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Baumkunde   Artdifferenzierung Eichen

Im Oktober 2024 wurden die Ergeb-
nisse der vierten Bundeswaldinven-

tur (BWI) veröffentlicht. Im Zuge dieser 
Inventur wurden erstmals auch Proben 
für die genetische Analyse wichtiger 
Baumarten in Deutschland gesammelt. 
Für die beiden Eichenarten Stieleiche 
(Quercus robur) und Traubeneiche 
(Quercus petraea), die nach der Rotbu-
che (Fagus sylvatica), die 16,6 % der 
Waldfläche einnimmt, mit zusammen 
11,5 % der Waldfläche zu den wichtigs-
ten Laubbaumarten in Deutschland 
gehören [1], wurden an je etwa 300 
ausgewählten, möglichst gleichmäßig 
über Deutschland verteilten Inventur-
trakten je fünf Bäume beprobt.

Insgesamt wurden etwa 1.500 Stiel- 
und 1.500 Traubeneichen beprobt. Die 
Auswahl der Trakte erfolgte anhand 
der Daten der vorherigen Bundeswald-
inventur. Ziel an jedem Trakt war die 
Einsammlung von entweder fünf Stiel- 
oder fünf Traubeneichenindividuen. 
Die Beprobung erfolgte durch das Ein-

sammeln von Blättern oder Knospen 
durch die jeweiligen lokalen Inventur-
trupps, die anschließend per Post ver-
schickt und zentral gesammelt und ar-
chiviert wurden. Die DNA der Blätter 
wurde extrahiert, und die genetische 
Analyse erfolgte anhand eines Sets 
von 412 kernlokalisierten genetischen 
Markern sowie 29 Marker der mütter-
lich-vererbten Zellorganell-Genome 
(22 Marker des Chloroplasten-Genoms 
und sieben Marker des Mitochond-
rium-Genoms). Eine umfassende Be-
schreibung der hier vorgestellten Er-
gebnisse sowie der Versuchsmethodik 
findet sich in Pakull et al. 2025 [2].

Klare Artdifferenzierung, 
geringe Hybridisierung

Stiel- und Traubeneiche lassen sich 
anhand morphologischer Unterschiede 
der Laubblätter und Früchte vonein-
ander unterscheiden. Eine hohe inner-
artliche Variation in der Ausprägung 

der morphologischen Merkmale und 
das daraus resultierende Vorhanden-
sein morphologisch intermediärer Indi-
viduen bedingt jedoch eine teilweise 
schwierige Artbestimmung im Feld. Als 
Erklärungsansätze für diese große mor-
phologische Vielfalt wurden beispiels-
weise unterschiedliche Standortfakto-
ren, ein hoher Hybridisierungsgrad oder 
sogar eine fehlende Abgrenzung der bei-
den Arten voneinander diskutiert [3, 4].

Auf genetischer Ebene lassen sich 
beide Arten jedoch klar voneinander 
trennen [5 – 8]. Eine genetische Diffe-
renzierung der beiden Arten war auch 
für die im Zuge der Bundeswaldinven-
tur eingesammelten Eichenproben an-
hand des hier eingesetzten Markersets 
gut möglich. Dabei konnten folgende 
Erkenntnisse gewonnen werden:
•  Obwohl pro Trakt immer die Ein-

sammlung von lediglich einer einzi-
gen Art, entweder Stiel- oder Trauben-
eiche, geplant war, kam es immer 
wieder zu Mischproben, in denen 

Genetische Artdifferenzierung und 
Struktur bei der Eiche
Im Zuge der vierten Bundeswaldinventur wurden bundesweit Proben von Stiel- und 
Traubeneiche gesammelt und genetisch analysiert. Schwerpunkt der Auswertung waren die 
genetische Differenzierung der beiden Arten, die Bestimmung des Grades an Hybridisierung 
sowie die Aufdeckung überregionaler genetischer Strukturen. Sollte die Existenz solcher 
genetischen Strukturen Einfluss auf die forstliche Praxis haben, insbesondere die Gestaltung der 
Herkunftsgebiete?
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Abb. 1: Blätter der Stieleiche (Quercus robur)
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Individuen beider Arten identifiziert 
werden konnten. Dies war bei 19 % 
der analysierten Trakte der Fall und 
unterstreicht zum einen die manch-
mal schwierige Artidentifizierung im 
Feld, zeigt aber auch, dass ein 
gemischtes Vorkommen beider Arten 
durchaus häufig ist. Durch Fehlbe-
stimmungen und Mischproben kam es 
außerdem zu einer Verschiebung des 
eigentlich gleichmäßig geplanten Ver-
hältnisses der beiden Arten innerhalb 
der Gesamtprobe. 58 % der eingesam-
melten Proben konnten genetisch der 
Stieleiche zugeordnet werden, 39,9 % 
der Traubeneiche.

