in einer räumlich differenzierten 
Anpassung von Populationen an unter-
schiedliche ökologische Rahmenbedingun-
gen. Nicht nur die genetische Vielfalt ins-
gesamt, auch die Verwendung der richtigen 
genetischen Ausstattung des gebietseige-
nen Pflanzenmaterials stellt daher aus na-
turschutzfachlicher Sicht einen wichtigen 
Beitrag zur Stabilität von Ökosystemen dar 
(Barsch et al. 2012, Kowarik & Seitz 
2003, Seitz et al. 2007, Vollrath 2006)

2  Material und Methoden

2.1  Pflanzenmaterial

Ex-situ-Bestände: Insgesamt wurden sechs 
Ex-situ-Bestände (fünf Erhaltungsflächen 
und eine Samenplantage) vollständig be-
probt und genetisch analysiert (Tab. 1). 
Diese Ex-situ-Bestände decken die nach 
Schmidt & Krause (1997) definierten Her-
kunftsgebiete I = Norddeutsches Tiefland, 
II.1 = Mitteldeutsches Tief- und Hügelland 
und IV.1 = Weser- und Hessisches Berg- 
land ab.

In-situ-Wildapfelbestände und Kultur-
äpfel: Zu Vergleichszwecken (Wildnähe, 
genetische Vielfalt und Differenzierung) 
sind genetische Daten aus 35 bundesweiten 
Vorkommen (insgesamt 602 Individuen 
des Wildapfels) und Genotyp-Daten von 
66 Kulturapfelsorten verwendet worden. 
Die bundesweit erfassten In-situ-Vorkom-
men stammen alle aus einem BLE-finan-
zierten Verbundprojekt, die Kulturapfel-
sorten sind an der Nordwestdeutschen 
Forstlichen Versuchsanstalt (NW-FVA) 
archiviert (BLE 2013, Höltken et al. 
2014).

2.2  Genetische Untersuchungen

Labormethoden: Alle Pflanzenproben wur-
den mit DNA-Markern (hier: sechs Kern-
Mikrosatelliten) analysiert. Labortechni-

sche Informationen wie DNA-Extraktion, 
PCR-Amplifikation, Kapillarelektrophorese 
und Details zu den verwendeten DNA-Mar-
kern sind in Höltken et al. (2014) sowie 
Kleinschmit et al. (2012) beschrieben.

Parameter der genetischen Vielfalt und 
Differenzierung: Als genetisches Vielfalts-
maß ist die durchschnittliche Anzahl an 
beobachteten Genvarianten (= Allelen) pro 
untersuchtem Genort (NA) angegeben. Zur 
Bestimmung der genetischen Differenzie-
rung jeder einzelnen Population wurde das 
genetische Differenzierungsmaß DJ [0 ≤ DJ 
≤ 1] berechnet (Gregorius 1987). Dieses 
Maß vergleicht jedes einzelne Kollektiv von 
Individuen (die einzelnen Ex-situ- sowie 
In-situ-Populationen) mit dem Komple-
ment der restlichen Populationen, also dem 
Genpool aller anderen Bestände. Ist DJ = 0, 
so repräsentiert die Population das gesam-
te Kollektiv in idealer Weise (= identische 
genetische Strukturen). Ist DJ = 1, so sind 
alle in der Population auftretenden Gen-
varianten (= Allele) in keiner der anderen 
Populationen vertreten. Eine solche Popu-
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Tab. 1: Die untersuchten Ex-situ-Bestände des Wildapfels: Aktenzeichen (Az.), Funktion i.S. von Erhal-
tungsfläche (EFl) oder Samenplantage (SPl), Standort (SH = Schleswig-Holstein, NI = Niedersachsen,  
HE = Hessen, ST = Sachsen-Anhalt, FA = Forstamt, FB = Forstbetrieb, SHLF = Schleswig-Holsteinische 
 Landesforsten, NW-FVA = Nordwestdeutsche Forstliche Versuchsanstalt), Ursprung des Materials nach 
Barsch et al. (2012), Jahr der Flächeneinrichtung, Anzahl Komponenten (= Genotypen).
The studied ex-situ stands of crab apple: Number (Nr.), reference number (Az.); function in terms of conservation 
stand (EFl) or seed orchard (SPl); location (SH = Schleswig-Holstein, NI = Lower Saxony, HE = Hesse, ST = Saxony- 
Anhalt, FA [FB] = forest office, SHLF = Land Forestry Administration of Schleswig-Holstein, NW-FVA = Nortwest 
German Forest Research Institute); origin of the plant material according to BARSCH et al. (2012); year of ex-situ-
area establishment; number of components (= genotypes).

