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Waldverjüngung   Traubeneiche

Verjüngung der Traubeneiche 
in naturnahen Beständen
Die Traubeneiche gilt in Mitteleuropa als Hoffnungsträger im Klimawandel. Sie wird traditionell im 
großflächigen Schirmschlag verjüngt. Wegen der zunehmenden Bedeutung von Dauerwaldstruk­
turen denkt man intensiv über alternative, naturnähere Verjüngungsverfahren wie kleinräumige 
Lochhiebe nach [2, 5, 10, 14]. Damit diese der natürlichen Verjüngungsökologie der Traubeneiche 
entsprechen, sind Kenntnisse zu ihrer Reproduktion unter naturnahen Bedingungen nötig.

TEXT:  PASCAL EUSEMANN, HEIKE LIESEBACH

Im Rahmen eines vom Waldklimafonds 
geförderten Forschungsprojekts hat 

das Thünen-Institut für Forstgenetik in 
einem Reinbestand der Traubeneiche den 
Altbaumbestand und die Naturverjün-
gung genetisch untersucht (Abb. 1/2). 
Der untersuchte Bestand befindet sich im 
vom subkontinentalen Klima geprägten 
Osten Brandenburgs, wo die Traubenei-
che, ergänzt durch die Waldkiefer, das 
vorherrschende Element der Baum-
schicht bildet [8]. Hier finden sich ausge-
dehnte, als naturnah klassifizierte 
Bestände der Art [3, 18]. Mit 614 ha bil-
det das Waldgebiet „Schlaubetaler 
Eichen“ dabei den größten zusammen-
hängenden Lebensraum der Traubenei-
che in Brandenburg. 

Genetische Vielfalt, Strukturen 
und Dynamiken

Durch die Untersuchung können die 
genetische Vielfalt in beiden Generatio-
nen ermittelt, Ausbreitungsdistanzen 
von Pollen und Samen rekonstruiert und 
die Beiträge einzelner Altbäume zur 
Verjüngung bewertet werden. Die Ergeb-
nisse erzeugen ein Bild der genetischen 
Vielfalt und der Verjüngungsprozesse in 
ausgedehnten, naturnahen Beständen. 
Sie liefern damit Impulse für die Konzi-
pierung und Umsetzung kleinflächiger, 
naturnaher Verjüngungsverfahren. 
Diese können dazu beitragen, natürliche 
genetische Strukturen und Verjün-
gungsprozesse sowie ein hohes Niveau 
genetischer Vielfalt in Eichenwäldern zu 
fördern und langfristig zu erhalten.

In einem bereits etablierten Monitoring-
plot von 100 x 100 m Größe wurden sämt-
liche Altbäume genetisch beprobt. Im 

Abb. 1: In großflächigen naturnahen Beständen verjüngt sich die Traubeneiche kleinräumig und passt sich 
so kleinstandörtlich an.

	» Große naturnahe Bestände der Trau-
beneiche weisen hohe genetische Viel-
falt und komplexe genetische Struk-
turen auf 

	» In geschlossenen Beständen betra-
gen die Ausbreitungsdistanzen im Mit-
tel nur 8 m bei Samen und 23 m bei 
Pollen 

	» Naturverjüngung ermöglicht eine 
Anpassung an kleinräumige standörtli-
che Umweltbedingungen
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Zentrum des Plots befindet sich eine ein-
gezäunte Fläche von 50 x 50 m Größe, auf 
der sich die Naturverjüngung flächig und 
ungestört von verbeißendem Schalenwild 
entwickelt. Hier wurden in 25 gleichmäßig 
verteilten Probenkreisen Proben der Na-
turverjüngung genommen. Insgesamt wur-
den so Proben von 246 Altbäumen und 487 
Pflanzen der Naturverjüngung gewonnen. 
Räumliche Koordinaten und die Kraft’sche 
Klasse aller Altbäume wurden vom Kom-
petenzzentrum Forst in Eberswalde zur 
Verfügung gestellt. Eine umfassende Be-
schreibung des Bestands, der Versuchsme-
thodik und der Ergebnisse findet sich in 
Eusemann & Liesebach [6]. Wie in einem 
ausgedehnten, individuenreichen Bestand 
mit langfristiger natürlicher Verjüngung 
erwartet, bewegt sich die genetische Di-
versität auf einem hohen Niveau und wird 
vollständig von der Altbaumgeneration auf 
die Naturverjüngung übertragen (Tab. 1).