•  Hybridisierungen zwischen beiden 
Arten sind möglich. Hybride beider 
Arten (mindestens 30 % Anteil der 
jeweils anderen Art) sind jedoch, trotz 
des häufigen gemeinsamen Auftretens 
beider Arten, selten und machten nur 
2,1 % der analysierten Proben aus. 
Individuen mit einem geringeren Anteil 
(10 bis 30 %) genetischer Merkmale 
der anderen Art, die auf Hybridisierun-
gen in früheren Generationen zurück-
zuführen sind, machten 1,75 % der 
analysierten Stiel- und 5,1 % der ana-
lysierten Traubeneichenindividuen 
aus. Dieser asymmetrische Genfluss 
zwischen den zwei Arten scheint in der 
zeitlich versetzten Rückbesiedelung 
Mitteleuropas durch die beiden Arten 
begründet zu sein, bei der die später 
einwandernde Traubeneiche verstärk-
tem Genfluss durch die bereits etab-
lierte Stieleiche ausgesetzt war [9, 10].

Regional differenzierte  
genetische Struktur

Die Analyse mütterlich vererbter Zell-
organell-Marker ermöglicht die Ana-
lyse auch überregionaler genetischer 
Strukturen. Die alleinige Weitergabe 
des Erbguts von der Mutter an die 
Nachkommen verhindert den durchmi-
schenden Einfluss des väterlichen Pol-
lens, der teilweise längere Strecken 
überbrücken und somit zur Paarung 
weit entfernter Individuen beitragen 
kann. Die Marker der jeweiligen Zell-
organellen sind untereinander gekop-
pelt. Sie bilden bestimmte Allelkombi-
nationen, sogenannte Haplotypen, die 
gemeinsam vererbt werden.

Im Zuge der letzten Eiszeit überlebte 
die Eiche in eisfreien Refugien in Süd-
europa auf der iberischen Halbinsel, 

der Apenninenhalbinsel und dem Bal-
kan. Die voneinander isolierten Popula-
tionen bildeten im Laufe der Zeit jeweils 
charakteristische Haplotypen aus. Nach 
dem Rückzug des Eises erfolgte die all-
mähliche Rückbesiedelung Mittel- und 
Nordeuropas ausgehend aus diesen Re-
fugien. Anhand der Analyse der Ha-
plotypen des Chloroplasten-Genoms 
konnten die nacheiszeitlichen Rück-
wanderungslinien der Eichen aus den 
südlichen Refugien nachvollzogen wer-
den [11, 12]. In Deutschland treffen die 
verschiedenen Rückwanderungslinien 
aufeinander und führen zu einer regio-
nal deutlich differenzierten genetischen 
Struktur der verschiedenen Haplotypen.

Die Ergebnisse der Analyse der Ha
plotypen der im Zuge der BWI einge-
sammelten Eichenproben lassen sich 
wie folgt zusammenfassen:
•  Die genetischen Marker aus Chloro-

plasten- und Mitochondrium-Genom 
sind nicht nur untereinander, son-
dern auch zwischen den beiden Zell-
organellen gekoppelt. Ein bestimmter 
Haplotyp des Chloroplasten-Genoms 
wird zusammen mit einem bestimm-
ten Haplotyp des Mitochondrium-
Genoms vererbt.

•  Die Haplotypen kommen mit ähnli-
chen Häufigkeiten in beiden Eichenar-
ten vor, was für einen langfristigen 
und kontinuierlichen historischen 
Austausch genetischen Materials zwi-
schen beiden Arten durch Hybridisie-
rung spricht.

•  Die Verteilung der Haplotypen in 
Deutschland zeigt eine deutlich 
erkennbare regional differenzierte 
genetische Struktur, beeinflusst durch 
das Aufeinandertreffen der verschiede-
nen nacheiszeitlichen Rückwande-
rungslinien (Abb. 2). Im Nordwesten 
dominieren Haplotypen von der iberi-
schen Halbinsel (gelb) sowie der Apen-
ninenhalbinsel (rot). Im Südosten fin-
det man vor allem Haplotypen, die 
ihren Ursprung in der Balkanregion 
haben (blau). Haplotyp 5 (lila) findet 
sich vor allem im östlichen Sachsen 
und ist ansonsten vor allem in Osteu-
ropa und der Apenninenhalbinsel ver-
breitet. Haplotyp 4 (grau) zeigt keine 
regional differenzierte Struktur in 
Deutschland und ist ansonsten vor 
allem im östlichen Europa verbreitet. 
Einige seltene Haplotypen (grün/hell-
blau) stammen potenziell aus Osteu-
ropa. Ihr Vorkommen in Deutschland 
ist wahrscheinlich auf menschlichen 
Saatguttransport zurückzuführen.

