Zertifizierung genetischer Eigenschaften forstlichen Saat- und Pflanz-
gutes auf der Basis etablierter Methoden der Populationsgenetik

Dissertation zur Erlangung des Doktorgrades
des Forstwissenschaftlichen Fachbereichs
der Georg-August-Universitat Gottingen

vorgelegt von
Henning von Werder

geboren in Einbeck, Kreis Northeim

Gottingen, im Juli 1999



D7

Veroffentlicht unter:

http://webdoc.sub.gwdg.de/diss/2000/vwerder/inhalt.ntm

1. Berichterstatter:  Prof. Dr. H.-R. Gregorius
2. Berichterstatter:  Prof. Dr. F. Scholz

3. Berichterstatter: PD. Dr. F. Hapla

Tag desRigorosums 8. Oktober 1999




Dem Gedenken an meine Grol3etern
und meiner Familie gewidmet







I nhaltsverzeichnis

1 ST o] L= (8] o OSSPSR TP U PSPPI 9

2 Problemstellung UNA PrOJEKEZIEN ...........ovvvvveereceeeeeseeeceseieeeseessesseeseesseseesesssessesesssss s esssesessesssssssssessssnns 10

3  Standdes Problembezogenen WISSENS ........ccoiiiiiieiecc ettt nne s 11
3.1 Organisationsebenen genetischer Informationen, ihr Nachweis und die Entstehung genetischer

RV LA T= 1o OO TSP VRO URPPORORTTPPRON 11

3.1.1  DieOrganisationsebenen genetischer INformation............c.cccovvviiieiicic s 11

3.1.2  DieNachweisbarkeit genetischer INformationen ...........c.ccccvvviiiiii e 12

3.1.3  DieEntstehung genetisCher Variation.............ccccceiieiieiie i s 12

3.2 Operationen, welche die genetische Struktur wahrend der Entwicklung einer Population veréndernl4

3.2.1  DasRekOmbiNati ONSSYSIEM........ccviiiiieciccie ettt e e sbe e re e ste s e e sneesaeenaeenes 14

3.2.2  DAS PaarUNQSSYSIEM ......uviiiiiiiiiie it siee sttt st e s e e s st e st e e s e e sab e e s baesnbe e e baesnbeeateennbeeans 14

0 B |V 11 = Ui o] 1= o [T PO PR URUPOTUS PR 16

3.24  Der GenfluB und die Migration...........cccccuiiiiiieiiee e se e re e sne e sneenre s 16

3.25 DI genetiSCNE DIift.. ..o e nae e 17

32,6 DHE SHEKLION ...ttt bbbt e b e bbb e ettt b e b nae s 17

3.2.7 DieWirkung der Umwelt auf den Stoffwechsel der Pflanzen und die Bedeutung von genetischer ....

Variation auf der Ebene vVOn [SOENZYMEN ..........cocviiiiii it nre s 19

3.3 Die Bedeutung genetischer Variation fir di€ ANPASSUNG ........cocovireririiiiee e 20

3.3.1  FOrmEN der ANPASSUNG .....cveviteieiateaieesieneestestessestesseeseesseaseseesbesbeabeasee e enbeseeabesbesaeabeaseasbensenbenbesbeas 20

34 Wechselwirkungen zwischen EVOlUtioNSfaktoren.............ccoccviiiieiie i 21

3.5 Sand der Forschung Uber die Genetik der BUChE.........cooviiiiiiiciccc e 21

3.5.1  DIieVererbUNGSANAIYSE ......ccveiiiiiiie ettt et et e et et e st e te et e e nae e reenes 22

3.5.2  Kopplungen zwischen den untersuchten Genorten bei der Buche.............ccociiiiiiiiiinicie 22

3.5.3  Schatzung der Selbstungsrate bei der BUChE...........ccoovv i 22

354 ArDEIteN ZUr SEIEKIION ......oiiiiiiii et bbbttt e nae e 23

3.5.5  Dieraumliche Verteilung genetischer INformationen............c.cccevveiieie s 24

3.6 Das Prinzip der nachhaltigen NUtZung VON RESSOUINCEN ..........coiiirierieiiiieie et 25

3.6.1 DieNachhaltigkeit in der politiSChen DiSKUSSION ..ot 27

3.7 Die Zertifizierung als Weg der Umsetzung einer nachhaltigen Nutzung von Ressourcen des Wal des29

3.7.1  DieWirkung der Zertifizierung auf dem Markt...........cccccooiiiiiiiiiiiccce e 30

Y T LT [OOSR 34

41 BestandesesChr &I DUNGEN ..........ciiiii bbb 34

4.2 Der ADIAUF der BEEIMIEUNG. ......c.vitiieiiitirietiite ettt bbb bbbt eb bbb b abeneenes 37

4.3 Die Prozessierung des Vermehrungsgutes im Saatgutbetrieb und in der Baumschule....................... 37

4.3.1 DieVerarbeitung des Saatgutes im Saatgutbetrieh (Darre) ... 37

4.3.2  Dieuntersuchten Phasen wahrend der Produktion des Vermehrungsgutes...........cocoovevverveniennas 39

D MENOUEN ....oooovoooe e 41

5.1 Die biochemischen MEtNOOEN .........c..oiiiiii e 41

511 EIEKITOPNOIESE ...ttt bbbt bbbtk b et et n bt nae s 41

5.1.2  Dieuntersuchten ENZyMSYSIEME......c.ocoi ittt sae e re e 42

5.1.3  Begriindung der Verwendung der Enzymgenmarker indieser Arbeit..........cccooeiiiieiie e, 43

5.2 Die Methoden der Analyse genetischer SITUKIUMeN.........coveie e e 43

5.3 S LS TS o L= o U101 T PR 45

5.3.1  Der Homogenitéts-Test auf der Basis der Chiz-Verteilung...........cccccveveiieiiieiee e 45

5.3.2 DieQualifizierung der Untersuchungsmethode............ccccoovviiiiiiiiciccc e 46

5.3.3  DasKonfidenZiNtErVall ............cocoiiiiiiiiiiie bbb 47

54 Methoden der Beschreibung genetischer Informationen ............ccccoccvviiiiicci e 47

541 VErErDUNGSANAIYSE. ... .cviiieiie ettt ettt et te e s te e ae e e s ae e s be e be et e e st e ataestaesbeesteeeeaneesneesneenreenes 47

