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Produktion von höherwertigem Saatgut in Buchenbeständen mit Hilfe von 
Genomanalysen 

BERND DEGEN, NIELS MÜLLER 

 

Zusammenfassung  

Die Buche ist die wichtigste heimische Laubbaumart und auch zukünftig ein wichtiges Element in klimastabilen 
Wäldern. Für den Waldumbau wird in großen Mengen Buchensaatgut benötigt. In Simulationsstudien mit dem 
Computerprogramm SNPscan verglichen wir den erwarteten genetischen Gewinn und die inzuchteffektive 
Populationsgröße (Ne) von Nachkommen einer putativen Buchen-Samenplantage mit den Werten von 
Nachkommen eines Saatgutbestandes. Der Saatgutbestand umfasste hierbei 3000 reproduzierende Bäume. Bei 
der selektiven Saatguternte wurden nach verschiedenen Kriterien jeweils 30 Mutterbäume für die 
Saatgutgewinnung ausgewählt und alle 3000 Bäume beteiligten sich als Pollenspender an der Reproduktion. Die 
Samenplantage umfasse 150 Plusbäume, die in demselben Bestand ausgewählt wurden. Das Zielmerkmal hatte 
eine Heritabilität von 0,5 und wurde durch 200 variable Einzelnukleotid-Polymorphismen (SNPs) kodiert. In 
verschieden Szenarien verglichen wir die Auswahl der Plusbäume bzw. der Saatgutmutterbäume nach a) dem 
Phänotyp, b) genomischer Selektion und c) markergestützten Selektion. Je nach Selektionskriterium variierte der 
genetische Gewinn bei der selektiven Saatguternte zwischen 16,4 % und 24,4 % und bei der Samenplantage 
zwischen 19,8 % und 32,7 %. Die markergestützte Selektion und die genomische Selektion lieferten höhere 
genetische Gewinne als die Auswahl nach dem Phänotyp. Für die effektiven Populationsgröße lagen die Werte 
bei den Nachkommen der Samenplantage mit 52 bis 107 deutlich niedriger als bei der selektiven Ernte im 
Saatgutbestand (572-1093). In der Diskussion betrachteten wir die Realitätsnähe der Annahmen in den 
Simulationen und die Relevanz der Ergebnisse für die Praxis. 

 

Abstract 

Production of high value seeds in beech stands by use of genome analysis  

Beech is the most important native broadleaf species in Germany and also a relevant element of future climate 
adapted forests. For the silvicultural transformation, large amounts of beech seeds are needed. Using the 
simulation program SNPscan we compared the expected genetic gain and the inbreeding effective population 
size (Ne) between offspring from a seed orchard and offspring harvested from selected seed trees in a seed stand. 
The stand was comprised of 3000 reproductive trees, of which 150 were selected as plus trees for the seed 
orchard and 30 as mother trees (with all 3000 trees functioning as fathers) for selective seed sourcing. The target 
trait had a heritability of 0.5 and exhibited a moderately polygenic architecture with 200 causal single nucleotide 
polymorphisms (SNPs). In different scenarios we compared the selection of plus trees and seed trees by using a) 
the phenotype, b) genomic selection, and c) marker-assisted selection. The genetic gain in the offspring of 
selected seed trees varied between 16.4 % and 24.4 % depending on the selection criteria. In the offspring of the 
seed orchard genetic gain ranged from 19.8 % to 32.7 %. Marker-assisted selection and genomic selection led to 
higher genetic gains compared to the selection of phenotypes. The effective population size for the seed orchard 
was between 52 and 107 which was only a fraction compared to the values of the selective seed harvest in the 
seed stand (Ne=572-1093). We discuss the applicability of our simulations and the relevance of the results for 
the forestry practise. 