Dies gilt sowohl für die allelische Diver-
sität als auch für die effektive Populati-
onsgröße, die ein Bild darüber vermittelt, 
wie viele Individuen zur Begründung des 
untersuchten Bestands beigetragen ha-
ben. Die Ähnlichkeit der effektiven Popu-
lationsgröße im Altbaumbestand und in 
der Naturverjüngung ist ein Hinweis auf 
stabile natürliche Verjüngung 
des Bestands über mehrere Ge-
nerationen hinweg.

Geringe  
Ausbreitungsdistanzen

Trotz des hohen Ausbrei-
tungspotenzials der Samen 
durch Tiere und des Pollens 
durch Wind erfolgt sowohl 
die Samenausbreitung als 
auch die Bestäubung vorwie-
gend über sehr geringe Dis-
tanzen (Abb. 3). Die mittlere 
Samenausbreitungsdistanz 
liegt bei lediglich 8,4 m und 
die mittlere Bestäubungsdis-
tanz bei 22,6 m. Während die 
Art zur Ausbreitung über 
deutlich größere Distanzen 
fähig ist [4, 9], spielt sich die 
Reproduktion bei hoher 
Bestandsdichte überwiegend 
im Nahbereich ab. Das ist bio-
logisch sinnvoll, da hierdurch 
auch in ausgedehnten 
Beständen eine Anpassung 
an kleinräumige standörtli-
che Umweltbedingungen 

möglich ist.
Die hohe genetische Vielfalt und die 

kleinräumigen genetischen Struktu-
ren zeigen sich auch in den Verwandt-
schaftsbeziehungen des Altbaumbe-
stands. Die 246 Bäume verteilen sich 
auf 181, räumlich meist eng grup-
pierte Familien mit 1–13 Mitgliedern 
(Abb. 4). Die räumliche Ausdehnung 
dieser Familien beträgt im Schnitt 25 
bis 30 m. Das gleiche Bild findet sich 
auch in der Naturverjüngung. Trotz 
des Abstands von lediglich 10 m un-

terscheidet sich die Naturverjüngung 
in den 25 Probenkreisen in 87 % der 
Fälle genetisch signifikant voneinan-
der (p < 0,002). Vergleichbar klein-
räumige Strukturen an anpassungs-
relevanten Genorten wurden bereits 
für Engelmann-Fichte und Pinyon-Kie-
fer nachgewiesen [12, 13]. Das unter-
streicht die Bedeutung dieser Struktu-
ren für die Anpassung von Beständen 
unter naturnahen Bedingungen.

20 % der Bäume sorgen für 51 % 
der Nachkommen

Die Verteilung des individuellen Bei-
trags zur Verjüngung unter den Altbäu-
men ist ungleich verteilt. Nur 41% der 
Altbäume können als Eltern in der 
Naturverjüngung nachgewiesen wer-
den. Unter diesen produzieren 80 % 
lediglich ein bis drei Nachkommen. 
Nur 20 % der Altbäume tragen mit vier 
und mehr Nachkommen zur untersuch-
ten Naturverjüngung bei. Dennoch stel-
len die Nachkommen dieser produk-
tivsten Bäume insgesamt 51 % der 
Naturverjüngung. Diese Werte können 
einem gewissen Beprobungseffekt 
unterliegen, da die Naturverjüngung 

lokal begrenzt gesammelt 
wurde und vermutlich auf 
lediglich ein bis zwei Verjün-
gungsereignisse zurückgeht.
Die Werte sind daher durch die 
begrenzten Ausbreitungsdis-
tanzen von Pollen und Samen 
und der bei Traubeneiche auf 
Bestandsebene nur schwach 
ausgeprägten Synchronität der 
Mast [16] beeinflusst. Dennoch 
zeigen auch Studien auf größe-
rer Fläche und mit mehr Ver-
jüngungsereignissen stets eine 
ungleiche Verteilung des indi-
viduellen reproduktiven 
Erfolgs im Altbaumbestand [7, 
19].

Ein wichtiger Faktor für 
den reproduktiven Erfolg ist 
die soziale Stellung eines 
Baums (Abb. 5). Die mittle-
re Kraft’sche Klasse repro-
duzierender Bäume ist mit 
1,9 signifikant höher als die 
nicht reproduzierender Bäu-
me mit 2,5 (p = 7 x 10-7). Der 
Anteil reproduzierender Bäu-
me sinkt stetig von 67 % in 
Klasse 1 auf 10 % in Klasse 4. 

