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1 Fachlicher Rahmen
Der fachliche Rahmen dieses Verbundprojektes ergibt sich aus Zielen der Agrarpolitik der

Bundesregierung und dem hieraus abgeleiteten Forschungsbedarf zur Deckung des BMVEL-
Informationsbedarfs. Zu den genannten Zielen zdhlen die Sicherung der natiirlichen
Lebensgrundlagen, die Verbesserung der Lebensverhiltnisse im ldndlichen Raum (die durch
Wilder wesentlich mitgeprdgt werden) und die Versorgung der Bevolkerung mit
hochwertigen Produkten. Zum Bereich Biodiversitdt besteht im Zusammenhang mit der
internationalen  Biodiversitdts-Konvention und auch mit den Beschliissen der
Ministerkonferenzen zum Schutz der Wélder in Europa ein besonderer Forschungs- und

Beratungsbedarf.

Waldokosysteme beherbergen ein bedeutendes Reservoir biologischer Vielfalt und stellen fiir
die Menschheit aufgrund ihrer vielfdltigen Schutz- und Nutzfunktionen eine unentbehrliche
Lebensgrundlage dar. In einem bisher nie dagewesenen Ausmall sind die Wilder jedoch
weltweit durch menschliche Ubernutzungen, Luftverunreinigungen und globale
Klimaverdnderungen gefdhrdet.

Eine Aufgabe der Politik ist es, unter Beachtung des Vorsorgeprinzips die biologische
Vielfalt der Wilder auch fiir kommende Generationen zu erhalten. Diese Aufgabe wurde im
Ubereinkommen iiber die biologische Vielfalt auf der Konferenz der Vereinten Nationen fiir
Umwelt und Entwicklung (UNCED) 1992 in Rio de Janeiro und auf européischer Ebene auf
den Ministerkonferenzen zum Schutz der Wélder in Europa politisch festgeschrieben (hier
insbesondere in den Resolutionen S2 (1989), "Erhaltung der genetischen Ressourcen des
Waldes", H1 (1993), "Allgemeine Leitlinien fiir die nachhaltige Bewirtschaftung der Wiilder
in Europa", H2 (1993), "Erhaltung der Artenvielfalt in den europdischen Wiildern", L1 und
L2 (1998), "Bevélkerung, Wilder und Forstwirtschaft - Verbesserung der sozio6konomischen
Aspekte einer nachhaltigen Waldbewirtschaftung” und "Gesamteuropdische Kriterien,
Indikatoren und operationelle Leitlinien fiir eine nachhaltige Waldbewirtschaftung”, sowie
insbesondere W4 (2003), ,, Erhaltung und Verbesserung der Biologischen Vielfalt des
Waldes *).

Die Bundesregierung hat maBgeblich zum Zustandekommen des Ubereinkommens iiber die
biologische Vielfalt beigetragen und es am 21. Dezember 1993 ratifiziert. Der Bundestag hat

mit Zustimmung des Bundesrates dem Ubereinkommen zugestimmt und das Gesetz zu dem



Ubereinkommen vom 5. Juni 1992 iiber die biologische Vielfalt vom 30. August 1993

erlassen.

Das Ubereinkommen iiber die biologische Vielfalt sieht — unter anderem — vor, daB die
Vertragsstaaten Vorgédnge und Kategorien von Tétigkeiten bestimmen sollen, die erhebliche
nachteilige Auswirkungen auf die Erhaltung und nachhaltige Nutzung der biologischen

Vielfalt haben oder haben kénnen (Artikel 7 Buchstabe c).

In diesem Zusammenhang waren daher im Bereich der Erhaltung und nachhaltigen Nutzung
der biologischen Vielfalt bereits in einem vom BMVEL geforderten Verbundprojekt in den
Jahren 1996-1999 insbesondere Antworten auf folgende Fragenkomplexe als

Entscheidungshilfen erarbeitet worden:

1. Welche Einfliisse haben waldbauliche bzw. forstliche Maflnahmen auf die biologische
Vielfalt?

2. Welche Folgen haben MaBnahmen anderer direkter (Be-)Nutzungen der Wélder fiir die
biologische Vielfalt?

Hierzu wurden in den drei Teilprojekten ,,Erarbeitung von Entscheidungshilfen fiir eine
nachhaltige Forstwirtschaft zum Schutz der genetischen Vielfalt von Waldbaum- und
Waldstraucharten”  (Universitit ~Hamburg), ,,Folgewirkungen  waldgeschichtlicher
Entwicklungen fiir die aktuelle genetische Zusammensetzung unserer
Waldbaumpopulationen“  (Universitit — Gottingen) sowie . Einfluff der  Nutzung
unterschiedlicher Waldokosysteme auf die Artenvielfalt und -zusammensetzung der
Gefifspflanzen in der Baum-, Strauch- und Krautschicht unter besonderer Beriicksichtigung
von Aspekten des Naturschutzes und des Verbifidruckes von Wild* (Universitdt Hamburg) u.a.
anhand von  Okologisch-genetischen  Versuchsbestinden  pflanzengeographische,
experimentelle und systemanalytische Untersuchungen sowie Literaturstudien durchgefiihrt.
Diese dienten der Bearbeitung der genannten Fragenkomplexe auf der Ebene von
Einzelbestinden und erbrachten neben den unmittelbaren Antworten auf zahlreiche
Einzelfragen der Fragenkomplexe eine Etablierung von okologischen und 6kologisch-
genetischen Dauerbeobachtungsflichen und Datenbanken sowie Systementwicklungen und

Simulationsprogramme als analytisches Instrumentarium.



Das BMVEL sah im Bereich weiterfiihrende Fragestellungen und dariiber hinaus Bedarf an

Entscheidungshilfen zu folgenden Themenkomplexen (Erlal vom 26.5.1999)

1. Operationalisierung der Zielsetzung "Erhaltung der biologischen Vielfalt der Wilder"

1.1 Artenvielfalt
1.2 Okosystemvielfalt

2. Bestimmung und Uberwachung von Bestandteilen der biologischen Vielfalt

2.1 Monitoring
2.2 Schlisselarten
2.3 Autochthonie

2.4. Erfassung der geographischen genetischen Variation

3. Bestimmung und Regelung nachteiliger Einwirkungen auf die biologische Vielfalt

3.1 Fragmentierung, sonstige nachteilige Einwirkungen

3.2 Nachhaltige Nutzung von Bestandteilen der biologischen Vielfalt der Wilder

4. AnreizmaBnahmen fiir die Erhaltung und Nachhaltige Nutzung der biologischen Vielfalt

der Wilder

5. Ubergreifender Entscheidungshilfebedarf,

Zu den insgesamt 37 Einzelfragen dieser Fragenkomplexe wurde seitens der BFH im Rahmen

einer vorldufigen Evaluierung gepriift,

ob und in welchem Umfang bereits Arbeiten zu den einzelnen Fragenkomplexen und
ihren Einzelfragen bekannt sind,

welche der zu den o.g. Fragen erforderlichen Einzelfragen die BFH kurz- und mittelfristig
bearbeiten kann,

in welchem Zeitrahmen diese Fragen zweckméBigerweise bearbeitet werden konnen.

Die Evaluierung hinsichtlich der biologischen Vielfalt auf der Ebene von Waldokosystemen

hatte ergeben, daf}

fiir eine Reithe von Fragen vorrangig Definitionen und eine Konsensbildung zwischen
Experten notwendig sind, die am besten mit der Durchfiihrung von Workshops erreicht
werden konnen;

zu weiteren Fragen bzw. Teilaspekten von Fragen befriedigend Literatur vorliegt, die
zusammengestellt und ausgewertet werden miiflite, bevor weitere Forschungsvorhaben
angedacht werden;

zu einem dritten Bereich von Fragen ein erheblicher Forschungsvorlauf besteht —
insbesondere durch das am Ordinariat fiir Weltforstwirtschaft vorangegangene BMVEL-



Verbundprojekt und angrenzende Aktivititen im Institut fiir Weltforstwirtschaft und im
Institut fiir Forstgenetik und Forstpflanzenziichtung der BFH —, auf den aufgebaut werden

kann.

Die hier angeschnittenen Fragen betreffen in starkem Mafle die Verjiingung und Ausbreitung
von GefiaBpflanzen einschlieBlich der Bedeutung der Bewirtschaftung von Walddkosystemen.
Diese Fragen sind nur im Zusammenhang mit genetischen Aspekten (Paarungsdistanzen,
Fertilitat, historische Aspekte der Waldokosysteme, Autochthonie usw.) zu 16sen, zu denen

im abgeschlossenen Verbundprojekt bereits Vorarbeiten geleistet wurden.

Die Evaluierung hinsichtlich der biologischen Vielfalt aus der Sicht der Okologischen
Genetik hat ergeben, daf3 ein Teil der gestellten Fragen auf der Basis von seinerzeit laufenden
Drittmittelvorhaben am Institut fiir Forstgenetik und Forstpflanzenziichtung der BFH
bearbeitet wurden (Wirkungen von Luftverunreinigungen, BMU, DFG; Wirkungen von
Klimadnderungen, BMBF). Andere Drittmittelvorhaben befassten sich mit der Erarbeitung
von Methoden zur Erfassung genetischer Diversitit mit Hilfe von molekularen Markern
(Biotechnologie, EU) und der Modellierung populationsgenetischer Prozesse fiir Analyse,
Schutz und Management von Biodiversitit in Alpendkosystemen (EU). Fiir einen weiteren
Teil der Fragen wurde im vorangegangenen BMVEL-Verbundvorhaben wichtiges
methodisches Riistzeug zur Erarbeitung von Entscheidungshilfen fiir eine nachhaltige
Forstwirtschaft geschaffen. Dies sind u.a. VAYS Okologisch-genetische
Dauerbeobachtungsflichen sowie ein Simulationsprogramm zur Untersuchung der Wirkung
von Eingriffen in das genetische System von Eichen- und Buchenpopulationen anhand von
Genmarkern.

Auf der Basis des Forschungsvorlaufs und der Kenntnis der Arbeiten anderer Institutionen
wurden in drei Bereichen essentielle Kenntnisliicken gesehen, die fiir die Beratung des
BMVEL geschlossen werden sollten: Diese sind mit einem Teil der gestellten Fragen
angesprochen.

Es sind dies (a) die Fragen nach der Bedeutung des Genflusses zwischen Populationen und

(b) die Fragen nach der Autochthonie.

Dartiber hinaus besteht im Bereich der Frage von Anreizmalnahmen fiir die Erhaltung und
nachhaltige Nutzung der biologischen Vielfalt der Wélder ein dringender Forschungs- und
Beratungsbedarf, der seitens der BFH aus dem vorhandenen Etat nicht vollstindig gedeckt
werden konnte.

Es wurde daher, wie schon bei dem vorangegangenen Verbundprojekt, eine Bearbeitung der
genannten vordringlichen Fragen im Verbund der Universititen Hamburg und Gottingen
unter Koordinierung durch die BFH vorgesehen.

Mit einer solchen Bearbeitung wurde einerseits dem vom BMVEL formulierten, dringenden

Beratungsbedarf Rechnung getragen. Andererseits wurden hiermit der Forschungsvorlauf und



die hierdurch erzeugte Kompetenz nutzbar gemacht und fiir eine weitere Periode gesichert

und ausgebaut.

Aus wissenschaftlicher Sicht sind die gestellten Fragen in folgendem Zusammenhang zu
sehen:

Ausgehend von einer potentiell nahezu vollstindigen Bewaldung Mitteleuropas wurden die
Wailder in Deutschland bereits im Mittelalter auf den heute erhaltenen Flichenanteil von ca.
30% zuriickgedringt. Neben der Dynamik der natiirlichen Umweltbedingungen nach der
Eiszeit hat die Form der jahrhundertelangen Bewirtschaftung, insbesondere auch durch den
Wechsel zwischen landwirtschaftlicher (einschlieSlich Beweidung) und forstlicher Nutzung,
die rezenten Muster biologischer Vielfalt erzeugt. Unverzichtbare Voraussetzung fiir den
Schutz und die Nachhaltigkeit der Nutzung biologischer Ressourcen in Walddkosystemen ist
vor diesem Hintergrund das Verstindnis der rdumlich-zeitlichen Dynamik von Biodiversitét
auf ihren unterschiedlichen Organisationsstufen. Das betrifft nicht nur die systemprigenden
Baumarten, sondern die gesamte Flora und Fauna. Im Hinblick auf den globalen Wandel ist
zudem die Rekonstruktion der zuriickliegenden Prozesse als Grundlage fiir Modellierung und
die Simulation der jeweiligen Folgen alternativer Handlungsmoglichkeiten gefordert. Die
Wechselwirkungen mit anderen Sektoren der terrestrischen Okosysteme spielen dabei eine
wichtige Rolle.

Nur wenige Waldstandorte sind seit der Eiszeit kontinuierlich bewaldet. In der Regel diirften
heutige Waldstandorte zwischen forstlicher und landwirtschaftlicher Nutzung gewechselt
haben. Dies trifft besonders ausgeprigt fiir das norddeutsche Tiefland zu. Diese Einfliisse
resultieren in einem raumlichen Muster von Waldstandorten mit unterschiedlicher Kontinuitét
und Bestockung. Auf der Landschaftsebene ergibt sich daraus ein rdumliches Muster von
Waldstandorten mit unterschiedlicher Entstehungs- und Nutzungsgeschichte sowie sich
daraus ergebenden verschiedenen Fragmentierungs- bzw. Vernetzungsgraden. Fundierte
Kenntnisse iiber die Auswirkungen dieser Vorgeschichte auf den gegenwartigen Zustand der
biologischen Vielfalt und iiber die Moglichkeiten, welche dieser Zustand fiir die zukiinftige
Erhaltung und nachhaltige Nutzung biologischer Vielfalt bzw. biologischer Ressourcen
erdffnet, bilden entscheidende Voraussetzungen fiir die Umsetzung der gesetzlichen

Festlegungen des UN-Ubereinkommens.

Das zentrale Anliegen des Verbundprojektes bestand in der Entwicklung und Anwendung von
Methoden, welche es ermdglichen, die Zielsetzung "Erhaltung und nachhaltige Nutzung der

biologischen Vielfalt der Wilder" konkret umzusetzen. Der Begriff der Nachhaltigkeit nimmt



hier insofern eine entscheidende Stellung ein, als er die gemeinsame Ausrichtung der
Untersuchungen aller beteiligten Disziplinen bestimmt. Dies setzt allerdings eine
Operationalisierung des Begriffes voraus, welche die unzweideutige Anwendung auf
biologische Systeme ermoglicht. Projektbezogene Vorarbeiten aus dem Kreise der
Antragsteller haben in diesem Zusammenhang noch einmal verdeutlicht, da die
Nachhaltigkeit des Umgangs mit biologischen Ressourcen die Erhaltung -eines
Mindestniveaus an biologischer Vielfalt erzwingt. Nachhaltigkeit und Erhaltung von
biologischer Vielfalt sind also funktionell miteinander verbunden. Allerdings ist die Intaktheit
der Riickkopplungsvorginge und der sie steuernden Mechanismen der Selbstregulation auf
allen Ebenen biologischer Organisation ein iibergeordnetes, notwendiges Kriterium fiir die
Nachhaltigkeit des Umganges mit biologischen Ressourcen.

Riickkopplungsvorgiinge werden innerhalb von Arten durch ihre Reproduktionssysteme
ermOglicht und sichern in vielfiltigen Interaktionsformen zwischen Arten die
Aufrechterhaltung von Nihrstoffkreisliufen und Energiefliissen in Okosystemen. Diese
Vorginge reichen regelmiBig iiber einzelne Okosysteme hinaus. Die Unterbrechung solcher
Riickkopplungsvorgéinge geht hiufig auf eine Beeintrachtigung der
Selbstregulationsmechanismen zuriick und zieht oft auf Dauer die Destabilisierung aller
betroffenen biologischen Systeme nach sich. Dies kann z. B. durch kiinstliche Verjlingung
von Baumarten ebenso wie durch die Entfernung von Totholz aus naturverjiingten Bestinden,
aber auch durch eine Fragmentierung ausgelost werden, wenn diese den reproduktiven
Kontakt zwischen Artangehdrigen und deren rdumliche Ausbreitung iibermiBig einschrankt.
Die Beurteilung und Erkennung des Ausmalles der Intaktheit der Selbstregulations- und
Selbstregenerationsmechanismen von Wildern erfordert einerseits die Einbeziehung ihrer
Vorgeschichte und damit historischer Zusammenhinge. Andererseits ist eine Analyse dieser
Mechanismen unter den gegenwértigen oOkologischen Bedingungen erforderlich. Diese
Analyse mull zwingend die Variabilitdt der Mechanismen innerhalb und zwischen Arten
einbeziehen. Zur Bewiltigung der Komplexitét eines solchen Ansatzes erschien es sinnvoll,
die vom BMVEL gestellten Fragen in integrierter Form zu beantworten, ausgerichtet an dem

oben dargestellten Prinzip.

2 Gesamtstruktur des Projektes
Angesichts des Umfangs und der Komplexitdt der aufgeworfenen Fragen wurde die BFH

gebeten, die Federfiihrung fiir ein interdisziplindres Verbundprojekt zu {ibernehmen, in dem



unter Beteiligung von Projektpartnern auBlerhalb der BFH die vorrangig zu kldrenden Fragen
bearbeitet wurden. Die Bearbeitung erfolgte in einem Forschungsverbund aus
Waldokologie/Artenvielfalt, Okologischer Genetik und Populationsgenetik,
Molekularbiologie und Systemanalyse/Modellierung sowie Okonomie.

Die Koordinierung der wissenschaftlich eigenstindigen Teilprojekte sollte bei der BFH
liegen, damit die dort existierenden Methoden, Versuchsanstellungen incl. Material,
Ergebnisse und Schluflfolgerungen in das Projekt integriert und, abgestimmt mit den
Befunden der Projektpartner aulerhalb der BFH, als Ergebnis des Verbundprojekts verfiigbar

wirden.

Als Projektpartner hatten sich zur Mitwirkung im Verbundprojekt mit 4 Teilvorhaben

bereiterklart:

Teilprojekt I:

"Ausbreitung, Etablierung, Aufwuchserfolg und Bestdndigkeit — Zur Dynamik von
Waldgefifipflanzenarten auf Landschaftsebene in Norddeutschland",

Universitdt Hamburg, Ordinariat fiir Weltforstwirtschaft;

Stichwort: ,,Waldokosysteme/Artenvielfalt™ (99HS045)

Teilprojekt I1:

,Die Bedeutung des Genflusses fiir die Erhaltung der genetischen Vielfalt von Populationen
in fragmentierten Landschaften”,

Universitdt Hamburg, Ordinariat fiir Weltforstwirtschaft,

Stichwort: ,,Metapopulationen - GenfluB3* (99HS046)

Teilprojekt I11:
»Die Bedeutung von Autochthonie von Waldbaumpopulationen fiir die Stabilitit von
Waldokosystemen und fiir eine nachhaltige Forstwirtschaft*;

Universitit Gottingen, Institut fiir Forstgenetik und Forstpflanzenziichtung;

Stichwort: ,,Autochthonie® (99HS047)

Teilprojekt IV:

"Soziookonomische Bewertung von Mafinahmen zur Erhaltung und Forderung der
biologischen Vielfalt der Wiilder",

Universitdt Hamburg, Ordinariat fiir Weltforstwirtschaft,
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Stichwort: "Okonomie" (99HS048)

3 Ziele der Teilprojekte

Aus dem fachlichen Rahmen des Verbundprojekts (Kapitel 1) wurden fiir die 4 Teilprojekte
folgende Ziele abgeleitet:

3.1 Teilprojekt |
Das im Herbst 1999 abgeschlossene Teilprojekt III des Vorlduferprojekts (,,Einflul der

Nutzung unterschiedlicher Waldokosysteme auf die Artenvielfalt und —zusammensetzung der
Gefilpflanzen in der Baum-, Strauch- und Krautschicht unter besonderen Aspekten des
Naturschutzes und des Verbifldruckes von Wild*) hatte seinen Schwerpunkt in der Erfassung
der Artenvielfalt einzelner Waldbestinde (o-Diversitét) unter Berlicksichtigung standortlicher
und anthropogener Rahmenbedingungen. Althergebrachte und moderne Formen der
Landnutzung (einschlieBlich der forstlichen Waldbewirtschaftung) beeinflussen jedoch die
Vielfalt von Landschaften ebenso wie diejenige von Arten oder die genetische Vielfalt
einzelner Arten. Zusétzlich beeintrichtigen insbesondere die im letzten Jahrhundert
iiberhohten Wildbestinde sowie die hohen Stoffeintrdge der letzten Jahrzehnte und die
beginnenden Klimaverdanderungen {iberregional die Qualitit der Waldokosysteme hinsichtlich
threr Struktur und Dynamik. Daher driangen sich Untersuchungen auf zu den Auswirkungen
anthropogener Verdanderung sowie Fragmentierung und Verlust von Waldokosystemen auf
die Zusammensetzung, Strukturen und Prozesse in den verbliebenen Wildern unter
Berticksichtigung verschiedener raumlicher und zeitlicher Ebenen.

In diesem Projekt, das sich folgerichtig an das vorhergehende anschloB, sollen die
Entwicklung der Okosystemvielfalt und der Artenvielfalt sowie &kologische und
populationsbiologische Prozesse im Landschafts- und Okosystemverbund im Vordergrund
stehen. Es ging insbesondere um Aussagen iiber den Austausch von Ausbreitungseinheiten
(Diasporen) und die Wiederbesiedlung und Etablierung von Arten in verarmten
Waldokosystemen in Abhidngigkeit von forstlichen BewirtschaftungsmaBBnahmen. Dariiber
hinaus sollte gepriift werden, inwieweit Weiserarten bzw. Weiserartengruppen und
Habitatstrukturen als Indikatoren fiir das grordumige Monitoring von biologischer Vielfalt in

Waildern entwickelt werden konnen.

11



Die Erweiterung der Untersuchungen auf die Ebene der Landschaft sollte die fiir
Einzelflachen (,,Bestinde®) erarbeiteten Ergebnisse vertiefen und ggf. auch modifizieren.
Zusammen mit den bisher gewonnenen Erkenntnissen kann auf diese Weise das Verstindnis
fiir die Folgen der forstlichen Bewirtschaftung auf die biologische Vielfalt von und in
Waldokosystemen — hier vor allem im Hinblick auf die Gefd3pflanzen — erheblich verbessert
werden.

Verarmung an Arten, Rehabilitation von genutzten bzw. iibernutzten Flachen mit der
Perspektive einer Wiederbesiedlung durch verschollene Arten — das sind allgemein diskutierte
Themen, auch im Spannungsfeld Naturschutz und Wald, namentlich Wirtschaftswald. Der
Diskussion um solche Fragen im politischen Raum mangeln viele Fakten. Das Projekt hat sich
bemiiht, hier Liicken zu fiillen und die liberwiegend emotional gefiihrte Diskussion zu

versachlichen.

3.2 Teilprojekt Il
Im abgeschlossenen Teilprojekt I "Erarbeitung von Entscheidungshilfen fiir eine nachhaltige

Forstwirtschaft zum Schutz der genetischen Vielfalt von Waldbaum- und Waldstraucharten"
des vorangegangenen BMVEL-Verbundprojekts war die genetische Vielfalt einzelner
Populationen — als unterste Hierarchieebene der biologischen Vielfalt — Gegenstand der
Untersuchungen. Der aktuelle Beratungsbedarf des BMVEL betrifft die nédchsthéheren
Ebenen biologischer Vielfalt, auch hinsichtlich genetischer Fragen.

Okologisch-genetisch bedeutet dies den Schritt von einzelnen Populationen zu mehreren
Populationen einer Art und deren Wechselwirkungen (Metapopulation). Dieser Schritt von
der Untersuchung populationsgenetischer Prozesse an einem einzelnen Standort in die Flache
ist erforderlich, um ausgehend vom Verstindnis genetischer Prozesse innerhalb von
Populationen zu einem verbesserten Verstindnis der Prozesse zwischen Populationen zu
gelangen. Die Beriicksichtigung des Austauschs genetischer Information zwischen
Populationen kann die fiir einzelne Bestdnde bisher erzielten Ergebnisse modifizieren, die
hieraus abgeleiteten Empfehlungen in einem anderen Licht erscheinen lassen und ihre
Realitdtsndhe steigern. Sie ist zudem eine wichtige Voraussetzung fiir das Verstdndnis von

Artenvielfalt in Waldokosystemen im Landschaftsbezug.

Dies Teilprojekt konzentrierte sich in diesem Zusammenhang auf die Frage nach der Rolle,
welche die Verbreitung genetischer Information innerhalb und zwischen Populationen (intra-
und interdemischer GenfluB) im Zusammenhang mit Strukturen in der Landschaft spielen.
Um diesen Anspruch zu erfiillen, standen neben den reinen Schitzungen von Genflu3-Raten
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auch  die  Besonderheiten @ der  Mechanismen  des  genetischen ~ Systems
(Inkompatibilititsmechanismen, Charakteristika der Pollen- und Samenverbreitung,
Steuerung von Blithterminen, Transmission extranuklearer Information, etc.) und ihrer
Funktions- bzw. Operationsbedingungen (Verfiigbarkeit von Vektoren, Fragmentierungen,
etc.) im Vordergrund der Analyse. Ein Teil dieser Fragen wurde in engster Zusammenarbeit
mit TP 1 untersucht. In Verbindung mit Studien zur genetischen Differenzierung innerhalb
und zwischen Populationen wird es auf diese Weise moglich, wichtige Mechanismen und
Bedingungen fiir die Erhaltung genetischer Variation und fiir die Aufrechterhaltung der
reproduktiven Kontinuitdt von Waldbaumarten in Raum und Zeit zu beschreiben. Dies
wiederum ermdglicht eine Einschitzung der Intaktheit elementarer Mechanismen der

Selbstregulation und Selbstregeneration von Okosystemen auch im Landschaftsverbund.

Auf der Basis des Vorlaufs im vorangegangenen Verbundprojekt konnten im Rahmen dieses
neuen  Forschungsvorhabens  wesentliche  Bestandteile  des  Fragenkomplexes
»Operationalisierung der Zielsetzung, Erhaltung der biologischen Vielfalt der Wélder*
(BMVEL-Erlass vom 26.5.1999: Fragen 1.1.2, 1.1.3, 1.1.4 und 1.2.1) bearbeitet sowie
Anhaltspunkte zur Beantwortung der Frage nach der Auswirkung der Fragmentierung auf die

genetische Vielfalt (Frage 3.1.3) erarbeitet werden.

3.3 Teilprojekt Il
Im Rahmen der langfristigen Entwicklung biologischer Vielfalt wird der Autochthonie

(Bodenstiandigkeit) biologischer Systeme entscheidende Bedeutung fiir deren Stabilitdt und
Anpassungsfahigkeit zuerkannt. Aufgrund dieser Referenz- bzw. Indikatorfunktion fiir die
Stabilitit von Okosystemen erlangt die Befassung mit der Autochthonie groBe Bedeutung fiir
den Schutz und die nachhaltige Nutzung biologischer Vielfalt in Wéldern im Allgemeinen
sowie den Waldbau im Besonderen (u. a. Waldumbau, forstliches Saat- und Pflanzgut).
Hierbei sind grundsitzlich iiber die Ebene der Population hinaus auch die Ebenen der Art und
des Okosystems angesprochen. Obgleich entsprechende Beziige fiir die Verwendung
autochthoner Waldbaumpopulationen vorliegen (z.B. FSaatG, Waldgenressourcen), standen

geeignete Verfahren zur Feststellung von Autochthonie praktisch kaum zur Verfiigung.