 

1  Einleitung 

Die Buche ist mit einem Flächenanteil von knapp 20 % die wichtigste Laubbaumart in Deutschland 

(https://bwi.info). In den Waldumbauprogrammen spielt sie eine wichtige Rolle und ihr Anteil soll erhöht 

werden. Hierfür sind neben der Naturverjüngung in Beständen, die bereits einen Mindestanteil von Buchen 

haben, Kunstverjüngungen erforderlich. Bei der Buche wird der ganz überwiegende Teil des Saatguts für 
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Kunstverjüngungen in zugelassenen Saatgutbeständen gewonnen. Nur ein kleiner Teil des Saatguts wird bei der 

Buche in Samenplantagen gewonnen. Laut Statistik der Bundesanstalt für Ernährung und Landwirtschaft (BLE) 

gab es im Jahr 2013 in Deutschland 3864 zugelassene Buchenbestände der Kategorie „Ausgewählt“, 14 Bestände 

der höheren Kategorie „Geprüft“ und insgesamt 10 Samenplantagen der Kategorie „Qualifiziert“ (DEGEN 2020). 

Als Maßnahme zur Klimaanpassung wird auch für die Buche darüber nachgedacht, Plusbäume zu selektieren und 

damit Samenplantagen aufzubauen.  

Die Anlage von Samenplantagen ist sehr zeit- und arbeitsaufwendig. Es müssen Reiser von Plusbäumen 

gewonnen und, soweit dies bei der Baumart gelingt, vegetativ vermehrt werden, dann erfolgt die Anlage der 

Samenplantage in der Regel mit 100 bis 300 verschiedenen Klonen (Eriksson und EKBERG 2001). Bei der Buche 

vergehen dann bis zur möglichen Ernte von Saatgut mindestens 20 Jahre. Eine interessante Alternative könnte 

die selektive Ernte von Saatgut in Saatgutbeständen sein.  

Mit den rasanten Entwicklungen im Bereich der DNA-Sequenzierung und der steigenden Anzahl an Baumarten 

mit Referenzgenomen gewinnt auch im Forst der Einsatz von Genomanalysen etwa bei der 

Forstpflanzenzüchtung (GRATTAPAGLIA et al. 2018) oder bei der Identifizierung von Genen, die für die Ausprägung 

von Merkmalen verantwortlich sind (PFENNINGER et al. 2021), an Bedeutung. Wir haben inzwischen mit dem 

Simulationsprogramm SNPscan (DEGEN und MÜLLER 2023) ein Instrument, mit dem sich einige Potentiale dieser 

genomischen Ansätze besser abschätzen lassen. In der vorliegenden Simulationsstudie verglichen wir den 

erwarteten genetischen Gewinn und die genetische Diversität gemessen als inzuchteffektive Populationsgröße 

(Ne) für Nachkommen einer Samenplantage mit der von Nachkommen einer selektiven Ernte von Saatgut in 

einem Buchensaatgutbestand.  

 

2  Methoden 

In den Simulationsstudien mit dem Programm SNPscan (DEGEN und MÜLLER 2023) galt die generelle Annahme, 

dass das Zielmerkmal eine Heritabilität von 0,5 haben sollte und von Allelen an 200 kausalen SNPs kodiert wird. 

Die Genome der einzelnen Individuen wurden anhand einer Stichprobe von 20.000 SNPs simuliert, die 

gleichmäßig auf 10 Chromosomen verteilt waren. Der Ausgangsbestand sowohl für die Selektion der 

Saatgutmutterbäume als auch der Plusbäume für die Samenplantage umfasste 3000 reproduzierende Bäume. 

Die Bäume des Ausgangsbestandes durchliefen zuvor 10 Generationen von Zufallspaarung mit eingeschränkter 

Anzahl an Mutterbäumen, um in Anlehnung an echte Bestände eine geringe Verwandtschaft der Individuen 

untereinander (mittlere Inzucht 1 %) zu erreichen. 

Die Auswahl der Plusbäume bzw. Saatgutmutterbäume erfolgte nach den folgenden alternativen Kriterien: 

1. Phänotyp  

2. Genetisches Screening an den Top 100 SNPs, deren Alleleffekte auf das Zielmerkmal mit Hilfe einer 

genomweiten Assoziationsstudie an 10.000 Individuen geschätzt wurden (GWAS 10000) 

3. Genetisches Screening an den Top 100 SNPs, deren Alleleffekte auf das Zielmerkmal mit Hilfe einer 

genomweiten Assoziationsstudie an 3000 Individuen geschätzt wurden (GWAS 3000) 

4. Genetisches Screening an 5000 SNPs, die für genomische Selektion zur Bestimmung von Erbwerten 

genutzt wurden (gBLUP). In der Stichprobe der 5000 SNPs wurden die 200 kausalen SNPs explizit 

ausgeschlossen. 