Klare genetische Struktur bei 
der Stieleiche

Auch die zellkern-lokalisierten Mar-
ker können, insbesondere bei einer 
höheren Anzahl eingesetzter Mar-
ker, Informationen über die räumlich-
genetische Struktur geben. Für die 
Traubeneiche konnte in unserer Ana-
lyse keine deutliche räumlich-geneti-
sche Struktur anhand des verwende-
ten Markersets identifiziert werden. 
Für die Stieleiche konnte jedoch 
eine klare Trennung in zwei geneti-
sche Gruppen festgestellt werden. 
Diese zeigen eine deutliche räumliche 
Strukturierung und folgen einem kla-
ren Nordwest-zu-Südost-Gradienten 
(Abb. 3).

Dieser genetische Gradient stimmt 
gut mit der Struktur der Organell-Mar-
ker überein und erklärt sich wie diese 
wahrscheinlich durch die regional dif-
ferenzierte Verbreitung nacheiszeitli-
cher Rückwanderungslinien.

Trotz einiger Fälle, die auf mensch-
lichen Saatguttransfer hinweisen, las-
sen sich die genetischen Strukturen 
durch den natürlichen Prozess der 
nacheiszeitlichen Rückwanderung er-
klären. Dass diese natürlichen Struktu-
ren trotz der intensiven Nutzung über 
Jahrhunderte hinweg erhalten geblie-
ben sind, ist ein deutlicher Hinweis, 

	» �Besonders die Stieleiche weist 
innerhalb Deutschlands eine kla-
re genetische Struktur in Form eines 
Nordwest-nach-Südost-Gradien-
ten auf 

	» �Diese genetische Struktur geht 
potenziell auf die Rückbesiedlung 
Europas nach der letzten Eiszeit 
zurück 

	» �Auch Umwelteinflüsse, insbesonde-
re Unterschiede in der Kontinentali-
tät, könnten Einfluss auf die Ausbil-
dung der vorhandenen genetischen 
Struktur gehabt haben

S c h n e l l e r  
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dass eine genetisch nachhaltige forst-
liche Nutzung auf großräumiger Ebene 
grundsätzlich möglich ist.

Hinweise auf klimabedingte 
Beeinflussung

Mithilfe generalisierter linearer 
Modelle wurden mögliche Zusammen-
hänge zwischen der räumlichen Ver-
teilung der zwei genetischen Grup-
pen und verschiedenen Klimavariablen 
untersucht. Dabei konnte eine hohe 
Korrelation zwischen der genetischen 
Struktur und der Kontinentalität festge-
stellt werden. Eine Karte der Kontinen-
talitätswerte in Deutschland (Abb. 4) 
zeigt einen sehr ähnlichen Gradienten 
von Nordwest (maritimeres Klima) zu 
Südost (kontinentaleres Klima). Kor-
relation bedeutet nicht zwangsläufig 
Kausalität, es ist jedoch denkbar, dass 
die beiden Gruppen bedingt durch die 
geographische Lage ihrer Eiszeitrefu-
gien stärker an ozeanische bzw. konti-
nentale Klimabedingungen angepasst 
sind. Eine derartige hypothetische Vor-

angepasstheit der Refugialpopula-
tionen kann bedingt haben, dass die 
Rückwanderung sich am Verlauf ent-
sprechender klimatischer Gradienten 
orientierte. Ein vergleichbarer Fall, bei 
dem die nacheiszeitliche Rückwande-
rung unterschiedlicher Refugialpopula-
tionen entlang eines Klimagradienten 
erfolgte, wurde beispielsweise bei der 
Gemeinen Fichte in Schweden beob-
achtet [13].

Bedingt durch die Schwierigkeiten, 
korrelative und kausale Zusammen-
hänge zu trennen, bedarf es allerdings 
weiterer Untersuchungen, um zu klä-
ren inwieweit sich diese Beobachtung 
beispielsweise auch in Wüchsigkeit 
und Vitalität widerspiegelt. Vor dem 
Hintergrund der erwarteten Klimaän-
derungen legt der beobachtete Zusam-
menhang nahe, die Leistungs- und An-
passungsfähigkeit der Stieleiche im 
Klimawandel noch gezielter in den Fo-
kus zu nehmen. Die hier aufgedeck-
ten Strukturen ermöglichen es, auch 
den genetischen Hintergrund unter-
suchter Herkünfte explizit z. B. in den 

Aufbau von Herkunftsversuchen und 
in die Interpretation von Ergebnissen 
einzubeziehen.

Sind Herkunftsgebiete noch 
zeitgemäß?