Weiterhin war unklar, welche Bedingungen bei der Erhaltung, Ausbreitung und Verbringung
von autochthonen Populationen zu beachten sind und welche Mdéglichkeiten hierfiir bestehen.
Ohne Methoden der Feststellung von Autochthonie sowie gezielter, vergleichender

genetischer Untersuchung waren Aussagen hierzu bisher kaum mdglich. Die Beantwortung
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der diesbeziiglichen Frage hat jedoch angesichts der potentiellen Bedeutung der Autochthonie
sowie zu erwartender, zukiinftiger Umweltverdnderungen wesentliche Bedeutung u.a. fiir die
Effektivitit waldbezogener SchutzmaBnahmen und das forstliche Saat- und Pflanzgutwesen.
In diesem Rahmen sind neben forsthistorischen Verfrachtungen auch die rezente Verwendung

nicht-heimischer Herkiinfte sowie fremdldndischer Arten von Bedeutung.

Im abgeschlossenen Teilprojekt II ,,Folgewirkungen waldgeschichtlicher Entwicklungen fiir
die aktuelle genetische Zusammensetzung unserer Waldbaumpopulationen des
vorangegangenen BMVEL-Verbundprojektes konnten wichtige Hinweise iiber historische
Einwirkungen auf die heutige Angepal3theit und Anpassungsfiahigkeit erbracht werden. Im
Rahmen des Teilprojektes konnten u.a. nicht nur Einschitzungen iiber forstgeschichtliche
Einflisse auf die aktuell gegebene Autochthonie forstlicher Hauptbaumarten behandelt,
sondern auch erste Ansétze zur Bearbeitung der o.g. Problemstellungen bereitgestellt werden.
Nach Einschitzung der Ergebnisse im vorangegangen Teilprojekt sollte zur Beantwortung des
Fragenkomplexes nur ein interdisziplindrer Ansatz, der wald-/forsthistorische, welcher
abstammungsgeschichtliche =~ Rekonstruktionen  (Phylogeographie) = mit  gezielten

populationsgenetischen Erhebungen verbindet, Aufklidrung erwarten lassen.

Vor dem Hintergrund, bestehende Informationsdefizite des BMVEL in Bezug auf die biolo-

gische Vielfalt der Wilder in Deutschland zu decken, bestand das Gesamtziel des

Teilprojektes in der Untersuchung und Beantwortung der folgenden Fragestellungen:

e Welche praktische Bedeutung hat die Autochthonie fiir die Stabilitit von (Wald-)Oko-
systemen und die Nachhaltigkeit des Umgangs mit ihnen?

e Wie kann Autochthonie von Waldbdumen und Waldstrduchern festgestellt werden?

e Welche Bedingungen sind bei der Erhaltung, Ausbreitung und Verbringung von
autochthonen Populationen zu beachten, und welche Mdoglichkeiten bestehen hierfiir?

Auf der Basis des Vorlaufs im abgeschlossenen Verbundprojekt konnte im Rahmen dieses

neuen Forschungsvorhabens unter Einbindung im Forschungsverbund die Klidrung dieser

Fragen erreicht werden. Damit konnten wichtige Beitrdge fiir die Operationalisierung der

Zielsetzung ,Erhaltung der biologischen Vielfalt der Wailder, die Bestimmung und

Uberwachung von Bestandteilen der biologischen Vielfalt, die Bestimmung und Regelung

nachteiliger Einwirkungen auf die biologische Vielfalt sowie die Verbesserung der

nachhaltigen Nutzung der biologischen Vielfalt in Wildern erbracht werden.
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3.4 Teilprojekt IV
Das vorangegangene BMVEL-Verbundprojekt hatte bereits einen wesentlichen Beitrag dazu

geliefert, den Kenntnisstand iiber Auswirkungen der forstlichen Bewirtschaftung auf die
biologische Vielfalt im Wald zu erweitern und — aus naturwissenschaftlicher Sicht —
geeignete Mallnahmen fiir deren Erhalt und Forderung aufzuzeigen. Fiir eine fundierte
Politikberatung war es jedoch unumgénglich, solche Handlungsvorschlige soziodkonomisch
zu untermauern und sie auf ihre 6konomischen wie forstpolitischen Auswirkungen hin zu
iiberpriifen. Ein entsprechender Beratungsbedarf wurde auch vom BMVEL fiir den
Themenkomplex "AnreizmalBnahmen fiir die Erhaltung und nachhaltige Nutzung der

biologischen Vielfalt der Wilder" (Erlal vom 26.5.1999) formuliert.

Das Gesamtziel des Teilprojektes bestand vor diesem Hintergrund in der Beantwortung

folgender Fragen, welche primir die Einzelfrage 5.3 des genannten Erlasses adressieren:

e Wie sind die betrieblichen Auswirkungen der vorgeschlagenen Maflnahmen?

e Wie beurteilt die Bevolkerung die vorgeschlagenen MaBnahmen zur Sicherung der
biologischen Vielfalt — insbesondere der Okosystem- und Artenvielfalt - im Wald?

e Wie ist der Okonomische Nutzen solcher MafBnahmen fiir die Bevolkerung aus
volkswirtschaftlicher Sicht zu bewerten?

e Inwieweit bestehen Konflikte mit anderen gesellschaftlich geforderten Leistungen der
Wilder, und wie konnen diese vermieden bzw. verringert werden? Wie kann die

Offentlichkeit in die ErhaltungsmaBnahmen einbezogen werden?

Die Beantwortung dieser Fragen setzt unterschiedliche methodische Herangehensweisen
voraus. Die erstgenannte Frage nach betrieblichen Auswirkungen erfordert eine
betriebswirtschaftliche Herangehensweise; die nachfolgenden Fragen setzen primdr an
volkswirtschaftlichen Denkansédtzen an und waren auf Basis einer Bevdlkerungsbefragung zu

klaren. Das Teilprojekt IV wurde daher in zwei entsprechenden Sub-Projekten bearbeitet.
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4 Koordinierung des Gesamtprojekts

Ziel der Koordinierung war die Zusammenfiihrung der unterschiedlichen Fragestellungen und

methodischen Ansédtze zu einem Projekt, bei dem ein hohes Mal} an Synergismen zu erhhtem

Erkenntnisgewinn fiihrt. Dabei kam es darauf an, die in der BFH verfiigbaren Kenntnisse,

Daten und methodischen Ansétze fiir das Projekt zu nutzen. Hierzu zihlen u.a.

e bereits angelegte Versuchsflichen incl. der 6kologisch-genetischen Versuchsbestinde des
Vorlauferprojekts

e bereits entwickelte Simulationsprogramme, insbes. aus dem Vorlduferprojekt

e das oOkologisch-genetische Datenzentrum mit Originalversuchsdaten verschiedener
Forschungsinstitutionen (jeweils nur verfligbar mit der Zustimmung der Datenerzeuger)

o die 0kologische und 6kologisch-genetische Literaturdatenbank mit 190.000 Eintragungen

e das Geographische Informationssystem (GIS).

e Umfangreiches Wissen zu den Stichworten Waldokosysteme bzw. Artenvielfalt, das im
Rahmen des ersten Verbundprojekts nur zum Teil dokumentiert werden konnte.

Ein wesentlicher Schritt der Koordinierung lag bereits bei der Vorbereitung des Projekts. In

Zusammenarbeit zwischen dem Koordinator und den vorgesehenen Partnern wurden die vier

Teilprojekte auf die fir BMVEL prioritiren Fragenkomplexe abgestimmt und in den

Forschungsvorlauf der BFH eingebunden.

Fiir eine erfolgreiche Bearbeitung in einem Verbundprojekt waren bereits im Rahmen der
Vorarbeiten zur Antragstellung die fachliche und zeitliche Abstimmung der Arbeitsschritte

sowie die Kooperationsstruktur im Verbund festgelegt worden.

Das eigentliche Projektmanagement hatte das Ziel, die beteiligten Institutionen wahrend der
Bearbeitung anhand von teilprojektiibergreifenden Aufgaben zu einer wirkungsvollen

Zusammenarbeit zu bringen.

Wesentliches Werkzeug der Koordinierung waren die im Institut fiir Forstgenetik und
Forstpflanzenziichtung der BFH entwickelten Simulationsmodelle, aus denen sich der fiir die
einzelnen Fragen spezifische Informationsbedarf ableiten 14Bt. Fiir deren Anwendung im
Verbundprojekt war als wichtige Voraussetzung eine schon langjdhrig bestehende

Zusammenarbeit der Projektpartner gegeben.
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Zu Projektbeginn wurden in gemeinsamen Sitzungen unter Beteiligung des BMVEL die
Arbeitshypothesen und Methoden weiter konkretisiert und auf den Projektzweck abgestimmt.
Hierbei war es wichtig, daf3 die Qualitét der Daten, die in den integrierten systemanalytischen
Ansatz einfliefen sollen, genau festgelegt wurde. Im vorangegangenen Projekt hat sich diese

Vorgehensweise bereits bewéhrt.

Projektbegleitend wurde der jeweilige Stand der Bearbeitung in den Teilprojekten gemeinsam
prasentiert und diskutiert und hinsichtlich der Arbeitsziele bewertet. Hierzu diente eine
projektbegleitende  Arbeitsgruppe, die  sich aus  Wissenschaftlern  anderer
Forschungseinrichtungen, Vertretern des BMVEL und der BLE sowie der forstlichen Praxis

zusammensetzte.

Nach Mafigabe des Auftraggebers wurden Zwischenberichte erstellt, in dem die vorliegenden
Ergebnisse zusammengestellt, auf ihre Integrierbarkeit hin tiberpriift und in Abstimmung mit

dem BMVEL auf die Projektziele erneut ausgerichtet werden.

5 Struktur des AbschluBberichts
Das BMVEL hatte zusétzlich zu den reguldren wissenschaftlichen AbschluBlberichten der

Teilprojekte eine Zusammenstellung der speziell auf den Beratungsbedarf des BMVEL
zugeschnittenen Antworten auf die Einzelfragen gemdll BMVEL-Erlass erbeten. Besondere
Anforderung war dabei, die Antworten teilprojektiibergreifend zu formulieren. Diese

projektiibergreifenden Antworten sind den wissenschaftlichen Berichten vorangestellt.
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1.1 Ziele und Aufgabenstellung des Projekts

Schwerpunkt des Teilprojektes Metapopulationen — Genfluss ist die Frage nach der
Verbreitung genetischer Information innerhalb und zwischen Populationen (intra- und
interdemischer Genfluss) im Zusammenhang mit Strukturen in der Landschatft.

Um diese Fragestellung zu bearbeiten, miissen einerseits Schédtzungen des Genflusses
innerhalb und zwischen Populationen durchgefiihrt werden, andererseits miissen
Mechanismen des genetischen Systems (Charakteristika der Pollen- und Samenverbreitung,
Inkompatibilitit, Transmission extranuklearer Information, etc.) und ihrer Funktions- bzw.
Operationsbedingungen (Verfligbarkeit von Vektoren, Fragmentierungen, etc.) analysiert
werden. In Verbindung mit Studien zur genetischen Differenzierung innerhalb und zwischen
Populationen ist es auf diese Weise moglich, wichtige Mechanismen und Bedingungen fiir die
Erhaltung genetischer Variation und fiir die Aufrechterhaltung der reproduktiven Kontinuitét
von Waldbaumarten in Raum und Zeit zu beschreiben. Dies wiederum ermdoglicht eine
Einschiatzung der Intaktheit elementarer Mechanismen der Selbstregulation und

Selbstregeneration von Okosystemen auch im Landschaftsverbund.

Im Rahmen dieses Forschungsvorhabens konnten wesentliche Bestandteile des
Fragenkomplexes ,,Operrationalisierung der Zielsetzung, Erhaltung der biologischen Vielfalt
der Wilder* (Fragen 1.1.2, 1.1.3, 1.1.4 und 1.2.1 des BMVEL-Erlasses) bearbeitet, sowie
Anbhaltspunkte zur Beantwortung der Frage nach der Auswirkung der Fragmentierung auf die

genetische Vielfalt (Frage 3.1.3) erarbeitet werden.

Begriindung

Der Begriff Biodiversitit umfasst die Gesamtheit der Lebensformen, ihre Ausprigungen und
Beziehungen zueinander. Biodiversitdt (=biologische Vielfalt) wird auf 3 Hierarchieebenen
betrachtet: Diversitit der Okosysteme (Okosystemvielfalt), Diversitit der Arten innerhalb der
Okosysteme (Artenvielfalt) und Diversitit innerhalb der Arten (genetische Vielfalt).
Zwischen diesen Ebenen besteht eine Vielzahl von Wechselwirkungen, und Anderungen
innerhalb einer dieser Ebenen beeinflussen meistens die anderen Ebenen.

Innerhalb der Arten wird die biologische Vielfalt durch die genetische Vielfalt definiert. Die
langlebigen und ortsfesten Waldbdume und Waldstrducher sind in besonderem Maf3e auf die
Intaktheit ihrer genetischen Mechanismen und die Verfiigbarkeit ausreichender genetischer

Vielfalt angewiesen, um sich an verdnderliche und unvorhersehbare Umweltbedingungen
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anpassen zu konnen. Die Mechanismen der Erhaltung genetischer Variation spielen daher
beim Verstindnis der biologischen Vielfalt auf allen genannten Ebenen sowie bei ihrer
nachhaltigen Nutzung und Erhaltung eine Schliisselrolle.

Die Bedeutung der genetischen Variation fiir Stabilitdt und Leistungsfahigkeit der Wilder,
insbesondere auch im Hinblick auf Immissionen und Klimadnderungen, wird auch
international herausgehoben. Im Rahmen der Konferenz der Vereinten Nationen fiir Umwelt
und Entwicklung im Jahre 1992 in Rio de Janeiro wurde das Ubereinkommen iiber die
biologische Vielfalt verabschiedet, welches im Maidrz 1994 fiir die Bundesrepublik
Deutschland in Kraft getreten ist. Daraus ergeben sich fiir die Bundesrepublik internationale
Verpflichtungen zur Erhaltung und Nachhaltigkeit der Nutzung der biologischen Vielfalt.

Die Fragmentierungen in der Kulturlandschaft Mitteleuropas beeinflussen die natiirlichen
Ablédufe der Verbreitung genetischer Information sowohl durch grof3e Entfernungen zwischen
Populationen einer Art als auch durch Beeinflussung der Lebensbedingungen fiir biologische
Vektoren. Die Wechselwirkungen zwischen den einzelnen Ebenen der Biodiversitdt sind
bisher nur in Ansédtzen untersucht, fiir die Funktion des Systems aber von grof3er Bedeutung.
Im Rahmen dieses Teilprojektes soll, aufbauend auf den Kenntnissen iiber
populationsgenetische Prozesse innerhalb von Populationen einer Art, die Verbreitung und
der Austausch von genetischen Informationen durch Pollen- und Samentransport zwischen
Populationen untersucht werden. Fiir diesen Austausch sind die Ebenen Artenvielfalt und
Okosystemvielfalt infolge ihrer modifizierenden Wirkung von Bedeutung, andererseits prigt
die Ebene der genetischen Vielfalt, organisiert in Populationen und Metapopulationen
Struktur und Stabilitit der hoheren Ebenen. Deshalb sollten neben der Bedeutung des
Genflusses flir die Erhaltung genetischer Variation und reproduktiven Kontinuitit auch
explizit die Grenzen Beriicksichtigung finden, welche dem Genfluss durch artspezifische
Besonderheiten des genetischen Systems (z. B. Sexualsystem, Inkompatibilitdtsmechanismen,
Mechanismen der Pollen- und Samenverbreitung) gesetzt sind. Aufbauend auf dem
vorangegangenen Projekt sollten Handlungsalternativen fiir die nachhaltige Nutzung von
Biodiversitdit im Bereich des Wirkungsgefiiges der genannten Ebenen beziiglich der
genetischen Vielfalt untersucht werden.

Basis dafiir sollte die experimentelle Quantifizierung des Genflusses und eine darauf
aufbauende Beurteilung seiner Effektivitdt mit Hilfe von Modellen unter Beriicksichtigung

bereits vorhandener Befunde aus der Literatur sein.
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Damit im Zusammenhang stehende Fragen des BML fiir wissenschaftlich fundierte
Entscheidungen iiber mittel- und langfristige Maflnahmen sind unter anderem (BML Erlass

vom 26.05.1999):

e Welche Artenspektren garantieren hohe Okosystemstabilitiit unter den Bedingungen
unterschiedlicher anthropogener Formen der Beeinflussung? Welche Bedeutung hat
hierbei das genetische Spektrum der jeweiligen Arten? (1.1.2)

e Auf einer bestimmten Fliche fiihrt eine steigende Artenvielfalt zu einer Reduzierung
der Anzahl von Genotypen innerhalb von Arten (Stichworte: rdumliche Muster,
Paarungssystem, genetische Drift). Wie ldsst sich angesichts dieser Tatsache
genetische Vielfalt im Vergleich zur Artenvielfalt optimieren? (1.1.3)

e Der Einfluss von Genfluss zwischen Populationen auf die Erhaltung von genetischer
Diversitit innerhalb von Arten und die Anpassungsfihigkeit von Arten ist
moglicherweise bisher unterschitzt worden. Er héngt entscheidend von den Mustern
verschiedener Okosysteme in der Fliche und von der Verteilung der beteiligten Arten
ab. Wie groB ist die Bedeutung von Ausbreitungsereignissen und von Genfluss, wie
hingt er von den Mustern ab und wie wirkt er sich fiir die Aufrechterhaltung der
Systeme auf Artebene aus? (1.1.4)

e Welchen Beitrag liefert die Vielfalt von Okosystemen zur Stabilitit einzelner
Okosysteme? Welche populationsdkologischen und populationsgenetischen Kriterien
sind hierbei zu beriicksichtigen? (1.2.1)

e Wie wirkt sich Fragmentierung auf den Genfluss ausgewihlter wichtiger Arten und
damit auf die rdumliche genetische Struktur aus? Welche Bedeutung hat dies fiir

Erhaltung von genetischer Vielfalt und Okosystemstabilitit? (3.1.3)

Wissenschaftliche und technische Arbeitsziele des Projektes

Fiir die Bearbeitung der Fragen 1 und 2 war eine interdisziplindre Zusammenarbeit zwingend
erforderlich. Die experimentellen Arbeiten zum Genfluss im Rahmen der Bearbeitung der
Fragen 3, 4, und 5, die das eigentliche Kernthema des Teilprojekts "Genfluss" bilden, sollten
mit ihren Ergebnissen dazu beitragen.

Ziel ist die Abschitzung der Bedeutung des Genflusses fiir die Erhaltung der genetischen
Variation in Populationen als Voraussetzung fiir Okosystemstabilitit im Landschaftsverbund.

Hier muss die Modellierung eine deutliche Rolle {ibernehmen, zundchst auf der Basis der
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Ergebnisse des Vorlduferprojektes und dann in Verbindung mit den experimentellen Arbeiten

dieses Projektes zum Genfluss.

Hier werden zundichst die aus den gestellten Fragen abgeleiteten wissenschaftlichen
Arbeitsziele fiir dieses Teilprojekt aufgefiihrt:

e Zusammenstellung artspezifischer Eigenschaften und Grenzen genetischer Systeme
bei Waldbaumarten (Sexualsystem, Pollen- und Samenverbreitung, Inkompatibilitit
etc.)

e Abschitzung des Genflusses innerhalb und zwischen Populationen (an zwei
Modellbaumarten mit unterschiedlichem genetischen System)

e Abschitzung der Bedeutung der Muster einer fragmentierten Landschaft fiir den
Genfluss (Modellierung)

e Abschitzung der Bedeutung des Genflusses fiir die Erhaltung der genetischen Vielfalt
in Arten (Modellierung)

e Bedeutung fiir die Stabilitit von Okosystemen (Zusammenarbeit mit TP3
"Autochthonie") mit besonderem Bezug auf deren Féhigkeiten zur Selbstregulation
und Selbstregeneration

e Ermittlung populationsgenetischer Kriterien bei der Abschidtzung der Bedeutung der
Vielfalt von Okosystemen fiir die Stabilitit einzelner Okosysteme (Zusammenarbeit
mit TP3 "Autochthonie")

e Abschitzung der Bedeutung des durch Fragmentierung modifizierten Genflusses fiir
Erhaltung von genetischer Vielfalt und Okosystemstabilitit (Zusammenarbeit mit TP3
"' Autochthonie")

e Bedeutung des Genflusses zwischen natiirlichen (autochthonen) und kiinstlich
begriindeten Populationen (Zusammenarbeit mit TP3 ,,Autochthonie®), Schitzung

solcher Genflussraten.

Die sehr unterschiedlichen biologischen Gegebenheiten im Reproduktionssystem von
einzelnen Baumarten sollten an zwei Fallbeispielen konkret untersucht werden. Als
Stellvertreter fiir bestandesbildende, damit wirtschaftlich bedeutende, windbestdubende Arten
wird die Stieleiche (Quercus robur) ausgewéhlt, fir die bereits im ersten Projekt wichtige
Daten fiir die Fldchen Behlendorf und Steinhorst gesammelt wurden. Als Fallbeispiel fiir ein
verstreut vorkommende, nicht bestandesbildende Art (Modell fiir tendenziell geféhrdete

Begleitbaumarten, Aspekte der Generhaltung und des Naturschutzes) mit Bestdubung durch
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Insekten ist die Kirsche (Prunus avium) besonders geeignet, die ebenfalls im

Untersuchungsgebiet vorkommt.

Allerdings sind tragfahige Schdtzungen des Genflusses grundsitzlich nur modellgestiitzt
moglich, da die individuellen Produzenten von Pollen und Samen nach deren Transport nur
indirekt und in sehr begrenztem Umfange rekonstruierbar bzw. identifizierbar sind. Daraus
ergibt sich auch die Problematik der Unterscheidung zwischen Nah- und Ferntransport (intra-
und interdemischer Genfluss), wenn keine vollstindigen genetischen Inventuren
vorgenommen werden konnen. Deshalb kann in der Regel der interdemische Genfluss nicht
getrennt von dem intrademischen Genfluss analysiert werden. Die allgemeine
Vorgehensweise besteht deshalb darin, Modelle der Verbreitung genetischer Variation unter
weitgehender ~ Beriicksichtigung ~ der  artspezifischen = Mechanismen  und  der
Verbreitungsbedingungen auszuwéhlen, welche anhand der verfiigbaren Techniken zur
Identifikation genetischer Merkmale validiert (verifiziert) werden konnen. Die Validierung ist
auf statistische Methoden angewiesen. Das Modell und die zu seiner Priifung anwendbaren
statistischen Methoden bestimmen auBerdem die Versuchsanlage. Vor diesem Hintergrund
wird deutlich, dass im geplanten Vorhaben eine systemanalytische Vorgehensweise

unverzichtbar ist.

Zur Realisierung der wissenschaftlichen Ziele notwendige technische Arbeitsziele:

e Zusammenstellung und ggf. Neuentwicklung von Modellen des Genflusses in
Wechselwirkung mit der Festlegung von fiir die Modellvalidierung geeigneten
Untersuchungsmethoden (hierzu zdhlen neben der Identifikation geeigneter
genetischer Merkmale auch die Entwicklung geeigneter Versuchsanordnungen)

e Genetische Inventur an Eltern- und Nachkommenkollektiven zur Erfassung des
Genflusses gemall Versuchsanordnung

e Validierung der Modelle und Schitzung von Genflussraten anhand der empirisch
ermittelten Daten

e Entwicklung von Kriterien zur Abschitzung der Bedeutung des interdemischen
Genflusses fiir die Erhaltung von genetischer Diversitit anhand von Modellen

e Ableitung von Schlussfolgerungen fiir die genannten Fragestellungen
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1.1.1 Planung und Ablauf des Projekts

Tab. 1: Modifizierter Arbeitsplan des Teilprojekts laut Projektantrag

2000
1 Monate*

2001
12 Monate

2002
12 Monate

2003
12 Monate

a)

Zusammenstellung aller fir die
Fragestellungen relevanten Ansatze zur
Modellierung von intra- und interdemischem
Genfluss; Ableitung von geeigneten
Versuchsanordnungen und
Untersuchungsmethoden fiir die
Modellvalidierung

XXXXXX

b)

Auswahl von Untersuchungsgebieten, die fir
die gezielte experimentelle Quantifizierung
des Genflusses geeignet sind

XXX

Methodische Voruntersuchungen fir Kirsche
(Anpassung von veroffentlichten
Methodenbeschreibungen fir
Isoenzymmarker und evtl. Mikrosatelliten)

XXXXXX

Bonituren zum Blihtermin und des Bliten-
und Fruchtansatz zu den entsprechenden
Jahreszeiten in 2 Vegetationsperioden

XXX

XXX

XXX

Beprobung und genetische Charakterisierung
aller potentiellen Pollenspender/Pollenfanger
(Elterngeneration) fir beide
Modellbaumarten.

XXX

XXX

Entwurf des experimentellen Designs zur
Untersuchung des Genflusses bei beiden
Baumarten unter Einbeziehung der
Ergebnisse von Punkt d) und Punkt e).

XXX

XXX

g)

Probenahme fiir ausgewahltes
Einzelbaumsaatgut bei beiden Baumarten
und genetische Analysen in 2
Vegetationsperioden

XXXXX

XXXXXXX

XXXXX

h)

Vergleich der genetischen Variationsmuster
der Nachkommen mit denen der
Elternbaume und Identifizierung der
Pollenspender in den Nachkommenschaften
(Vaterschaftsnachweis).

XXXXXXX

XXXXXXX

i)

Bestimmung und Quantifizierung des
Genflusses

XXXXXXX

XXXXXXX

i)

Modellgestutzte Auswertung hinsichtlich der
Fragestellung

XXXXXXX

k)

Erstellung des Forschungsberichts

XXX

* Die Bearbeitung des Projektes begann effektiv im Januar 2001, da die Einstellung des
vorgesehenen Wissenschaftlers erst zum 1. Januar 2001 erfolgen konnte.

Tabelle 1 listet die Aufgaben des Teilprojektes in der gesamten Projektlaufzeit auf. Dieser
Arbeitsplan konnte trotz erforderlicher vielfaltiger Anpassungen weitgehend eingehalten
werden. Im Folgenden werden die einzelnen Punkte des Arbeitsplans sowie deren

Erfiillung/Nichterfiillung kurz erldutert.
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a) Zusammenstellung aller fiir die Fragestellungen relevanten Ansdtze zur Modellierung von
intra- und interdemischem Genfluss, Ableitung von geeigneten Versuchsanordnungen und
Untersuchungsmethoden fiir die Modellvalidierung

Diese Aufgabe wurde im ersten Halbjahr des Jahres 2001 durchgefiihrt. Sie endete mit der

Erstellung eines Modellierungskonzeptes fiir das Teilprojekt. Dieses Modellierungskonzept

wurde im Sommer 2001 innerhalb des Teilprojektes, mit dem Teilprojekt III ,,Autochthonie*

sowie mit Dr. Bernd Degen als externem Berater abgestimmt. Die Details dieses

Modellierungskonzeptes finden sich 1. Zwischenbericht.

b) Auswahl von Untersuchungsgebieten, die fiir die gezielte experimentelle Quantifizierung
des Genflusses geeignet sind

Die Auswahl der Untersuchungsgebiete wurde im ersten Quartal 2001 mit der Erstellung des

zwischen den Teilprojekten abgestimmten Stichprobenstrategiepapiers abgeschlossen (siche

Anhang).