Für die GWAS wurden 3000 bzw. 10000 Individuen und deren Phänotypen mit SNPscan generiert und mit der 

Software TASSEL (BRADBURY et al. 2007) anhand des GLM-Algorithmus analysiert. Für die Berechnung der 

genomischen Zuchtwerte in der genomische Selektion nutzt SNPscan das R-Paket „rrBLUP“ und den gBLUP 

Algorithmus (ENDELMAN 2011).  
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Nach den oben genannten vier Kriterien wurden für das Szenario „Samenplantage“ die besten 150 Individuen 

von den 3000 Bäumen ausgewählt und Nachkommen als Zufallspaarung zwischen diesen 150 Bäumen generiert. 

Die Differenz der Mittelwerte der Phänotypen dieser Nachkommen zu den Mittelwerten der Phänotypen der 

3000 Ausgangsindividuen wurde genutzt, um den genetischen Gewinn zu ermitteln. Bei dem Szenario 

„Saatguternte“ wurden nach den obigen Kriterien die besten 30 Mutterbäume für die Saatguternte ausgewählt. 

An der Reproduktion waren jedoch alle 3000 Individuen zufallsmäßig als Pollenspender beteiligt. Der genetische 

Gewinn errechnete sich dann aus der Differenz der Mittelwerte der Phänotypen der Nachkommen aus den 30 

Saatgutbäumen und dem Mittelwert aller 3000 Ausgangsindividuen. Zur Berechnung der inzuchteffektiven 

Populationsgröße (Ne) bekam jedes der 3000 Individuen der Gründerpopulation an 100 zusätzlichen Genorten 

individuelle Allele. Die durchschnittliche Häufigkeit der Homozygoten dieser Allele war ein Maß für individuelle 

Inzucht (I). Die Steigerung der Inzucht von der Elterngeneration zur Generation der Nachkommen (δ I) ging dann 

in die Berechnung von Ne ein: Ne=1/(2 x δ I) (FALCONER und MACKAY 1996). 

Jedes Szenarium wurde 10 Mal wiederholt. 

 

3  Ergebnisse und Diskussion 

Der genetische Gewinn lag bei der selektiven Ernte von 30 Bäumen im Saatgutbestand zwischen 16,4 % und 

24,4 % (Abb. 1). Die Auswahl der Samenbäume anhand eines genetischen Screenings lieferte bei den Kriterien 

GWAS 3000, GWAS 10000 und gBLUP höhere genetische Gewinne als die Auswahl nur anhand der Phänotypen. 

Die Nachkommen der Samenplantage hatten genetische Gewinne zwischen 19,8 % und 32,7 %. Auch hier 

schnitten die Subszenarien GWAS 3000, GWAS 10000 und gBLUP besser ab als die reine phänotypische Selektion 

der Plusbäume. Die inzuchteffektive Populationsgröße (Ne) war bei der Ernte im Saatgutbestand (Abb. 2) mit 

mittleren Werten von 572-1093 fünf- bis zehnmal so hoch wie die Werte in der Samenplantage (52-107). Es fiel 

auf, dass die Selektion anhand genetischer Methoden (gBLUP, GWAS 3000, GWAS 10000) insbesondere bei der 

Plusbaumauswahl für die Samenplantage zu deutlich geringeren Ne-Werten führte. Es gab eine große Variation 

bei den Ne-Werten innerhalb jedes Szenarios bei den Simulationen zur Saatguternte. Das lag daran, dass Inzucht 

in diesen Fällen ein seltenes Ereignis war und daher besonders starken stochastischen Schwankungen unterlag.  

Die simulierten genetischen Gewinne in einer Samenplantage und dem Saatgut einzelner Familien bewegen sich 

in einem Bereich, der auch bei echten Samenplantagen erreicht wurde. In einem anderen Simulationsansatz 

kamen SERRANO-LEON et al. (2021) für Pinus sylvestris und Pinus pinaster beim Wachstum zu genetischen 

Gewinnen in Samenplantagen von 7 % bis 40 %.  