5.4.2 DieSchatzung der SEIDSIUNGSIALe.........coviiiiiic e 48




55 Beschreibung genetischer Variationen ... s 49

5.5.1 Diegenische SIruktur vOn POPUIGLIONEN..........ccoiiiiiiiieneiee e 49
5.5.2 Dieallelische Struktur VON POPUIBLTONEN. ........ccoiiiiiiiieseee e 49
5.5.3  Diegenotypische Sruktur von POPUIALIONEN...........c.coiiiiiiiienecese e 49
5.5.4  Parameter zur Darstellung charakteristischer Verteilungseigenschaften..........cocoovevieniiienn 50
55.4.1 DAY= ) -1 SRS SR 50
5.5.4.2 DL A= S )| ST 50
5.5.4.3 Genetische Profile und ProfilSChare ..o 51
5.5.4.4 (DI T=Y S0 4= 01U (o) o [P 51
55.4.5 DI FElAtIVE TFEMMUNG ...ttt b ettt b bt ne et e bt st s e n s et 52
5.5.4.6 DB EVENESS ...ttt sttt s bt e e be st b e et et e st e st et e e b e s ee b et e Rt e Rt e b e e b e st et et e Re e Rt ebeeReneeteeenean 52
55.4.7 DiIE HELEN OZYGOLIE......c.eeeeeteeiei ettt b ettt b ettt b et b st en et nn et 52
5.5.4.8 PSS o b (1o 1< [P 53
55.4.9 Die potentielle gametische und genotypische VIelfalt ... 53
5.5.4.10 Die hypothetisch gametische MultilOCUS-DIVEr SITAL ..........ccoeireeirieiireeseree e 54
554.11 DEr dy-ADSIANG. ...t s 54
55.4.12 Die genetische Differenzierung von POPUIAtiONEN..........cccoeirieiriirnieereeesee e 54
5.5.4.13 DaS ANt POENLIAL ........cciuerieieiiicese ettt se et be b st esbe e eseeseetesbeseenseeeneas 55
5.5.4.14 DR S F= X o o SRS 55

5.6 Die Methode der Zertifizierung forstlichen VermehrungSguLeS............coeviiriiinescncscncscns 56
5.6.1 DieBewertbarkeit der Merkmale des VermehrungSguLES..........coovveveiienerise s 56
5.6.2  Dievollstandige Weitergabe der beobachtbaren genetischen Informationen von den Elternan.......
TrE NACHKOMIMIEN ... et r et et st s eeste e e ene e e e e neeneenes 57

5.6.3  Die Abschatzung der Angepafdtheit des Vermehrungsgutes als VVoraussetzung fiir die Erhaltung ...
der merkmalsrelevanten Informationen bis zum NUtZUNGSAITEr ...........coviiivieicieine e 58

5.6.3.1 Die Veranderung der Selektionslast wahrend der Entwickiung des Vermehrungsgutes............c.c.o.... 59
5.6.3.2 Die ANPASSUNGSFANIGKEIT.......c.ueirieiiiieirieer ettt bbbt n et 60

5.6.4 DasVerfahren der ZertifiZierung ........ccoooiiriiiiiiiii e 60
5.6.5  Der Aufbau deS ZertifiKatS.........cccoveivirieieiiie s et nne s 61
5.7 Methoden der repréasentativen Stichprobenerhebung ..o 62
5.7.1 DieBeprobung der UntersuchungSflache..........ccooiiiiiiiiiiii e 62
5.7.2  DieErfassung der genotypischen Struktur der Pflanzen im Saatbeet ...........ccoovveveiveicievcnniennne 62
5.7.3  DieErfassung der genotypischen Struktur in der Menge der geernteten Samen........cccoeceevvennne 63
5.7.4  Welche Saatgut-Stichprobe reprasentiert die genotypische Struktur des Saatgutes am besten ?..63
5.7.5 DieReferenz zur Beurteilung der genetischen Information im Erntegut ...........ccocoeeveiieniiienn, 67
5.8 Die Methode der Darstellung der genotypischen Variationsmal3e der unter suchten Populationen...68
6 TS o TSSOSO PTORPPO 69
6.1 Genetische Charakterisierung der Untersuchungsbhestande...........ccccocve e, 69
6.1.1 Die Vererbungsanalyse anhand der Samen aus freier Abblite von bekannten Sameneltern der ......
Untersuchungsflache HOfQEISIMAT ............ooiiiccc e e 69

6.1.2  DieBezeichnung der verwendeten SChProben ... 72
6.1.3  DieEinordnung der Altbestande in die groraumige Verteilung genetischer Informationen bei......
GBI BUCKE. ... bbbttt b bbbt e bbbt bbb et e b e 72

6.1.4  Der Vergleich der Untersuchungsbestéande untereinander ............ccocvevveveiieiee e e 74
6.1.5 DieVeranderung der genetischen Struktur in den Randbaumen............ccoceveveeieeie e s 79
6.1.6  Der Einflu3 der Auswahl von Beer ntungsbaumen auf die stochastischen Assoziationen zwischen...