„Kleinräumige 
Verjüngungsver­
fahren erhalten 
die genetische 
Komplexität in 
naturnahen 
Beständen der 
Traubeneiche.“
PASCAL EUSEMANN 
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Abb. 2: Stammverteilungsplan der Untersuchungsfläche. Die Probenkreise für 
die Naturverjüngung geben sowohl die Lage als auch die räumliche Ausdehnung 
der Probenkreise an.
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Bäume in Klasse 5 fallen gänzlich aus 
der Reproduktionsgemeinschaft.

Förderung und Erhalt natur­
naher genetischer Vielfalt

Dass Merkmale der Holzqualität gene­
tisch gesteuert sind und dass diese 
Merkmale ausgeprägte familienbe­
dingte Unterschiede aufweisen, ist der 
Forstgenetik und Forstpflanzenzüch­
tung lange bekannt. Ebenso verhält es 
sich mit Merkmalen, die die Anpassung 
von Waldbäumen an ihren Lebensraum 
und an Umweltveränderungen ermögli­
chen [15]. Für langfristig stabile und 
anpassungsfähige Wälder sind daher 
neben genetischer Vielfalt auch ausge­
prägte Familienstrukturen von grundle­
gender Bedeutung. Diese verteilen die 
genetische Vielfalt auf zahlreiche unter­
schiedliche, familientypische Kombina­
tionen und bilden so ein Reservoir gene­

tischer Variation als Grundlage für 
Selektion und Anpassung. Vielfältige 
Familienstrukturen sind daher insbe­
sondere in Wäldern bedeutsam, die aus­
schließlich natürlich verjüngt werden, 
da diese für alle Anpassungsprozesse 
nur auf die lokal bereits vorhandenen 
genetischen Varianten zurückgreifen 
können und der Verlust genetischer 
Variation nicht gezielt kompensiert wer­
den kann. Dabei ist es zunächst nicht 
von Belang, ob solche Bestände klein­
räumig und naturnah oder mit großflä­
chigen Schirmhieben verjüngt werden.

Aber auch bei Saat und Pflanzung 
lohnt sich der Blick auf die geneti­
sche Grundlage des verwendeten Ver­
mehrungsguts. Je höher die genetische 
Vielfalt und je komplexer die zugrun­
de liegende genetische Variation, desto 
größer ist das Potenzial der Kultur, auf 
biotische und abiotische Standortbedin­
gungen zu reagieren.

Dies unterstreicht auch die Bedeu­
tung, genetische Vielfalt und Struk­
turen möglichst in die Auswahl, 
Entwicklung und Beerntung von Saat­
guterntebeständen einzubeziehen.

Kleinräumige  
naturnahe Verjüngung

Für den Erhalt und die Förderung 
naturnaher genetischer Vielfalt und 
Strukturen bieten sich kleinräumige 
Verjüngungsverfahren besonders an. 
Lochhiebe auf einer Fläche von 0,1 bis 
0,3 ha minimieren die Auswirkungen 
der Holzentnahme auf bereits beste­
hende Familienstrukturen.

Die in den Lichtlinsen entstehen­
de Naturverjüngung wird sich durch 
die in geschlossenen Beständen kur­
zen Ausbreitungsdistanzen von Pol­
len und Samen überwiegend aus dem 
umstehenden Altbaumbestand rekru­
tieren. Hierdurch erhalten sich die 
kleinräumigen Familienstrukturen in 
der nächsten Generation. In ursprüng­
lich gepflanzten Beständen wird so die 
Entwicklung solcher Strukturen zur 
Förderung lokaler standörtlicher An­
passung überhaupt erst ermöglicht. 
Auch der Effekt der heterogenen Bei­
träge einzelner Bäume zur Naturver­
jüngung wird durch kleinräumige, zeit­
lich versetzte Entnahmen relativiert. 
Die einzelnen Lochhiebe bilden so je­
weils andere Verjüngungsereignisse ab. 
Durch den verbleibenden Altbaumbe­
stand um jede Lichtlinse herum besteht 
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Genetische Vielfalt vererbt sich
Tab. 1: Die genetische Vielfalt in der Naturverjüngung hängt von derjenigen im Altbaumbestand ab.  
N = Anzahl an Individuen; A = Gesamtanzahl an Allelen; AE = effektive Anzahl an Allelen; HO = beobachtete 
Heterozygosität; HE = Erwartete Heterozygosität; F = Fixierungsindex (in Klammern: Standardfehler); 
NE rand = effektive Populationsgröße: Modell zufälliger Kreuzung; NE non = effektive Populationsgröße: 
Modell nicht zufälliger Kreuzung, NE dem =  effektive Populationsgröße: Demografisches Modell (in Klam-
mern: unteres/oberes 95-%-Konfidenzintervall)