Nr. Az. Funktion Land Institution Ursprung des 
 Materials

Anlagejahr Anzahl 
Genotypen

1 11 218 02 Efl SH SHLF SH/NI, Flachland 1992/2003 116

2 11 218 04 Efl NI FA Harsefeld NI, Flachland 1996 82

3 11 218 05 Efl NI FA Dassel Süd-NI, Hügelland 1996 72

4 11 218 06 Efl NI FA Oldendorf NI, Flachland 2001 142

5 11 218 08 SPl HE NW-FVA Hessisches Hügelland 2004 53

6 11 218 07 Efl ST FB Süd Mitteldeutschland, 
Tief- und Hügelland

2001 112

Abb. 2: (a) Artreinheit der Genotypen der Wildapfel-Erhaltungsfläche Dassel nach er  folgter genetischer 
Analyse (grüne Balken = Anteil Wildform, rote Balken = Anteil Kulturform); (b) schematische Darstellung 
der Verteilung der Individuen auf der Fläche, Verband 5 x 5 m (rot = Kulturapfel, gelb = Hybride, grün = Wild-
apfel).

(a) Species integrity of the genotypes of the conservation orchard “Dassel” (green bars = wild type, red bars = 
domesticated apple); (b) diagram of the distribution of individuals, plant spacing 5 x 5 meters (red = domesti-
cated apple, yellow = hybrid, green = wild apple) .
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lation gilt dann als vollständig von allen 
anderen differenziert und reproduktions-
biologisch isoliert. Die Gesamtdifferenzie-
rung δ errechnet sich aus dem gewichte ten 
Mittel wert der Einzelwerte von DJ.

Gruppierung in reproduktive Einheiten: 
Die Zuordnung der einzelnen Individuen 
zu reproduktiven Gruppen erfolgte mit 
dem Programm STRUCTURE 2.3.2 
 (Pritchard et al. 2009). Das Programm 
führt eine modellbasierte Bayessische 
Clustermethode durch, welche die geneti-
schen Mischungsanteile jedes einzelnen 
Individuums quantifiziert und so die indi-
viduelle Zuordnung zu den verschiedenen 
Clustern (Reproduktionseinheiten) be-
stimmt. 

Die Schätzung der genetischen Mi-
schungsanteile in STRUCTURE erfolgte 
jeweils unter der Annahme von bestehen-
dem genetischen Austausch (admixture 
model) und korrelierenden Allelhäufig-
keiten zwischen den Populationen (corre-
lated allele frequency model). Zur Schät-
zung der Mischungsanteile wurden unter 
der Annahme von je einem bis zehn Clus-
tern (K = 1 bis 10) je zehn Läufe bestehend 
aus Monte-Carlo-Simulationen mit 10 000 
Generationen „burn-in“ und 10 000 be-
probten Generationen durchgeführt. Ba-
sierend auf diesen Informationen wurden 
die konditionalen Wahrscheinlichkeiten für 
die Einordnung der Individuen in eine vor-
gegebene Anzahl an Clustern (hier K = 1 bis 
10) errechnet. Anschließend wurde die 
Anzahl an Clustern mit der höchsten 
Wahrschein lichkeit ermittelt (Earl 2011, 
Evanno et al. 2005). 

Die STRUCTURE-Analyse wurde hier für 
zwei Fragestellungen verwendet: (a) Iden-
tifizierung der Wildnähe der einzelnen 
Individuen der Ex-situ-Bestände; (b) Zuge-
hörigkeit zu geographischen Reproduk-
tionseinheiten und Beurteilung der regio-
nalen Repräsentativität des Genpools der 
einzelnen Ex-situ-Bestände. Für letztere 
Fragestellung haben wir eine nach Hubisz 
et al. (2009) modifizierte statistische Me-
thode verwendet, die auch bei Datensätzen 
mit stark variierenden Populationsgrößen 
solche Strukturen effizient erkennt. 

3  Ergebnisse und Diskussion

3.1  Wildnähe

Ein entscheidendes Kriterium für die Ex-
situ-Erhaltung von M. sylvestris ist die 
 Beurteilung der Wildnähe der einzelnen 
Individuen. Da die in Tab. 1 aufgeführten 
Ex-situ-Bestände schon vor der Entwick-
lung neuer genetischer Möglichkeiten be-
gründet wurden, standen damals aus-

schließlich morphologische Merkmale zur 
Verfügung (vgl. Abb. 1). 