[T ool = o DT OO T R VPP U OPURTPRRPRO 80

6.2 Genetische Charakterisierung der Samen aus den Beerntungsbestanden...........cccccceceevieieeieeciennn, 83
6.2.1  DieErhebung der genetischen Struktur der Samen auf den Untersuchungsflachen...................... 83
6.2.2  Der Vergleich der Samenpopulationen im grofraumigen Vergleich ... 86
6.2.3  Unterschiede in der genetischen Struktur zwischen Altbdumen und ihren Samen....................... 87
6.2.4  DieCharakterisierung der Veranderung der genetischen Struktur an den einzelnen Genorten....89
6.2.5  DieVeranderung der Heterozygotenanteile zwischen Altbdumen und ihren Nachkommen.......... 90
6.2.6  Die Schatzung der Selbstungsraten aus den Samen bekannter Sameneltern der ..........ccooevevveieenes
Untersuchungsflache HOfgEISMAr ..o 91

6.3 Die Veranderung genetischer Srukturen bei der Produktion von Vermehrungsgut ..............cccc.e...... 93
6.3.1  DieVeranderung genetischer Strukturen bei der Beerntung ...........cccocevevieieeie e 93
6.3.1.1 Die genetisthe SIruKIUr deS EFNLEQULES..........cooiiiiiii ettt s 94




6.3.1.2 Die Referenz zur Bewertung der représentativen Beerntung - die genetische Struktur der Samen der ...

gesamten Elternpopulation des BeerntungsheStandes ..........ccoveieerierecenieeneeesesee e 96

6.3.2  DieBehandlung des Erntegutesim Saatgutbetrieh.........ccocooiviiiiiniiini e 99

6.3.3  DieVeréanderung der genetischen Strukturen des Vermehrungsgutes in der Baumschule........... 101
6.3.3.1 Die Beeinflussung der genetischen Struktur des Saatgutes durch die Vorbereitung zur Aussaat......102

6.3.3.2 Die Veranderung der genetischen Struktur des Vermehrungsgutes von der Aussaat bis zum 6 Wochen.

AITEN KBIMIING ..t b bbbttt b et b et b et et b st e 104

6.3.3.3 Die Viabilitét in der KeimliNGSPNASE. .......ceiviiririiiieirieesees et 106

6.3.3.4 Die Veranderung der genotypischen Sruktur der Pflanzen von der Keimlingsphase bis zur 2jéhrigen.

PILANZE. ... bttt R et bRt et et Rt beebenteebeneeneenen 108

6.3.3.5 Der EinfluR der Verschulung auf die genetische Struktur im Vermehrungsgut ..........coeeveeeereeennenene. 110

6.3.3.6 Die Veranderung der genotypischen Struktur vom Keimling bis zur 2jéhrigen Pflanze.................... 111

6.3.3.7 Die Veranderung der genotypischen Sruktur in den Pflanzen von der Verschulung bis zum Alter von .

A - 0] = o F SRS 113

6.3.3.8 Der EinfluR der Grofiensortierung auf die genetische Struktur des Vermehrungsgutes................... 115

6.4 Die Bewertung der genetischen Eigenschaften des Vermehrungsgutes...........ccoovevveveeevene s 120
6.4.1 DieZertifizierung der vollstéandigen Weitergabe genetischer Informationen von den Eltern an.......

ihre Nachkommen (Samen) und die Zertifizierung der Angepalitheit des Vermehrungsgutes.....121

7 TR 20 1SS T S 126
7.1 Die genetische Charakterisierung der Untersuchungsbestande.............ccccooevieiieieiie e, 126
7.2 Die Vererbungsanalyse am GENOrt LAP-A* ...ttt 128
7.3 Die genetische Charakterisierung der Samenpopulationen.............ccoeeeerenereneneneeeeieee e 129
7.4 Die Schatzung der SEIDSIUNGSIALE. ........ccviiiiiieiic et re e s sre e e nre s 130
7.5 Die Veranderung der genetischen Struktur des Vermehrungsgutes in der Baumschule................... 131
7.5.1 DieReferenzen zur Beurteilung der Reprasentativitét der Beerntung.........ocoeeveeeeiicicnienennenn 131
7.5.2 DieReprasentatiVitat der BEEINIUNG.........coiiiiiiiiiiiie et 132
7.5.3 DieVeranderung der genotypischen Struktur durch die Prozessierung des Saatgutesin der ...........
BAUMISCRUIE. ... bbbttt b e bbb bttt et et e e b et ene s 132

75.3.1 Die Vorbereitung des SAatgULES ZUI AUSSAAL ..........ccuereerieiereriiriesieseeseeesiessesee e e seeeesesaeseesaeseessenens 132

7.5.3.2 Die Veranderung der genotypischen Struktur von der Aussaat bis zur Phase der Keimlinge ........... 133

7.5.3.3 Die Sortierung der PIANZEN..........coi ettt st se e 134

75.34 Abschlielfende Bemerkungen zur Veranderung genetischer Strukturen des Vermehrungsgutesin der ...
BAUMSCINUIQ ...ttt e et ae b e b e et e e et e ae s b e be st e b e eenean 135

7.6 Die Bewertung der genetischen Eigenschaften des Vermehrungsgutes...........ccccoeveeve e ceciecenenn, 135
7.6.1 DasVerfahren der ZertifiZierUng .........cooveiieiiiii i e 135