¢) Methodische Voruntersuchungen fiir Kirsche (Anpassung von verdffentlichten
Methodenbeschreibungen fiir Isoenzymmarker und evtl. Mikrosatelliten)

Die methodischen Voruntersuchungen fiir die genetischen Analysen der Kirsche wurden im

Laufe des ersten Projektjahres 2001 durchgefiihrt. Diese waren die Basis fiir die

Untersuchungen zum Genfluss bei der Wildkirsche. (siehe Publikationen im Anhang:

Schueler et al. 2003)

d) Bonituren zum Bliihtermin und des Bliiten- und Fruchtansatzes zu den entsprechenden
Jahreszeiten in 2 Vegetationsperioden

Bonituren zum Blihtermin der Stieleiche wurden 2002 und 2003 stichprobenartig
durchgefiihrt. Zusétzlich wurde aus Daten der Pollenmessstation Liibeck der Bliihverlauf der
Jahre 2000 und 2002 rekonstruiert. Eine Analyse des Bliithverlaufes mit Hilfe dieser Daten ist
effizienter und sagt mehr iiber das Bliihgeschehen auf Landschaftsebene aus, als die Bonitur
einzelner Baume oder Bestéinde.

Sowohl im Herbst 2001, als auch im Herbst 2002 wurden Bonituren des Fruchtansatzes im
gesamten Forstrevier Behlendorf und in der angrenzenden Landschaft durchgefiihrt. Im
Herbst 2002 wurde daran anschliefend Saatgut an Einzelbdumen innerhalb von Bestéinden

und in der freien Landschaft geerntet.
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An der Wildkirsche wurden im Jahre 2001 Bonituren der Bliite und des Fruchtansatzes

durchgefiihrt. 2002 musste aus Kapazitdtsgriinden auf diese Arbeit verzichtet werden.

e) Beprobung und genetische Charakterisierung aller potentiellen
Pollenspender/Pollenfinger (Elterngeneration) fiir beide Modellbaumarten.

Aufgrund der gewéhlten Untersuchungsmethode zur Quantifizierung von Genfluss bei der
Stieleiche (Zwei-Generationen Konzept) wurde auf eine Beprobung und genetischen Analyse
aller potentiellen Pollenspender verzichtet. Stattdessen beinhaltet das Zwei-Generationen
Konzept die gezielte Beerntung einzelner Sameneltern und die Analyse der von diesen
Baumen aufgefangenen Pollenwolken.

Die Beprobung und genetische Charakterisierung der Wildkirschen begann mit ca. 80
Béumen im Frithjahr 2001. Nachdem in Sommer 2002 die ersten Ergebnisse der
Elternschaftsanalysen bei dieser Baumart vorlagen, wurden im Herbst 2002 weitere
Altkirschen, die als potentielle Pollenspender in Frage kommen, beerntet und untersucht.
Zusétzlich wurden ca. 70 Kulturkirschen der umliegenden Gérten beprobt, analysiert und in

die Elternschaftsanalysen einbezogen.

f)  Entwurf des experimentellen Designs zur Untersuchung des Genflusses bei beiden
Baumarten unter Einbeziehung der Ergebnisse von Punkt d) und Punkt e)

Der Entwurf des experimentellen Designs zur Untersuchung des Genflusses beider Baumarten
wurde 2001 weitgehend abgeschlossen (siehe 1. Zwischenbericht). Fiir die Stieleiche wurde
das Zwei-Generationen Konzept als effizientes und fiir die Landschaft geeignetes
Stichprobendesign vereinbart. Aufgrund der in 2001 ausbleibenden Fruktifikation der
Stieleiche konnte dieses Konzept aber erst 2002 umgesetzt werden. Dementsprechend
verschoben sich die nachfolgenden Punkte g), h) und 1) in ihrer Umsetzung fiir die Stieleiche
auf den Herbst 2002 und das Jahr 2003.

Fiir die Wildkirsche wurden Elternschaftsanalysen zur Identifizierung von Genfluss durch
Pollen als wichtigstes erstes Ziel formuliert. Dariiber hinaus waren Untersuchungen zum
Genfluss durch Samen geplant. Da die belastbare Quantifizierung von Genfluss durch Pollen
bei der Wildkirsche, sowie die erst 2002 begonnenen Untersuchungen an der Stieleiche
(Zwei-Generationen Konzept) mehr Zeit bendtigte, als urspriinglich geplant, konnten die
Untersuchungen zum Genfluss durch Samen noch nicht vollstindig abgeschlossen und

ausgewertet werden. Die gesammelten Proben und die schon analysierten Daten sind jedoch
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am Institut fiir Forstgenetik und Forstpflanzenziichtung in GroBhansdorf verfiigbar und

werden im Laufe 2004 ausgewertet und publiziert werden.

g) Probenahme fiir ausgewdhltes Einzelbaumsaatgut bei beiden Baumarten und genetische
Analysen in 2 Vegetationsperioden

Ausgewihltes Einzelbaumsaatgut wurde 2001 von der Wildkirsche gewonnen und 2002 von

der Stieleiche. Die vorgesehene Beerntung in 2 Vegetationsperioden hat sich aus folgenden
Griinden als undurchfiihrbar erwiesen:

e Die Stieleiche fruktifizierte nur 2002.

e FEine Probenahme in 2 Vegetationsperioden hitte eine Verringerung des

Stichprobenumfangs je Jahr bedeutet. Ein geringerer Stichprobenumfang hétte

jedoch nicht zu wissenschaftlich belastbaren Ergebnissen gefiihrt und zwar

sowohl fur die Wildkirsche als auch fiir die Stieleiche.

h) Vergleich der genetischen Variationsmuster der Nachkommen mit denen der Elternbdume
und  ldentifizierung der  Pollenspender in den Nachkommenschaften
(Vaterschaftsnachweis) und

i) Bestimmung und Quantifizierung des Genflusses

Fiir die Wildkirsche wurden Vaterschaftsanalysen im Sommer 2002 und nach Erweiterung der

Elternpopulation und deren Analyse im Sommer 2003 durchgefiihrt. Das betrifft auch die

Quantifizierung von Genfluss durch Pollen.

Die Vaterschaftsanalysen und die Auswertungen des Zwei-Generationen Konzeptes fiir die

Stieleiche konnten erst im Jahr 2003/4 durchgefiihrt werden, da die Laboranalysen bis zu

diesem Zeitpunkt andauerten.

j) Modellgestiitzte Auswertung hinsichtlich der Fragestellung

Die modellgestiitzte Auswertung der Daten hinsichtlich Genfluss erfolgte im Herbst und
Winter 2003/2004 fiir die Stieleiche. Das auf Basis des meteorologischen Simulationsmodells
METRAS entwickelte Modell zur Pollenausbreitung war ab Sommer 2003 verfiigbar und

wurde im Sommer und Herbst 2003 zur Quantifizierung von Genfluss eingesetzt.

k) Erstellung des Forschungsberichts
Die Erstellung des Forschungsberichts konnte aufgrund der bis zu diesem Zeitpunkt

andauernden Auswertungen erst im Winter 2003/2004 erfolgen.
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1.1.2 Wissenschaftlicher und technischer Stand, an den angeknupft

wurde

1.1.2.1 Wildkirsche
Die Wildkirsche ist bisher nur sehr wenig untersucht. Zum Genfluss durch Pollen und Samen

sind noch keine experimentellen Daten anderer Studien verfiigbar.

1.1.2.2 Stieleiche
Zum Genfluss bei Eiche gibt es zahlreiche Untersuchungsergebnisse. Grundsétzlich kénnen

drei Methoden unterschieden werden, die zu verschiedenen Schitzungen fiir Genfluss fiihren:
physikalischer Pollentransport, indirekte und direkte, auf genetischen Markern basierende
Methoden. Die Erfassung der Samenausbreitung ist ein Schwerpunkt des Teilprojektes I

»Waldokosysteme/Artenvielfalt®.

Physikalischer Pollentransport

Als potentieller Genfluss werden der physikalische Transport und die Deposition des Pollens
bezeichnet (Levin & Kerster 1974). Dieser Genfluss kann mit passiven oder aktiven
Pollenfangern bestimmt werden (z.B. fiir Bdume: Pohl 1933, 1936; Rempe 1937, Raynor
1973, Tampieri et al. 1977, Lahtinen et al. 1997). Aus den so erhobenen Daten lisst sich
allerdings nur eine unzureichende Ausbreitungskurve erstellen, da Lage, Anzahl und Stérke
der Quellen nicht hinreichend (und nie vollstindig) bekannt sind. AuBerdem sind derartige
Messungen immer nur punktuell moglich und die Ergebnisse deswegen stark abhdngig vom
Standort der Messgerite und von den zur Pollenflugzeit aktuellen meteorologischen Faktoren.
Immerhin geben diese Daten einen Eindruck vom sehr starken und weitreichenden Pollenflug
der Eichen. So bestimmte Rempe (1937) einen Pollenanflug von 9,5 Pollen pro mm? in
dreieinhalb Tagen auf Helgoland (auf dem damals keine Eichen standen). Diese Menge
miisste seiner Meinung nach fiir eine erfolgreiche Befruchtung ausreichen. Lahtinen et al
(1997) bestimmten die Pollenkonzentrationen innerhalb eines Eichenbestandes und 7 km
davon entfernt. Dabei stellten Sie eine Abnahme der Pollenkonzentration um 98% fest. Eine
Generalisierung dieser und dhnlicher Messergebnisse ist aus den o.g. Griinden, insbesondere
wegen des fehlenden Quellenbezugs jedoch nicht moglich.

Neben solchen punktuellen Messungen lésst sich aus Polleneigenschaften wie Groe, Gewicht
und Dichte oder der experimentell bestimmten Sedimentationsgeschwindigkeit die
Pollenausbreitung, ausgehend von einer Punktquelle bei festgelegten Windgeschwindigkeiten
berechnen (Review: Jackson & Lyford 1999, Di-Giovanni & Kevan 1991). So sind laut
Jackson & Lyford (1999) nach ca. 1000 m bei einer Sedimentationsgeschwindigkeit von 2,9
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cm/s noch 35% der Eichenpollenkdrner in der Luft. Eine dhnlich weite Ausbreitung wurde
auch mit anderen, vergleichbaren Modellen fiir Eichenpollen ermittelt (Ducousso et al. 1993).
Keines der bisher genutzten Modelle beriicksichtigt jedoch die Variabilitit der
Wetterbedingungen, die Struktur der Landschaft, die Stirke der Pollenquellen oder
biologische Polleneigenschaften wie z.B. die Pollenviabilitéit, allesamt Faktoren, die den
biologisch ~ wirksamen Genfluss maligeblich beeinflussen. Erst die erhohten
Forschungsanstrengungen der letzten Jahre zur Risikoabschdtzung der Ausbreitung von
transgenen Pflanzen hat zu neuen, verbesserten Modellen zum Pollenflug (von Nutzpflanzen)
und entsprechenden Messungen gefiihrt (z.B. Klein et al. 2003, Jarosz et al. 2003, Richter &
Seppelt 2002, Giddings 2000). Dabei wenden diese Modelle entweder Gaul3’sche
Ausbreitungsmodelle an (Giddings 2000) oder sie verfolgen mit einem Lagrange-Ansatz den
Flug einzelner Pollenkdrner (Richter & Seppelt 2002, Klein et al. 2003), wobei einzelne
meteorologische und biologische Parameter nacheinander in die Modelle integriert werden. In
diesem Projekt wihlten wir einen anderen Ansatz (Schueler & Schliinzen 2004). Ziel war eine
Modifikation des dreidimensionalen, nicht-hydrostatischen, mesoskaligen Modells METRAS
(Schliinzen 1990, Schliinzen et al. 1996, Schliinzen & Katzfey 2003, Lenz et al. 2000), um
Emission, Ausbreitung, Viabilitdt und Deposition von Eichenpollen zu simulieren (siche 2.2
und Abb. 1). Das Simulationsmodell METRAS als solches wird standardméBig zur
Simulation von Wind, Temperatur, Feuchte, Wolken- und Regenwasser sowie des Transports
und der Sedimentation von Tracern auf Basis von prognostischen Gleichungen eingesetzt. Es
wird sowohl flir wissenschaftliche Fragestellungen (z.B. Notz ef al. 2002, de Leeuw et al.
2001 oder Sheng et al. 2000), als auch fiir gutachterliche Aufgaben (Bigalke et al. 2001)
verwendet. Im Rahmen des Projektes wurde eine von meteorologischen Faktoren abhidngige
Funktion zur Emission und zum Transport von Pollen (Euler-Modell), sowie dessen
Lebensdauer eingesetzt (Schueler & Schluenzen 2004). Somit ermdglicht dieses Modell die
Simulation der Pollenausbreitung in der realen Landschaft (Datengrundlage sind
Flachennutzungsdaten und ein digitales Hohenmodell) unter den realen, zur Bliitezeit
anzutreffenden Wetterbedingungen, wobei diese kleinrdumig von den Flichennutzungs- und

Hohendaten modifiziert werden.

Indirekte auf genetischen Markern basierende Methoden

Der Einsatz von genetischen Markern ermoglicht die Quantifizierung von biologisch
wirksamem Genfluss, d.h. nach erfolgter Befruchtung und ggf. erfolgter Etablierung der
Individuen (Sork et al. 1999). Dabei kann mit indirekten Methoden der historisch

stattgefundene Genfluss geschitzt werden, da sich dieser in den genetischen Strukturen der
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Populationen manifestiert hat. Dieses kann z.B. durch verschiedene Mafle der rdumlich-
genetischen Struktur, wie Moran’s Index (z.B. Hardy & Vekemans 1999, Rousset 2000), oder
die Verwendung von Fsr als MaB fiir die Differenzierung zwischen Populationen (z.B.
Cockerham & Weir 1993, Elena-Rossello & Cabrera 1996) geschehen. Allerdings basiert
diese Abschitzung des historischen Genflusses auf populationsgenetischen Modellen (z.B. auf
Wright’s Insel-Modell), deren Vorraussetzungen kaum tiiberpriifbar und daher moglicherweise
nicht erfiillt sind. Kommen dabei genetische Marker mit unterschiedlichem Vererbungsmodus
zum Einsatz, also maternale, paternale oder biparentale Marker, so lassen sich aus diesen
Untersuchungen auch die einzelnen Komponenten des Genflusses erschlieBen (Genfluss
durch Samen oder Pollen). Nahezu alle Untersuchungen, die auf dieser Basis an Eichen
durchgefiihrt wurden (z.B. Elena-Rossello & Cabrera 1996, Finkeldey & Matyas 2003,
Zanetto & Kremer 1995, Petit et al. 1993), verzeichnen eine geringe Differenzierung
zwischen Populationen beim Einsatz von Kern-Markern (v.a. Isoenzyme) und eine sehr starke
Differenzierung dieser Populationen beim Einsatz von rein miitterlich vererbten cpDNA-
Markern. Diese Unterschiede konnen durch den schwachen Genfluss durch Samen und einen
starken Genfluss durch Pollen erklirt werden (z.B. Finkeldey & Matyas 2003).

Eine weitere indirekte Methode ist der sogenannte ,,Zwei-Generationen* Ansatz (Smouse et
al. 2001, Austerlitz & Smouse 2001a, 2001b und 2002). Bei diesem Verfahren werden
einzelne Sameneltern in der Landschaft beerntet. Die geernteten Samen werden an Isoenzym-
oder Mikrosatelliten-Genorten charakterisiert und daraus wird der mannliche Samenanteil
durch Abzug des maternalen Allels bestimmt. Aus der Differenzierung der Pollenwolken und
dem Standort der Samenbdume wird unter Annahme bestimmter Ausbreitungsfunktionen die
mittlere Pollenausbreitungsdistanz bestimmt. Dieses indirekte Verfahren schétzt somit den
gegenwirtig stattfindenden Genfluss. Sork ef al. (2002) berechneten mit dieser Methode eine
mittlere Pollenausbreitung von rund 65 m in einer savannendhnlichen Population von Quercus
lobata. AuBBerdem bestimmten sie die effektive Anzahl von Pollenvétern fiir einen Samenelter

mit rund 3,7.

Direkte auf genetischen Markern basierte Methoden

Mit modernen DNA-Markern, insbesondere Mikrosatelliten konnen dariiber hinaus
Elternschaftsanalysen durchgefiihrt und hieraus der Genfluss direkt quantifiziert werden. Mit
dieser Methode bestimmten Dow & Ashley (1998) die Pollenausbreitung innerhalb eines
Eichenbestandes (Quercus macrocarpa) in einer fragmentierten Landschaft. Innerhalb des
Bestandes betrug die Pollenausbreitung im Mittel 75 m, allerdings wurden fiir 57 % der

untersuchten Nachkommen keine Pollenviter innerhalb des Bestandes gefunden. Damit
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konnten Dow & Ashley (1998) einen sehr hohen Grad an Polleneintrag von auflen in eine
Population hinein dokumentieren. Zu einem dhnlichen Ergebnis kamen Streiff ef al. (1999)
bei der Untersuchung eines Mischbestandes aus Stiel- und Traubeneiche in einem groferen,
geschlossenen Eichenwald. Ca. 65% der von ihnen untersuchten Nachkommen von Q. robur
wurden von Vitern auflerhalb des untersuchten Bestandesteils bestdubt. Diese
Untersuchungen legen den Schluss nahe, dass durch Pollen vermittelter Genfluss bei Eichen
auf zwei Skalen stattfindet: lokale Ausbreitung innerhalb der Baumkronen des Bestandes
einerseits und Ausbreitung iiber groBere Distanzen durch Emission der Pollen aus der
Kronenschicht nach oben, Transport und Deponierung der Pollen andererseits. Wéhrend die
Ausbreitung auf lokaler Skala (im Bestand) mit direkten genetischen Verfahren bestimmt
werden kann, sind diese Verfahren auf einer groBeren rdumlichen Skala jedoch nicht
durchfiihrbar, da durch den hohen Polleneintrag in die untersuchten Bestinde der Aufwand,
alle potentiellen Pollenviter auf Landschaftsebene zu untersuchen, iiberproportional zur
tatsdchlichen Vaterzuordnung steigt. Das bedeutet, dass mit Elternschaftsanalysen allein der

Ursprung von 57 bzw. 65% der Pollen nicht geklart werden kann (Sork ef al. 1998).

Weitere Methoden

Neben den hier ndher erlduterten Methoden gibt es weitere Verfahren, die im Einzelfall
verwendbar sind. Genannt sei hier die Methode der seltenen Allele als indirektes (Slatkin &
Barton 1989) oder direktes Verfahren (Miiller-Starck 1977) sowie Elternschaftsanalysen mit
genetischen Markern geringer Variabilitdt (Isoenzyme). Im letzteren Fall werden
verschiedene Modelle eingesetzt, um die untersuchten Samen einem Pollenelter zuzuordnen,
z.B. das Modell des wahrscheinlichsten Vaters (,,most likely method*“ Meagher 1986), die
fraktionelle Vatermethode (,,fractionel paternity method* Devlin et al. 1988), das modifizierte
Modell des wahrscheinlichsten Vaters (,,modified most likely method* Ritland 1983) oder das
Nachbarschaftsmodell (,,neighbourhood model*“ Adams & Birkes 1989, 1991; Burczyk et al.
2002). Der Einsatz von hochvariablen Mikrosatelliten, die eindeutige genetische
Fingerabdriicke aller Individuen und damit einen direkten Ausschluss von potentiellen Vitern
ermoglichen, hat die genannten Methoden allerdings verdringt, da diese meist an bestimmte,
schwer erfiillbare Voraussetzungen gebunden sind. Darum werden diese Verfahren vor allem
in Kombination mit Mikrosatelliten eingesetzt, um einerseits wenige, noch nicht eindeutig
zugeordnete Nachkommen zuzuordnen, und um andererseits mogliche Fehler in der

Genotypisierung zu erkennen und auszugleichen (Marshall ef al. 1998).

383



Genfluss und Reproduktion

Wihrend alle Untersuchungen des potentiellen Genflusses durch Pollen sowie nahezu alle
genetischen Untersuchungen des historischen und gegenwirtigen Genflusses einen extensiven
effektiven Genfluss durch Pollen nahe legen, erdffnen reproduktionsbiologische
Untersuchungen und theoretische Modelle einen anderen Blick. Die Untersuchungen von
Knapp et al. (2001) an Quercus douglasii zeigen, dass in Mastjahren Bdume mit viel Pollen
produzierenden Nachbarn zu einem hoheren Fruchtansatz tendieren als Bdume die eher
isoliert stehen. Dieser in zwei von vier Untersuchungsjahren signifikante Zusammenhang
zwischen Baumdichte in der Nachbarschaft und der erzeugten Eichelmenge war am stérksten,
wenn die NachbarschaftsgroBe auf einen Radius von 60 m festgelegt wurde. Aus diesen
Ergebnissen vermuten Knapp et al. (2001), dass mit zunehmender Verfiigbarkeit von Pollen
der Reproduktionserfolg steigt. Zunehmende Fragmentierung und Ausdiinnung der
Populationen sollte deshalb zu einem verminderten Reproduktionserfolg fithren. Zu derselben
Hypothese kommen Sork et al. (2002) in der o.g. Arbeit. Die von ihnen berechnete Anzahl an
effektiven Polleneltern pro Samenbaum liegt weit unter den Vermutungen fiir windbestéubte
Béiume. Zudem konnten sie durch Rekonstruktion der Individuendichte fiir das Jahr 1944 bei
Annahme derselben mittleren Pollenausbreitung wie 1999 eine hohere Anzahl an effektiven
Polleneltern pro Samenbaum berechnen (~4,6 in 1944 statt ~3,7 in 1999). Folglich fiihrte die
Abholzung einiger Stdmme zu einer geringeren Anzahl effektiven Polleneltern.
Pollenlimitierung wird auch von Satake & Iwasa (2000, 2002a und 2002b) als ein wichtiger
Einfluss auf die Reproduktion von windbestdubten Baumen, insbesondere Bdumen mit einem
Mastverhalten angesehen. Mit ihrem Modell, das auf einer fritheren Arbeit von Isagi et al.
(1997) aufbaut, zeigen diese Autoren, dass Pollenlimitierung der entscheidende Faktor fiir das
synchronisierte Mastverhalten von Bdumen ist. Wihrend die Bidume des Modells ohne
Pollenlimitierung unabhingig voneinander in chaotischen Fluktuationen reproduzieren, fiihrt
die Kopplung der Bdume iiber Pollenverfiigbarkeit zu einem synchronisierten
Reproduktionsverhalten, das dem tatsdchlich beobachteten Verhalten erstaunlich nahe kommt
(Satake & Iwasa 2000). Satake & Iwasa (2002a) zeigen, das eine Synchronisation der
Reproduktion im gesamten Wald auch dann auftritt, wenn die Kopplung der Badume nur durch
Pollentransport in der ndchsten Nachbarschaft stattfindet. Damit liefern sie eine neue,
plausibel erscheinende Hypothese fiir das Mastverhalten vieler Biume (Koenig & Ashley
2003), die moglicherweise ebenso bedeutend wie die bisher bevorzugte Theorie der Sittigung

der Samenriuber (,,satiation of seed predation* Kelly & Sork 2002) ist.
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1.2 Material und Methoden

1.2.1 Baumarten

1.2.1.1 Wildkirsche (Prunus avium L.)
Die Wild- oder Vogelkirsche (Prunus avium L.) ist weit verbreitet in Mischwildern Europas,

Westasiens and Nordafrikas. Als eine zerstreut vorkommende Nebenbaumart besitzt sie ein
hohes Kolonisierungspotential und ist vor allem an Waldrindern und in jungen Forsten zu
finden. Die Samen von P. avium werden vorzugsweise durch Tiere ausgebreitet. Der
Pioniercharakter der Wildkirsche wird zudem von ihrem hohen Ausbreitungsvermogen durch
Wurzelbrut unterstrichen (Frascaria 1993, Ducci and Santi 1997). Das Reproduktionssystem
ist gekennzeichnet durch Insektenbestdubung und strikte Fremdbestdubung, welche durch ein
gametophytisches Selbstinkompatibilititssystem gewihrleistet wird. Die Wildkirsche erreicht
bei einem Alter von 80 bis 150 Jahren Hohen von 35 m und einen Brusthdhendurchmesser

von 70 cm.

1.2.1.2 Stieleiche (Quercus robur L.)
Die Stieleiche (Quercus robur L.) ist eine der in Europa hiufig anzutreffenden Baumarten.

Zusammen mit der Traubeneiche (Quercus petraea [Matt.] Liebl.) bildet sie sowohl
okologisch als auch 6konomisch bedeutende Waldokosysteme, ebenso wie ihre Verwandten
in Siideuropa, Amerika und Asien. Als windbestdubte, mondzische Art bildet sie getrennte
weibliche und ménnliche Bliiten. Wihrend die ménnlichen Bliiten an zwei bis fiinf cm langen,
lockerbliitigen Kétzchen in den Achseln der ersten Blattknospen entstehen, sitzen die
weiblichen Bliiten einzeln oder zu zweit bis fiinft auf gemeinsamen, behaarten Stielen. Die
Stieleiche kann, ebenso wie die Traubeneiche, als die im Bereich der Forstgenetik und
Okologischen Genetik am besten untersuchte windbestdubte Baumart gelten. Von beiden
Arten sind zahlreiche Informationen verfligbar: zur genetischen Variation auf lokaler,
regionaler (z.B. Degen et al. 1999a) und auf Ebene der Verbreitungsgebiete (z.B. Petit et al.
2001a, Mariette et al. 2002); zur postglazialen Riickwanderung aufgrund von
Pollendiagrammen (z.B. Brewer et al. 2001) und Genmarkern (Petit et al. 2001b); zum
lokalen Genfluss (z.B. Streiff et al. 1999) und zur Hybridisierung (z.B. Bacilieri et al. 1996).
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1.2.2 Untersuchungsgebiete

Alle Untersuchungen im Rahmen des Teilprojektes fanden im nordlichen Teil des

Landkreises Herzogtum Lauenburg statt (siche Anhang: Stichprobenstrategiepapier).

1.2.2.1 Wildkirsche
Alle experimentellen Untersuchungen zum Genfluss bei der Wildkirsche wurden auf der

Focusfliche ,,Einhaus* am Westufer des Ratzeburger Sees durchgefiihrt. Dieser Bestand ist
Teil eines Waldstreifens, der in nord-siidlicher Richtung an den Ratzeburger See grenzt

(Abb. 1).
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Abb. 1: Focusflache Einhaus am Westufer des Ratzeburger Sees
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Der stidlichen Teil der eingerichteten Focusfliche gehdrt zum Stadtwald der Stadt Ratzeburg
und wird seit ca. 1960 vom Kreisforstamt Farchau bewirtschaftet. Der nordliche Teil der
Focusfliche wurde erst 2002 in die Untersuchungen mit einbezogen. Er ist im Besitz des
Landkreises Herzogtum-Lauenburg und wird ebenfalls vom Kreisforstamt Farchau
bewirtschaftet. Die GroBe der gesamten Focusfliche betrdgt etwa 18 ha und wird begrenzt
vom Ratzeburger See in Ostlicher Richtung, von einer Siedlung in westlicher Richtung und
von Wald in siidlicher und nérdlicher Richtung. Wihrend der Waldstreifen in siidlicher
Richtung frei von weiteren Wildkirschen ist, setzt sich der Kirschenbestand in nordlicher
Richtung fort.