In Abb. 2a sind die Ergebnisse einer ge-
netischen Inventur mit anschließender 
STRUCTURE-Analyse in der Wildapfel-
Generhaltungsplantage Dassel (Az. 11 218 
05, Tab. 1) dargestellt. Es zeigt sich, dass 
vor der Bereinigung ein mit durchschnitt-
lich 14,6 % relativ hoher Kulturapfelanteil 
vertreten war, und zwar sowohl in Form 
nahezu reiner Kulturäpfel (> 90 % Wahr-
scheinlichkeit der Zugehörigkeit zur Grup-
pe der Kulturäpfel laut STRUCTURE) als 
auch Hybriden (10 bis 90 % Zugehörig-
keitswahrscheinlichkeit). Abb. 2b zeigt die 
schematische Verteilung der einzelnen 
Komponenten auf der Fläche vor und nach 

der Bereinigung. Kulturäpfel und Hybriden 
werden entfernt, Fehlstellen (weiße Flä-
chen = Ausfälle) können mit zuvor gene-
tisch überprüftem Wildapfelmaterial künf-
tig wieder aufgefüllt werden (Anmerkung: 
Pflanzenzahlen in der Skizze stimmen nicht 
mit der STRUCTURE-Grafik überein. Es 
handelt sich um eine Pfropflings-Plantage 
und jeder Genotyp ist mehrfach in unter-
schiedlicher Anzahl an Kopien vertreten).

Die Ex-situ-Erhaltungsflächen werden 
künftig hauptsächlich zur Gewinnung von 
Pfropfreisern für die Etablierung und Auf-
rechterhaltung von Samenplantagen zur 
Produktion von artreinem Wildapfel-Ver-
mehrungsgut dienen. Denn auch diese 
Flächen sind nachweislich durch Einkreu-
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Abb. 3: (A) Insektenschutznetz über der Wildapfel-Samenplantage der NW-FVA, (B) blühende Pfropflinge 
unter dem Netz, (C) speziell gezüchtete Erdhummeln, (D) Bestäubung durch eine Hummel, (E) reichliche 
Fruktifikation und artreine Wildapfel-Nachkommen. © Hans-Jürgen Arndt

(A) Insect safety net over a wild apple seed orchard of the NW-FVA; (B) flowering grafts under the net; (C) specially 
raised bumblebees; (D) pollination by bumblebee; (E) ample fructification and wild apple progeny.
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zungen mit Kulturapfelsorten gefährdet. 
Selbst bei einer größeren Anzahl von Wild-
apfeleltern in erreichbarer Nähe wird im-
mer noch ein hoher Anteil der Blüten mit 
Kulturapfelpollen bestäubt, wodurch un-
erwünschte Hybriden entstehen (nach 
 eigenen Untersuchungen teilweise sogar 
über 50 %, unveröffentlicht). Die Abteilung 
Waldgenressourcen der NW-FVA hat des-
halb eine spezielle Form der Wildapfel-
Samenplantage entwickelt, die den Eintrag 
von Fremdpollen verhindert. Unter einem 
Insektenschutznetz übernehmen speziell 
gezüchtete Erdhummeln die Befruchtung 
der artreinen Wildformen. Eine solche Ein-
richtung liegt bei der hier untersuchten 
Samenplantage 11 218 08 der NW-FVA 
bereits vor (Material: nordhessisches 
Hügel land, siehe Tab. 1 und Abb. 3). Wei-
tere Samenplantagen dieser Art, die auch 
andere Vorkommensgebiete abdecken sol-
len, sind im Aufbau. 

3.2  Erhaltung genetischer Vielfalt

Die durchschnittliche beobachtete Anzahl 
an Genvarianten (=Allelen) pro Genort 
[NA] in den In-situ-Beständen fällt deutlich 
niedriger aus als auf den Ex-situ-Flächen 
(Abb. 4a). In 50 % der In-situ-Vorkommen 
sind zwischen 6,42 und 8,87 Allele pro 
Genort gefunden worden (siehe Box-Plot: 
Minimalwert 4,50 – Maximalwert 10,50), 
während in den Ex-situ-Beständen die Wer-
te zwischen 11,33 und 14,67 deutlich hö-
her ausfallen. Ein starker Zusammenhang 
ist auch zwischen der genetischen Vielfalt 
und der Populationsgröße zu beobachten. 
Die genetische Vielfalt steigt bei Popula-
tionsgrößen zwischen 5 und 30 Individuen 
zunächst sehr rasch an, wonach die Stei-
gerung bei ca. 60 bis 80 Individuen pro 
Bestand deutlich nachlässt. 

