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Bereits im Jahr 1984 wurde in der Abt. C der 
früheren Niedersächsischen Forstlichen Ver-
suchsanstalt ein Versuchsprogramm mit dem 
Ziel der Auswahl und vegetativen Vermeh-
rung von Kirschen-Elitebäumen gestartet. 
Seit 2004 sind 26 Kirschenklone aus diesen 
Versuchen als geprüftes Vermehrungsgut 
zugelassen. Vegetative Nachkommen dieser 
Klone besitzen damit nachweisbar gegen
über dem Durchschnitt gesteigerte Quali-
täts- und Wuchseigenschaften [5]. Obwohl 
diese Klone auch einzeln vermarktungsfä-
hig sind, werden sie nur als Klonmischung 
„Escherode I“ unter dem geschützten Wa-
renzeichen „silvaSELECT“ angeboten. We-
sentlicher Vorteil einer Klonmischung ist die 
Erhaltung einer variablen genetischen Basis. 
Die Vermehrung und Vermarktung erfolgt 
in Lizenz der neuen Nordwestdeutschen 
Forstlichen Versuchsanstalt. 

Für das Qualitätsmanagement der Klon-
gemische werden molekulargenetische Me
thoden („genetischer Fingerabdruck“) ein-
gesetzt. Damit sind die Identität bzw. die 

Herkunft der einzelnen Klone sowie die 
Zusammensetzung der Klonmischung an 
jeder Stelle des Produktionsprozesses über-
prüfbar. 

Genetisch geprüfte Qualität zur 
Erzeugung hochwertigen Holzes 
Die Auswahl der Elitebäume für die Mikro-
vermehrung und anschließende Klonprü-
fung erfolgte in drei Selektionsschritten.
1.	Im ersten Schritt wurden nach einem strengen 

Maßstab Plusbäume in Schleswig-Holstein, 
Niedersachsen und Nordrhein-Westfalen an-
hand phänotypischer Kriterien ausgewählt, 
von denen einzelbaumweise Saatgut aus 
freier Abblüte zur Anlage von Nachkommen-
schaftsprüfungen geerntet wurde. 

2.	In diesen Nachkommenschaftsprüfungen er-
folgte in einem zweiten Selektionsschritt die 
Auswahl der besten Halbgeschwisterfamilien 
nach Stammform und Wuchsleistung, wo-
durch ein möglichst hoher Grad an Erblichkeit 
bei den betrachteten Merkmalen erreicht 
werden sollte. 

3.	In einem dritten Selektionsschritt wurden in 
den ausgewählten Familien im Alter 12 bzw. 
9 Jahre die am besten veranlagten Individu-
en für die Vegetativvermehrung ausgewählt. 
Diese Elitebäume wurden im Alter 17 bzw. 
14 Jahre auf die Stabilität ihrer guten Eigen-
schaften überprüft.

Die Methode der Mikrovermehrung von 
Vogel-Kirsche ist bei Meier-Dinkel [4] be-
schrieben.

Mit den mikrovegetativ vermehrten Klo-
nen der selektierten Elitebäume wurden 
Klonprüfungen angelegt. Die 26 zugelas-
senen silvaSELECT-Klone stammen aus zwei 
Prüfungen an jeweils zwei Standorten, in 
denen 11 bzw. 35 Klone im Vergleich zu 

Sämlingsstandards geprüft wurden. Für die 
Zulassung wurden die Merkmale Stamm-
form und Wuchsleistung herangezogen 
und ausgewertet. In den beiden Klonprü-
fungen waren 7 bzw. 19 Klone dem Säm-
lingsstandard in mindestens einem der bei-
den Merkmale Stammform und Höhe auf 
beiden Flächen signifikant überlegen. Für 
diese 26 Klone wurde 2004 eine Zulassung 
zur Erzeugung von Vermehrungsgut der Ka-
tegorie „geprüftes Vermehrungsgut“ nach 
dem Forstvermehrungsgutgesetz erteilt. 

Genetisch überprüfte Identität 
Die Kontrolle der Identität der einzelnen 
Klone in der silvaSELECT-Klonmischung ge-
währleistet, dass nur solches Vermehrungs-
gut der Kirsche in den Vertrieb gelangt, 
von dem zu Recht eine Qualitätssteigerung 
erwartet werden kann. 

Die Erstellung von genetischen Finger-
abdrücken hat über forensische Methoden 
im Zusammenhang mit Kapitalverbrechen 
oder den Nachweis der Vaterschaft ei-
nige Bekanntheit erlangt. Bei Waldbäu-
men werden vergleichbare Methoden zur 
Überprüfung der Herkunft von forstlichem 
Vermehrungsgut, zur Untersuchung der 
Reproduktionsverhältnisse in Waldbaum-
populationen und zur Erfassung ihrer ge-
netischen Variation eingesetzt [7].

Zur Qualitätssicherung für das silvaSE-
LECT-Klongemisch wurde DNS aus dem 
Zellkern mithilfe von speziell für die Kirsche 
entwickelten molekularen Genmarkern un
tersucht [1, 2, 6]. Bei den so genannten 
„Mikrosatelliten“ handelt es sich um rela-
tiv kurze DNS-Fragmente, die Unterschiede 
bezüglich der Anzahl von Wiederholungen 
einfacher Variationsmotive aufweisen (Nä-
heres siehe Kasten). 