Vergleichbar mit unserem Ansatz der selektiven Ernte von Mutterbäumen sind Studien zu 

Familiennachkommenschaften mit Halbgeschwistern. In einer solchen Untersuchung fanden (YANG et al. 2020) 

für die chinesische Kiefernart Pinus massoniana genetische Gewinne für das Merkmal Brusthöhenduchmesser 

(BHD) je nach Auswahl der Familien zwischen 1,2 % und 47 %. Die selektive Ernte von Saatgut der Japan-Lärche 

(Larix kaempferi) ergab in einer anderen langjährigen Untersuchung einen genetischen Gewinn beim Wachstum 

der besten Familien gegenüber dem Populationsmittel von 11 %-17 % (PAN et al. 2019). 

Auffällig waren in unseren Simulationsstudien die guten Ergebnisse bei der Auswahl von Plusbäumen und 

Samenmutterbäumen mit einem genetischen Screening. Der Vorteil der genomischen Selektion wurde bereits 

vor über 10 Jahren durch deterministische Modellberechnungen ermittelt (GRATTAPAGLIA und RESENDE 2011), 

anschließend ist die genomische Selektion so wie im Agrarbereich in vielen forstlichen Zuchtprogrammen im 

Ausland ein fester Bestandteil geworden (GRATTAPAGLIA et al. 2018; GRATTAPAGLIA 2022; FREEMAN et al. 2022; LI und 

DUNGEY 2018). Bei der Marker-gestützten Selektion waren die Ergebnisse in der Praxis bisher nicht so 

vielversprechend. Hier ist sicherlich zunächst noch eine deutliche Erhöhung der Stichprobengrößen erforderlich, 

um eine gute Schätzung von Alleleffekten in den genom-weiten Assoziationen zu erreichen. In unseren  
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Abb. 1: Genetischer Gewinn der Nachkommen bei simulierten Szenarien zur Saatguternte in einer Samenplantage 
mit 150 Klonen und bei einer selektiven Beerntung von 30 Elternbäumen in einem Saatgutbestand mit 3000 
reproduzierenden Buchen.  

 

Abb. 2: Inzuchteffektive Populationsgröße Ne der Nachkommen bei simulierten Szenarien zur Saatguternte in einer 
Samenplantage mit 150 Klonen und bei einer selektiven Beerntung von 30 Elternbäumen in einem Saatgutbestand 
mit 3000 reproduzierenden Buchen.  
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Simulationen waren es 3000 bzw. 10000 Individuen. In der Praxis sind es jedoch bisher oft nur einige Hundert 

Individuen (PFENNINGER et al. 2021; ROCHA et al. 2022).  

Ausland ein fester Bestandteil geworden (GRATTAPAGLIA et al. 2018; GRATTAPAGLIA 2022; FREEMAN et al. 2022; LI und 

DUNGEY 2018). Bei der Marker-gestützten Selektion waren die Ergebnisse in der Praxis bisher nicht so 

vielversprechend. Hier ist sicherlich zunächst noch eine deutliche Erhöhung der Stichprobengrößen erforderlich, 

um eine gute Schätzung von Alleleffekten in den genom-weiten Assoziationen zu erreichen. In unseren 

Simulationen waren es 3000 bzw. 10000 Individuen. In der Praxis sind es jedoch bisher oft nur einige Hundert 

Individuen (PFENNINGER et al. 2021; ROCHA et al. 2022).  

Die starke Reduktion der effektiven Populationsgröße in Samenplantage wurde bereits mehrfach als wichtiger 

Kritikpunkt angeführt (SONSTEBO et al. 2018, HANSEN 2008). Eine niedrige effektive Populationsgröße führt zur 

verstärkten Verwandtschaft und geringeren genetischen Diversität bei den Nachkommen. Dies kann mit einer 

geringeren Anpassungsfähigkeit und höheren Empfindlichkeit gegenüber biotischen und abiotischen 

Schadfaktoren einhergehen. Die Konzentration auf Saatgutbestände anstatt Samenplantagen hätte neben der 

höheren genetischen Vielfalt zudem den Vorteil, dass die Auswahl der Samenbäume in jedem Jahr geändert und 

neueren Erkenntnissen insbesondere zu den kausalen Genorten verschiedener Merkmale angepasst werden 

kann.  
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