Die räumliche Verteilung der bei-
den genetischen Gruppen der Stielei-
che trägt darüber hinaus zur Debatte 
bei, inwieweit die derzeit verwendeten 
Herkunftsgebiete noch zeitgemäß sind 
[14]. Nach § 2 Abs. 7 des Forstvermeh-
rungsgutgesetzes (FoVG) sind Her-
kunftsgebiete definiert als „das Gebiet 
oder die Gesamtheit von Gebieten mit 
annähernd einheitlichen ökologischen 
Bedingungen, […] die unter Berück-
sichtigung der Höhenlage ähnliche 
phänotypische oder genetische Merk-
male aufweisen“.

Die zwei genetischen Gruppen der 
Stieleiche lassen sich auf die eiszeit-
lichen Refugialgebiete zurückführen 
und stellen somit zwei sich über lan-
ge Zeiträume getrennt voneinander 
entwickelte Gruppen dar, die potenzi-
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Abb. 2: Chloroplasten-Haplotypen. Jedes Torten-
diagramm entspricht einem Trakt der Bundeswald-
inventur, der für die genetische Analyse der Eiche 
beprobt wurde. Die Zusammensetzung der einzel-
nen Tortendiagramme entspricht der Haplotypen-
Zusammensetzung der beprobten Individuen eines 
Traktes. Stiel- und Traubeneiche teilen sich die glei-
chen Haplotypen und sind zusammen dargestellt. 
Die dargestellten Haplotypen basieren auf den 
genetischen Markern des Chloroplasten-Genoms. 
Die Marker des Mitochondrium-Genoms weisen 
eine nahezu vollständige Kopplung mit diesen Mar-
kern auf und liefern keine zusätzlichen Strukturin-
formationen.
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Abb. 3: Aufteilung der Stieleiche in zwei genetische 
Gruppen. Jedes Tortendiagramm entspricht einem 
Trakt der Bundeswaldinventur, in welchem Stielei-
che für die genetische Analyse beprobt wurde. Die 
Größe der Tortendiagramme variiert je nach Anzahl 
der beprobten Individuen (durch Mischproben aus 
Stiel- und Traubeneiche wurden in einigen Trakten 
weniger als fünf Individuen der Stieleiche beprobt). 
Im Hintergrund findet sich zur Verdeutlichung eine 
Kriging-Interpolation der prozentualen Gruppenzu-
ordnung der einzelnen Trakte.
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Abb. 4: Kriging-Interpolation der Kontinentalität 
(Temperaturdifferenz zwischen durchschnittlicher 
Temperatur des durchschnittlich wärmsten und 
durchschnittlich kältesten Monats [°C] in Deutsch-
land, Referenzperiode 1961-1990). Die Interpolation 
basiert auf Datenpunkten auf einem 5 km2-Raster.
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ell unterschiedliche genetische Merk-
male aufweisen. Die aktuellen Her-
kunftsgebiete bilden diese Struktur 
allerdings nur teilweise ab. Während 
z.B. die Gebiete 817 01, 08 und 09 gut 
mit den dort vorherrschenden geneti-
schen Gruppen übereinstimmen, zei-

gen insbesondere das Gebiet 817 02 
sowie die Gebiete 817 05 und 06 eine 
schlechtere Übereinstimmung (Abb. 
5A). Die als Alternative vorgeschlage-
nen ökologischen Grundeinheiten bil-
den den genetischen Gradienten in 
deutlich besserer Weise ab (Abb. 5B). 

Die ebenfalls als Alternative diskutier-
ten forstlichen Wuchsgebiete zeigen 
die beste Übereinstimmung (Abb. 5C), 
fallen allerdings teilweise so klein-
räumig aus, dass auf dieser Basis die 
praktische Anwendbarkeit von Her-
kunftsempfehlungen und Saatgut-
handel an ihre Grenzen stoßen könn-
te. Bezogen auf die Stieleiche stellen 
sich die ökologischen Grundeinheiten 
daher als sinnvoller Kompromiss dar, 
um sowohl dem Anspruch des FoVG 
als auch dessen praktischer Umsetz-
barkeit Genüge zu tun.
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Abb. 5a: Kriging-Interpolation der genetischen 
Gruppenzuordnung der Stieleiche in Kombination 
mit den Grenzen der Herkunftsgebiete der Stielei-
che in Deutschland

Abb. 5b: Kriging-Interpolation der genetischen 
Gruppenzuordnung der Stieleiche in Kombination 
mit den Grenzen der Herkunftsgebiete der Stielei-
che in den ökologischen Grundeinheiten.

Abb. 5c: Kriging-Interpolation der genetischen 
Gruppenzuordnung der Stieleiche in Kombination 
mit den Grenzen der Herkunftsgebiete der Stielei-
che in den forstlichen Wuchsgebieten.
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