N A AE HO HE F NE
rand

NE
non

NE
dem

Altbaum-
bestand

246 14,37
(±1,33)

5,54
(±0,76)

0,73
(±0,04)

0,75
(±0,04)

0,04
(±0,02)

169
(136/214)

164
(129/207)

190

Natur-
verjüngung

487 14,42
(±1,22)

5,34
(±0,72)

0,72
(±0,04)

0,74
(±0,04)

0,05
(±0,04)

173
(141/214)

166
(134/211)

196

Nicht weit: Ausbreitungsdistanzen der Traubeneiche

Abb. 3: Ausbreitungsdistanzen von Samen (links) und Pollen (rechts) der Traubeneiche. Das meiste spielt sich im Nahbereich ab.
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darüber hinaus die Möglichkeit, dass 
sich die dort entstehende Naturverjün-
gung nach dem Eingriff aus mehreren 
Verjüngungsereignissen rekrutiert.

Bedingt durch die starke lokale Grup-
pierung der Familien in Wäldern mit 
ähnlich hoher Bestandsdichte wie der 
hier vorgestellten, besteht auch bei grö-
ßeren Lochhieben von 0,2–0,3 ha be-
reits die Gefahr, mit einem Eingriff 
ganze Familien zu verlieren. Um die-
ses Risiko zu minimieren, ist es auch 
bei kleinräumigen Verjüngungsver-
fahren sinnvoll, Durchforstungen und 
Mastjahre zu koordinieren. Wenn Ent-
nahmen bevorzugt nach Mastjahren 
durchgeführt werden, hatten die zu ent-
nehmenden Bäume so die Gelegenheit, 
zur nächsten Generation beizutragen.

Angepasste Verjüngung mit 
großfl ächigen Schirmhieben

Großfl ächige Schirmhiebe lassen eine 
vielfältige kleinräumige genetische Struk-
tur wie im hier vorgestellten Bestand 
kaum zu. Die Komplexität der geneti-
schen Vielfalt und Strukturen wird bei 
diesem Verjüngungsverfahren in erster 
Linie durch die Anzahl der Samenbäume 
und den Zeitraum des Verfahrens 
bestimmt.

Je weniger Samenbäume belassen wer-
den und je kürzer der Zeitraum ist, der 
zur Verjüngung zur Verfügung steht, des-
to großräumiger und schlichter werden 
die resultierenden genetischen Struktu-
ren ausfallen. Bei einem Schirmhieb in 
weniger als fünf Jahren ist, abhängig von 
der Anzahl der Mastjahre in diesem Zeit-
raum, die Wahrscheinlichkeit hoch, dass 
die Verjüngung nur einen Bruchteil des 
Altbestandes abbildet. Wird im Zuge der 
Verjüngung Wert auf einen möglichst 
vollständigen Erhalt der genetischen Di-
versität des Altbestands gelegt, scheint 
daher eine Verlängerung des Schirm-
schlagverfahrens auf zehn Jahre sinnvoll, 
wie es beispielsweise in Frankreich für 
die natürliche Verjüngung der Trauben-
eiche praktiziert wird [1]. In der Schweiz 
wird teilweise ein Vorbereitungshieb be-
reits 20 Jahre vor dem Räumungshieb 
empfohlen [17]. Für die Ausbildung einer 
vielfältigen genetischen Struktur ist da-
rüber hinaus der Erhalt einer möglichst 
großen Zahl an Samenbäumen notwen-
dig. Da die Fruchtbarkeit mit der sozia-
len Stellung abnimmt, sind Bäume der 
Kraft’schen Klassen 1 und 2 aus geneti-

0

20

40

60

80

100

0 20 40 60 80 100

Vermehrung in Baumfamilien

Abb. 4: Stammverteilungsplan mit Familienstrukturen im Altbestand. Dargestellt sind aus Gründen der 
Übersichtlichkeit nur Familien mit mindestens fünf Mitgliedern. Jede Farbe symbolisiert Bäume einer 
Familie. Leere Kreise stellen Bäume aus Familien mit weniger als fünf Mitgliedern dar.

Gr
a�

 k
: P

. E
us

em
an

n

scher Sicht die besten Samenbäume. Eine 
frühe Entnahme der Klassen 3 bis 5 führt 
außerdem zu dem wirtschaftlich sinnvol-
len Ziel, dass die Verjüngung überwie-
gend auf die wüchsigsten und vitalsten 
Bäume des Altbestandes zurückgeht.