7.6.2  DASZEITITIKAL........eiicieeee e bbbt 137

1.7 Aussagen und Grenzen des ZEMifiKatS ... 138

8 ZUSAMMENTASSUNG........ooveoeee et sen e 139
O GIOSSA oottt ettt ettt ettt 143
L0 LIEIAIUI oo 148
11 ADDIAUNGSVEN ZEICANIS ... bbb b 154
12 TaBEIENVEIZBIChNIS. ... 155
13 ANNBING bbb bR b £ R R bbb R R b bRt bt n bbbt 157
131 Die Segregation in den Einzelbaumnachkommenschaften (Hofgeismar) ... 157
13.2 Die Genotyphaufigkeiten der untersuchten Populationen und Teilpopulationen.............cccoceeeeee 158




Danksagung

Die vorliegende Arbeit entstand am Institut fur Forstgenetik und Forstpflanzenziichtung der
Universitét in Gottingen in der Zeit vom 1. Mai 1996 bis zum 06. Juli 1999. Mein besonderer
Dank gilt Herrn H.-R. Gregorius fiir die Uberlassung des Themas, die vielen Stunden Kriti-
scher Diskussion thematischer Zusammenhéange und die wissenschaftliche Betreuung bei der
Durchfihrung dieses Projektes. Herrn F. Scholz danke ich fir die von der Bundesforschungs-
anstalt durchgefuihrte Projektkoordination und die wissenschaftliche Begleitung dieses Projek-
tes.

Ebenfalls méchte ich Frau B. Vornam fir die grof3ziigige Gewahrung einer halbjahrigen Be-
schéftigung im Sommer 1995 im Institut danken, bei welcher der Antrag fur dieses Projekt
formuliert werden konnte.

Herrn H. H. Hattemer, Herrn F. Bergmann, Herrn M. Ziehe, Herrn S. Krakuhn und Herrn A.

Capelle danke ich fir die vielen Anregungen, Vorschldge und die technische Unterstiitzung,
die sowohl die experimentellen as auch die datentechnischen Arbeiten wesentlich erleichtert
haben. Besonderer Dank gilt auch Frau E. Gillet, die mir bei vielen mathematischen Fragestel-
lungen unterstitzend zur Seite gestanden hat. Nicht zuletzt sei Herrn M. Fromm fiir die kolle-
giale Zusammenarbeit im gemeinsamen Arbeitszimmer gedankt.

Herrn Ulrich von Werder und meiner Frau, Brigitte von Werder-Geiger, danke ich fur die
Durchsicht des Manuskripts. Allen anderen hier nicht namentlich genannten Mitarbeitern des
Instituts, Freunden und Kollegen gilt mein Dank fur die vielen Beitrége, die anregenden Dis-
kussionen und die vielen kleinen und grof3en Hilfen, die diese Arbeit erweitert, verbessert und
anschaulicher gemacht haben.

In der Baumschule Conrad Appell gilt mein besonderer Dank Herrn Eisele, der mit seiner
Offenheit fur die genetische Problematik dieses Projekt erst ermoglichte. Herrn K. Liepe dan-
ke ich fur die Durchsicht des Manuskripts fir den Zwischenbericht und die vielen offenen
Gespréche, die dieses Projekt begleitet haben.

Dieses Forschungsprojekt wurde mit Mitteln der Deutschen Bundesstiftung Umwelt, der
Baumschule Conrad Appel GmbH und der Universitét Gottingen finanziert.




1 Einleitung

Die Erfahrung, dal3 die dauerhafte Nutzung des L ebensraumes sehr engen Grenzen unterwor-
fen ist, hat den Menschen wahrend seiner Entwicklungsgeschichte sténdig begleitet. Diese
Grenzen sind in der Regel biologische Grenzen, die dadurch entstehen, dal3 der Mensch als
Teil einer Nahrungskette seine Lebensgrundlagen aus sich verandernden Biozénosen schopft.
Das Bewul3tsein fur diese essentielle Abhangigkeit hat sich mit der Technisierung der anthro-
pogenen Umwelt gewandelt, wurde zunehmend im alltaglichen Geschehen verdrangt und kam
erst in das Bewuldtsein zuriick, as drastische Umweltveranderungen und die begrenzte Ver-
flgbarkeit neuer Ressourcen zur Erhaltung der Lebensgrundlagen mahnten. Die Notwendig-
keit im altaglichen Handeln Informationen tber die Umwelt zu berticksichtigen, ist heute eine
Selbstverstandlichkeit geworden. In zunehmendem Mal3e finden die Regel mechanismen unse-
rer biologischen Umwelt Eingang in unser alltégliches Handeln und verbessern auf diese Wei-
se die nachhaltige Nutzbarkeit der biol ogischen Ressourcen.

Als Individuen und Lebensgemeinschaften verschiedenster Arten sind uns Teile dieser biolo-
gischen Ressourcen unmittelbar zuganglich und gewahren uns tber ihren Lebensablauf Ein-
blick in die Stoff-, Energie und Informationsfliisse von Okosystemen. Den genetischen Teil
der Informationsfliisse bearbeitet die Populationsgenetik. Ihre Aufgabe ist die Erforschung,
Erklarung und Erhaltung von Mechanismen, welche die genetischen Informationsflisse in
Populationen steuern. Aufbauend auf der Bedeutung dieser Mechanismen fir die Erhaltung
von Arten lassen sich so fir die aktuellen und zukinftigen Umweltbedingungen Abschétzun-
gen Uber die nachhaltige Nutzbarkeit von biologischen Ressourcen ableiten.