Stochastische Effekte aufgrund geringer 
Populationsgrößen führen aber nicht nur 
zum Verlust an genetischer Vielfalt, es kann 
auch zu zufälligen Verschiebungen in den 
Häufigkeiten von genetischen Varianten 
(Allelen) kommen (Gendrift). Die Folge ist 
eine erhöhte genetische Differenzierung 
zwischen Populationen. Die genetische 
Differenzierung DJ der einzelnen Vorkom-
men nimmt mit zunehmender Populations-
größe deutlich ab (Abb. 4b). In Abb. 5 stellt 
jedes Segment einen Bestand dar. Die Län-
ge jedes Segments gibt die Höhe der gene-
tischen Differenzierung an. Die durch-
schnittliche Differenzierung ist als Kreisli-
nie abgebildet. Kleine In-situ-Bestände 
zeigen Differenzierungs-Werte von bis zu 
DJ = 0,614, d.h. sie unterscheiden sich in 
über 61 % der allelischen Varianten gegen-
über dem gesamten restlichen Genpool 
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Abb. 4: Durchschnittliche Anzahl beobachteter Allele pro Genort [NA] und genetische Differenzierung [DJ] 
in Abhängigkeit von der Populationsgröße PN (Anzahl Individuen), R2 = Bestimmtheitsmaß; In-situ-Bestände 
als Kreuze (×); Ex-situ-Bestände als schwarze Punkte (�); Box-Plots nur für In-situ-Bestände (×).

Mean number of observed alleles per gene locus [NA] and genetic differentiation [DJ] as a function of population 
size PN (number of individuals), R2 = coefficient of determination; in-situ stands marked as crosses (×); ex-situ 
stands as black dots (�); box plots only for the values of in-situ stands (×).

Abb. 5: Genetische 
 Differenzierung (DJ) 
der In-situ-Vorkommen 
(hellgrau) sowie Ex- 
situ-Bestände (dunkel-
grau mit Flächen-
bezeichnung entspre-
chend Tab. 1) des Wild-
apfels (Malus sylvestris); 
δ = durchschnitt liche 
Gesamtdifferenzie-
rung aller untersuch-
ten  Populationen.

Genetic differentiation 
(DJ) of in-situ (light 
grey) as well as ex-situ 
stands (dark grey with 
registration number 
 according table 1) of 
the wild apple (Malus 
sylvestris); δ = mean 
total differentiation of 
all studied populations.
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aller untersuchten Wildäpfel. Mit den ge-
ringsten Differenzierungswerten schneiden 
wiederum die Ex-situ-Populationen ab. Mit 
Werten von DJ = 0,192 bis 0,276 liegen sie 
deutlich unterhalb der durchschnittlichen 
Gesamtdifferenzierung aller untersuchten 
Populationen von 34 % (δ = 0,34) (Abb. 5). 

Die Untersuchungsergebnisse zeigen, 
dass große Populationen, insbesondere die 
Ex-situ-Bestände, auch die größte geneti-
sche Vielfalt aufweisen und die Gesamtva-
riation am besten repräsentieren. Daraus 
kann der Schluss gezogen werden, dass der 
Verlust geeigneter Lebensräume und damit 
einhergehend die geringen reproduktions-
effektiven Populationsgrößen somit der 
wichtigste Faktor für den starken Verlust 
an genetischer Vielfalt sind. Gerade seltene 
genetische Varianten sind in kleinen Popu-
lationen der Gefahr des Verlusts ausgesetzt. 

Anhand dieser Zahlen lässt sich auch die 
Mindestgröße von Ex-situ-Beständen ab-
schätzen, um einerseits möglichst viel ge-
netische Variation zu bewahren, anderer-
seits aber auch einen vertretbaren Kosten-
rahmen bei der Bestandesbegründung zu 
gewährleisten. Die Zahl von 50 bis 60 
Genotypen pro Generhaltungseinheit soll-
te nach Abb. 4a mindestens eingehalten 
werden, um auch seltenere genetische Va-
rianten zu sichern. Zu ähnlichen Schätzun-
gen der Komponentenzahl von Ex-situ-
Beständen zur Erhaltung genetischer Res-
sourcen kommen auch Frankel et al. 
(1995) und Johnson et al. (2001). Gre-
gorius (1980), Kang (1979) und Namko-
ong (1988) kommen anhand von Modell-
berechnungen zu höheren Werten (79 bis 
117 Genotyp-Komponenten pro Ex-situ-
Generhaltungseinheit). 

Damit tragen die untersuchten Ex-situ-
Bestände mit 82 bis 142 Genotypen 
(Tab. 1) sowohl nach experimentellen Da-
tenerhebungen als auch nach Modellbe-
rechnungen wesentlich zur Sicherung der 
genetischen Vielfalt des Wildapfels bei. Die 
Samenplantage mit 53 Genotypen ist zwar 
die kleinste Ex-situ-Population, beinhaltet 
aber dennoch große Anteile der geneti-
schen Vielfalt des gesamten Genpools des 
Wildapfels in Deutschland.