Auf der Focusfliche wurden 172 blithfahige Wildkirschen markiert, eingemessen und
beprobt. Die GroBe dieser Baume reicht von 4 m bis 34 m Hohe und 4 cm bis 70 cm
Brusth6hendurchmesser. Eine Analyse der rdumlichen Verteilung ergab eine aggregierte
Verteilung der Baume. Daneben wurden 68 Kulturkirschen der dem Bestand am nichsten

liegenden Gérten beprobt und eingemessen.

1.2.2.2 Stieleiche
Die experimentellen Untersuchungen an der Stieleiche (Elternschaftsanalysen und Zwei-

Generationen-Ansatz) wurden im Revierforstamt Behlendorf (Stadtwald Liibeck) und in
dessen Umgebung durchgefiihrt. Der Bestand 66b des Revierforstamtes Behlendorf (im
folgenden nur “Behlendorf* genannt), der schon im vorangegangen BMVEL-Projekt intensiv
untersucht wurde, war aufgrund der Voruntersuchungen und aufgrund seiner Einbettung in
eine komplexe Landschaft aus See, Feldern, Gehdlzen und Baumreihen am besten fiir die
Untersuchungen mit dem Zwei-Generationen-Ansatz geeignet.

Hier waren die Genotypendaten fiir 228 Bdume vorhanden, im Gegensatz zur Flache
Steinhorst mit nur 85 untersuchten Eichen (Degen et al. 1999).

Der gewihlte Landschaftsausschnitt ist ca. 2 mal 3 km grofl und umfasst den Kernbestand
Behlendorf, weiteren Mischwald mit Stiel-Eichen und die umgebende Landschaft mit

landwirtschaftlichen Flichen und Siedlungen (Abb. 2).

387



B Kernbestand Behlendorf
[ ] Weiterer Mischwald mit Eiche
[ ] Freie Landschaft

Abb. 2: Landschaftsausschnitt (Nord -Sud- Ausdehnung ca. 2 km, Ost-West- -Ausdehnung ca. 3 km) mit
14 Probepunkten zu je 3 beernteten Baumen

1.2.3 Methoden

1.2.3.1 Populationsgenetische Methoden

1.2.3.1.1 Genetische Struktur und Elternschaftsanalysen

Alle Berechnungen und statistischen Tests wurden mit der Statistik-Software SAS
durchgefiihrt. Zur Berechnung der populationsgenetischen Parameter wurden spezielle SAS-
Makros verwendet (Stauber 2003). Fiir die Auswertungen der Ergebnisse der Wildkirsche
kamen zudem die Programme GSED und PopGene zum Einsatz.

Das Programm CERVUS (Marshall et al. 1998) wurde fiir Elternschaftsanalysen eingesetzt.
Dieses Programm hat keinen Bezug zur rdumlichen Verteilung der Individuen, bietet aber die
Moglichkeit, Elternschaftsanalysen in einem reinen Ausschlussverfahren durchzufiihren und
zur Zuordnung weiterer nicht eindeutig ausschlieBbarer Eltern das most-likely Verfahren

anzuwenden.

1.2.3.1.2 TwoGener
Fiir das Modell TwoGener wurde das Programm analyse8.exe (Austerlitz 2003) verwendet.

Das Probendesign folgte Sork et al. 2002 insoweit, als mehrere Cluster von wenigen Biumen

388



im Abstand von 50 bis 100 m beprobt werden sollten. Der Abstand zwischen den Clustern
sollte 250 —750 m betragen. Sowohl innerhalb des Bestandes als auch auBlerhalb in der freien
Landschaft wurde angestrebt, je 7 Cluster zu 3 Bédumen, also insgesamt 42 Bdume zu
beernten. Damit sollte der Stichprobenumfang ausreichen, um Modellierungen im Bestand,

auBBerhalb des Bestandes und insgesamt durchzufiihren.

Das geplante Probendesign konnte anndhernd realisiert werden, obwohl vor allem innerhalb
des Bestandes nur relativ wenige fruktifizierende Bdume zu finden waren. Die Probepunkte 1
und 2 mit jeweils 3 beernteten Bidumen befinden sich im Kernbestand Behlendorf, die Probe-
punkte 3 bis 7 befinden sich im Wald auflerhalb der Kernflache mit einer geringeren Dichte
an Eichen. Die Probepunkte 8 bis 14 befinden sich in der freien Landschaft. Der mittlere
Abstand innerhalb jedes Clusters aus 3 Baumen betragt 50 Meter (min 11 ... max 191). Der
mittlere Abstand zwischen den 14 Clustern betrdgt 1112 Meter (min 139 ... max 2756).

Bei der Planung des Umfangs der genetischen Analysen (Anzahl der Proben und Anzahl der
zu untersuchenden Genorte) wurde neben der Laborkapazitit beriicksichtigt, dass ein
Mindestmall an genetischer Variation erfasst werden muss, um ausreichende
Ausschlusswahrscheinlichkeiten zu erreichen. Von Sork et al. 2002 wurde mit einem
Mikrosatelliten-Genort kombiniert mit 9 Isoenzymgenorten eine Ausschlusswahrscheinlich-
keit von Pg=0,923 erreicht. Diese Zahl sollte als Minimum fiir unsere Untersuchungen
angesetzt werden. Aus der bisher bekannten genetischen Variation an 4 Isoenzym- und 3
Mikrosatelliten-Genorten im Kernbestand Behlendorf konnte abgeleitet werden, dass die
Analyse von 3 hochvariablen Mikrosatelliten- Genorten ausreichen sollte (Tab. 2), wobei der

Genort AG9 durch AG104 wegen der gro3eren genetischen Variation ersetzt wurde.

Tab 2: Ausschlusswahrscheinlichkeiten aus 4 Enzymgenloci (PGM-A, PGI-B, IDH-B, MR) und 3
Mikrosatellitenloci (AG9, AG1 5, AG36), berechnet nach Waits et al. 2001

Kombination von Genorten Pp* Pe**
3 Mikrosatelliten + 4 Isoenzyme 0,00000175 0,9898
3 Mikrosatelliten 0,000028 0,9807
2 Mikrosatelliten + 4 Isoenzyme 0,000053 0,9633
2 Mikrosatelliten 0,00086 0,9307
1 Mikrosatellit + 4 Isoenzyme 0,0018 0,8614
1 Mikrosatellit 0,0289 0,7385
4 |soenzyme 0,0624 0,4699

* Wabhrscheinlichkeit, dass 2 zuféllig ausgewahlte Individuen der Population denselben Multilocus-
Genotyp haben

** Wahrscheinlichkeit, einen falschen Pollenelter auszuschlie®en, wenn der Mutterbaum eines
Samens bekannt ist
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1.2.3.2 Modellierung

1.2.3.2.1 Simulationen der Pollenausbreitung mit METRAS

Zur Abschdtzung von Genfluss durch Pollen auf Landschaftsebene wurde das mesoskalige
atmosphirische Simulationsmodell METRAS (Schliinzen 1990, Schliinzen et al. 1996)
erweitert, um Emission, Ausbreitung, Viabilitit und Deposition von Eichenpollen zu
simulieren. METRAS ist ein dreidimensionales, nicht-hydrostatisches, mesoskaliges Modell
(Schliinzen 1990, Schliinzen et al. 1996, Schliinzen & Katzfey 2003, Lenz et al. 2000), das
standardmafig zur Simulation von Wind, Temperatur, Feuchte, Wolken- und Regenwasser
sowie zum Transport und der Sedimentation von Tracern auf Basis von prognostischen

Gleichungen eingesetzt wird.

Im Rahmen des Projektes wurde eine von meteorologischen Faktoren abhidngige Funktion zur
Emission und zum Transport von Pollen (Euler-Modell) sowie dessen Lebensdauer eingesetzt
(Schueler & Schliinzen 2004, Schueler et al. 2004, siche Anhang). Somit ermdglicht dieses
Modell die Simulation der Pollenausbreitung in der realen Landschaft (Datengrundlage sind
Flachennutzungsdaten und ein digitales Hohenmodell) unter den realen, zur Bliitezeit
anzutreffenden Wetterbedingungen, wobei diese kleinrdumig von den Fldchennutzungs- und

Hohendaten modifiziert werden.

Fiir die Simulation der Pollenausbreitung mit METRAS wurden neben der Weiterentwicklung
des Simulationsmodells experimentelle Untersuchungen zur Parametrisierungen der
implementierten biologischen Funktionen durchgefiihrt. So wurden wéhrend der Eichen-
Bliihperiode in 2002 und 2003 Untersuchungen zur Lebensfahigkeit der Pollen vor und nach
Sonneneinstrahlung durchgefiihrt (Schueler et al. 2004, sieche Anhang). Fiir die Bliihzeit 2003
wurde aullerdem die totale Pollenproduktion des Versuchsbestandes Behlendorf ermittelt

(Schueler & Schliinzen 2004, siche Anhang).

Weitere fiir die Simulation der Pollenausbreitung und deren Analyse notwendige Parameter
wurden durch intensive Literaturstudien erarbeitet. Das betrifft die Parametrisierung der
Pollenemissionsfunktion, sowie die Quantifizierung der Anzahl an weiblichen Bliiten, welche

unverzichtbar zur Interpretation der simulierten Pollenausbreitungsmuster gehort.
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Zu den folgenden Fragestellungen wurden mit dem Simulationsmodell METRAS+Pollen
Untersuchungen durchgefiihrt:
e Uber welche Entfernungen kann lebensfihiger Pollen durch den Wind transportiert
werden?
e Bis zu welcher Distanz wird geniigend Pollen fiir eine erfolgreiche Befruchtung
transportiert? Bis zu welcher Distanz kann also Genfluss stattfinden?
e Welchen Einfluss haben die Faktoren Pollenviabilitdt, Pollenresistenz gegeniiber

Sonnenlicht und Pollenproduktion auf die Pollenausbreitung?

Alle Simulationen wurden auf Basis von digitalen Karten zur Landnutzung (Basis-DLM) und
Topografie (DGM200) durchgefiihrt, welche vom Bundesamt fiir Kartographie und Geodésie
(Frankfurt a.M.) bereitgestellt wurden. Als Pollenquellen in den Simulationen wurde entweder
nur der Versuchsbestand Behlendorf oder alle Stieleichenbestinde des 5 km x 20 km breiten
Ost-West Streifens berlicksichtigt. Dabei liegen fiir den Versuchsbestand Behlendorf die
detailliertesten Daten vor (z.B. Pollenproduktion). Die Identifikation der anderen bliihfdhigen
Stieleichenbestéinde erfolgte mit Hilfe der digitalen Forsteinrichtungskarten der Forstimter
Liibeck und Farchau. Dabei kamen die folgenden Kriterien zum Einsatz: 1. im Hauptbestand
miissen mindestens 10% Stieleichen vorhanden sein; oder 2. in der Unterschicht, dem
Nachwuchs und dem Uberhalt miissen mindestens 50% Stieleichen vorhanden sein; und 3. die
Biume in jeder dieser Schichten miissen mindestens 25 Jahre alt und damit bliihfahig sein.
Einen Uberblick iiber die fiir die Simulationen notwendigen Landnutzungstypen und die Lage

der identifizierten Stieleichenbestéinde gibt Abb. 3.

Als beispielhafte meteorologische Situation fiir die Eichenbliite wurden zwei Tage in der
Blithperiode 2000 ausgewihlt, der 2. Mai und der 30. April. Fiir diese beiden Tage
verzeichnete die Pollenmessstation Liibeck den hochsten (30.05.) und einen der niedrigsten
(30.04.) Pollenmesswerte fiir Eichenpollen im Blithzeitraum 2000 (Abb. 4). Die
meteorologischen Profile dieser beiden Tage wurden aus Messdaten des Deutschen

Wetterdienstes (Offenbach) der Stationen Bergen, Greifswald und Schleswig ermittelt.
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Abb. 3: Zentrale Flache des simulierten Gebietes mit den verschiedenen zur Simulation notwendigen
Landnutzungsklassen, den als Pollenquellen identifizierten Eichenbestanden und der
Focusflache Behlendorf. Fir die Simulationen wurde diese Flache des simulierten Gebietes in
ein 500 m x 500 m Raster eingeteilt, das eigentliche Simulationsgebiet betrug jedoch 200 km x
200 km und wurde aufRerhalb des gezeigten Gebietes durch ein nicht-aquidistantes Gitter mit
einer Weite bis zu 5 km abgebildet.
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Abb. 4: Der Anflug von Eichenpollen an der Pollenmessstation Liibeck spiegelt den Blihverlauf der
Eiche im Jahr 2000 wieder.
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1.3 Ergebnisse
1.3.1 Ausfuhrliche Darstellung der wichtigsten Ergebnisse

1.3.1.1 Wildkirsche

1.3.1.1.1 Entwicklung genetischer Marker zur Untersuchung von Genfluss bei der Wildkirsche

Als ersten Schritt zur Quantifizierung von Genfluss in Wildkirschenpopulationen wurden
geeignete genetische Marker charaktersisiert und validiert. Bei diesen Markern handelt es sich
um Kern-Mikrosatelliten. Diese bestehen aus einer variablen Anzahl von Wiederholungen
kurzer, aus zwei bis vier Basenpaaren bestehenden DNA-Sequenzen. Aufgrund ihrer hohen
Variabilitdit eignen sich Mikrosatelliten besonders zur Identifizierung von einzelnen
Individuen und fiir Elternschaftsanalysen (genetischer Fingerabdruck). Diese Marker erlauben
die Identifikation von Polleneltern geernteter Kirschsamen und die Identifikation von
Sameneltern aus bereits verbreiteten Samen in einer Population und damit die Bestimmung

von Genfluss durch Pollen und Samen.

Ausgangspunkt der Markerevaluierung waren 20 bekannte Mikrosatellitenorte des Pfirsichs
(Prunus persica [L.] Batsch). Von diesen erwiesen sich sieben als geeignet flir die
Wildkirsche. In Kreuzungsnachkommenschaften, bereitgestellt vom Institut fiir Obstziichtung
der BAZ Dresden Pillnitz, wurde die Vererbung der Marker und deren Kopplung mit
Selbstinkompatibilititsgenen der Kirsche untersucht. Zwei der untersuchten Marker zeigten
starke Abweichungen von Mendelscher Segregation in beiden
Kreuzungsnachkommenschaften. Die Kopplungsanalysen legen fiir diese Marker eine

Kopplung mit den Selbstinkompatibilititsgenen nahe.

Erste Tests aller sieben evaluierten Marker in der zu untersuchenden Population ergaben, dass
die Variabilitit dieser Marker ausreicht, um einzelne Bdume sicher zu bestimmen und um
Elternschaftsanalysen durchzufiihren (die Wahrscheinlichkeit, dass zwei Individuen in der
Population denselben Genotyp haben ist p = 6,08 x 10-7 und die
Ausschlusswahrscheinlichkeit p = 0,987). Nach der abgeschlossenen Evaluierung der Marker
werden diese standardméBig fiir Untersuchungen zum Genfluss eingesetzt. Die Ergebnisse

dieser Arbeit wurden publiziert und finden sich im Anhang (Schueler et al. 2003)
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1.3.1.1.2 Genetische Struktur
Die 172 markierten und vermessenen Wildkirschen des Bestandes Einhaus wurden an 8

Mikrosatelliten-Genorten (SSR-Loci, Dirlewanger et al. 2002, Schueler et al. 2003, siche
Anhang) sowie am Selbstinkompatibilitdtsgenort (SI-Locus, Sonneveld et al. 2001, 2003)

analysiert. Dabei wurden 14 Baumpaare mit demselben Genort an allen 8 SSR-Loci und den

SI-Loci gefunden. Bei 13 dieser Baumpaare waren die zwei Bédume (in einem Fall drei

Béume) nur maximal 15 m voneinander entfernt. Da es sich bei den gewdhlten SSRs um

hochvariable genetische Marker handelt, ist die Wahrscheinlichkeit, innerhalb der Population

Biume mit demselben Genotyp an allen Loci zu finden extrem gering (Pap= 6.5 x 107,

Schueler et al. 2003). Aus diesem Grunde konnen wir annehmen, dass es sich bei diesen

Baumpaaren um vegetative Vermehrung handelt, d.h. einer der beteiligten Bdume ist aus der

Wurzelbrut eines anderen hervorgegangen, bzw. beide Bdume sind aus der Wurzelbrut eines

dlteren nicht mehr existierenden Baumes hervorgegangen. Die nachfolgende Tabelle 3 gibt

einen Uberblick iiber die populationsgenetischen Parameter der untersuchten Population an

den 8 SSR-Loci und dem SI-Locus.

Tab. 3: Genetische Struktur des Wildkirschenbestandes Einhaus

Effektive Erwarteter Beobachteter . o
Anzahl . Abweichung Fixations-
Locus code Anzahl Heterozygotie- Heterozygoten- .
Allele A - von HW index F
Allele A grad anteil
UDP96-001 4 1,53 0,348 0,357 n.s. -0,029
UDP96-005 6 4,17 0,760 0,825 n.s. -0,085
UDP98-021 5 2,46 0,593 0,602 n.s. -0,016
UDP98-410 6 3,37 0,704 0,765 n.s. -0,087
UDP98-411 9 3,2 0,687 0,741 n.s. -0,078
UDP98-412 6 3,53 0,717 0,771 n.s. -0,076
BPPCT 034 12 5,1 0,804 0,776 n.s. 0,035
BPPCT 040 8 4,16 0,759 0,783 n.s. -0,031
SI 15 9,9 1 1 - -
Mittelwert 7 3,44 0,671 0,703 -0,046

Die Anzahl an Allelen der SSR-Loci schwankt zwischen 4 und 12, die der effektiven Allele

zwischen 1,5 und 5,1. An keinem der SSR-Loci wurde eine Abweichung vom

Hardy-Weinberg Gleichgewicht beobachtet und der Fixierungsindex ist an fast allen Loci

negativ. Am SI-Locus wurden 15 Allele gefunden, wobei die Anzahl an effektiven Allelen bei

knapp 10 liegt. Alle Bdume waren heterozygot, wie dies bei einem gametophytischen

SI-System erwartet wurde.
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Vergleicht man diese Ergebnisse mit anderen Baumarten (z.B. Eiche oder Esche) so muss
man feststellen, dass die genetische Variation an den SSR-Loci bei der Wildkirsche relativ
gering ist. Bei der Eiche schwankt die Anzahl an Allelen z.B. zwischen 11 und 33 (Degen et
al. 1999), oder bei der Esche zwischen 5 und 25 (Morand et al. 2001). Vergleicht man unsere
Ergebnisse jedoch mit anderen Arbeiten an der Wildkirsche mit anderen Markern (z.B.
Isoenzymen oder Chloroplasten-DNA ), so findet sich bei der Wildkirsche ganz generell nur
eine geringe genetische Vielfalt innerhalb der Populationen sowie nur eine geringe
Differenzierung zwischen Populationen. (z.B. Mariette et al. 1997, Ducci & Santi 1998,
Frascaria et al. 1993, Mohanty et al. 2001). Dies mag in der Biologie der Art begriindet sein.
So besitzt die Wildkirsche nur eine relativ kurze Juvenilperiode (blitht mit ca. 5 Jahren), sie
erreicht nur ein geringes Alter und ist eine ausgeprédgte Pionierbaumart. Diese Eigenschaften
sind bezeichnend fiir Arten mit einer geringeren genetischen Vielfalt und einer geringen

Differenzierung zwischen Populationen (Austerlitz et al. 2000).

In der hier untersuchten Population findet sich zudem ein vergleichsweise geringer Anteil
(17%) an vegetativer Vermehrung, im Vergleich zu anderen Studien an der Wildkirsche mit
Isoenzymen. So konnte Frascaria et al. (1993) sehr viel mehr vegetative Vermehrung
nachweisen. Ob dieser Unterschied jedoch durch die weniger polymorphen Isoenzyme oder

durch Unterschiede zwischen den Populationen ausgelost wird, bleibt unklar.

Neben der genetischen Vielfalt an den SSR-Loci ist die Vielfalt am Selbstinkompatibilitéts-
system von besonderer Bedeutung. Hier konnten 15 Allele gefunden werden. Da die
verwendete Methode zur Identifizierung der SI-Allele an der Kulturkirsche entwickelt wurde,
konnten 4 neue Allele gefunden werden. Diese ,neuen” Allele sind bisher noch nicht
beschrieben, wurden von anderen Arbeitsgruppen aber auch in Wildkirschenbestinden in
Belgien und England gefunden (Personliche Mitteilung, K. Russell, HRI East Malling). Sie
deuten darauf hin, dass Kulturkirschen bisher nur einen geringen bis keinen Einfluss auf die

genetische Struktur des Altbestandes haben.

1.3.1.1.3 Vaterschaftsanalyse
Zur Abschitzung von Genfluss durch Pollen innerhalb der Wildkirschenpopulation wurden

im Jahr 2001 von 6 Mutterbdumen Samen (Kirschen) geerntet. Von jedem beernteten

Mutterbaum wurden 50 Samen (von Baumnr. 14 nur 31 Samen), zusammen 281 Samen an
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8-9 SSR-Loci analysiert. Mit 276 dieser Samen wurde eine Vaterschaftsanalyse zur
Bestimmung der Pollenviter durchgefiihrt. Als mogliche Viter wurden dabei die 172
Altbdume der Wildkirschenpopulation und zusétzlich die 68 beprobten Kulturkirschen der

angrenzenden Siedlung beriicksichtigt.

Dabei wurden 110 Nachkommen im Ausschlussverfahren eindeutig einem Pollenvater
zugewiesen. Die mittlere Pollenausbreitungsdistanz dieser 110 Nachkommen betrégt 89 m.
Unter Beriicksichtigung des most-likely Verfahrens (Marshall et al. 1998) konnten weitere 97
Nachkommen (= insgesamt 207 = 75%) einem Pollenvater zugewiesen werden.
Beriicksichtigt man alle 207 zugeordneten Pollenviter, so betrigt die mittlere

Pollenausbreitungsdistanz ca. 110 m.

Fiir 62 Nachkommen (= 22%) wurde kein Pollenvater in der Population oder unter den
untersuchten Kulturkirschen gefunden. Als Pollenviter dieser Nachkommen kommen weitere,
nicht untersuchte Kulturkirschen, weiter entfernte Wildkirschen oder nicht beprobte, kleinere

Wildkirschen innerhalb des Bestandes in Frage.

Tab. 4: Ergebnisse der Elternschaftsanalyse fir direkt (im Ausschlussverfahren) zugeordnete Vater.
Nah beieinander stehende Baume sind durch die gleiche Hintergrundfarbe markiert.

Anzahl direkt Anzahl Mittlere.PoIIen- Anzahl von Anzahl !\lachkommerl mit
Samenelter zugeordneter Nachkorr_l'men ausb_re|tungs- Vaterbaumen _Kulturlqrs_chen als Vater
Nachkommen  ohne Vater distanz (direkt + indirekt zugeordnet)
14 19 2 46 m 8 0+0
17 25 6 116 m 16 0+0
33 17 14 17 m 5 1+1
44 19 17 74 m 10 0+2
55 19 12 93 m 11 2+1
61 11 11 188 m 10 2+8
Alle 107 62 89 m 46 5+7

Die Zusammenstellung der Ergebnisse der Vaterschaftsanalyse fiir die einzelnen
Samenbdume in Tabelle 4 zeigt, dass groBe Unterschiede zwischen den Samenbidumen in der
mittleren Pollenausbreitungsdistanz, der Anzahl an Nachkommen ohne zugeordnete Viter, in
der Anzahl von identifizierten Vaterbdume und in der Anzahl von Vétern aus Kulturkirschen

besteht.

Die Anzahl an nicht zugeordneten Nachkommen ist bei den Samenbdume 14 und 17 am

geringsten. Diese beiden Baume stehen direkt am Ufer des Ratzeburger Sees (Abb. 1) und
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sind am weitesteten von den Riandern des untersuchten Teils des Bestandes entfernt. In den
Nachkommen dieser beiden Samenbdume wurden zudem keine Kulturkirschen der
angrenzenden Siedlung als Viter gefunden. Der hochste Anteil an Befruchtungen durch
Kulturkirschen wurde in den nachkommen des Baums 61 festgestellt. Nr. 61 grenzt direkt an
einen Garten der Siedlung. Sehr grofle Differenzen in der Anzahl an Vitern unter den
zugeordneten Nachkommen und in der mittleren Pollenverbreitungsdistanz wurden sowohl
bei weit voneinander entfernt stehenden Bdumen, als auch bei Bdumen der nédchsten
Nachbarschaft gefunden (z.B. zwischen 14 — 17 und 33 - 44). Dieses deutet darauf hin, dass
die Pollenausbreitungsmuster nicht nur von der rdumlichen Anordnung im Bestand, sondern
noch weitere Faktoren wie z.B. dem Selbstinkompatibilititssystem und der Blithphdnologie

beeinflusst werden.
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Abb. 5: Pollenausbreitung innerhalb der Wildkirschenpopulation aller direkt zugeordneten
Vaterschaften. a) aufgetragen uber Distanzklassen von je 20 m; b) aufgetragen Uber Distanz-
Dichte-Klassen mit je 25 Baumen.
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Abb. 5 =zeigt die Héufigkeit aller direkt zugeordneten Vaterschaften aufgetragen in
Abhingigkeit zur Distanz (a) bzw. der Distanz-Dichte (b) vom Samenbaum. Abb. 5a) lasst
vermuten, das iiber die Distanzen von 80 —100 m kaum Pollen ausgebreitet wird, wiahrend
tiber groBere Entfernungen mehr Pollen ausgebreitet wurde. Tatsdchlich nimmt die
Befruchtungswahrscheinlichkeit aber ohne solche Unterbrechungen mit zunehmender
Entfernung von Samenbaum ab (Abb. 5b). Die meisten Befruchtungen (~60 %) finden durch
einen der 25 am niichsten stehenden Biume statt. Uber eine Distanz von 300 m hinaus wurden
nur 4 (~ 4%) und iiber eine Distanz von 400 m keine erfolgreichen Befruchtungen

verzeichnet.

1.3.1.1.4 Analyse der Pollenwolken
Zusétzlich zur durchgefiihrten Elternschaftsanalyse wurde die genetische Vielfalt der

befruchtenden Pollen untersucht. Dazu wurden die Allelfrequenzen der Pollen durch
Subtraktion des Samenmutterbeitrages vom Genotyp des Nachkommens bestimmt. In
zweideutigen Fillen, d.h. wo der Genotyp der Mutter dem des Nachkommens entspricht,
wurde unter Annahme von Mendelspaltung der Haplotyp des Pollens mit einer
Wabhrscheinlichkeit von 50 % dem einen oder dem anderen Allel der Mutter zugeordnet. In
die nachfolgende Analyse der genetischen Vielfalt der ,Pollenwolken' der einzelnen
Samenbdume wurden alle 50 bzw. 31 Nachkommen des jeweiligen Mutterbaumes

einbezogen.