Baume besitzen a's langlebige, sessile Organismen einen vergleichsweise hohen Anteil unter-
schiedlicher genetischer Informationen an ihren Genorten (DEGEN, 1992). Anhand von bio-
chemischen Untersuchungen ist nachgewiesen, dal? diese Variation in den Erbinformationen
der Anpassung an sich &ndernde Umweltbedingungen dienen kann (BERGMANN &
SCHOLZ, 1989; BERGMANN et a., 1990; ROTHE & BERGMANN, 1995). Die Verfligbar-
keit verschiedener Erbinformationen innerhalb von Arten ist damit die Basis, auf welcher sich
Populationen an ihre sich verandernden Umwelten anpassen.

Durch die begrenzte Lebenszeit von Organismen ist die Erhaltung der genetischen Informati-
onen in einer Population an die Weitergabe der Erbinformationen an die nachfolgende Gene-
ration gebunden. Die Erhaltung einer dauerhaften Anpassungsfahigkeit kann daher nur Gber
die erfolgreiche Weitergabe der genetischen Informationen gewahrleistet werden.

Die Weitergabe der Erbinformationen erfolgt in der Reproduktionsphase einer Population. Die
selektive Beerntung einer begrenzten Anzahl von Baumen fur die Nachzucht von Jungpflan-
zen in der Baumschule greift in diesen Prozel3 ein. Werden durch die Beerntung bestimmte
genetische Informationen an ihrer Weitergabe an die nachste Generation gehindert, so kdnnen
Einschrénkungen in der genetischen Information auftreten, welche die Anpassungsféhigkeit
von Populationen an sich verandernde Umwel tbedingungen schmélern.

Da die Fahigkeit der Anpassung um so stérker gefordert ist, je rascher sich Umweltbedingun-
gen éandern, ist im Licht der Klimaerwdrmung und der aktuellen Umweltbel astungen eine Er-
haltung und Forderung der Anpassungsmechanismen von Baumpopul ationen besonders dring-
lich. Die Erhaltung genetischer Informationen flr Anpassungsprozesse spielt daher eine zent-
rale Rolle bel der Sicherung der wirtschaftlichen Nutzbarkeit der regenerativen Ressource
Holz.




Mit der Entwicklung und Erweiterung methodischer Grundlagen und der Sammlung eines
inzwischen umfangreichen Wissens tber die Genetik der Baume, ist die forstliche Populati-
onsgenetik in der Lage, einen wichtigen Beitrag zur Bewertung der Weltergabe genetischer
Informationen von den Eltern an ihre Nachkommen zu leisten. Die Implementierung dieses
Beitrags der Populationsgenetik zur nachhaltigen Nutzung biologischer Ressourcen in den
Okonomischen Entscheidungsprozel3 ist der Gegenstand dieser Untersuchung.

2 Problemstellung und Projektziel

Eine nachhaltige Bewirtschaftung von Wadern kommt ohne die Berticksichtigung der geneti-
schen Informationen nicht aus. Lokale Eigenarten des Genflusses, der Samenverbreitung und -
gewinnung und anthropogene Eingriffe in die Elternpopulation kdnnen das Reproduktionssys-
tem einer Population beeinflussen. Dabei kann die genetische Information, welche an die
néchste Generation weitergegeben werden mufdte, eingeschrénkt werden. Insbesondere Pro-
zesse der kunstlichen Anzucht von Vermehrungsgut kénnen diese Gefahr verstarken, wenn
nur Teile der Population zur Vermehrung ausgewahlt werden. Um die Verdnderung geneti-
scher Informationen wahrend der Produktion von Vermehrungsgut in der Baumschule zu
guantifizieren, soll das Vermehrungsgutes der Buche (Fagus sylvatica L.) in verschiedenen
Produktionsphasen untersucht werden.

Dazu wird in zwel Buchenbestdnden der Produktionsprozef3 von Vermehrungsgut von der
Beerntung bis zum Vertrieb des Pflanzgutes genetisch analysiert und hinsichtlich der Erhal-
tung genetischer Informationen fir die Anpassung an zukinftige Umweltbedingungen bewer-
tet. Die Bewertung erfolgt anhand definierter Kriterien der nachhaltigen Nutzung von regene-
rierbaren Ressourcen.

Um die Umsetzung dieses Wissens in die forstliche Praxis zu erleichtern, wird die Methode
der Zertifizierung as Marketinginstrument gewdahlt. Anhand eines Zertifikats bekommt der
Kaufer forstlichen Vermehrungsgutes einen umfassenden Uberblick tber die in dem Vermeh-
rungsgut beschreibbaren genetischen Eigenschaften. Auf diese Weise wird der Kéufer des
Vermehrungsgutes in die Lage versetzt, die genetische Qualitdt des Vermehrungsgutes bel
seiner Entscheidung am Markt zu quantifizieren und zu honorieren.
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3 Stand des problembezogenen Wissens

Die Zertifizierung der genetischen Eigenschaften forstlichen Vermehrungsgutes baut auf den
Grundlagen der Populationsgenetik auf. Eine Erkléarung und Anwendung der Methoden,
Grundlagen und Verfahren der Zertifizierung von genetischen Eigenschaften ist ohne die Er-
lauterung der populationsgenetischen Grundlagen und des bekannten Wissens zu diesem
Themenbereich nicht méglich. Sie sollen nach einer kurzen Zusammenfassung diese Kapitels
dargestellt werden.