3.3  Erhaltung gebietseigener 
 genetischer Ressourcen

Haben sich Pflanzenpopulationen einhei-
mischer Sippen über längere Zeiträume 
und viele Generationen in einem Gebiet 
fortgepflanzt, kann das zu unterschied-
lichen genetischen Strukturen zwischen 
Populationen der gleichen Art führen. Maß-
geblich verursacht wird dieser Effekt durch 
selektive Prozesse variierender Umweltbe-

dingungen (Klima- und Bodenverhältnisse, 
Topographie) sowie auch durch eine un-
terschiedliche Ausbreitungshistorie (vgl. 
auch Jürgens et al. 2007).

Deshalb soll bei Pflanzmaßnahmen in 
der freien Natur auch die genetische Diffe-
renzierung innerhalb des natürlichen Ver-
breitungsgebietes und damit die Herkunft 
des Vermehrungsgutes berücksichtigt wer-
den, um einer möglichen Florenverfäl-
schung vorzubeugen (Kowarik & Seitz 
2003). Für den Wildapfel ist in diesem 
Zusammenhang bereits ein populationsge-
netischer Ansatz für In-situ-Bestände vor-
genommen worden (siehe Studie von 
Höltken et al. 2014 mit Daten aus einem 
großen bundesweiten Projekt, BLE 2013). 
Mit Hilfe der STRUCTURE-Analyse konnte 
gezeigt werden, dass In-situ-Vorkommen 
des Wildapfels genetisch differenziert und 
geographisch in unterschiedliche geneti-
sche Gruppen aufgeteilt sind (potenzielle 
Reproduktions- und Anpassungseinhei-
ten). Diese räumlich-genetische Unterglie-
derung weist teilweise auffallende Ähnlich-
keit mit den nach Schmidt & Krause 
(1997) auf Basis ökologischer Einheiten 
beschriebenen Vorkommens gebieten in-
nerhalb Deutschlands auf. Diese in Abb. 6 
dargestellte naturräumliche Gliederung 
umfasst sechs Regionen: I. Norddeutsches 
Tiefland, II. Mittel- und Ostdeutsches Tief- 
und Hügelland, III. Südostdeutsches Hü-
gel- und Bergland, IV. Westdeutsches Berg-
land und Oberrheingraben, V. Süddeut-
sches Hügel- und Bergland sowie VI. Alpen 
und Alpenvorland. Die Studie von Höltken 
et al. (2014) untermauert die Bedeutung 
von Herkunfts- bzw. Vorkommensgebieten 
für die Verwendung von Vermehrungsgut.

In Abb. 6 wurden die bundesweiten Da-
ten der o.g. Studie (kleine Kuchendiagram-
me in der Deutschlandkarte) um die hier 
erhobenen genetischen Daten der Ex-situ-
Bestände ergänzt (große Kuchendiagram-
me links und rechts neben der Karte). Hier 
hat die STRUCTURE-Analyse die einzelnen 
Wildäpfel auf Basis der analysierten gene-
tischen Variation in jeweils fünf reproduk-
tive Gruppen eingeordnet (siehe fünf Far-
ben in den Tortendiagrammen). Um die 
Unterschiede zwischen den einzelnen geo-
graphischen Regionen und die Zuordnung 
der Ex-situ-Bestände besser veranschauli-
chen zu können, wurden – anstelle der 
üblichen Eingruppierung von Einzelindivi-
duen in Form von Balkendiagrammen – die 
Mittelwerte sowohl der jeweiligen In-situ-
Vorkommen als auch der hier untersuchten 
Ex-situ-Generhaltungsbestände in Form 
von Kuchendiagrammen gewählt. 

Auch wenn die Ex-situ-Bestände eine 
wesentlich geringere genetische Differen-

zierung zum Gesamtpool aller in Deutsch-
land untersuchten In-situ-Wildapfelbestän-
de aufweisen (siehe Abb. 4 und 5), spie-
geln sie dennoch die regionaltypische 
genetische Ausstattung von Wildapfel-
Populationen wider. Sie repräsentieren 
ziemlich genau die genetisch differenzier-
ten Herkünfte, aus denen ihr Material 
stammt. Die Genotypen der Ex-situ-Erhal-
tungsfläche in Sachsen-Anhalt (Nr. 6) ent-
sprechen nahezu vollständig der geneti-
schen Gruppenzugehörigkeit der im West-
teil des Vorkommensgebiets II untersuch-
ten In-situ-Vorkommen (Mitteldeutsches 
Tief- und Hügelland, Farbe Gelb). Auch 
das Pflanzenmaterial der Erhaltungsquar-
tiere Norddeutschlands (Nr. 1, 2 und 3) 
fügt sich klar in die genetischen Strukturen 
der Reproduktionseinheit „Norddeutsches 
Tiefland“ ein (Farbe Rot). Einen besonde-
ren Status haben die Samenplantage im 
nördlichen Hessen und das Erhaltungs-
quartier im südlichen Niedersachsen (Nr. 
4 und 5). In diesem Gebiet kommt es ver-
mutlich zu einer Vermischung verschiede-
ner genetischer Gruppen (Nordwestdeut-
sches Tiefland, Mitteldeutsches Tief-und 
Hügelland, Westdeutsches Bergland). Dies 
entspricht auch den Ergebnissen zur Grup-
penzugehörigkeit verschiedener In-situ-
Bestände Nordhessens und Südnieder-
sachsens.