Bewirtschaftung von 
Saatgut erntebeständen

Aufgrund des generell hohen Anteils an 
Kunstverjüngung bei Eiche sowie im Zuge 
des Waldumbaus und der Reparatur der 
Dürreschäden der letzten Jahre bleibt die 
Produktion von hochwertigem Eichensaat-
gut auch langfristig von großer Bedeutung.

Neben hoher phänotypischer Quali-
tät müssen Erntebestände hohe gene-
tische Vielfalt und Struktur aufweisen. 
Das Vermeiden eines genetischen „Fla-
schenhalseffekts“ ist umso wichtiger, 
wenn künstlich begründete Bestände 
sich künftig natürlich verjüngen sollen. 
Die genetische Vielfalt des verwende-

ten Saatguts bildet dann die Basis für 
alle Anpassungsprozesse im neube-
gründeten Bestand. Wichtigster Faktor 
für ein hohes Niveau genetischer Diver-
sität im Saatgut ist die Größe des Ernte-
bestands. Es hat sich für verschiedene 
Baumarten gezeigt, dass eine zu gerin-
ge Baumzahl in der Elterngeneration 
mit einer genetischen Verarmung und 
erhöhten Inzuchtraten im Saatgut ein-
hergeht. In der Praxis sollten für wind-
bestäubende Baumarten, wo immer 
möglich, Erntebestände mit mindestens 
100 Bäumen bevorzugt werden [11, 20].

Bei der Beerntung durch Aufsammeln 
oder mit Netzen wird immer Saatgut ver-
schiedener Bäume gesammelt. Daher er-
gibt sich auch bei der Sammlung unter 
nur 20 Erntebäumen ein genetisch vielfäl-
tigeres Saatgut als bei der bei Koniferen 
üblichen einzelbaumweisen Beerntung. 
Aufgrund der geringen Ausbreitungsdis-
tanzen von Pollen und Samen in geschlos-
senen Beständen sollten sich die beern-
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teten Bäume möglichst gleichmäßig über 
den Bestand verteilen, um die im Altbe-
stand vorhandene genetische Diversität 
möglichst vollständig im Saatgut abzubil-
den. Eine Beerntung von mehr als den in 
der Saatgutzulassungsverordnung vorge-
schriebenen 20 Erntebäume ist dabei ins-
besondere in großen Beständen aus gene-
tischer Sicht sehr sinnvoll.

Ein grundsätzliches Problem bei der 
Saatgutproduktion stellt die heteroge-
ne Beteiligung der Altbäume an der Re-
produktion dar. Eine verbesserte Reprä-
sentation des Altbestandes im Saatgut 
durch Mischen der Ernten verschiede-
ner Jahre ist bei der Eiche nicht möglich. 
Die Mischung von Saatgut verschiede-
ner Erntebestände ist nach dem Forstver-
mehrungsgutgesetz nur in Ausnahme-
fällen zulässig. Diese Einschränkungen 
unterstreichen einmal mehr die Bedeu-
tung, zur Produktion genetisch vielfälti-
gen Saatguts möglichst große Erntebe-
stände zu verwenden und eine möglichst 
hohe Zahl gleichmäßig über die gesamte 
Fläche verteilter Bäume zu beernten.

Fazit

Ausgedehnte naturnahe Bestände der 
Traubeneiche weisen hohe genetische 
Vielfalt und bemerkenswert komplexe 
genetische Strukturen auf. Diese gehen 
auf die sehr geringen Ausbreitungsdistan-
zen von Pollen und Samen in geschlosse-
nen Beständen zurück und ermöglichen 

so die Anpassung auch an kleinräumige 
Unterschiede in den standörtlichen 
Umweltbedingungen. Insbesondere klein-
räumige Verjüngungsverfahren scheinen 
dafür geeignet, diese Komplexität in 
bewirtschafteten Wäldern zu erhalten. 
Aber auch großräumigere Schirmschlag-
verfahren könnten sich derart ausgestal-
ten lassen, dass die Naturverjüngung 
einen großen Teil der genetischen Vielfalt 
und Struktur des Altbestands erhält. Eine 
systematische Untersuchung der Auswir-
kung von räumlicher Ausdehnung, Ver-
jüngungsdauer und Samenbaumdichte auf 
die genetische Vielfalt und Struktur wäre 
in diesem Zusammenhang wertvoll für 
eine belastbare Bewertung dieser zwei 
entgegengesetzten Verjüngungsansätze 
aus genetischer Perspektive.
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Abb. 5: Anteil der an der Verjüngung beteiligten sowie der nicht reproduktiven Bäume in jeder Kraft’schen 
Klasse; Dunkelgrün: reproduktive Bäume; Gelb: nicht reproduktive Bäume
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