Die Produktion von forstlichem Vermehrungsgut dient der dauerhaften Verfigbarkeit der bio-
logischen Ressource Holz. Diese ist nur dann gewahrleistet, wenn die Informationen zum
dauerhaften Uberleben der Baume von Generation zu Generation weitergeben werden. Die
Weitergabe dieser genetischen Informationen erfolgt, wie bei allen Lebewesen, Uber die Erb-
informationen. Diese genetischen Informationen kdnnen auf unterschiedlichen Organisations-
ebenen des Lebens betrachtet werden. Mit der Nachweisbarkeit genetischer Informationen
werden strukturelle und biochemische Unterschiede zwischen funktional vergleichbaren Erb-
informationen sichtbar, welche als genetische Variation bezeichnet werden. Die Organisation
der genetischen Information, ihr Nachweis und die Entstehung und Verteilung genetischer
Variationen im Genom werden in dem ersten Abschnitt dieses Kapitels beschrieben.

In einem zweiten Abschnitt, in welchem die Betrachtung genetischer Informationen bereits
auf die Populationsebene foccusiert ist, werden die Faktoren benannt, welche genetische
Strukturen in einer Population verandern. Neben den systemimmanenten Operationen (z.B.
Rekombination) wird insbesondere auf jene Operationen abgehoben, welche durch Umwelt-
faktoren bestimmt werden (z.B. Selektion). An diese Umweltfaktoren und ihre Wechselwir-
kungen mul3 sich eine Popul ation anpassen kdnnen, wenn sie dauerhaft Uberleben will.

Die Fahigkeit zur Anpassung an aktuelle und zukunftige Umweltbedingungen wird durch die
Verflgbarkeit verschiedenartiger genetischer Informationen, durch genetische Variation, ge-
wahrleistet. Der Bedeutung dieser genetischen Variation ist der dritte Abschnitt dieses Kapi-
tels gewidmet. Bevor im Abschnitt finf der Stand der Forschung Uber die Genetik der Buche
angesprochen wird, finden im Abschnitt vier die Wechselwirkungen zwischen den Faktoren
Erwahnung, die genetische Strukturen in Popul ationen verandern (Evolutionsfaktoren).

Mit dem Abschnitt sechs und sieben werden schliefdlich Aspekte erfaldt, welche die Beriick-
sichtigung der genetischen Information in 6konomischen Entscheidungen beim Erwerb von
Vermehrungsgut beleuchten. Neben der Beschreibung der politischen Forderung nach einer
nachhaltigen Bewirtschaftung regenerativer Ressourcen werden insbesondere die Wege der
Umesetzung des verfligbaren Wissen in Form der Zertifizierung beschrieben.

3.1 Organisationsebenen genetischer | nformationen, ihr Nachweis und die Entstehung
genetischer Variation

3.1.1 Die Organisationsebenen genetischer Information

Die Betrachtung genetischer Informationen kann auf verschiedenen hierarchischen Ebenen der
Organisation von Lebewesen betrachtet werden. So ist die genetische Information einerseits
auf der Ebene der Zelle (DNS), des Individuums, der Population und nicht zuletzt auf der E-
bene des Okosystems beschreibbar.
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Die elementarste Organisationsform der genetischen Information ist die der zellularen Erb-
substanz (DNS). Die biochemische Grundlage der Erbinformation ist hier in der Reihenfolge
der DNS-Bausteine (DNS-Sequenz) definiert. Unter Berticksichtigung ihrer funktionalen Be-
deutung fur den Stoffwechsel von Zellen werden sie in codierende Bereiche fur bekannte
Funktionen (Exons) und in nicht codierende Bereiche (Introns) differenziert. Die Exons wer-
den auf dem Weg der Reifung der Messenger-RNS von den Introns getrennt und bilden die
Grundlage fir die Erstellung von strukturellen- oder konstitutiven Molekuilketten, den Enzy-
men. Die Enzyme mit identischer enzymatischer Funktion kdnnen, aufgrund der Abfolge ihrer
Aminosauren in ihrer Konformation und Ladung variieren (Isoenzyme) und beschreiben da-
mit die Variation genetischer Informationen an einem Genort.

Auf der Ebene des Individuums kann die genetische Information sowohl fir jeden einzelnen
Genort als auch tber alle betrachtbaren Genorte hinweg (Multilocus-Genotyp), beschrieben
werden. Mit der Ebene der Population wird das néchst hohere Organisationsniveau erreicht.
Hier kann die genetische Information nicht nur Gber einzelne Genorte und Individuen hinweg,
sondern auch Uber alle Genorte und alle Individuen einer Population dargestellt werden. Mit
jeder weiteren Organisationsstufe (Art, Biozonose, Okosystem) steigt auch die Anzahl der
Moglichkeiten, mit welcher genetische Informationen dargestellt werden konnen. Auf die
Methoden der Darstellung dieser genetischen Information wird im Kapitel 5 genauer einge-
gangen.

3.1.2 Die Nachweisbarkeit genetischer Informationen

Die genetischen Informationen von Organismen entziehen sich aufgrund ihrer molekularen
Struktur und Organisation im Zellkern der direkten okularen Beobachtung. Fur die Untersu-
chung genetischer Fragestellungen sind daher Hilfsmittel notwendig, die entweder den direk-
ten Zugriff auf die Erbinformation erlauben oder Uber okular erkennbare phénotypische
Merkmale den Ruckschluf3 auf die genetische Information zul assen.

In den vergangenen Jahren sind molekulare Untersuchungsmethoden entwickelt worden, die
DNS-Abschnitte mittels sogenannter Primer transskribieren und vervielféltigen (amplifizie-
ren) und die gesamte Erbinformation einer Sequenzierung zuganglich machen.