Bei Betrachtung der genetischen Grup-
penstrukturen der In-situ-Bestände (kleine 
Kuchendiagramme) fällt zwar eine Über-
einstimmung mit den nach Schmidt & 
Krause (1997) beschriebenen Vorkom-
mengebieten auf, einige Gebiete müssen 
aber durchaus differenzierter betrachtet 
und bei der Etablierung von Samenplanta-
gen berücksichtigt werden. So ist in Vor-
kommensgebiet I (Norddeutsches Tiefland) 
der nordwestdeutsche Raum deutlich vom 
nordostdeutschen Raum getrennt (hier: 
Anteile roter bzw. dunkelgrauer Farbe in 
den Kuchendiagrammen). Ähnliches gilt 
für Vorkommensgebiet II. Hier sind die 
Bestände von Sachsen-Anhalt und Thürin-
gen deutlich von Brandenburg zu unter-
scheiden (hier: Anteile gelber bzw. dun-
kelgrauer Farbe). 

In Süddeutschland (insbesondere Bay-
ern) sind leider nur sehr wenige Vorkom-
men in die Untersuchung aufgenommen 
worden. Hier sollten weitere Vorkommen 
für eine statistische Absicherung beprobt 
werden. Es deutet aber darauf hin, dass der 
südostdeutsche Raum (siehe die beiden 
bayerischen Bestände, hauptsächlich Farbe 
Blau) von Gebieten in Rheinland-Pfalz, 
Saarland, dem südlichen Hessen sowie dem 
westlichen Baden-Württemberg deutlich 
genetisch differenziert sind.
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4  Schlussfolgerungen

Die Einbindung moderner genetischer Er-
fassungsmethoden in das Genressourcen-
Management unserer heimischen Gehölz-
arten ermöglicht nicht nur die Erfassung 
der genetischen Vielfalt, sondern auch eine 
Beurteilung der räumlich-genetischen Dif-
ferenzierung einer Art. Damit ist eine Un-
tergliederung der natürlichen Verbreitung 
einer Spezies in Gebiete mit potenziell 
unterschiedlichen Ausbreitungs- und An-
passungsmustern möglich. Solche geogra-
phisch-genetischen Muster könnten die 
bislang als kritisch zu betrachtende stati-
sche Gebietsabgrenzung in sechs Vorkom-
mensgebiete ablösen, da sich die einzelnen 
Arten aufgrund variierender populations-
biologischer Eigenschaften hinsichtlich 
genetischer Differenzierung und damit der 
Zahl und Größe ihrer potenziellen Vorkom-

mensgebiete vermutlich deutlich unter-
scheiden. Hier besteht Handlungsbedarf, 
denn populationsgenetische Informationen 
liegen nur sehr beschränkt vor (vgl. Eimert 
et al. 2012, Höltken et al. 2014, Kowarik 
& Seitz 2003, Leinemann et al. 2010, 
Schmidt & Krause 1997).

Grundlegende Daten genetischer Diver-
sitätsmuster ermöglichen aber auch ein 
wissenschaftlich fundiertes Qualitätsma-
nagement bei Ex-situ-Maßnahmen (Gener-
haltungsquartiere, Samenplantagen etc.). 
Solche Maßnahmen sind insbesondere zum 
Schutz von seltenen und gefährdeten 
Baum- und Straucharten vielfach unum-
gänglich, da eine In-situ-Erhaltungsfähig-
keit verbliebener genetischer Ressourcen 
oft zu unsicher erscheint (siehe Endberich-
te des BLE-Projekts „Erfassung und Doku-
mentation genetischer Ressourcen seltener 
und gefährdeter Baumarten in Deutsch-

land“, BLE 2013). Darüber hinaus kann die 
bundesweite Nachfrage nach artreinem 
und herkunftsgesichertem Vermehrungs-
gut durch natürliche Vorkommen allein 
nicht befriedigt werden. Hier bieten Ex-
situ-Plantagen meist bessere Möglichkei-
ten. Im Falle von M. sylvestris werden dafür 
an der NW-FVA Wildapfelreiser auf beson-
ders schwachwachsende Kulturapfel-Un-
terlagen (M27) gepfropft, die neben einem 
schwachen Wuchs vor allem eine frühe 
Blüte induzieren. Die frühe Fruktifikation 
auf kleinem Raum ermöglicht teilweise 
deutliche Steigerungen der Erntemengen 
und gleichzeitig einfachere und kosten-
günstigere Beerntungsmöglichkeiten mit 
geringem zeitlich-technischen Aufwand. 