Tab. 5: Genetische Struktur der Pollenwolken einzelner Samenbaume. Nah beieinander stehende
Baume sind durch die gleiche Hintergrundfarbe markiert.

Samenelter Mittlere Anzahl Mittlere Anzahl Genetische
Allele A effektiver Allele Ae  Diversitat h

14 4.38 3.01 0.61

17 5.25 3.63 0.70

33 5 3.48 0.69

44 5.75 0.68

55 5.63 3.66 0.68

61 6 3.82 0.73

Die geringste genetische Vielfalt findet sich in der Nachkommenschaft der Samenmutter 14
und die hochste Vielfalt kann in der Nachkommenschaft der Samenmutter 61 beobachtet
werde. Auch die Nachkommenschaft der Samenmutter 17, die in direkter Nachbarschaft des

Baumes 14 steht, weist eine hohe genetische Vielfalt auf.

! dabei handelt es sich nicht um physikalische Pollenwolken, sondern nur um die Pollenmenge, die einen Baum
befruchtet hat.
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Tab. 6: Genpool Distanz d 0 zwischen den Pollenbeitragen der untersuchten Nachkommenschaften

SampleNo. m33 m14 m44 m61 m17 m55
m33 0.000
m14 0.364 0.000
m44 0.252 0.288 0.000
mo61 0.263 0.293 0.275 0.000
m17 0.210 0.280 0.220 0.191 0.000
m55 0.260 0.295 0.201 0.267 0.215 0.000
Sl- Samen-
Genotyp mutter
S1 SN4 M33
S1 SN1 Mme
S1 S14 M7
S1 SN4 Ma4
S7 S14 MSS
S3 S13 M14
0.16 0.18 0.20 0.22 0.24 0.26 0.28 0.30
Genpool Distanz

Abb. 6: Dendrogramm (UPGMA) auf Basis der Genpool Distanz d_0 zwischen den Pollenbeitragen
der untersuchten Nachkommenschaften, sowie der SI-Genotyp der beernteten Samenmadtter

Eine Berechnung der Genpool-Distanzen zwischen den Pollenbeitrdgen der verschiedenen

Samenmiitter (Tab. 6 und Abb. 6) zeigt, dass die Pollenbeitrdge zur Nachkommenschaft des

Samenelters 14 am die grofte Distanz zu den anderen Bdume aufweist. Gleichzeitig ist der SI-

Genotyp dieses Baumes am stérksten von den anderen verschieden. Das Dendrogramm zeigt,

dass weder die rdumliche Lage der Biume im Bestand, noch der SI-Genotyp der Baume die

genetische Vielfalt der Pollenwolken alleine erkldren. So weisen z.B. die rdumlich sehr weit

entfernten Baume M17 und M61, welche ein gemeinsames SI-Allel besitzen, genetisch sehr

dhnliche Pollenbeitrige auf.
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1.3.1.2 Stieleiche

1.3.1.2.1 Genetische Struktur der Eltern- und Nachkommengeneration

In alle Auswertungen wurden nur diejenigen Elternbdume und Nachkommen einbezogen, bei
denen die Genotypen-Daten fiir alle 3 Genloci vollstdndig vorlagen. Das sind bei der
Elterngeneration 42 beerntete Baume und 190 weitere Baume in der Kernfliche Behlendorf,
zusammen 232 Bédume. Bei den Nachkommen sind 658 Samen mit vollstindigen Daten
vorhanden. Das ergibt insgesamt 890 genotypisierte Individuen.

Die allelfrequenzbasierten populationsgenetischen Parameter der einzeln ausgewerteten
Teilpopulationen unterschieden sich wenig, nur die Anzahl der nachgewiesenen Allele steigt
mit zunehmendem Stichprobenumfang (Tab. 7).

Bei den jeweils 5 hdufigsten Allelen an jedem Genort treten nur geringfiigige Unterschiede
bei den relativen Héaufigkeiten auf. Die Allele, die entweder nur in der Elterngeneration oder
nur in der Nachkommengeneration vorkommen, sind extrem selten (Tab. 8). Ein Vergleich
der Allelhdufigkeitsverteilung mit einem statistischen Test ist wegen der groBBen Anzahl der
Allele nicht aussagefdhig und deshalb nicht sinnvoll.

Die beiden an 3 Mikrosatelliten-Genloci charakterisierten Generationen sowie ihre
Teilpopulationen unterscheiden sich nur minimal in ihrer genetischen Struktur, sie kdnnen
praktisch als Stichproben aus derselben Grundgesamtheit betrachtet werden, die nicht
signifikant vom Hardy-Weinberg-Gleichgewicht abweicht.

Die ermittelten Ausschlusswahrscheinlichkeiten liegen in der Elterngeneration

erwartungsgemal bei 0,99.

Tab. 7: Populationsgenetische Parameter von Teilpopulationen der Eltern- und
Nachkommengeneration, Mittelwerte aus 3 Genorten (N: Stichprobenumfang, A/L: mittl.
Anzahl der Allele/Locus, H,: erwarteter Heterozygotiegrad, H,: beobachteter
Heterozygotiegrad, F: Fixierungsindex, ne: genetische Diversitat = effektive Anzahl der Allele,
Pe: Ausschlusswahrscheinlichkeit, Erkldrung siehe Tabelle 1)

N A/L He Ho F Ne Pe

Eltern Kernbestand B. 196 21,7 0,886 0,961 -0,086 8,74 0,9895
Samen Kernbestand B. 84 14,7 0,848 0,857 -0,015 6,59

Eltern Mischbestand 15 11,3 0,874 0,889 -0,015 7,94 0,9844
Samen Mischbestand 229 22,7 0,895 0,866 +0,033 9,50

Eltern Landschaft 21 13,7 0,873 0,889 -0,019 7,90 0,9864
Samen Landschaft 345 21,7 0,883 0,874 +0,009 8,57

Elterngeneration gesamt 232 22,7 0,888 0,950 -0,070 8,90 0,9901
Nachkommen gesamt 658 25,0 0,889 0,869 +0,022 9,04

Alles 890 25,7 0,890 0,890 -0,001 9,08 0,991
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Tab. 8: Allelfrequenzen an 3 Mikrosatelliten-Genorten in der Eltern- und Nachkommengeneration (die

jeweils 5 haufigsten Allele sind markiert)

AG104  Elten k(’;‘g‘;‘en AG15  Eltern k(’j:;:‘en AG36  Eltern kg'nﬁ‘en
158 0,0022 00091 | 150 00022 00015 | 206 00603  0,0631
160  0,1681 041315 | 158 00625 00684 | 208 00733  0,1011
162 00129 00289 | 160 01401 01056 | 210 00043  0,0053
164 00216 00281 | 162 00151 00122 | 212 01810  0,1687
166 0,0022 00008 | 164 00237 00076 | 214 04185  0,1254
168 00539 00228 | 166 00000 00068 | 216 00927  0,1330
170 00151 00243 | 168 00000 00038 | 218 01444  0,1109
172 00043 00015 | 170 01207 04299 | 220 04918  0,1634
174 00517 00631 | 172 041724 01991 | 221 00000  0,0023
176 00108 00228 | 174 00409 00403 | 222 00194 00228
178 0,0733 00995 | 176 02371 0,568 | 224 00366  0,0319
180 00302 00175 | 178 01078 00942 | 226 00129  0,0053
182 01272 04033 | 180 00388 00327 | 228 00043  0,0046
184 00151 00274 | 182 00129 00236 | 230 00323  0,0471
186 00194 00160 | 184 00108 00068 | 232 00000 0,0038
188 00151 00243 | 18 00000 00008 | 234 00022 0,0008
190 00280 00486 | 188 00043 00030 | 236 00022  0,0000
191 0,000 00008 | 190 00022 00038 | 238 00194  0,0099
192 00280 00395 | 192 00086 00030 | 240 00043  0,0008
193 0,0000  0,0008
194 00280 0,0167
196 00172  0,0243
197 0,0022  0,0000
198 0,038  0,0418
199 0,0000  0,0008
200 00216  0,0228
202 00323 0,137
204 00022 0,0144
205 00022  0,0023
206 00043  0,0091
208 00043  0,0046
210 00711  0,0813
212 00409  0,0274
214 00259  0,0091
216 00086  0,0046
218 00172  0,0053
220 00022  0,0023
222 00000  0,0023
224 00022  0,0068
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1.3.1.2.2  Elternschaftsanalyse
Die Samen wurden am Boden unter den ausgewéhlten Mutterbdumen gesammelt und nicht

vom Baum geerntet. Es wurde festgestellt, dass ca. 15 % der Samen nicht vom zugeordneten
Mutterbaum stammen konnen, weil an mindestens einem der 3 Genorte kein Allel der Mutter
vorhanden ist. Teilweise konnten solche Samen aber benachbarten Mutterbdumen bis
maximal 40 Meter Abstand zugeordnet werden. Im Kernbestand Behlendorf wurde der
zusitzliche Mutterbaum 27, der in 6 Meter Entfernung von Baum 26 steht, als Mutterbaum

fiir einen Teil der Samen identifiziert (Tab. 9).

Tab. 9: Anzahl der Samen mit vollstandigen Daten an allen 3 Genloci, zusammengefasst nach

Probepunkten
Probepunkt Anzahl Samen Vom Nicht vom Vom Nicht vom
Mutterbaum Mutterbaum Mutterbaum Mutterbaum
nach Korrektur
1 51 50 1 50 1
2 33 23 10 29 4
3 50 42 8 43 7
4 35 26 9 26 9
5 48 43 5 43 5
6 47 44 3 44 3
7 49 10 39 17 32
8 50 49 1 49 1
9 50 50 0 50 0
10 47 26 21 43 4
11 49 47 2 47 2
12 50 49 1 49 1
13 54 54 0 54 0
14 45 43 2 43 2
gesamt 658 556 (84,5 %) 102 587 (89,2 %) 71

Fiir insgesamt 587 Samen wurde nun versucht, potentielle Polleneltern unter den untersuchten
Baumen der Elterngeneration zu finden. Das dafiir eingesetzte Programm CERVUS (Marshall
et al. 1998) dient zur Elternschaftsanalyse mit Multilocusgenotypen, allerdings ohne Bezug
zur Fliache. Es bendtigt je eine Datei fiir die Eltern- und die Nachkommengeneration und ihre
Multilocusgenotypen und gibt eine Liste mit genetisch in Frage kommenden Polleneltern zu
jedem Samen aus. Unter den 587 Samen findet sich bei 195 kein Pollenelter unter den
untersuchten 232 Bdumen. Das ldsst sich mit weiteren nicht oder nicht vollstindig
untersuchten Bdumen sowohl im Wald auBerhalb des Kernbestandes Behlendorf als auch in
der freien Landschaft erkliren. Zusétzlich ist ein Pollenferntransport nicht auszuschlieBen.

Bei 392 Samen konnten 1 oder mehrere potentielle Polleneltern gefunden werden.
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Abbildung 7: Anzahl der potentiellen Polleneltern je Samen, zusammengefasst von 43 Mutterbaumen

Die Graphik (Abb. 7) zeigt deutlich, dass bei den meisten Samen nur ein oder sehr wenige (2
bis 4) Polleneltern in Frage kommen, bei sehr wenigen Samen jedoch viele (bis zu 19 in
einem Fall).

Der Median betrdgt 3 potentielle Polleneltern je Samen. Das ist trotz der hohen
Wahrscheinlichkeit von 99 %, bei bekannter Mutter einen falschen Vater auszuschlief3en,
nachvollziehbar, da weit iiber 200 Polleneltern vorhanden sind. Zusétzlich wurde festgestellt,
dass die Bdume mit einer hohen mittleren Anzahl Polleneltern je Samen fast ausschlieBlich
Genotypen aus haufigen Allelen besitzen.

Unter den 587 Samen, die einem beernteten Mutterbaum zugeordnet wurden, befinden sich 7
Samen, die aus Selbstung stammen konnen. Davon ist 1 Samen aus dem Kernbestand
Behlendorf (Inzuchtrate 0,013), 1 aus dem iibrigen Wald (Inzuchtrate 0,006) und 5 aus der
freien Landschaft (Inzuchtrate 0,015). Die mittlere Inzuchtrate in der Stichprobe von 587
Samen betrdgt damit maximal 0,012.

Die Fixierungsindizes in Tabelle 7 sind zwar alle nicht signifikant von Null verschieden, aber
fiir die Samengeneration wurden trotzdem durchgingig immer etwas hohere Werte als fiir die
zugehorige Elterngeneration ermittelt, was ebenfalls auf einen geringen Anteil an Inzucht

hindeutet.
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1.3.1.2.3 Pollentransport innerhalb des Kernbestandes Behlendorf
Aufgrund der nahezu vollstdndigen genetischen Charakterisierung aller Eichen des

Kernbestandes Behlendorf kann zu den untersuchten Eicheln neben der bekannten Mutter
auch der potentielle Pollenelter ermittelt werden. Bei mehr als einem genetisch mdglichen
Pollenelter wurde derjenige mit der geringsten rdumlichen Entfernung als der
wahrscheinlichste angesehen. Nur dieser Pollenelter wurde in den folgenden Betrachtungen
berticksichtigt. Fiir 67 von insgesamt 79 Samen, das entspricht 85 %, kam der rdumlich am
néichsten gelegene Pollenelter aus dem Kernbestand Behlendorf selbst. Bei 3 Samen wurde als
néchstgelegener potentieller Pollenelter ein Baum aus der freien Landschaft identifiziert. Bei
9 Samen konnte kein Pollenelter unter den untersuchten Bidumen der Elterngeneration

gefunden werden.

Tab. 10: Pollentransportweiten im Kernbestand Behlendorf

Probe- Baum Anzahl  Pollenelternim  Mittlere Entfernung Standard- Median (m)
punkt Samen* Kernbestand zum nachsten abweichung
Behlendorf Pollenelter (m)
1 628 16 12 75,5 81,9 40,7
1 641 17 15 43,6 48,7 26,1
1 654 17 13 86,6 68,7 73,2
2 26 7 7 67,1 102,5 27,0
2 27 4 3 63,1 41,6 40,9
2 293 12 11 27,5 27,7 14,2
2 384 6 6 104,3 64,6 93,9
79 67 (85 %) 63,8 67,1 40,2

* nur vollstandig an 3 Loci untersuchte Samen von der richtigen Mutter
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Abb. 8: Haufigkeitsverteilung der Pollentransportweite im Kernbestand Behlendorf (Probepunkte 1 und
2 zusammen)

Der Mittelwert der Entfernung zwischen den Paarungspartnern betridgt 64 Meter. Dieser Wert
charakterisiert jedoch aufgrund der starken Abweichung von der Normalverteilung (siche
Héufigkeitsverteilung Abb. 8) nicht den zu veranschaulichenden Sachverhalt. Das wird viel
besser vom Median mit 40 Metern ausgedriickt. Es bedeutet, dass die Hilfte der bestdubenden
Pollen aus einer Entfernung bis zu 40 m stammen.

Fiir alle 7 Mutterbdume wurde festgestellt, dass einige Polleneltern mehrmals erfolgreich
waren. Die ,effektive Anzahl der Polleneltern von 5,1 (bezogen auf Gleichverteilung) ist
damit kleiner als die tatsdchliche Anzahl der Polleneltern (Tabelle 11). Die Abbildungen 9
und 10 veranschaulichen die wahrscheinlichsten erfolgreichen Bestdubungen von 7 Bdumen
im Kernbestand Behlendorf. Die Linien einer Farbe stellen die entsprechenden

Pollentransporte zu einem Mutterbaum dar.
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Tabelle 11: Effektive Anzahl von Polleneltern im Kernbestand Behlendorf

Probepunkt Mutterbaum Anzahl Samen Anzanhl Effektive Anzahl
verschiedener Polleneltern
Polleneltern
1 628 12 7 6,000
1 641 15 8 6,081
1 654 13 10 8,048
2 26 7 6 5,444
2 27 3 3 3,000
2 293 11 6 4,840
2 384 6 3 2,000
Mittel 9,6 6,1 5,059

Abb. 9: Ausschnitt aus der Kernflache Behlendorf am Probepunkt 1: Wahrscheinlichste erfolgreiche
Bestaubungen (Baum 628 rot, Baum 641 blau, Baum 654 griin)
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Abb. 10: Ausschnitt aus der Kernflache Behlendorf am Probepunkt 2: Wahrscheinlichste erfolgreiche
Bestaubungen (Baum 26 griin, Baum 27 rot, Baum 293 schwarz, Baum 384 blau)

An dieser Stelle wird nochmals darauf hingewiesen, dass bei mehr als einem genetisch
moglichen Pollenelter derjenige mit der geringsten rdaumlichen Entfernung als der
wahrscheinlichste angesehen wurde. Falls diese Annahme fiir einige Samen nicht zutreffen
sollte, und ein weiter entfernt stehender Baum der Pollenelter ist, wiirde sich der Wert der
mittleren  Entfernung zum nichsten Pollenelter vergroBern. Die angegebenen
Pollentransportweiten in Tabelle 10 stellen deshalb fiir die untersuchten Samen eine untere

Grenze dar. In dhnlicher Weise trifft das auch fir die effektive Anzahl von Polleneltern zu.

1.3.1.2.4 Genetische Struktur der Pollenwolken
Zur Ermittlung der genetischen Struktur der Pollenwolken der 43 Mutterbdume wurde der

Genotyp der Samen in einen miitterlichen und véterlichen Anteil aufgeteilt. Bei homozygotem
Genotyp und bei heterozygotem Genotyp, bei dem ein Allel mit der Mutter iibereinstimmt, ist
die Bestimmung des Pollenallels eindeutig. Bei heterozygotem Genotyp der Samen, der mit
der Mutter iibereinstimmt, wurde eine gerade Anzahl solcher Samen auf beide Varianten
gleichmidfBig aufgeteilt, bei dem evtl. {ibrig bleibenden Samen wurde das insgesamt in der

Elterngeneration haufigere Allel der Pollenwolke zugerechnet. Diese Vorgehensweise weicht
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etwas von der des TwoGener-Modells ab, ldsst sich jedoch ohne zu groBen Aufwand
realisieren. Das Modell TwoGener verwendet die Allelfrequenzen der gesamten
Elterngeneration als Wahrscheinlichkeiten fiir beide Allele der Pollenwolke.

Die genetische Variation im bestdubenden Pollen ist im Wald (Probepunkte 1-7 ) und in der

freien Landschaft (Probepunkte 8-14) anndhernd gleich grof3 (Tabelle 12).

Tab. 12: Absolute und effektive Anzahl der Allele in den erfolgreichen Pollen innerhalb des Waldes
und in der Landschaft

N AG104 AG1 5 AG36 Mittel
Anzahl der Allele
Wald 252 31 15 16 20,7
Landschaft 335 36 16 13 21,7
Effektive Anzahl der Allele
Wald 252 18,50 6,77 7,76 9,07
Landschaft 335 14,68 6,36 8,06 8,59

Aus den Allelfrequenzen von 38 einzelnen erfolgreichen Pollenwolken wurden paarweise
genetische Abstdnde berechnet und mit diesen Daten eine Clusteranalyse durchgefiihrt. Fiinf
Béume mit 6 und weniger Samen wurden hier nicht beriicksichtigt (Baum 27, 384, 4-3, 7-2, 7-
3). Das Dendrogramm (Abb. 11) zeigt die groBen genetischen Abstinde zwischen den
Pollenwolken insgesamt. Es lassen sich einige Gruppen genetisch dhnlicher Pollenwolken
erkennen, die rdumlich benachbarte Biume, z. T. innerhalb eines Probepunktes, bestdubt
haben. Aber auch die im nordlichen Teil des untersuchten Landschaftsausschnittes weit
voneinander entfernt stehenden Pollenfangerbdume scheinen von gemeinsamen Pollenwolken
bestdubt worden zu sein (Abb. 12). Die sich teilweise rdumlich iiberschneidenden
Pollenwolken sind genetisch unterschiedlich, was wahrscheinlich auf unterschiedliche
Zeitpunkte der Bestdubung innerhalb des Bliihzeitraumes von 3-4 Wochen zuriickzufiihren
ist.

Der Bliihzeitpunkt scheint iiberhaupt eine sehr grofle Rolle zu spielen. So werden z. B. die 3
Béume des Probepunktes 6 von genetisch sehr dhnlichen Pollenwolken bestdubt, was auch
auf zumindest teilweise liberlappende Bliihtermine schlieen ldsst. Die raumlich aber ebenso
benachbarten Bidume am Probepunkt 11 (11-2 und 11-3) blilhen wahrscheinlich zu
verschiedenen Zeiten, da sie von genetisch vollkommen verschiedenen Pollenwolken bestdubt

werden.
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Abb. 11: Clusteranalyse (UPGMA) basierend auf genetischen Abstanden zwischen den Pollenwolken
von 38 Mutterbdumen
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Abb. 12: Darstellung von 5 genetisch ahnlichen erfolgreichen Pollenwolken in der untersuchten
Landschaft

Die Subpopulationsdifferenzierung (Gregorius 1986) als MalB3 zur Differenzierung wurde
verwendet, um die erfolgreichen Pollenwolken der Probepunkte im Wald mit denen in der
Landschaft zu vergleichen. Die Subpopulationsdifferenzierungen der Probepunkte im Wald
sind an den Loci AG104 und AG36 sowie beim Mittelwert signifikant groBer als in der freien
Landschaft (Tabelle 13, p < 0,05 Kruskal-Wallis-Test). Im Wald kommt wahrscheinlich die
pollentransporthemmende Wirkung der Mischbaumarten Rotbuche und Hainbuche, aber auch
der Eichenkronen selbst zur Wirkung. In der Landschaft scheinen die Pollenwolken besser

durchmischt zu sein und sind damit genetisch etwas einheitlicher.
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Tab. 13: Subpopulationsdifferenzierung zwischen den Pollenwolken an 14 Probepunkten (die jeweils 3
groRten Werte wurden markiert)

Probepunkt AG104 AG1_5 AG36 Subpopulationsdifferenzierung
1 0,405 0,204 0,245 0,285
2 0,484 0,362 0,292 0,379
3 0,416 0,198 0,268 0,294
4 0,440 0,222 0,311 0,324
5 0,329 0,313 0,222 0,288
6 0,454 0,289 0,468 0,404
7 0,672 0,453 0,573 0,566
8 0,439 0,270 0,229 0,312
9 0,299 0,165 0,129 0,198
10 0,362 0,233 0,201 0,265
11 0,338 0,292 0,190 0,273
12 0,436 0,248 0,326 0,337
13 0,348 0,188 0,203 0,246
14 0,316 0,193 0,198 0,236
Mittelwert 0,410 0,259 0,275 0,315

1.3.1.2.5 Berechnungen zum Pollentransport mit dem Modell TwoGener
Das Modell TwoGener teilt die genetische Gesamtheterogenitit des erfolgreichen Pollens in

einen Anteil innerhalb der Mutterbdume und einen Anteil zwischen ihnen. Das entspricht
einer sog. Analyse der molekularen Varianz (AMOVA). Der Varianzanteil zwischen den
erfolgreichen Pollenwolken der Miitter wird @y genannt.

Im ndchsten Schritt erfolgt mit iterativen Verfahren eine Anpassung der Einzelwerte an eine
Kurve. Dabei werden drei verschiedene Pollenverteilungsmodelle zugrunde gelegt: die
Normalverteilung, die Exponentialverteilung und die leptokurtische Verteilung (Abb. 13). Die
Parameter a (Skalenparameter) und b (Formparameter) der Pollenverteilungskurven
beschreiben dabei das Aussehen der Kurve.

Wenn b = 2 ist, handelt es sich um eine Normalverteilung, bei b = 1 um eine
Exponentialverteilung. Wenn b < 1 ist, ist die Verteilung breit, d.h. die Pollendichte nimmt
mit der Entfernung nur langsam ab. Wenn b > 1 ist, wie z.B. auch bei der Normalverteilung,
ist die Verteilung eher schmal, d. h. die Pollendichte nimmt schnell ab und Pollenausbreitung
iber groBere Distanzen ist seltener.

Die paarweise Berechnung des ®pr-Wertes zwischen den Mutterbdumen erlaubt eine
Schitzung der Pollenverteilungsparameter a und b bei fester Dichte d (Individuen je Hektar),

oder eine Schitzung von a und d bei festem Parameter b, oder als ,,joint estimate* eine
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Schétzung aller 3 Parameter gleichzeitig (Dick et al. 2003). Aus den Parametern der

Verteilungskurve wird im Modell TwoGener die Pollentransportweite delta berechnet.

Leptokurtisches Modell
Gauss-Modell

Exponentialmodell

Abb. 13: Modelle der Pollenverteilung

In der Input-Datei fiir dieses Modell miissen enthalten sein:

die Genotypen und die rdumlichen Koordinaten beernteten Bdume
(Pollenfangerbdume)

die Genotypen der Nachkommen, zugeordnet zum jeweiligen Mutterbaum

die Genotypen und die rdumlichen Koordinaten weiterer nicht beernteter Baume der
Elterngeneration zur Bestimmung der Allelfrequenzen der Elterngeneration

die Individuendichte (potentielle Polleneltern)

Solche Dateien wurden aus den experimentell ermittelten Daten fiir verschiedene Situationen

zusammengestellt:

Kernbestand Behlendorf (7 Mutterbdume)

Sonstiger Mischwald mit Stiel-Eiche (15 Mutterbdume)
Wald insgesamt (22 Mutterbdume)

Freie Landschaft mit Stiel-Eichen (21 Mutterbdume)

Alles zusammen (43 Mutterbdume)
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Es wurde festgestellt, dass die paarweisen rdumlichen Abstinde und die paarweisen

Differenzierungen der Pollenpools (®pr-Werte) nicht voneinander abhingig sind (Tab. 14).

Tab. 14: Korrelation zwischen paarweisem rdumlichen Abstand und paarweiser Differenzierung der
Pollenpools (N: Anzahl der Baumpaare)

Situation Anzahl N Pearson- p-Wert
Mutterbdume Korrelationskoeffizient

Kernbestand Behlendorf 7 21 0,01079 0,9630

Ubriger Mischbestand 15 105 0,01118 0,9099

Wald insgesamt 22 231 0,02088 0,7523

Landschaft 21 210 -0,03055 0,6599

Alles zusammen 43 903 -0,05225 0,1167

Die Bestandesdichte kann fiir den Kernbestand Behlendorf und fiir den {ibrigen Wald recht
genau angegeben werden, da die Stammzahlen und die Flachen bekannt sind. Im Kernbestand
Behlendorf machen die Stiel-Eichen zwar nur ein Viertel bei der Stammzahl aus, sie
dominieren aber im Kronenraum durch ihre Hohe und ihren Durchmesser (Tabelle 15). In der
freien Landschaft wurde die Anzahl der Stiel-Eichen geschitzt. Die Fliche des gesamten
untersuchten Landschaftsausschnittes ist ca. 500 ha groB8 (Rechteck ca. 2800 m x 1800 m).
Die berechneten Individuendichten auf Grundlage der vorhandenen Baumzahlen in Tabelle 16
dienen als Ausgangspunkt fiir die Schitzungen mit dem Modell TwoGener. Denkbar sind
auch geringere Dichten, da fiir das Modell eigentlich nicht die Stammzahl selbst, sondern die

Anzahl der Pollenspender bendtigt wird, die wesentlich geringer als die Stammzahl sein kann.