In vielen Féllen besteht jedoch das Problem, dal3 die physiologische Bedeutung der DNS-
Sequenzen fur Baume noch nicht spezifizierbar ist. Damit ist auch eine 6kologische Bewer-
tung von DNS-Informationen erschwert. Aus diesen Grunden baut diese Arbeit auf den phé-
notypischen Merkmalen von Isoenzymen auf, die als Genmarker einerseits einen Ruckschlufi3
auf die Erbinformation von Buchenbestéanden erlauben und andererseits in ihrer Bedeutung fur
die Physiologie der Pflanzen bekannt sind. Sie werden im einzelnen im Kapitel 5 genannt.

3.1.3 Die Entstehung genetischer Variation

Die Kenntnis Uber die Mechanismen der Entstehung genetischer Variation ist bislang fur die
Vorhersage genetischer Variation nicht ausreichend. Genetische Variation entsteht aus nicht
letalen Verénderungen der Sequenzen der Erbsubstanz. Die Haufigkeit dieser Veranderungen
kann durch bestimmte Chemikalien und Strahlung erhéht werden.

Nicht letale Mutationen treten bel Baumen unter anthropogen unbeei nfluf3ten Bedingungen im
Durchschnitt mit einer Haufigkeit von 10° - 10° auf (WRIGHT, 1968 zitiert in FINKELDEY
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1993). Unter Einwirkung anthropogener Schadstoffe sind von MULLER et al. (1991) mit Hil-
fe cytogenetischer Untersuchungen signifikante Steigerungen von Chromosomenveranderun-
gen in den Feinwurzeln von Fichten festgestellt worden.

Dadie Mehrzahl der Mutationen zu letalen Verdnderungen der Erbsubstanz fiihren dirfte und
zusétzlich das Genom Uber Reparaturmechanismen verfigt, ist das Auftreten nicht letaler Mu-
tationen selten. Die genannten Haufigkeiten bilden damit vermutlich eine untere Schranke fir
das Auftreten von Mutationen.

Aus molekularen Untersuchungen ist weiterhin bekannt, dal3 bestimmte Regionen des Ge-
noms besonders haufig von Veradnderungen der Erbinformation betroffen sind, wahrend ande-
re konservative Bereiche mit weniger M utationen beobachtet werden.

Von Enzymsystemen ist bekannt, dal3 die Haufigkeit der genetischen Variation bei 1soenzy-
men von der Molekilstruktur abhéngig ist. Dies ist dadurch erklarbar, dal3 sowohl die Anzahl
der Bausteine eines modifizierten Enzyms als auch ihre Struktur die Uberlebensfahigkeit eines
Trégerindividuums beeinflufdt. Da polymere Isoenzyme aus einer spezifischen Reihenfolge
von Untereinheiten aufgebaut werden, steigt mit der zunehmenden Anzahl der Untereinheiten
die Gefahr, dal3 bei einer Verdnderung der Erbinformationen das Zusammenfiigen der Unter-
einheiten mifdingt und letal wirkt. Genetische Variation bel 1soenzymen findet sich daher be-
vorzugt an einfach strukturierten Enzymmolekilen (FINKELDEY 1993).

Zusatzlich zum Polymerisationsgrad eines Enzyms, steigt die Wahrscheinlichkeit fir eine
L etalmutation dann, wenn sich die Mutation im aktiven Zentrum (Ort der Katalyse) des Mo-
lekils befindet. AulRerhalb des aktiven Zentrums, in den flankierenden Molekilregionen, die
fur die Konformation und die Anbindung des Molekils an Membranen oder Enzymkomplexe
verantwortlich sind, sinkt hingegen die Gefahr einer Letalmutation. Je langer diese flankie-
renden Bereiche sind, desto grof3er ist die Moglichkeit Gber Verénderungen der Abfolge von
Aminosauren die Konformation zu éandern, ohne dabei die enzymatische Funktion dieses Mo-
leklls zu gefahrden.

Auch anhand ihrer Bedeutung fur den Stoffwechsel kénnen Enzymsysteme hinsichtlich der
Anzahl auftretender Varianten unterschieden werden. Enzymsysteme, welche auf die Umset-
zung eines Substrats spezialisiert sind (Gruppe | - Primérer Stoffwechsel) zeigen meist weni-
ger Variation, als die Enzyme der Gruppe Il (Sekundérer Stoffwechsel), welche verschiedene
Substrate katalysieren konnen (WRIGHT, 1978 zitiert in FINKELDEY, 1993).

Mutationen des Genoms kdnnen wahrend des gesamten Lebens vorkommen, werden jedoch
nur vererbt, wenn sie in den Keimzellen, der sogenannten Keimbahn, auftreten.

Sie sind damit die Folge eines bislang unbekannten Mechanismus, der zur Erhéhung der gene-
tischen Variation auf molekularer Ebene beitragt, wenn mit der Veradnderung der Erbinforma-
tion ein selektiver Vortell verbunden ist. Mutationen stellen damit einen bedeutenden Faktor
in der Entstehung genetischer Variation auf der Ebene der Molekile dar.

Allein anhand dieser Informationen wird deutlich, dal3 die genetische Variation nicht gleich-
maiig auf die am Stoffwechsel beteiligten Gene vertellt ist. Bereits die Auswahl bestimmter
Genorte fur eine Analyse kann daher die Haufigkeit genetischer Variationen in einer Populati-
on beeinflussen und die Vergleichbarkeit von Untersuchungen in Frage stellen.