Die hier dargestellten Ergebnisse am 
Wildapfel zeigen, welche Möglichkeiten 
der Einsatz von DNA-Analysen für das Ma-
nagement genetischer Ressourcen, insbe-
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Abb. 6: Genetische Gruppierung der In-situ-Bestände (kleine Kuchendiagramme) sowie der Ex-situ-Generhaltungsbestände (große Kuchendiagramme) in fünf 
 Reproduktionseinheiten nach erfolgter STRUCTURE-Analyse; Farben stellen die jeweiligen Anteile an den genetischen Gruppen dar; u bis z = geographische Lage 
der Ex-situ-Bestände (EFL = Erhaltungsflächen; SPL = Samenplantage); I bis VI = Vorkommensgebiete nach Schmidt & Krause (1997).

Genetic clustering of the in-situ (small pie charts) and ex-situ gene conservation stands (large pie charts) in five reproductive groups (colours in the pie charts) after 
STRUCTURE analysis; colors display the five reproductive groups, respectively; u to z = location of the ex-situ stands (EFL = conservation stand; SPL = seed orchard);  
I to VI = autochthony areas according to SCHMIDT & KRAUSE (1997).
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sondere in Form von Ex-situ-Erhaltungsbe-
ständen, bietet:

 fDNA- (Mikrosatelliten-) Analysen er-
möglichen die Beurteilung der Artintegri-
tät: Es kann eine präzise Auswahl von In-
dividuen für die Einrichtung neuer Ex-situ-
Bestände, aber auch die Bereinigung alter 
Ex-situ-Pflanzungen getroffen werden. Für 
die Produktion von artreinem Vermeh-
rungsgut kann mit den heutigen geneti-
schen Methoden auch ein optimiertes Sa-
menplantagen-Management betrieben 
werden, insbesondere bei Arten, die mit 
gebietsfremdem Material hybridisieren, 
wie z.B. Wildapfel und Wildbirne mit Kul-
tursorten oder die heimische Schwarzpap-
pel Populus nigra L. mit der Nordamerika-
nischen P. deltoides Bartr. ex Marsh als 
auch mit deren Hybriden P. x canadensis 
(Dode). Der Fremdpolleneintrag kann stan-
dardmäßig kontrolliert werden, um bei 
einigen Arten (insbesondere Wildapfel und 
Wildbirne) auch besondere Schutzmaß-
nahmen einzuleiten (Abnetzung von Wild-
apfel- und Wildbirnen-Samenplantagen 
und Integration von Hummelvölkern als 
Pollenvektoren).

 fPopulationsgenetische Studien ermögli-

chen eine repräsentative Rekonstruktion 
des Genpools eines Vorkommensgebiets: 
Genetische Daten dienen nicht nur als Ba-
sis für die Erhaltung gebietseigenen Mate-
rials mit einer regionaltypischen geneti-
schen Vielfalt (Angepasstheit an herkunfts-
spezifische Umweltbedingungen), es kön-
nen auch Schätzungen zur Mindestgröße 
von Ex-situ-Generhaltungsbeständen ge-
troffen werden, um die Erhaltung seltener 
genetischer Varianten sicherzustellen (An-
passungsfähigkeit an künftige Umweltbe-
dingungen).

 fDNA-basierte Zertifizierungssysteme zur 
lückenlosen Herkunfts- und Identitätsprü-
fung von Vermehrungsgut sind für Baumar-
ten, die dem Forstvermehrungsgutgesetz 
(FoVG) unterliegen, schon entwickelt wor-
den und basieren auf referenzprobenge-
stützten Systemen (Konnert & Hussen-
dörfer 2002; Konnert & Hosius 2008). 
Bei Vermehrungsgut aus Ex-situ-Beständen 
genügt der Vergleich der genetischen Fin-
gerabdrücke zwischen Pflanzen in Mutter-
quartieren und deren vegetativ vermehrten 
Nachkommen (z.B. Schwarzpappel) oder 
es können Elternschaftsanalysen bzw. auf 
Wahrscheinlichkeitsberechnungen basie-
rende Zuordnungsverfahren bei generativ 
vermehrtem Material aus Samenplantagen 
eingesetzt werden (Höltken et al. 2013).
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Fazit für die Praxis

•  Ungünstige Populationsstrukturen, Hy-
bridisierung und ein damit verbundener 
hoher Verlust an genetischer Vielfalt 
 machen eine In-situ-Erhaltung vieler 
 gefährdeter Baum- und Straucharten, wie 
z.B. dem Wildapfel, kaum möglich. 