Überprüfte genetische Variabilität

Über die Kontrollfunktion hinaus erlauben 
die hier angewandten molekulargeneti
schen Methoden die Einschätzung der ge-
netischen Qualität des silvaSELECT-Klonge-
misches bezüglich genetischer Vielfalt und 
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Vermehrungsgut

Tab. 1: Genetische Vielfalt und Diversität 
in drei Vorkommen der Vogel-Kirsche 
(Höltken 2005) im Vergleich zum 
silvaSELECT-Klongemisch  

Ror Wib Set silvaSelect
Diversität 2,9 3,0 3,6 3,7
Vielfalt 33 33 38 47
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Diversität, im Vergleich zu „natürlichen“ 
Vorkommen. Dazu wird das silvaSELECT-
Klongemisch mit Vorkommen der Kirsche 
[3] bezüglich der Parameter genetische Viel-
falt und Diversität verglichen (Tab. 1). 

Der Vergleich zeigt, dass für beide Para-
meter die jeweils höchsten Werte im silvaSE-
LECT-Klongemisch realisiert sind. Im Fall der 
genetischen Vielfalt, die die Anzahl unter-
schiedlicher genetischer Varianten in einem 
Kollektiv widerspiegelt, übertrifft das sil-
vaSELECT-Klongemisch die natürlichen Be-
stände um gut 20 %. Soweit Vielfalt und 
Diversität als genetische Qualitätsparame-
ter verstanden werden können, zeigt dieser 
Vergleich, dass mit der silvaSELECT-Klon-
mischung auch diesbezüglich überdurch-
schnittliche Werte erreicht werden.

Folgerung

Die hier dargestellten Methoden und Ergeb-
nisse belegen, dass Kirschenvermehrungsgut 
mit der Bezeichnung silvaSelect höchsten 
Anforderungen genügt. Dies gilt in erster 
Linie aufgrund der in Nachkommenschafts-
prüfungen nachgewiesenen Mehrleistung 
bezüglich Masse und Qualität. Darüber hi
naus ermöglichen es modernste DNS-Ana-
lyseverfahren die Identität und damit die 
Qualität des Vermehrungsgutes zu gewähr-
leisten. Im Hinblick auf die nachhaltige 
Bewirtschaftung von Waldgesellschaften 
zeigt das silvaSelect Klongemisch  keine 
Anzeichen für eine Einschränkung der ge-
netischen Vielfalt und Diversität. 
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Als Beispiel kann die Abfolge der Nukleotid-
basen C (Cytosin) und A (Adenin) dienen. Die 
Anzahl der Wiederholungen des Motivs CA 
bestimmt die Länge eines spezifischen DNS-
Strangs an einem spezifischen Mikrosatelliten-
Genort im Genom. Da für die genetische Cha-
rakterisierung der Kirschenklone DNS aus dem 
Zellkern untersucht wurde, folgt, dass an jedem 
Mikrosatelliten-Genort jeweils zwei Erbanla-
gen vorhanden sind. Diese Erbanlagen werden 
im Zuge der Analyse mit einem automatischen 
Sequenzierer (ABI 3100) bezüglich ihrer Frag-
mentlänge charakterisiert. Die Fragmentlänge 
bezeichnet die Anzahl der Basenpaare (bp), 
aus denen sich die untersuchten Teilstücke der 
DNA zusammensetzten (Tab. 1). An einem Gen
ort können damit Kombinationen von jeweils 
zwei Fragmenten bestimmter Länge auftreten. 
Diese Fragmente können gleiche oder unter-
schiedliche Länge besitzen. Die Anzahl der 
möglichen Kombinationen an jedem der unter-

suchten Mikrosatelliten-Genorte wird von der 
Anzahl der Fragmente unterschiedlicher Länge 
(den unterschiedlichen Allelen) bestimmt. Aus 
der Untersuchung mehrerer Mikrosatelliten-
Genorte resultiert eine hohe Anzahl möglicher 
Multilocus-Genotypen, die als „Zahlencode“ in 
einer Datenbank erfasst werden und Grundla-
ge der eindeutigen genetischen Charakterisie-
rung der silvaSELECT-Klone sind (s. Tab. 2).

Der Ablauf einer Kontrolluntersuchung ist in 
der Abb. 4 am Beispiel der Untersuchung eines 
Genortes dargestellt. Auf der linken Seite sind 
jeweils drei Individuen eines Klons dargestellt, 
die mithilfe der oben beschriebenen Methodik 
untersucht werden. Das Ergebnis der Untersu-
chung ist auf der rechten Seite dargestellt. Es 
zeigt sich, dass das Individuum C2 ein deutlich 
abweichendes Muster aufweist und bei der 
Überprüfung in der Datenbank auch keine 
Identität zu einem der anderen Klone festge-
stellt werden kann. 

Beispiel eines „genetischen Fingerabdrucks“ 

Abb. 4:  
Ablauf der  

Analysen  
am Beispiel eines  
Mikrosatelliten-

Genorts

Tab. 2: Genetischer Fingerabdruck mit sechs Mikrosatelliten-Genorten  für drei Klone
Mikrosatelliten-Genorte

Klon 005 021 034 040 410 412

Fragmentlängen

A 126 136 110 232 234 124 130 128 113 119
B 110 136 99 224 132 138 122 130 119 125
C 116 136 99 110 222 226 126 128 123 125

Abb. 1: Sprosskultur eines Vogel-Kirschenklons 
(Prunus avium) während der Vermehrungsphase

Abb. 2: Einzelbaumnachkommenschaftsprüfung 
in der Revierförsterei Groß Dahlum im Alter 20 
Jahre. Drei ausgewählte Elitebäume für die Mi-
krovermehrung im Vordergrund

Abb. 3: Klonprüfung in der Revierförsterei Ha-
hausen im Alter 9 Jahre. Einbaumparzellen. Die 
Aufnahme entstand nach der ersten Grünäs-
tung