Tab. 15: Zusammensetzung des Kernbestandes Behlendorf

Art Anzahl Mischungsanteil Mittl. BHD (cm) Mittl. Hohe (m)
Rotbuche 354 40,5 % 38 25
Hainbuche 278 31,8 % 29 20
Stiel-Eiche 228 26,1 % 7 32

Vogelkirsche 10 1,1 % 34 21
Esche 3 0,3 % 24 17

Tab. 16: Bestandesdichten

Flache (ha) Anzahl der Indiv./ha Indiv./m?
Individuen
Kernbestand Behlendorf 4,1 228* 56 0,0056
Ubriger Mischbestand 120 540** 54 0,00054
Wald insgesamt 125 770 6,16 0,000616
Freie Landschaft 375 200*** 0,53 0,000053
Gesamt 500 970 1,94 0,000194

* aus dem vorangegangenen Projekt
** aus Teilprojekt 3 (Autochthonie)
*** Schatzung
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Der Output des Programms ,,TwoGener“ (Abbildung 14) gibt nach dem ®pr —Wert die
mittlere paarweise Distanz zwischen den Pollenfingerbdumen an. Danach folgen die
geschétzten Parameter fiir die 3 Pollenverteilungsmodelle. Die Zahl ,,delta” gibt die mittlere
Distanz der effektiven Pollenbewegung an und ,,sigma* ist die Standardabweichung fiir
»delta®. Der Parameter ,,gamma® beschreibt die Exponentialfunktion. Die Parameter a

(Skalenparameter) und b (Formparameter) charakterisieren die Pollenverteilungskurven.

Number of mothers: 7

Maximum number of offspring per mother: 17
Number of other adults: 189

Number of loci: 3

Maximum number of alleles per loci: 33
Adult density: 0.0056

628 0 9 32 8 9 8 6 4412104.59 5954231.35
628 651 32 13 8 2 18 8
628 652 32 26 8 3 8 8
628 653 32 17 8 3 8 4
628 654 27 9 9 3 6 2
628 655 33 9 10 9 6 4
628 656 37 32 13 8 8 5
641 0 11 19 9 11 1 1 4412123.75 5954232.35
641 634 19 2 12 9 4 1
641 635 11 2 12 9 4 1
641 636 21 11 9 3 8 1

global phift: 0.0555792
average distance between mothers: 212.676

Gaussian model

global without correction: sigma = 11.3065 delta = 14.1706

global: sigma = 11.3065 delta = 14.1706

fitted #1: sigma = 11.6575 delta = 14.6106

fitted #2: sigma = 8.70623 delta 10.9116

fitted #3: sigma 10.08 delta = 12.6334 error: 0.0481841

could not converge after 5000 steps

le-07 0.0418595 1.05628 0.789588

joint estimate: d = 1.05628 sigma = 0.789588 delta = 0.989601 error:
0.0418595

Exponential model

global without correction: gamma = 7.99493 delta = 15.9899

global: gamma = 7.99493 delta = 15.9899

fitted exponential (fixed density) i ..ottt i i itneeeeennns

fitted exponential (fixed density): d = 0.0056 a = 7.16839 b = 1 delta =
14.3368 error: 0.0464922

Abb. 14: Beispiele fur eine input- und eine output-Datei von , TwoGener“ (Kernbestand Behlendorf, 7
Pollenfangerbdume, Dichte 0,0056 Indiv./mz)
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joint estimate exponential:

could not converge after 500 steps

le-05 0.0418595 1.87399 2.38567 1

joint estimate exponential: d = 1.87399 a
error: 0.0418595

0.41917 b = 1 delta = 0.83834

Leptokurtic model
fitted leptokurtic (fixed density):

could not converge after 500 steps

le-05 0.0418128 0.0056 11.7606 0.103212

fitted leptokurtic (fixed density): d = 0.0056 a = 4.25471le-11 b =
0.103212 delta = 837.697 error: 0.0418128

fitted leptokurtic (fixed D) i ..ottt ittt ittt teeeeeeenaanns

fitted leptokurtic (fixed b): d = 0.0064695 a
delta = 779.801 error: 0.0418125

joint estimate leptokurtic:

I
w
©
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o
o
o))
()

|
—
—
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o
—
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w
N
=
N

joint estimate lepto: d = 0.0355244 a = 4.67822e-05 b = 0.186689 delta =
39.9042 error: 0.041809

Abb. 14: Fortsetzung

Von den Autoren des Programms TwoGener wird fiir eine moglichst gute Schétzung der
Pollentransportdistanz empfohlen, dass 1/®gr kleiner sein soll als die mittlere Anzahl der
Samen je Mutterbaum und dass der mittlere Abstand zwischen den Mutterbdumen grofer sein
soll als der Sfache Betrag von delta (Normalverteilung). Die Parameter ®rrund delta konnen
jedoch erst nach vollstindigem Abschluss der Auswertungen ermittelt werden, so dass nur
eine nachtrigliche Beurteilung der Giite der Schitzungen moglich ist. Der Sfache Betrag von
delta ist in jedem Fall kleiner als der mittlere Abstand zwischen den Mutterbdumen (Tabelle
17). Die berechneten Werte fiir 1/®py zeigen dagegen, dass 18 bis 24 Samen je Mutterbaum
wiinschenswert gewesen wiren, anstatt der 11 bis 16, die realisiert wurden. Die Erweiterung
des Stichprobenumfangs wire bei den meisten Mutterbaumen nicht mdglich gewesen, da kein
weiteres Saatgut vorhanden war. Die Anzahl der effektiven Bestduber ist aber immer noch

kleiner als die Anzahl der Samen, so dass die Schitzungen noch akzeptabel sind.
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Tab. 17: Parameter zur Beurteilung der Glite von Schatzwerten

Kernbestand Sonst. Wald Freie Alles
Behlendorf Misch- insgesamt  Landschaft
bestand
Input
Anzahl Mutterbaume 7 15 22 21 43
Anzahl Samen 79 173 252 335 587
Mittl. Anzahl 11,3 11,5 11,5 16,0 13,7
Samen/Mutterbaum
Dichte (Indiv./ ha) 56 5,4 6,16 0,53 1,94
Output
Global ®gt 0,0556 0,0412 0,0462 0,0413 0,0429
Mittl. Abstand zwischen 213 m 756 m 697 m 1257 m 1037 m
den Mutterbaumen
delta 14,2 m 53,0m 46,8 m 169,0 m 86,6 m
(Normalverteilung)
Berechnet
1/ ®pr 18,0 24,3 21,6 24,2 23,3
Effektive Anzahl der 9,00 12,15 10,81 12,11 11,65

Bestauber Ng,

Es wurde die Erfahrung gemacht, dass das Auftreten von Fehlermeldungen wie z. B. “could

not converge after 5000 steps* (Abb. 14) verbunden mit extrem lange Rechenzeiten von bis

zu 19 Tagen (!) hdufig dann auftreten, wenn in der input-Datei Mutterbiume mit sehr wenigen

Samen enthalten waren. Nach Weglassen solcher Mutterbdume und ihrer Nachkommen

verringerten sich die Rechenzeiten etwas und es traten seltener Fehlermeldungen und

unsinnige Werte auf. Die geschitzten mittleren Pollentransportweiten ,,delta® fiir die

ermittelten Werte ohne Fehlermeldung énderten sich dadurch nur wenig.

Tab. 18a: Pollenverteilungsparameter nach TwoGener-Schatzungen: Beispiel fir den Kernbestand
Behlendorf (7 Mutterbdume, 4 ... 17 Samen)

global phift: 0.0555792

average distance between mothers: 213 m

Verteilungs- Feste Parameter Geschatzte Parameter
Funktion d b d a b delta (m) error
(trees/ha) (trees/ha) (m)

Normal (fixed d) 56 2 - - 14,2 0,0482
Normal (joint est.)* - 2 10563 - 0,990 0,0419
Expon. (fixed d) 56 1 - 7,17 - 14,3 0,0465
Expon. (joint est.)* - 1 18740 0,419 - 0,838 0,0419
Leptokurt. (fixed d)* 56 - - 4,25-10" 0,103 838 0,0418
Leptokurt. (fixed b)* - 0,103 64,7 3,96:10™" - 780 0,0418
Leptokurt. (joint est.) - - 355 4,68-10° 0,187 39,9 0,0418

* mit Fehlermeldung

416



Tab. 18b: Pollenverteilungsparameter nach TwoGener-Schatzungen: Kernbestand Behlendorf (6
Mutterbaume, 6 ... 17 Samen, ohne Baum 27)

global phift: 0.0483799 average distance between mothers: 221 m
Verteilungs- Feste Parameter Geschatzte Parameter
funktion d b d a b delta (m) error
(trees/ha) (trees/ha) (m)

Normal (fixed d) 56 2 - - 15,2 0,0218
Normal (joint est.) - 2 105 - 11,2 0,0215
Expon. (fixed d) 56 1 - 8,47 - 16,9 0,0216
Expon. (joint est.) - 1 102 6,41 - 12,8 0,0215
Leptokurt. (fixed d) 56 - - 0,195 0,358 35,1 0,0214
Leptokurt. (fixed b) - 0,358 54,9 0,197 - 35,4 0,0214
Leptokurt. (joint est.) - - 50,2 0,130 0,336 40,2 0,0214

Ein Beispiel fiir den Kernbestand Behlendorf zeigt die ermittelten Parameter zuerst fiir alle 7
Mutterbdume und danach fiir 6 Mutterbdume (Tab. 18a und 18b). Eine Reduktion der Anzahl
der Mutterbdume auf 5 erbrachte wieder einen output mit Fehlermeldungen, da die Anzahl der

Pollenfingerbdume wahrscheinlich zu gering war.

Die Daten der Tabelle 18b kdnnen so interpretiert werden: Der Formparameter b der
Pollenverteilungskurve wurde im leptokurtischen Modell, das dazu keine Vorgaben macht,
bei fester Dichte mit 0,358 und ohne feste Dichte mit 0,336 ermittelt. Das ist deutlich kleiner
als 1 und entspricht einer breiten Verteilungskurve, d. h. die Pollendichte nimmt mit der
Entfernung nur langsam ab. Die Vorgaben von b =2 im Fall der Normalverteilung und von
b = 1 bei der Exponentialverteilung sind also fiir diesen Parameter zu hoch angesetzt und
charakterisieren die Pollenverteilungskurve offensichtlich weniger gut als das leptokurtische
Modell. Ohne feste Vorgaben fiir b und die Dichte d ergibt sich eine mittlere
Pollentransportweite von 40,2 Meter bei einer Dichte von an der Reproduktion beteiligten

Bédumen von 50,2 Individuen je Hektar im Kernbestand Behlendorf.

Im Folgenden wurden in den input-Dateien fiir den Mischbestand auflerhalb des Kernbestands
Behlendorf, fiir den Wald insgesamt und fiir die freie Landschaft solange Mutterbaume mit
wenigen Samen weggelassen, bis outputs ohne Fehlermeldungen erzielt wurden. Die

Ergebnisse sind in den Tabellen 19 bis 21 dargestellt.
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Tab. 19: Pollenverteilungsparameter nach TwoGener-Schatzungen: Sonstiger Mischbestand (15

Mutterbdume, 1 ... 17 Samen)

global phift: 0.0411556 average distance between mothers: 756 m

Verteilungs- Feste Parameter Geschatzte Parameter
funktion d b d a b delta (m) error
(trees/ha) (trees/ha) (m)
Normal (fixed d) 54 2 - - 53,0 0,2069
Normal (joint est.) - 2 6,47 - 41,8 0,2069
Expon. (fixed d) 54 1 - 25,8 - 51,6 0,2059
Expon. (joint est.) - 1 5,83 24,9 - 49,7 0,2059
Leptokurt. (fixed d) 54 - - 0,209 0,313 126 0,2049
Leptokurt. (fixed b) - 0,313 3,70 0,251 - 151 0,2048
Leptokurt. (joint est.) - - 1,40 0,000417 0,180 742 0,2046
Tab. 20a: Pollenverteilungsparameter nach TwoGener-Schatzungen: Wald insgesamt (19
Mutterbdume, 6 ... 17 Samen, ohne Baum 27, 7-1 und 7-2)
global phift: 0.0431407 average distance between mothers: 705 m
Verteilungs- Feste Parameter Geschatzte Parameter
funktion d b d a b delta (m) error
(trees/ha) (trees/ha) (m)
Normal (fixed d) 6,16 2 - - 48,5 0,2481
Normal (joint est.) - 2 7,20 - 42,8 0,2480
Expon. (fixed d) 6,16 1 - 26,1 - 52,2 0,2475
Expon. (joint est.) - 1 7,05 24,4 - 48,8 0,2474
Leptokurt. (fixed d) 6,16 - - 0,00525 0,222 233 0,2453
Leptokurt. (fixed b) - 0,222 2,57 0,00808 - 359 0,2450
Leptokurt. (joint est.) - - 0,00732 1,17-10™ 0,0735 585339  0,2444
Tab. 20b: Pollenverteilungsparameter nach TwoGener-Schatzungen: Wald insgesamt (17
Mutterbaume, 7 ... 17 Samen, ohne Baum 27, 7-1 und 7-2, 384, 4-3)
global phift: 0.0405592 average distance between mothers: 729 m
Verteilungs- Feste Parameter Geschatzte Parameter
funktion d b d a b delta (m) error
(trees/ha) (trees/ha) (m)
Normal (fixed d) 6,16 2 - - 50,0 0,1856
Normal (joint est.) - 2 9,10 - 40,3 0,1854
Expon. (fixed d) 6,16 1 - 27,5 - 55,0 0,1853
Expon. (joint est.) - 1 8,02 24,2 - 48,4 0,1852
Leptokurt. (fixed d) 6,16 - - 0,623 0,359 112 0,1852
Leptokurt. (fixed b) - 0,359 4,73 0,710 - 127 0,1851
Leptokurt. (joint est.) - - 0,00902 2,72:10™ 0,0781 371262  0,1846

418



Tab. 21: Pollenverteilungsparameter nach TwoGener-Schatzungen: Freie Landschaft (14
Mutterbaume, 16 ... 20 Samen, ohne Baum 10-2, 14-3, 11-3, 8-2, 9-3, 12-2, 14-1)

global phift: 0.0446073 average distance between mothers: 1249 m
Verteilungs- Feste Parameter Geschatzte Parameter
funktion d (trees/ha) b d (trees/ha) a b delta (m) error
(m)

Normal (fixed d) 0,53 2 - - 163 0,3250
Normal (joint est.) - 2 0,323 - 203 0,3249
Expon. (fixed d) 0,53 1 - 89,6 - 179 0,3236
Expon. (joint est.) - 1 13,4 17,8 - 35,7 0,3126
Leptokurt. (fixed d) 0,53 - - 0,000494 0,176 1384 0,3151
Leptokurt. (fixed b) - 0,176 0,769 0,000412 - 1152 0,3151
Leptokurt. (joint est.) - - 14,8 43,8 4,53 29,7 0,3116

Die ermittelten Werte des Parameters b fiir den Wald mit unterschiedlicher Dichte an Eichen
(Tab. 18 bis 20, Kernbestand Behlendorf bzw. Mischwald und Wald insgesamt) sind deutlich
kleiner als 1. Das leptokurtische Modell mit einer breiten Pollenverteilungskurve scheint sich
also generell besser an die Daten anzupassen zu lassen als das Normal- oder das
Exponentialmodell (b = 2 bzw. b = 1). Deshalb sollten fiir moglichst realistische Schdtzungen
der mittleren Pollentransportweite bei Eichen die Ergebnisse des leptokurtischen Modells
benutzt werden und nicht die der beiden anderen Modelle.

Fiir die freie Landschaft (Tabelle 21) wird bei fester Dichte ebenfalls ein b-Wert von kleiner 1
ermittelt. Ohne Vorgaben (joint estimate) kehren sich jedoch die Verhiltnisse um: die
Pollenverteilungskurve wird sehr schmal und die Dichte reproduzierender Béume steigt auf
einen zundchst unrealistisch hohen Wert. Dies kann einerseits durch eine zu geringe Anzahl
an Mutterbdumen und zu geringe Anzahl an Samen bedingt sein. Andererseits kann das aber
auch als Hinweis darauf aufgefasst werden, dass der Pollentransport bei extrem geringer
Populationsdichte doch abreifit und Bestdaubungen nur noch innerhalb von kleinen Gruppen
(Dichte 15 Indiv./ha) und auf kurze Distanzen (30 m) vorkommt. Ebenso denkbar ist, dass die

Bestédubungen sowohl innerhalb von Gruppen als auch iiber grof3e Entfernungen erfolgen.

1.3.1.2.6  Vergleich der Ergebnisse von Elternschaftsanalyse und Zwei-Generationen-Modell
In Tabelle 22 sind die Ergebnisse, die fiir den Kernbestand Behlendorf mit 2 verschiedenen

Methoden (Vaterschaftsanalyse und Modell TwoGener) und fiir die {ibrigen Situationen mit

einer Methode (nur Modell TwoGener) gewonnen wurden, noch einmal zusammengefasst.
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Tab. 22: Geschéatzte Pollentransportdistanzen

Situation Kernbestand Kernbestand Kernbestand Sonst. Sonst. Wald Wald Freie Freie
Behlendorf Behlendorf Behlendorf Mischwald Mischwald insgesamt insgesamt Landschaft Landschaft
Stammzahl 56 56 56 54 54 6,16 6,16 0,53 0,53
(Indiv./ha)
Methode Vaterschafts- TwoGener  TwoGener joint  TwoGener TwoGener TwoGener TwoGener TwoGener TwoGener
analyse fixed b est. fixed b joint est. fixed b fixed b fixed b joint est.
Anzahl 7 6 6 15 15 19 17 14 14
Mutterbdume
Dichte reprod. 54,9 50,2 3,70 1,40 2,57 4,73 0,769 14,8
Baume (Indiv./ha)
Abstand zum 13,5 14,1 52,0 84,5 62,4 46,0 114 26,0
nachsten
Nachbarn* (m)
Geschatzte Mittel 63,8 354 40,2 151 742 359 127 1152 29,7
Pollentransport- Median 40,2
distanz (m)

* bei gleichmaRiger Verteilung der an der Reproduktion beteiligter Baume
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Fiir den Kernbestand Behlendorf stimmen die Ergebnisse beider Methoden im Bereich von 40
bis 64 Metern recht gut liberein. Es kann deshalb davon ausgegangen werden, dass in den
anderen Féllen, wo nur eine Methode zu Verfiigung steht, eine gute Naherung fiir die
Schatzwerte erreicht wurde. Der Pollen scheint also bei Mischbestinden mit einem geringen
Eichenanteil durchaus im Mittel mehrere 100 Meter (ca. 150 bis iiber 700 m) transportiert zu
werden. Pollentransportweiten von 274 und 292 Metern waren auch fiir 2 Samen bei der
direkten Vaterschaftsanalyse als die wahrscheinlichsten angenommen worden, obwohl das bei
dichteren Bestinden eher eine Ausnahme darstellt wegen der groferen Pollenmengen aus der
unmittelbaren Umgebung (siche Abb. 8). In der Landschaft kommen natiirlich Bestdubungen
iiber kurze Distanzen innerhalb von Gruppen vor. Zusétzlich kénnen Entfernungen von mehr
als 1 Kilometer fiir den Transport erfolgreichen Pollens angenommen werden.

Die im Modell TwoGener geschitzten Dichten reproduzierender Bdume im Wald mit
unterschiedlichem Eichenanteil sind kleiner als die Stammzahl, was den Erwartungen
entspricht, dass nicht alle Bdume zum Pollenpool beitragen. Fiir die Landschaft wurden
hohere Dichten ermittelt. Das kann darin begriindet sein, dass die urspriingliche Schitzung
der Stammzahl (Tab. 16) zu gering war, dass Gruppen vorkommen oder dass insgesamt zu
wenige Daten fiir gute Schitzungen vorhanden waren.

Die Abstinde eines Baums zum nédchsten Nachbarn unter der Annahme, dass die an der
Reproduktion beteiligter Baume gleichmiBig auf der Flache verteilt sind, sind immer viel
kleiner als die geschétzten Pollentransportdistanzen. Trotz der Tatsache, dass nur synchron
blilhende Biume sich gegenseitig bestduben konnen, geben die ermittelten Daten keine
Anhaltspunkte fiir eine genetische Isolation im untersuchten Landschaftsausschnitt. Dafiir
spricht auch der extrem geringe maximale Inzuchtanteil von 0,012 (siehe 1.3.1.2.2

Elternschaftsanalyse).

Es gibt bisher nur wenige Verdffentlichungen in internationalen Fachzeitschriften, die das
TwoGener-Modell anwenden (Sork et al. 2002, Irwin et al. 2003, Dick et al. 2003), da es erst
kiirzlich entwickelt wurde. Es liegen daher nur wenige Vergleichsdaten vor, die in Tabelle 23
zusammengefasst sind. Die Voraussetzungen fiir die Anwendung des Modells, die durch die
Anzahl der genotypisierten Individuen in beiden Generationen und durch die
Ausschlusswahrscheinlichkeiten gegeben sind, konnten fiir den Zeitpunkt der Planung und

Durchfiihrung der Projektarbeiten als erfiillt angesehen werden.
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Tab. 23: Vergleich eigener Untersuchungen mit dem TwoGener-Modell mit Literaturdaten (in chronologischer Reihenfolge)
Smouse et al.

Sork et al. 2002 Dieses Projekt Dieses Projekt  Degen (pers. Degen (pers. Dick et al. 2003 Irwin et al.
2001 Mitt. 2003) Mitt. 2003) 2003
Theoretische  Quercus lobata Quercus robur  Quercus robur Symphonia Symphonia Dinizia excelsa Albizia
Herleitung (Wald) (Landschaft) globulifera globulifera Julibrissin
Bestauber Wind Wind Wind Kolibris Kolibris Insekten Insekten
Dichte (Indiv./ha) 1,19 6,16 0,53 0,34 3,80 0,17
Anzahl Mutterbaume 20 21 22 21 18 9 11 15
Anzahl Samen 400 211 252 335 200 323 241 600
Mittl. Anzahl Samen 20 10,0 11,5 16,0 11,1 35,9 21,9 40
je Mutter
Ausschlusswahr- 0,923 0,990 0,986 0,979 0,995
scheinlichkeit Pg*
Dr 0,136 0,046 0,041 0,095 0,212 0,104
1/ ®pr 7,4 21,6 242 10,5 4,7 9,6
Nep™ 3,68 10,81 12,11 5,26 2,36 4,81 2,87
* Erlauterung siehe Tabelle 1
** mittl. effektive Anzahl der Bestauber eines Baums
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Die Ergebnisse mit extrem niedrigen ®@pp-Werten sind neu und iiberraschen im Vergleich zu
anderen Daten. Damit verbunden ist die hohe effektive Anzahl der Bestduber eines Baums,
die aber nur bei den TwoGener-Schitzungen so hoch ausfillt. Bei der direkten
Vaterschaftsanalyse, die ausschlieBlich fiir den Kernbestand Behlendorf durchgefiihrt werden
konnte, wurden dagegen im Mittel nur 5 effektive Bestduber ermittelt.

Nach den nun vorhandenen Erfahrungen sollte die Anzahl der Samen je Mutterbaum,
besonders fiir Untersuchungen in der freien Landschaft, auf mindestens 20 erhoht werden. Es
kann im Rahmen dieses Projekts nicht iiberpriift werden, ob eine hohere Anzahl Samen
wesentlich andere Ergebnisse erbracht hétte.

Wenn die niedrigen ®pr-Werte aber als realistisch betrachtet werden, konnen mehrere
Ursachen dafiir diskutiert werden.

1. Der ermittelte ®pr-Wert beruht auf dem Normalverteilungsmodell, und das trifft unter
den 3 verwendeten Modellen am wenigsten zu, wie die Werte < 1 des Formparameters
b gezeigt haben.

2. Im untersuchten ebenen Gebiet kann der Wind den freigesetzten Pollen viel effektiver
durchmischen, was durch den Formparameter b und die damit beschriebene breite
Verteilungskurve gestiitzt wird. In der Untersuchung von Sork et al. 2002 in einem
relativ kleinen Tal (max. 1 km breit) scheint der Wind eine geringere Rolle zu spielen.
Es wurde dort auch nicht gepriift, ob eine andere als die Normalverteilung besser zu
den erhobenen Daten passen wiirde. Die anderen Untersuchungen wurden an insekten-
und kolibribestdubten Arten durchgefiihrt und konnen deshalb nicht unmittelbar
verglichen werden.

3. Mit der Untersuchung der Elterngeneration und beernteter Samen im TwoGener-
Modell zur Abschitzung der Pollentransportparameter kann nur eine rdumliche
Analyse durchgefiihrt werden, die als Summe der zeitlich nacheinander eintreffenden,
genetisch verschiedenen Pollenwolken aufzufassen ist. Die Tatsache nicht synchroner
Bliitezeiten, die bei der Stiel-Eiche mit Sicherheit vorhanden sind, wie auch im
Abschnitt 1.3.1.2.4 ,,Genetische Struktur der Pollenwolken® beschrieben, kann evtl.
vorhandene rdumliche Strukturen {iberlagern. Bei starkem Einfluss phianologischer

Unterschiede wiirden aber eher hohere ®rr-Werte erwartet.
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1.3.1.2.7 Simulationen

Pollenausbreitung

Mit dem entwickelten Simulationsmodell wurde die Pollenausbreitung an zwei Tagen der
Bliithperiode 2000 simuliert. Die Abbildungen 15 und 16 (folgende Doppelseite) zeigen den
Verlauf der Pollenkonzentration in der bodennahen Atmosphére (links) und ein vertikales
Konzentrationsprofil der Atmosphire bis in eine Hohe von 1500 m (rechts) fiir die beiden
simulierten Tage. Dargestellt sind 60 km x 60 km des simulierten Gebietes in der
Horizontalansicht und 40 km in Siid-Nord Richtung (Vertikalansicht), wobei der Bestand

Behlendorf, der als einzige Pollenquelle eingesetzt wurde jeweils zentral liegt.

Wie die Abbildungen zeigen, ist die Verteilung der Pollen natiirlich sehr stark von den
meteorologischen Bedingungen des jeweiligen Tages abhingig. Wihrend starker Wind aus
nordostlichen Richtungen am 2. Mai eine Pollenwolke mit immerhin noch 10 Pollen/m? bis zu
30 km transportiert, dehnt sich die Pollenwolke in den Simulationen des 30. April nur etwa 20
km Richtung Norden aus. Auch die vertikalen Konzentrationsprofile der beiden simulierten
Tage unterscheiden sich sehr: fiir den 30. April ergaben unsere Simulationen einen Transport

der Pollen bis in 1500 m Hohe, wihrend am 2. Mai nur ca. 600 m erreicht wurden.