•  Natürliche Vorkommen decken die Nach-
frage nach genetisch vielfältigem, ge-
biets eigenem und angepasstem Vermeh-
rungsgut meist nicht ab; Ex-situ-Plantagen 
bieten deutlich gesteigerte Erntemengen 
bei zeitlich-technisch einfacheren Be-
erntungsmöglichkeiten.

•  Genetische Inventuren in natürlichen 
 Populationen erlauben die Erfassung vor-
handener genetischer Vielfalt und Diffe-
renzierung und damit eine wissenschaft-
lich-fundierte Untergliederung geneti-
scher Ressourcen in regional begrenzte 
Vorkommensgebiete.

•  DNA-Daten ermöglichen eine optimale 
Zusammenstellung von Ex-situ-Popula-
tionen: Rekonstruktion des Genpools 
 eines Vorkommensgebiets (gebietseigene 
genetische Vielfalt), optimale Anzahl an 
Genotypen zur vollständigen Erfassung 
genetischer Vielfalt, Artreinheit. 

•  Herkunfts- und Identitätskontrollen (Zer-
tifizierung) von gehandeltem Vermeh-
rungsgut aus Ex-situ-Plantagen können 
mit Hilfe genetischer Methoden effizient 
und einfach durchgeführt werden.
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Die UTB-Reihe ist ein Medium, welches 
spezifi sch Studierende ansprechen soll. Ein 
Buchtitel „Prüfungen erfolgreich beste-
hen …“ legt das ganz besonders nahe. Und 
doch ist der preiswerte Band für das Fach 
Ökologie, verfasst von den Privatdozentin-
nen Jutta Schmid und Joanna Fietz, mehr 
als nur die Lernbuch für die Hochschule. 
Ökologie bildet die zentrale Grundlagen-
wissenschaft für den Naturschutz und die 
Landschaftsplanung. Und entsprechend 
kann auch diesen Büchlein allen dort Tä-
tigen, auch abseits des Studiums, Grund-
kenntnisse vermitteln und Kenntnislücken 
schließen. Es ersetzt kein „richtiges“ Lehr-
buch, darauf weisen die Autorinnen auch 
hin. Aber dafür fällt die Lektüre viel leich-
ter, die Gliederung in kurze Frage-Antwort-
Wechsel ist geradezu kurzweilig.

Interessant ist das didaktische Konzept 
jeweils innerhalb der acht Hauptkapitel: 

 fAls Einstieg dient ein Beispiel, welches 
das Themengebiet verdeutlicht – meist ak-
tuelle (anwendungsnahe) Themen aus 
heimischen Gebieten. 

 fDann folgen zahlreiche Fragen mit je-
weils erfreulich kurzen, knapp und präzise 
formulierten Antworten (Musterlösungen).  
Auch hier arbeiten die Autorinnen oft mit 
prägnanten Beispielen.

 f Im nächsten Schritt werden die ange-
schnittenen Themenbereiche zusammen-
geführt. 

 fDen Abschluss jedes Kapitels bilden 
Transferfragen: So lässt sich kontrollieren, 
ob man die Informationen verstanden hat 
und auf andere Anwendungsgebiete über-
tragen kann.

182 Seiten Umfang sind nicht viel. Aber 
auf diesen fi ndet sich eine überzeugende 
Einführung in die Ökologie mit einer ein-
drucksvollen anderen Herangehensweise, 
nämlich der Sicht des Prüfl ings. Die zent-
ralen Bereiche der Ökologie aus biologi-
scher Perspektive werden in den Haupt-
kapiteln abgedeckt: Umweltbedingungen, 
evolutionärer Hintergrund, Individuen, 
Interaktionen, Populationsprozesse, Le-
bensgemeinschaften, Ökosysteme, ange-
wandte Aspekte. Aus landschaftlicher Per-

spektive wäre eine stärkere Öffnung auch 
zu den abiotischen Rahmenbedingungen 
und Prozessen auf Landschaftsebene wün-
schenswert. Akzeptiert man diese etwas 
einseitige Sicht, so ist das Buch uneinge-
schränkt zu empfehlen – wie gesagt: nicht 
allein für Studierende. (ej)
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