Doppelseite: Abb. 15 und 16: Tagesverlauf der simulierten Pollenkonzentrationen. Linke Spalte:
Aufsicht (=Horizontalschnitt) auf die Konzentrationen in der untersten simulierten Schicht der
Atmosphere (20 m). Rechte Spalte: Querschnitt (=Vertikalschnitt) durch das Modellgebiet bis in eine
Héhe von 1500 m. Im Zentrum der Schnitte befindet sich der Kernbestand Behlendorf der fur diese

Simulationen als einzige Pollenquelle eingesetzt wurde.
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Genfluss und Befruchtung

Um den Reproduktionserfolg und damit das Ausmal3 an Genfluss beurteilen zu konnen, muss
jedoch nicht die Pollenkonzentration, sondern die auf einer bestimmten Fliche in die
Kronenschicht  deponierte  Pollenanzahl  betrachtet ~werden. Dabei  hidngt der
Reproduktionserfolg vom Verhéltnis der deponierten Pollen zu der Anzahl an
befruchtungsfiahigen weiblichen Bliiten ab (Gregorius 1983). Um abzuschitzen, bis zu
welcher Distanz Genfluss moglich ist, muss also eine Schédtzung der Anzahl an weiblichen
Bliiten vorliegen. Eine intensive Literaturstudie ergab, das durchschnittlich mit 340
weiblichen Bliiten pro m? Eichenkrone gerechnet werden kann, wobei dieser Wert zwischen 0
bis 5000 weiblichen Bliiten/m? schwanken kann (Schueler & Schliinzen 2004). Das Verhiltnis
zwischen der Anzahl an deponierten Pollen, der Anzahl an weiblichen Bliiten und dem

Befruchtungserfolg, berechnet nach Gregorius (1983), ist in Abb. 17 dargestellt.
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Anzahl deponierter Pollen in der Kronenschicht pro m?

Abb. 17: Abhangigkeit des Reproduktionserfolges (= Anzahl befruchteter weibl. Blaten) von der Anzahl
an deponierten Pollen in der Kronenschicht bei unterschiedlicher Anzahl an weibl. Bliten.

Fiir eine vollstindige Befruchtung aller weiblichen Bliiten miissen ca. 10" Pollen in der
Kronenschicht deponieren. Die Befruchtung einer weiblichen Bliite pro m? wird jedoch schon
erreicht, wenn ca. 300 Pollen/m? in einer Krone mit 5000 weiblichen Bliiten pro m? deponiert
werden oder wenn ca. 3000 Pollen/m? in einer Krone mit 340, der durchschnittlichen Anzahl
an weiblichen Bliiten deponiert werden. Generell ist eine Baumkrone mit bis zu 5000
weiblichen Bliiten pro m? nur in der offenen Landschaft bei Biumen mit einer vollstdndigen,
runden Krone denkbar, wahrend im Wald wahrscheinlich eher mit einer geringeren Anzahl an

weiblichen Bliiten gerechnet werden muss.
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Abb. 18: Pollendeposition: Anzahl an deponierten Pollen pro m? nach jeweils einem simulierten Tag.
Links: komplettes Modellgebiet (200 km x 200 km), rechts: Ausschnitt (60 km x 60 km) des
Modellgebietes mit dem Versuchsbestand Behlendorf als einzige Pollenquelle im Zentrum.

Die Anzahl der im simulierten Gebiet abgelagerten Pollen (pro m?) nach einem Bliihtag zeigt
Abbildung 18. Die Form und GroBe des Pollendepositionsmusters wird natiirlich vom
Pollenkonzentrationsmuster des vorangegangenen Tages bestimmt. Am 2. Mai werden noch
in tiber 100 km Entfernung von der Pollenquelle mehr als 10 Pollen pro m? abgelagert. 100
Pollen/m? lagern sich immer noch in einer Entfernung von ca. 80 km von der Pollenquelle ab.
Da fiir eine sehr geringe Befruchtung von einzeln stehenden Bidumen (s.0.) nur mehrere
hundert Pollenkdrner in die Kronenschicht deponiert werden miissen, kann Pollen-vermittelter
Genfluss also iiber bis zu ca. 60 km in Windrichtung erfolgen. Fiir die ausreichende
Befruchtung eines anderen Eichenbestandes im Wald (mit weniger weiblichen Bliiten)
miissen jedoch weitaus groBere Mengen an Pollen deponiert werden, welche nur in der
direkten Umgebung des Quellbestandes zu finden sind. Dementsprechend zeigen die
Simulationen des 2. Mai massiven Genfluss nur auf wenigen hundert Metern um den
Quellbestand.

Am 30. April ist die Entfernung, bis zu der Pollen ausgebreitet wird, deutlich geringer. Hier
kann mit einem geringen Genfluss (z.B. zu den o.g. Einzelbdumen) nur iiber eine Distanz von
20-30 km gerechnet werden. Stattdessen ist die Pollenablagerung und damit der mogliche
Genfluss in der Ndhe des Quellbestandes hoher. Ursache hierfiir ist einerseits die etwas

stairkere ~ Pollenemission ~am  30.  April, sowie zweitens die  geringe
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Konzentrationsabschwichung des Pollens in Quellndhe. Am 30. April ist die Flache auf der
sich mehr als 10° Pollen/m? ablagern deutlich groBer als am 2. Mai. AuBerdem lagern sich

direkt in der Quelle bis zu 10’ Pollen ab.

Sensitivitdtsanalysen
Um die Bedeutung der in das Simulationsmodell implementierten biologischen Parameter
Pollenviabilitdt, Pollensensitivitit gegeniiber Sonneneinstrahlung und der produzierten

Pollenmenge abzuschédtzen, wurden Sensitivititsanalysen mit diesen drei Faktoren

durchgefiihrt.

1. Pollenviabilitdt und Pollensensitivitdt gegeniiber Sonneneinstrahlung

Experimente zur Lebensfahigkeit von Eichenpollen direkt nach deren Ausschiittung ergaben,
dass zwischen 75 % und 10 % der Eichenpollen nicht lebensfdhig sind (Schueler et al. 2004,
siche Anhang). Diese Variation in der Lebensfdhigkeit von Pollen verschiedener Eichen hat
eine grole Bedeutung fiir den Reproduktionserfolg und das AusmalBl an Genfluss einzelner
Eichen. Die Simulationen zeigten, dass insbesondere die Depositionsmuster in der Ndhe der
Pollenquelle stark von einer Reduktion der Pollenviabilitdt betroffen sind. Die Ursachen fiir
die groBen Unterschiede in der Pollenviabilidt konnten in dieser Arbeit jedoch nicht
festgestellt werden.

Aus den im Rahmen des Projektes durchgefiihrten Untersuchungen zur Abnahme der
Pollenviabilitdt durch Sonneneinstrahlung konnte die Pollensensitivitit berechnet werden. Bei
drei untersuchten Baumen und zwei verschiedenen angewendeten Methoden zur Bestimmung
der Pollenviabilitit wurden groBBe Unterschiede in der Sensitivitit gegeniiber
Sonneneinstrahlung beobachtet. So war die Lebensfahigkeit nach 9.5 h Einstrahlung um 40%
bis 100 % reduziert. Die Bedeutung dieser Variation fiir die Pollenausbreitungsmuster wurde
durch Simulationen abgeschitzt. Es zeigte sich, dass eine hohere Sensitivitit gegeniiber
Sonnenlicht die Depositionsmuster lebensfahiger Pollen signifikant beeinflusst. Davon sind
besonders die weit transportierten Pollen betroffen. Die Pollendepositionsmuster in
unmittelbarer Umgebung der Pollenquellen sind von einer hheren Pollensensitivitdt dagegen
kaum betroffen. In der ndheren Umgebung (1-5 km) ist aber aufgrund der hohen Zahl hier
deponierender Pollen die hochste Wahrscheinlichkeit fiir Befruchtung und Genfluss. Dieser
ist von Unterschieden in der Pollensensitivitit also kaum beeinflusst.

Zusammenfassend wurde festgestellt, dass es zwischen einzelnen Eichen signifikante

Unterschiede sowohl in der Pollenviabilitdt direkt nach der Ausschiittung als auch in deren
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Sensitivitdt gegeniiber Sonneneinstrahlung gibt. Dabei haben die Unterschiede in der
Pollenviabilitét direkt nach der Ausschiittung eine grof8en Einfluss auf den Genfluss innerhalb
des Bestandes und innerhalb der ndheren Landschaft. Die Unterschiede in der
Pollensensitivitit gegeniiber Sonnenlicht beeinflussen die Bestdubungsmuster innerhalb des
Bestandes und der ndheren Landschaft jedoch kaum. Stattdessen habe sie einen stirkeren
Einfluss auf die Ausbreitung viabler Pollen iiber groBere Entfernungen (10-100 km), wobei

die Bestdubungswahrscheinlichkeit {iber solche Distanzen sehr viel geringer ist.

2. Pollenproduktion

2003 wurde experimentell die totale Pollenproduktion des Bestandes Behlendorf mit
10° Pollen/m? bestimmt. Dieser Wert wurde in allen Simulationen (s.0.) als Standardwert
verwendet. Dariiber hinaus teilten uns V. Jato und N. Dacosta (Universitidt Vigo, Spanien)
noch unverdffentlichte Daten zur Pollenproduktion von Quercus robur in 2002 und 2003 mit.
Im Jahre 2002 bestimmten sie 0.5 x 10° Pollen/m? und im Jahre 2003 2.5 x 10° Pollen/m?
Eichen-Buchen Mischwald (umgerechnet auf das Baumartenmischungsverhidltnis in
Behlendorf). Da das Mastverhalten vieler Baumarten in engem Zusammenhang mit starken
Schwankungen der Bliihstirke gesehen wird (z.B. Satake & Iwasa 2000), erscheinen solche
Unterschiede in der Pollenproduktion sinnvoll. Aus diesem Grund wurden die Simulationen
mit verschiedenen Werten fiir die totale Pollenproduktion durchgefiihrt (von 0.2 x 10° bis
3.0x 10° Pollen/m?), um die Bedeutung dieses Faktors fiir Genfluss und Reproduktion
abzuschitzen.

Die simulierten Pollendepositionsmuster dndern sich dadurch wie folgt: eine Zunahme der
Pollenproduktion fiihrt zu einer Vergrof8erung der Fliachen, auf denen eine bestimmte Anzahl
an Pollen deponiert. Dabei steigt die GroBe der Flachen, auf denen eine grofle Anzahl an
Pollen abgelagert wird (z.B. 10° Pollen/m?) stiirker an, als die Flichen auf denen nur wenige
Pollen abgelagert werden (z.B. 10> Pollen/m?). Das bedeutet, dass eine Zunahme der
Pollenproduktion vor allem die Bestiubung innerhalb des Bestandes und innerhalb der
umgebenden Landschaft fordert und weniger den Genfluss iliber groBere Distanzen. In
Abb. 19 sind die Pollendepositionsmuster fiir verschiedene Werte der Pollenproduktion Pr
dargestellt, wobei alle bliithfahigen Eichenbestinde als Pollenquellen genutzt wurden. Bei
kleinen Py Werten von 0.5 x 10° Pollen/m? produzieren die einzelnen Bestdnde nur lokale
Depositions-Peaks an denen 10° Pollen/m? deponieren, wo also eine fast vollstindige
Bestiubung stattfinden wiirde. Erhoht sich P auf 1 x 10° Pollen/m? vergroBert sich auch die

Flache dieser lokalen Depositions-Peaks. Die nahe beieinander liegenden Bestinde sind jetzt
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durch diese Depositions-Peaks verbunden. Eine weitere VergroBerung von Py auf 2.5 x 10°
Pollen/m? fiihrt zu einer weiteren starken VergroBerung der Flichen mit > 10° Pollen/m?,
welche jetzt Bestinde bis zu einer Distanz von ca. 12 km in Hauptwindrichtung verbindet.
Die Depositions-Hochstwerte erreichen jetzt lokal 107 Pollen/m?. Diese Ergebnisse zeigen

deutlich, wie stark der Genfluss durch Pollen von der Bliihstirke (Pollenproduktion) abhéngt.
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1.3.2 Voraussichtlicher Nutzen und Verwertbarkeit der Ergebnisse

Der voraussichtliche Nutzen der im Projekt erzielten Ergebnisse betrifft erstens den
wissenschaftlichen Verstdndnisgewinn iiber Genfluss auf Bestands- und Landschaftsebene,
zweitens die Bereitstellung von Methoden und Modellen fiir weiterfiihrende wissenschaftliche
und praktische Fragestellungen und drittens praktische Empfehlungen fiir die Gesetzgebung

zum forstlichen Vermehrungsguts und deren Umsetzung sowie fiir die forstliche Praxis.

Wildkirsche

Die Untersuchungen zum pollenvermittelten Genfluss der Wildkirsche stellen die ersten
wissenschaftlichen Untersuchungen dieser Fragestellung an dieser Baumart dar. Dies ist umso
bedeutsamer, als die Wildkirsche in der Umsetzung der EG-Richlinie 1999/105 seit 1. Januar
2002 dem deutschen Forstvermehrungsgutgesetz (FoVG) unterliegt. Das bedeutet, dass fiir
die Wildkirsche Herkunftsgebiete ausgewiesen wurden und nun Erntebestinde und anderes
Ausgangsmaterial auszuwéhlen und zuzulassen sind. Zudem ist die Ernte nur nach
bestimmten Vorschriften von angemeldeten Betrieben in den zugelassenen Erntebestéinden
zuldssig. Die im Projekt erzielten Ergebnisse liefern wissenschaftliche Grundlagen fiir die zur
Ausweisung von Erntebestinden notwendigen Kriterien, sowie eine Orientierung fiir den

Umgang mit Saat- und Pflanzgut bei dem Ausbringen in Wilder.

Hier erfolgt die kurz gefasste Darstellung der wichtigsten Ergebnisse:

1. Der Pollentransport (von Hummeln, Bienen, etc.) findet bevorzugt innerhalb der
nichsten Nachbarschaft des Bestandes statt. So erfolgten 60% aller erfolgreichen
Befruchtungen mit einem der 25 in der Néhe stehenden Baume.

2. Der Standort innerhalb des Bestandes, isoliert oder nicht isoliert, hat nur einen geringen
Einfluss auf das Pollenausbreitungsmuster und die genetische Zusammensetzung der
Pollenwolke, die letztlich einen Baum bestaubt.

3.  Es gibt groBBe Unterschiede in den Bestdubungsmustern und der genetischen
Zusammensetzung der Pollenwolke einzelner Biume (insbesondere direkter Nachbarn).

4.  Wildkirschen in direkter Nachbarschaft von Siikirschen werden auch von diesen
bestdubt, ab einer Distanz von ca. 320 m wurde kein Polleneintrag mehr verzeichnet.
Das bedeutet nicht, dass liber diese Distanz hinaus kein Eintrag stattfindet. Unsere
Ergebnisse haben fiir groBere Entfernungen keine Giiltigkeit, da aus Kapazititsgriinden

die Bestandflache nicht vergroBlert werden konnte.
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Das Ergebnis zu 1: “Pollenausbreitung bevorzugt zwischen Nachbarn® wird noch durch
weitere Faktoren modifiziert. Dabei ist vor allem das gametophytische
Selbstinkompatibilitdtssystem dieser Baumart zu nennen. In einem geringeren Umfang
wird auch die Blithphédnologie, sowie die Attraktivitit der Einzelbdume (z.B. Nektar-
und Pollenangebot) die Bestaubungsmuster variieren.

Die genetische Vielfalt des untersuchten Bestandes am Selbstinkompatibilititssystem,
welches fiir die Reproduktion die entscheidende Bedeutung besitzt, ist hoher als in den
bisher untersuchten Kulturkirschensorten festgestellt. Darum kann der untersuchte
Bestand als noch frei von Hybridisierungen mit Kulturkirschen bezeichnet werden. Fiir
das analysierte Saatgut trifft dieses jedoch nicht zu, da einige Kulturkirschen als
Polleneltern identifiziert wurden.

17 % der untersuchten Bidume entstammen vegetativer Vermehrung.

Als Richtlinien fiir die Umsetzung des o.g. FoVG kann aus diesen Ergebnissen abgeleitet

werden:

Die Entfernung von zuzulassenden Saatguterntebestinden zu Kulturkirschen in
Plantagen, Gérten oder Siedlungen sollte 500 m keinesfalls unterschreiten.

Der Bestand sollte iiber eine ausreichende Individuenzahl verfiigen. Die gegenwirtig im
FoVG vorgesehene Anzahl von 20 Bdumen im Bestand muss als nicht ausreichend
angesehen werden, da durch das Selbstinkompatibilititssystem die Anzahl an moglichen
Paarungspartnern wesentlich eingeschrinkt wird. Falls einige dieser Bdume klonaler
(vegetativer) Vermehrung entstammen, schrinkt sich die Variabilitit des zu ernteten
Saatguts weiter ein. Da weder der Status des Selbstinkompatibilitdtssystems, noch der
vegetative Ursprung der Bdume beim Zulassungsverfahren zweifelsfrei geklart werden
konnen, sollte eine hohere Individuenzahl von mindestens 40 bei der Zulassung verlangt
werden.

Fiir eine nachhaltige Bewirtschaftung der Wildkirsche im Wald ist bei der Auswahl des
Saat- und Pflanzguts vor allem auf eine ausreichende genetische Vielfalt am
Selbstinkompatibilititssystem zu achten. Eine Moglichkeit der Uberpriifung der
genetischen Vielfalt an diesen Genorten bieten die seit kurzem verfiigbaren molekularen
Marker (Sonneveld et al. 2001, 2003), deren Analyse und Interpretation allerdings noch
sehr viel Geschick und Erfahrung erfordert. Die Anzahl von Klonen in Saat- und
Pflanzgut ldsst sich dagegen einfacher und standardméfBig mit Mikrosatelliten-

Genmarkern analysieren (Schueler et al. 2003).
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Stieleiche

Im Projekt konnten Erkenntnisse iiber die Bestdubungsverhéltnisse und den Genfluss {iber
Pollen innerhalb von unterschiedlich dichten Bestinden und im Landschaftsmafstab
gewonnen werden. Die experimentellen Ergebnisse beziehen sich auf den gewéhlten
Landschaftsausschnitt von ca. 500 ha Grofe, auf die ausgewdhlten Pollenfangerbdume und
deren Saatgut im Erntejahr 2002. Um eine hdhere Aussagesicherheit fiir Verallgemeinerungen
zu haben, wire eine Wiederholung des Experiments mit héheren Nachkommenzahlen
wiinschenswert. Daneben wurde ein Pollenausbreitungsmodell auf Basis des
meteorologischen Simulationsmodells METRAS entwickelt und fiir erste Evaluierungen und

Sensitivititsanalysen eingesetzt.

e Die experimentellen Ergebnisse legen nahe, dass erfolgreiche Bestdubungen iiber
groflere Distanzen hinweg, d. h. in GrdéBenordnungen von mehreren 100 Meter in
Bestéinden und wahrscheinlich mehr als 1 km in der offenen Landschaft gewéhrleistet
sind, obwohl der erfolgreiche Pollen in dichteren Bestinden, wie im Kernbestand
Behlendorf, groftenteils aus der ndheren Umgebung kommt.

e FEine unmittelbare Gefdhrdung durch genetische Isolation scheint nicht vorhanden zu
sein. In Landschaftsstrukturen, die dem untersuchten Gebiet dhneln, kann aufgrund der
bisherigen Erkenntnissen angenommen werden, dass die Bedingungen fiir die
Erhaltung der genetischen Variation und fiir die Aufrechterhaltung der reproduktiven
Kontinuitit bei der windbestdubten Baumart Stiel-Eiche gegeben sind.

e In Abbildung 20 ist der Zusammenhang zwischen der Dichte reproduzierender Baume
und der mittleren Pollentransportweite dargestellt. Die Gleichung  fiir den
untersuchten Dichtebereich kann sicher mit guter Zuverldssigkeit fiir groBere
Individuendichten extrapoliert werden. Bei sehr kleinen mittleren Individuendichten in
der offenen Landschaft muss aber davon ausgegangen werden, dass Bestdubungen
eher innerhalb kleiner Gruppen vorkommen und die Gruppen voneinander reproduktiv
isoliert sein konnten. Die Parameter der Gleichung konnen sich bei anderen Daten

verschieben, der grundsétzliche Zusammenhang wird jedoch bestehen bleiben.
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Abb. 20: Abhangigkeit der mittleren Distanz des effektiven Pollens von der Dichte reproduzierender

Individuen (Daten aus Tab. 22, blau: fixed b, rot: joint estimate)

Fiir die Zulassung von Saatguterntebestdnden und fiir die Saatguternte selbst sollten auch

Schlussfolgerungen aus Untersuchungsergebnissen iiber den Pollentransport gezogen werden.

In der Forstvermehrungsgut-Zulassungsverordnung (FoVZV) vom 20. Dezember 2002

(Bundesgesetzblatt Jahrgang 2002 Teil I Nr. 88, ausgegeben zu Bonn am 31. Dezember 2002)

sind fiir die Baumarten Trauben-Eiche und Stiel-Eiche Mindestindividuenzahlen von jeweils

40 angegeben, von denen mindestens 20 beerntet werden miissen. Die Mindestanteilsflachen

der zugelassenen Besténde sollen dabei fiir die beiden Eichenarten 1 ha bzw. 0,5 ha betragen.

Um die genetische Struktur des Erntebestandes moglichst gut im Saatgut zu
reprisentieren, soll neben der Mindestzahl von 20 Erntebdumen dariiber hinaus
berticksichtigt werden, dass die Erntebdume weit genug voneinander entfernt sind, um
moglichst viele unterschiedliche Polleneltern zu beteiligen. Als Orientierung fiir den
Mindestabstand konnte dabei die mittlere Pollentransportentfernung dienen, deren
Abhéngigkeit von der Bestandesdichte in Abbildung 20 gezeigt wurde.

Die Mindestindividuenzahlen von 40 fruktifikationsfdhigen Bdumen fiir die Zulassung
von Erntebestinden miissen jedoch aus populationsgenetischer Sicht flir diese
bestandesbildende Hauptbaumart als zu gering angesehen werden. Die ermittelten
effektiven Anzahlen der Bestduber N, von 9 bis 12 mit dem Modell TwoGener und
von 5 mit der direkten Vaterschaftsanalyse beziehen sich immer auf die Polleneltern,
die einen Baum bestduben. Da nur ein kleiner Teil eines Eichenbestandes synchron

bliiht, konnen diese Zahlen bei nur 40 Bdumen leicht unterschritten werden.
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Bei zu kleinen Erntebestinden muss deshalb auch viel eher damit gerechnet werden, dass ein
betrachtlicher Anteil des Pollens von aulen eingetragen wird, weil zu einem bestimmten
Bliitezeitpunkt nicht gentigend Pollen aus dem Erntebestand selbst zur Verfiigung steht. In
einer Untersuchung von Dow und Ashley (1998) auf einer Fldche von 5 ha mit 62 Altbdumen
(Quercus macrocarpa) kamen 57 % des Pollens von auflerhalb. Bei dem im Projekt
untersuchten Kernbestand Behlendorf mit ebenfalls 4-5 ha Gesamtfldche, aber mehr als 200
Stiel-Eichen, stammten dagegen ca. 85 % des Pollens der untersuchten Samen aus dem
Bestand selbst.
e Die Anforderung, dass Erntebestinde in ausreichender Entfernung von phinotypisch
schlechten Bestdnden liegen miissen, ist deshalb als umso wichtiger einzuschitzen, je

kleiner der Erntebestand ist.

Die durchgefiihrten Simulationen bestitigen weitgehend die Aussagen des Experiments. So
zeigen sie, dass die meisten Bestdubungen innerhalb des Bestandes und in dessen nichster
Umgebung stattfinden, dass pollenvermittelter Genfluss aber auch iiber groBere Distanzen
(theoretisch bis ca. 80 km, bei groBeren Windstarken auch iiber 100 km) stattfinden kann. Die
Wahrscheinlichkeit, dass der soweit transportierte, noch lebensfahige Pollen aber auf eine
Narbe trifft nimmt mit zunehmender Distanz stark ab. Die Befruchtungswahrscheinlichkeit ist
eine Funktion der Anzahl an in die Kronenschicht deponierten Pollen und der Anzahl an
befruchtungsfiahigen weiblichen Bliiten. Darum kann regionaler Pollentransport iiber
Entfernungen von mehr als 10 km vor allem in den Kronen von einzelstehenden Eichen zur
Befruchtung fiihren, da diese mehr weibliche Bliiten pro Kronengrundfliche besitzen als
Eichen im Wald. Die Distanz, bis zu der erfolgreich Pollen ausgebreitet wird, hingt auBerdem
sehr stark von den meteorologischen Bedingungen zur Bliitezeit und von der
Gesamtpollenproduktion ab. Die Gesamtpollenproduktion wiederum schwankt von Jahr zu
Jahr und ist wahrscheinlich ein Ausloser fiir das zyklische Mastverhalten der Eiche und
anderer windbestidubter Bauarten.

Die Bedeutung der Gesamtpollenproduktion erkldrt auch den relativ hohen Anteil von
Befruchtungen innerhalb des Bestandes Behlendorf (~85%) in Vergleich zu dhnlichen Studien
(~40 %): in der direkten Umgebung des Bestandes Behlendorf befindet sich kein anderer
groBerer Stieleichenbestand, der die Untersuchungsflache mit Pollen quasi liberfluten konnte.
Daraus kann man folgende Schlussfolgerung fiir forstwirtschaftliche und landschaftliche

Planungen ziehen: wenige grofere Bestinde sind einer Vielzahl kleinerer Bestinde aus
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reproduktionsdkologischer und —genetischer Sicht vorzuziehen. Groflere Bestinde besitzen

zudem das Potential noch in groBerer Entfernung zur Befruchtung beizutragen.

1.4 Zusammenfassung

Schwerpunkt des Teilprojektes Metapopulationen — Genfluss ist die Frage nach der
Verbreitung genetischer Information innerhalb und zwischen Populationen (intra- und
interdemischer Genfluss) im Zusammenhang mit Strukturen in der Landschatft.

Um diese Fragestellung zu bearbeiten, miissen einerseits Schédtzungen des Genflusses
innerhalb und zwischen Populationen durchgefiihrt werden, andererseits miissen
Mechanismen des genetischen Systems (Charakteristika der Pollen- und Samenverbreitung,
Inkompatibilitdt, Transmission extranuklearer Information, etc.) und ihrer Funktions- bzw.
Operationsbedingungen (Verfiigbarkeit von Vektoren, Fragmentierungen, etc.) analysiert
werden. In Verbindung mit Studien zur genetischen Differenzierung innerhalb und zwischen
Populationen ist es auf diese Weise moglich, wichtige Mechanismen und Bedingungen fiir die
Erhaltung genetischer Variation und fiir die Aufrechterhaltung der reproduktiven Kontinuitit
von Waldbaumarten in Raum und Zeit zu beschreiben. Dies wiederum ermoglicht eine
Einschitzung der Intaktheit elementarer Mechanismen der Selbstregulation und

Selbstregeneration von Okosystemen auch im Landschaftsverbund.

Im Projekt sollten neben der Bedeutung des Genflusses fiir die Erhaltung genetischer
Variation und reproduktiver Kontinuitét auch explizit die Grenzen Beriicksichtigung finden,
welche dem Genfluss durch artspezifische Besonderheiten des genetischen Systems (z. B.
Sexualsystem,  Inkompatibilititsmechanismen, = Mechanismen  der  Pollen- und
Samenverbreitung) gesetzt sind. Aufbauend auf dem vorangegangenen Projekt sollten
Handlungsalternativen fiir die nachhaltige Nutzung von Biodiversitit im Bereich des
Wirkungsgefiiges der genannten Ebenen beziiglich der genetischen Vielfalt untersucht
werden. Basis dafiir sollte die experimentelle Quantifizierung des Genflusses und eine darauf
aufbauende Beurteilung seiner Effektivitdt mit Hilfe von Modellen unter Beriicksichtigung

bereits vorhandener Befunde aus der Literatur sein.

Im Rahmen dieses Forschungsvorhabens konnten wesentliche Bestandteile des
Fragenkomplexes ,,Operationalisierung der Zielsetzung, Erhaltung der biologischen Vielfalt

der Wailder* bearbeitet sowie Anhaltspunkte zur Beantwortung der Frage nach der
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Auswirkung der Fragmentierung auf die genetische Vielfalt erarbeitet werden. Folgende

Fragen waren gestellt:

1.

Welche Artenspektren garantieren hohe Okosystemstabilitit unter den Bedingungen
unterschiedlicher anthropogener Formen der Beeinflussung? Welche Bedeutung hat
hierbei das genetische Spektrum der jeweiligen Arten?

Auf einer bestimmten Fldche fiihrt eine steigende Artenvielfalt zu einer Reduzierung
der Anzahl von Genotypen innerhalb von Arten (Stichworte: rdumliche Muster,
Paarungssystem, genetische Drift). Wie ldsst sich angesichts dieser Tatsache

genetische Vielfalt im Vergleich zur Artenvielfalt optimieren?

. Der Einfluss von Genfluss zwischen Populationen auf die Erhaltung von genetischer

Diversitit innerhalb von Arten und die Anpassungsfihigkeit von Arten ist
moglicherweise bisher unterschitzt worden. Er héngt entscheidend von den Mustern
verschiedener Okosysteme in der Fliche und von der Verteilung der beteiligten Arten
ab. Wie groB ist die Bedeutung von Ausbreitungsereignissen und von Genfluss, wie
hidngt er von den Mustern ab und wie wirkt er sich fiir die Aufrechterhaltung der
Systeme auf Artebene aus?

Welchen Beitrag liefert die Vielfalt von Okosystemen zur Stabilitit einzelner
Okosysteme? Welche populationsdkologischen und populationsgenetischen Kriterien
sind hierbei zu berticksichtigen?

Wie wirkt sich Fragmentierung auf den Genfluss ausgewéhlter wichtiger Arten und
damit auf die rdumliche genetische Struktur aus? Welche Bedeutung hat dies fiir

Erhaltung von genetischer Vielfalt und Okosystemstabilitit?

Aus den gestellten Fragen wurden folgende wissenschaftliche Arbeitsziele fiir dieses

Teilprojekt abgeleitet:

Zusammenstellung artspezifischer Eigenschaften und Grenzen genetischer Systeme
bei Waldbaumarten (Sexualsystem, Pollen- und Samenverbreitung, Inkompatibilitit
etc.)

Abschidtzung des Genflusses innerhalb und zwischen Populationen (an zwei
Modellbaumarten mit unterschiedlichem genetischen System)

Abschitzung der Bedeutung der Muster einer fragmentierten Landschaft fiir den
Genfluss (Modellierung)

Abschitzung der Bedeutung des Genflusses fiir die Erhaltung der genetischen Vielfalt
in Arten (Modellierung)
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e Bedeutung fiir die Stabilitit von Okosystemen (Zusammenarbeit mit TP3
"Autochthonie") mit besonderem Bezug auf deren Fihigkeiten zur Selbstregulation
und Selbstregeneration

e Ermittlung populationsgenetischer Kriterien bei der Abschdtzung der Bedeutung der
Vielfalt von Okosystemen fiir die Stabilitit einzelner Okosysteme (Zusammenarbeit
mit TP3 "Autochthonie")

e Abschitzung der Bedeutung des durch Fragmentierung modifizierten Genflusses fiir
Erhaltung von genetischer Vielfalt und Okosystemstabilitit (Zusammenarbeit mit TP3
"' Autochthonie")

e Bedeutung des Genflusses zwischen natiirlichen (autochthonen) und kiinstlich
begriindeten Populationen (Zusammenarbeit mit TP3 ,,Autochthonie®), Schitzung

solcher Genflussraten.

Die sehr unterschiedlichen biologischen Gegebenheiten im Reproduktionssystem von
einzelnen Baumarten sollten an zwei Modellbaumarten konkret untersucht werden. Als
Stellvertreter fiir bestandesbildende, damit wirtschaftlich bedeutende, windbestdubende Arten
wurde die Stieleiche (Quercus robur) ausgewihlt, fiir die bereits im ersten Projekt wichtige
Daten fiir die Flaichen Behlendorf und Steinhorst gesammelt wurden. Als Fallbeispiel fiir ein
verstreut vorkommende, nicht bestandesbildende Art (Modell fiir tendenziell geféhrdete
Begleitbaumarten, Aspekte der Generhaltung und des Naturschutzes) mit Bestdubung durch
Insekten ist die Kirsche (Prunus avium) besonders geeignet, die ebenfalls im
Untersuchungsgebiet vorkommt.

Die Wildkirsche ist bisher nur sehr wenig untersucht. Zum Genfluss durch Pollen und Samen
sind noch keine experimentellen Daten anderer Studien verfligbar

Zum Genfluss bei Eiche gibt es zahlreiche Untersuchungsergebnisse. Grundsétzlich kénnen
drei Methoden unterschieden werden, die zu verschiedenen Schétzungen fiir Genfluss fiithren:
physikalischer Pollentransport, indirekte und direkte auf genetischen Markern basierende
Methoden. Die Erfassung der Samenausbreitung war ein Schwerpunkt des Teilprojektes I

,,Waldokosysteme/Artenvielfalt®.

Der Realisierung der genannten wissenschaftlichen Ziele dienten folgende technische
Arbeitsziele:
e Zusammenstellung und ggf. Neuentwicklung von Modellen des Genflusses in

Wechselwirkung mit der Festlegung von fiir die Modellvalidierung geeigneten
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Untersuchungsmethoden (hierzu zdhlen neben der Identifikation geeigneter
genetischer Merkmale auch die Entwicklung geeigneter Versuchsanordnungen)

e Genetische Inventur an Eltern- und Nachkommenkollektiven zur Erfassung des
Genflusses gemall Versuchsanordnung

e Validierung der Modelle und Schitzung von Genflussraten anhand der empirisch
ermittelten Daten

e Entwicklung von Kriterien zur Abschitzung der Bedeutung des interdemischen
Genflusses fiir die Erhaltung von genetischer Diversitit anhand von Modellen

e Ableitung von Schlussfolgerungen fiir die genannten Fragestellungen.

Alle Untersuchungen im Rahmen des Teilprojektes fanden im ndordlichen Teil des
Landkreises Herzogtum Lauenburg statt, in dem schon die Untersuchungen des

Vorlauferprojekts durchgefiihrt wurden und auf denen sie aufbauten.

Als Methoden wurden genetische Inventuren mit Hilfe von  Genmarkern,
populationsgenetische Analysen zu deren Auswertung sowie Simulationsmodelle verwendet,
die fiir die Simulation der Pollenausbreitung in fragmentierten Landschaften eigens entwickelt
wurden, um folgende Fragen zu beantworten:
e Uber welche Entfernungen kann lebensfihiger Pollen durch den Wind transportiert
werden?
e Bis zu welcher Distanz wird geniigend Pollen fiir eine erfolgreiche Befruchtung
transportiert? Bis zu welcher Distanz kann also Genfluss stattfinden?
e Welchen Einfluss haben die Faktoren Pollenviabilitdt, Pollenresistenz gegeniiber

Sonnenlicht und Pollenproduktion auf die Pollenausbreitung?

Die wissenschaftlichen Ergebnisse des Projekts wurden zu wesentlichen Teilen bereits in
Publikationsorganen mit Reviewsystem oder durch Vortrige und Poster veroffentlicht bzw.
sind dafiir vorgesehen (siehe Literaturliste und anhédngende Kopien). Bisher wurden 2 Artikel
publiziert (1 englisch, 1 deutsch), zwei weitere befinden sich in Begutachtung und 2 weitere
Manuskripte werden derzeit vorbereitet. Zudem wurden die Ergebnisse auf 7 nationalen (4)
und internationalen (3) Tagungen als Vortrag (5) bzw. Poster (2) prasentiert. Im Wesentlichen

wurden folgende Ergebnisse erzielt:
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Modellbaumart Wildkirsche

8.

10.

1.

12.

13.

14.

Der Pollentransport (durch Hummeln, Bienen, etc.) findet bevorzugt innerhalb der
nidchsten Nachbarschaft des Bestandes statt. So erfolgten 60% aller erfolgreichen
Befruchtungen mit einem der 25 in der Néhe stehenden Baume.

Der Standort innerhalb des Bestandes, isoliert oder nicht isoliert, hat nur einen
geringen Einfluss auf das Pollenausbreitungsmuster und die genetische
Zusammensetzung der Pollenwolke, die letztlich einen Baum bestiubt.

Es gibt groBe Unterschiede in den Bestdubungsmustern und der genetischen
Zusammensetzung der Pollenwolke einzelner Bidume (insbesondere direkter Nachbarn).

Wildkirschen in direkter Nachbarschaft von Siilkirschen werden auch von diesen
bestdubt, ab einer Distanz von ca. 320 m wurde kein Polleneintrag mehr verzeichnet.
Das bedeutet nicht, dass iliber diese Distanz hinaus kein Eintrag stattfindet. Unsere
Ergebnisse haben fiir groBere Entfernungen keine Giiltigkeit, da aus Kapazititsgriinden
die Bestandflache nicht vergrofert werden konnte.

Das Ergebnis zu 1: “Pollenausbreitung bevorzugt zwischen Nachbarn® wird noch
durch  weitere Faktoren modifiziert. Dabei ist vor allem das gametophytische
Selbstinkompatibilitdtssystem dieser Baumart zu nennen. In einem geringeren Umfang
wird auch die Blithphédnologie, sowie die Attraktivitit der Einzelbdume (z.B. Nektar-
und Pollenangebot) die Bestdubungsmuster variieren.

Die genetische Vielfalt des untersuchten Bestandes am Selbstinkompatibilititssystem,
welches fiir die Reproduktion die entscheidende Bedeutung besitzt, ist hoher als in den
bisher untersuchten Kulturkirschensorten festgestellt. Darum kann der untersuchte
Bestand als noch frei von Hybridisierungen mit Kulturkirschen bezeichnet werden. Fiir
das analysierte Saatgut trifft dieses jedoch nicht zu, da einige Kulturkirschen als
Polleneltern identifiziert wurden.

17 % der untersuchten Baume entstammen vegetativer Vermehrung.

Aus diesen Ergebnissen kann abgeleitet werden:

Die Entfernung von zuzulassenden Saatguterntebestinden zu Kulturkirschen in
Plantagen, Gérten oder Siedlungen sollte 500 m keinesfalls unterschreiten.

Der Bestand sollte iiber eine ausreichende Individuenzahl verfiigen. Die gegenwirtig im
FoVG vorgesehene Anzahl von 20 Bidumen im Bestand muss als nicht ausreichend
angesehen werden, da durch das Selbstinkompatibilititssystem die Anzahl an moglichen

Paarungspartnern wesentlich eingeschrinkt wird. Falls einige dieser Bdume klonaler
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(vegetativer) Vermehrung entstammen, schriankt sich die Variabilitit des zu ernteten
Saatguts weiter ein. Da weder der Status des Selbstinkompatibilitdtssystems, noch der
vegetative Ursprung der Biume beim Zulassungsverfahren zweifelsfrei gekldrt werden
konnen, sollte eine hohere Individuenzahl von mindestens 40 bei der Zulassung verlangt
werden.

e  Fiir eine nachhaltige Bewirtschaftung der Wildkirsche im Wald ist bei der Auswahl des
Saat- und Pflanzguts vor allem auf eine ausreichende genetische Vielfalt am
Selbstinkompatibilititssystem zu achten. Eine Mbdglichkeit der Uberpriifung der
genetischen Vielfalt an diesen Genorten bieten die seit kurzem verfiigbaren molekularen
Marker (Sonneveld et al. 2001, 2003), deren Analyse und Interpretation allerdings noch
sehr viel Geschick und Erfahrung erfordert. Die Anzahl von Klonen in Saat- und
Pflanzgut ldsst sich dagegen einfacher und standardmiBig mit Mikrosatelliten-

Genmarkern analysieren (Schueler et al. 2003).

Modellbaumart Stieleiche

Im Projekt konnten Erkenntnisse iiber die Bestdubungsverhéltnisse und den Genfluss {iber
Pollen innerhalb von unterschiedlich dichten Bestinden und im Landschaftsmalstab
gewonnen werden. Die experimentellen Ergebnisse beziehen sich auf den gewéhlten
Landschaftsausschnitt von ca. 500 ha Grofe, auf die ausgewdhlten Pollenfangerbdume und
deren Saatgut im Erntejahr 2002. Um eine hohere Aussagesicherheit fiir Verallgemeinerungen
zu haben, wire eine Wiederholung des Experiments mit héheren Nachkommenzahlen
wiinschenswert. Daneben wurde ein Pollenausbreitungsmodell auf Basis des
meteorologischen Simulationsmodells METRAS entwickelt und fiir erste Evaluierungen und

Sensitivititsanalysen eingesetzt.

Die experimentellen Ergebnisse legen nahe, dass erfolgreiche Bestdubungen iiber groBere
Distanzen hinweg, d. h. in Grofenordnungen von mehreren 100 Meter in Bestdnden und
wahrscheinlich mehr als 1 km in der offenen Landschaft gewéhrleistet sind, obwohl der
erfolgreiche Pollen in dichteren Bestinden, wie im Kernbestand Behlendorf, groBtenteils aus
der ndheren Umgebung kommt.

Eine unmittelbare Gefidhrdung durch genetische Isolation scheint nicht vorhanden zu sein. In
Landschaftsstrukturen, die dem untersuchten Gebiet dhneln, kann aufgrund der bisherigen

Erkenntnissen angenommen werden, dass die Bedingungen fiir die Erhaltung der genetischen
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Variation und fiir die Aufrechterhaltung der reproduktiven Kontinuitdt bei der
windbestdubenden Baumart Stiel-Eiche gegeben sind.

Der fiir den untersuchten Dichtebereich gefundene Zusammenhang zwischen der Dichte
reproduzierender Bdume und der mittleren Pollentransportweite dargestellt kann sicher mit
guter Zuverldssigkeit fiir grofere Individuendichten extrapoliert werden. Bei sehr kleinen
mittleren Individuendichten in der offenen Landschaft muss aber davon ausgegangen werden,
dass Bestdaubungen eher innerhalb kleiner Gruppen vorkommen und die Gruppen voneinander
reproduktiv isoliert sein konnten. Die Parameter der Gleichung kdnnen sich bei anderen Daten

verschieben, der grundsitzliche Zusammenhang wird jedoch bestehen bleiben.

Fiir die Zulassung von Saatguterntebestdnden und fiir die Saatguternte selbst sollten auch
Schlussfolgerungen aus Untersuchungsergebnissen iiber den Pollentransport gezogen werden.
In der Forstvermehrungsgut-Zulassungsverordnung (FoVZV) vom 20. Dezember 2002 sind
fiir die Baumarten Trauben-Eiche und Stiel-Eiche Mindestindividuenzahlen von jeweils 40
angegeben, von denen mindestens 20 beerntet werden miissen. Die Mindestanteilsflichen der
zugelassenen Besténde sollen dabei fiir die beiden Eichenarten 1 ha bzw. 0,5 ha betragen.

e Um die genetische Struktur des Erntebestandes moglichst gut im Saatgut zu
reprisentieren, soll neben der Mindestzahl von 20 Erntebdumen dariiber hinaus
beriicksichtigt werden, dass die Erntebdume weit genug voneinander entfernt sind, um
moglichst viele unterschiedliche Polleneltern zu beteiligen. Als Orientierung fiir den
Mindestabstand konnte dabei die mittlere Pollentransportentfernung dienen, deren
Abhingigkeit von der Bestandesdichte gezeigt wurde.

e Die Mindestindividuenzahlen von 40 fruktifikationsfahigen Baumen fiir die Zulassung
von Erntebestinden miissen jedoch aus populationsgenetischer Sicht fiir diese
bestandesbildende Hauptbaumart als zu gering angesehen werden. Die ermittelten
effektiven Anzahlen der Bestduber N, von 9 bis 12 mit dem Modell TwoGener und
von 5 mit der direkten Vaterschaftsanalyse beziehen sich immer auf die Polleneltern,
die einen Baum bestduben. Da nur ein kleiner Teil eines Eichenbestandes synchron

bliiht, konnen diese Zahlen bei nur 40 Baumen leicht unterschritten werden.

Bei zu kleinen Erntebestinden muss damit gerechnet werden, dass ein betrichtlicher Anteil
des Pollens von auflen eingetragen wird, weil zu einem bestimmten Bliitezeitpunkt nicht
gentigend Pollen aus dem Erntebestand selbst zur Verfiigung steht. Literaturwerte liegen bei

57 % des Pollens von auBlerhalb. Bei dem im Projekt untersuchten Kernbestand Behlendorf
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mit ebenfalls 4-5 ha Gesamtflidche, aber mehr als 200 Stiel-Eichen, stammten dagegen ca. 85
% des Pollens der untersuchten Samen aus dem Bestand selbst.

e Die Anforderung, dass Erntebestinde in ausreichender Entfernung von phénotypisch

schlechten Bestdnden liegen miissen, ist deshalb als umso wichtiger einzuschétzen, je

kleiner der Erntebestand ist.

Die durchgefiihrten Simulationen bestdtigen weitgehend die Aussagen des Experiments. So
zeigen sie, dass die meisten Bestdubungen innerhalb des Bestandes und in dessen néchster
Umgebung stattfinden, dass aber pollenvermittelter Genfluss auch iiber groflere Distanzen
stattfinden kann (theoretisch bis ca. 80 km, bei groBeren Windstarken auch tiber 100 km). Die
Wabhrscheinlichkeit, dass der soweit transportierte, noch lebensfahige Pollen aber auf eine
Narbe trifft nimmt mit zunehmender Distanz stark ab. Die Befruchtungswahrscheinlichkeit ist
eine Funktion der Anzahl an in die Kronenschicht deponierten Pollen und der Anzahl an
befruchtungsfdhigen weiblichen Bliiten. Darum kann regionaler Pollentransport iiber
Entfernungen von mehr als 10 km vor allem in den Kronen von einzeln stehenden Eichen zur
Befruchtung fiihren, da diese mehr weibliche Bliiten pro Kronengrundfliche besitzen als
Eichen im Wald. Die Distanz, bis zu der erfolgreich Pollen ausgebreitet wird, hingt auBerdem
sehr stark von den meteorologischen Bedingungen zur Bliitezeit und von der
Gesamtpollenproduktion ab. Die Gesamtpollenproduktion wiederum schwankt von Jahr zu
Jahr und ist wahrscheinlich ein Ausloser fiir das zyklische Mastverhalten der Eiche und
anderer windbestdubter Bauarten.

Die Bedeutung der Gesamtpollenproduktion erkldrt auch den relativ hohen Anteil von
Befruchtungen innerhalb des Bestandes Behlendorf (~85%) in Vergleich zu dhnlichen Studien
(~40 %) in der direkten Umgebung des Bestandes Behlendorf befindet sich kein anderer
groferer Stieleichenbestand, der die Untersuchungsfliche mit Pollen quasi iiberfluten konnte.
Daraus kann man folgende Schlussfolgerung fiir forstwirtschaftliche und landschaftliche
Planungen ziehen: wenige groBere Bestinde sind einer Vielzahl kleinerer Bestinde aus
reproduktionsdkologischer und —genetischer Sicht vorzuziehen. Groflere Bestinde besitzen

zudem das Potential noch in groBerer Entfernung zur Befruchtung beizutragen.

Aus den Projektergebnissen wurden in Zusammenarbeit mit den anderen Teilprojekten
direkte, kurz gefasste Antworten auf die vom Auftraggeber gestellten Fragen formuliert.
Es ist vorgesehen, auf der Basis der eingerichteten Okologisch-genetischen

Dauerbeobachtungsflichen die Untersuchungen mit neuer Fragestellung fortzusetzen. Ein
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DFG-Antrag hierzu ist gestellt, im begrenzten Umfang der verfligbaren Etatmittel sind

ebenfalls Arbeiten vorgesehen.

1.5 Gegeniiberstellung der urspriinglich geplanten zu den
tatsdchlich erreichten Zielen; ggf mit Hinweisen auf
weiterfiihrende Fragestellungen und auf Méglichkeiten der
Umsetzung oder Anwendung

Der Antrag unterscheidet einerseits die aus den gestellten Fragen abgeleiteten
wissenschaftlichen Arbeitsziele and andererseits die zur Realisierung notwendigen

technischen Arbeitsziele.

Folgende technischen Arbeitsziele des Projekts wurden erreicht:

o Zusammenstellung und ggf. Neuentwicklung von Modellen des Genflusses in
Wechselwirkung mit der Festlegung von fiir die Modellvalidierung geeigneten
Untersuchungsmethoden (hierzu zdhlen neben der Identifikation geeigneter genetischer
Merkmale auch die Entwicklung geeigneter Versuchsanordnungen)

. Genetische Inventur an Eltern- und Nachkommenkollektiven zur Erfassung des
Genflusses gemall Versuchsanordnung

. Validierung der Modelle und Schédtzung von Genflussraten anhand der empirisch
ermittelten Daten

. Ableitung von Schlussfolgerungen fiir die genannten Fragestellungen

Das technische Arbeitsziel:
J Entwicklung von Kriterien zur Abschitzung der Bedeutung des interdemischen
Genflusses fiir die Erhaltung von genetischer Diversitit anhand von Modellen

wurde dagegen nur teilweise erreicht. Das im Projekt entwickelte Simulationsmodell ist zur
Simulation der Pollenausbreitung und zur Abschédtzung von Genfluss geeignet. Mit diesem
Modell kann aber nicht die Bedeutung des Genflusses fiir die Erhaltung der genetischen
Vielfalt abgeschitzt werden. Dies kann nur mit einem konzeptionellen
Metapopulationsmodell erfolgen, welches im Modellierungskonzept des Teilprojektes (1.
Zwischenbericht) vorgeschlagen aber aus Zeit- und Kapazitatsgriinden nicht realisiert werden
konnte. Generell lag der Schwerpunkt der Arbeiten des Teilprojektes eher auf einer

vertrauenswiirdigen Abschitzung von Genfluss als auf der Abschidtzung dessen Bedeutung.
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Diese Schwerpunktverlagerung war insofern notwendig, als die Bedeutung des Genflusses

erst beurteilt werden kann wenn vertrauenswiirdige Schéitzungen seines Ausmalles vorliegen.

Die Schwerpunktverlagerung betrifft natiirlich auch die Erreichung der wissenschaftlichen

Ziele des Projektes. Folgende Ziele konnten ganz oder teilweise erreicht werden:

. Zusammenstellung artspezifischer Eigenschaften und Grenzen genetischer Systeme
bei Waldbaumarten (Sexualsystem, Pollen- und Samenverbreitung, Inkompatibilitit etc.)

o Abschitzung des Genflusses innerhalb und zwischen Populationen (an zwei
Modellbaumarten mit unterschiedlichem genetischen System)

o Abschitzung der Bedeutung der Muster einer fragmentierten Landschaft fiir den

Genfluss (Modellierung)

Aus den o.g. Griinden konnten die weiteren wissenschaftlichen Ziele nicht in dem Umfang

erreicht werden wie dies urspriinglich vorgesehen war:

J Abschitzung der Bedeutung des Genflusses fiir die Erhaltung der genetischen Vielfalt
in Arten (Modellierung)
o Bedeutung fiir die Stabilitit von Okosystemen (Zusammenarbeit mit TP3

"Autochthonie") mit besonderem Bezug auf deren Fahigkeiten zur Selbstregulation und
Selbstregeneration

. Ermittlung populationsgenetischer Kriterien bei der Abschidtzung der Bedeutung der
Vielfalt von Okosystemen fiir die Stabilitit einzelner Okosysteme (Zusammenarbeit mit
TP3 "Autochthonie")

o Abschitzung der Bedeutung des durch Fragmentierung modifizierten Genflusses fiir
Erhaltung von genetischer Vielfalt und Okosystemstabilitit (Zusammenarbeit mit TP3
"' Autochthonie")

o Bedeutung des Genflusses zwischen natiirlichen (autochthonen) und kiinstlich
begriindeten Populationen (Zusammenarbeit mit TP3 ,,Autochthonie®), Schitzung solcher

Genflussraten

Zusétzlich zu den im Antrag vorgesehene Projektzielen ergaben sich wihrend der Laufzeit
weitere Fragen, die zur Erreichung der wichtigsten Ziele beantwortet werden mussten. Dies
betrifft wiederum die Quantifizierung von Genfluss. So wurden:

e Genetische Marker zur Quantifizierung von Genfluss bei der Wildkirsche charakterisiert

und validiert (Schueler et al. 2003)
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es wurde ein Simulationsmodell zur Abschéitzung von pollenvermitteltem Genfluss auf
Landschaftsebene entwickelt

das Selbstinkompatibilititssystem der Vogelkirschen und dessen FEinfluss auf den
pollenvermittelten Genfluss wurde ermittelt

mit dem TwoGener Ansatz wurden experimentell die Raten an Genfluss innerhalb von

Bestdnden und innerhalb einer fragmentierten Landschaft abgeschitzt

Diese Projektergebnisse sind als wissenschaftlich sehr bedeutsam einzustufen, da noch keine

Untersuchungsergebnisse zu diesen Fragestellungen in wissenschaftlichen Zeitschriften

publiziert sind. Eine Publikation dieser Ergebnisse wird daher angestrebt, bzw. ist schon

erfolgt.

Weiterer Forschungsbedarf ergibt sich einerseits aus den nicht erreichten Projektzielen

beziiglich der modellgestiitzten Abschéitzung der Bedeutung von Genfluss fiir die genetische

Vielfalt und andererseits aus den genannten Projektergebnissen. Im einzelnen sind dies:

die Entwicklung eine Metapopulationsmodells zur Abschitzung der Bedeutung von
Genfluss und Autochthonie fiir die genetische Vielfalt der Waldbaumpopulationen
die Weiterentwicklung des Pollenausbreitungsmodells unter Einbeziehung von aktuellen
Messwerten zur Pollenemission und zur Pollenmenge sowie dessen Einsatz
die Validierung des Pollenausbreitungsmodells
Diese beiden Punkte sind insbesondere deshalb von Bedeutung, da das
Pollenausbreitungsmodell nicht nur zur Abschitzung von Genfluss zwischen
Waldbaumpopulationen eingesetzt werden kann, sondern dariiber hinaus in der
Risikobewertung transgener Pflanzen oder in der Pollenflugvorhersage fiir Allergiker eine
tragende Rolle spielen kann.
die experimentellen Untersuchungen mit TwoGener zum Genfluss im Bestand und in der
Landschaft sollten mit einer héheren Stichprobenzahl wiederholt werden. Dadurch wére
auch der Vergleich vom mindestens zwei Vegetationsperioden gegeben.
die Untersuchungen zum Genfluss der Wildkirsche sollten iiber die Bestandsgrenzen
hinaus ausgedehnt werden. Dabei sollte insbesondere das Ausbreitungsvermogen und der

Genfluss durch Samen beriicksichtigt werden.
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