Der nun folgenden Abschnitt bezieht sich auf die Organisationsebene der Population. Die Po-
pulation bildet das Objekt evolutiondrer Prozesse, in dem Operationen die Verteilung geneti-
scher Informationen in einer Population, die genetische Struktur, verandern.
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3.2 Operationen, welche die genetische Struktur wahrend der Entwicklung einer Populati-
on verandern

Die Beschreibung, Evolution und die Dynamik genetischer Informationen in Populationen ist
der Gegenstand populationsgenetischer Untersuchungen. Die Populationsgenetik hat dazu in
den vergangenen Jahrzehnten eine Vielzahl an Modellen entwickelt, welche den Einflul? der
Evolutionsfaktoren beschreiben und analysieren. Diese Faktoren bzw. Faktorenkomplexe,
welche i. w. Operationen im genetischen System einer Population kennzeichnen, sollen im
folgenden kurz vorgestelIt werden, um einen Uberblick tber die davon betroffenen Phasen der
Entwicklung einer Pflanze zu bekommen. Diese zeitliche Zuordnung ist insbesondere fir die
spatere Bewertung wirksamer Evolutionsfaktoren hinsichtlich der Anpassungsfahigkeit des
V ermehrungsgutes von Bedeutung. Im einzelnen werden angesprochen:

das Rekombinationssystem
das Paarungssystem

die Mutation

der Genflufd und die Migration
die genetische Drift
Selektionsprozesse

3.2.1 Das Rekombinationssystem

Fir die Mehrzahl der hdheren Organismen hat sich ein Rekombinationssystem evolviert, das
die genetischen Informationen eines Individuums Uber den als Reifeteilung (Meiose) bezeich-
neten Prozel3 verandert.

Die fur die Rekombination der genetischen Information entscheidenden Phasen der Meiose
sind aus mikroskopischen Untersuchungen der Chromosomen bekannt. Im Pachytén der
Prophase werden wahrend der parallelen Anordnung homologer Chromosomen Teile des
Chromosoms ausgetauscht (Crossing over), so dal3 eine intrachromosomale Rekombination
genetischer Informationen stattfinden kann. Die Haufigkeit dieses Ereignisses ist mit der Lan-
ge der Chromosomen korreliert (HATTEMER et al. 1993).

In der folgenden Metaphase | streben die Chromosomen (iber Spindelfasern gezogen zur A-
guatorialebene und werden dort zufallsméldig angeordnet, bevor sie in der Anaphase zu den
Zellpolen wandern. Durch die zuféllige Ausrichtung der homologen Chromosomen in der
Aquatorialebene der Zelle werden sowohl urspriinglich miitterliche wie auch urspriinglich
véterliche Teile des Genoms zu einem Zellpol gezogen. Mit der Bildung der Kernmembranen
in der Telophase und der abschlief?enden Meiose |1, welche eine mitotische Teilung ist, wird
der Prozeld der interchromosmalen Rekombination genetischer Informationen des Zellkerns
auf der Ebene eines I ndividuums abgeschlossen. Auf die Verteilung und Rekombination der
in Zellorganellen vorhandenen Erbinformationen bei der Bildung von Tochterzellen soll an
dieser Stelle nicht eingegangen werden.

3.2.2 Das Paarungssystem

Den in der Meose entstandenen haploiden Gameten folgt die Assoziation der Gameten zu
Zygoten. Da in Abhangigkeit vom Sexualsystem die méannlichen und weiblichen Gameten
mehr oder weniger raumlich voneinander getrennt produziert werden, sind Vektoren fir das
Zusammentreffen der Gameten notwendig. Bei zeitlich, raumlich und biochemisch begrenzter
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Rezeptivitdt der weiblichen Gameten bekommt die zeitliche Synchronisation und die ausrei-
chende Verfugbarkeit mannlicher Gameten eine entscheidende Rolle bel der erfolgreichen
Reproduktion eines Individuums. Alle Faktoren der Rekombinaton genetischer Informationen
zwischen Individuen faldt das Paarungssystem zusammen. Das Paarungssystem ist damit nur
wéhrend der Blihphase einer Population aktiv.

Aus der Erfahrung des Waldbaus ist bekannt, dal3 nicht alle Ba&ume einer Population in einem
Jahr blihen. Die reproduktionseffektive Population ist damit kleiner als die Summe aller In-
dividuen in einer Population. Uber die Verteilung und das Auftreten von Bliiten in einem Bu-
chenbestand hat RY SAVY (1983) festgestellt, dal3 die Bliihaktivitat der untersuchten Buchen
mit der sozialen Stellung und der Vitalitét positiv korreliert waren. Dabel ist es keineswegs so,
dai3 z. B. die mond6zische Buche stets mit einer gleichen Anzahl mannlicher und weiblicher
BlUten an der Reproduktion beteiligt ist. Diese as sexuelle Symmetrie bezeichnete Vertei-
lung der Sexualorgane ist nach HATTEMER et al. (1993) eher ein Sonderfall, denn die Nor-
malitét. Aufgrund ihrer WindblUtigkeit ist die Buche auf die Verbreitung ihrer Pollen im Luft-
strom angewiesen. Dieser in der Regel fur die Reproduktionsinteressen des Baumes ungerich-
tete Vektor der Pollenverbreitung macht es erforderlich, dal3 die Zahl der mannlichen Game-
ten die der weiblichen um ein Vielfaches Ubersteigt.

Die Ausbreitung und die Flugweite des Pollens kann an Baumen mit seltenen Allelen unter-
sucht werden. MULLER-STARCK (1996) hat auf einer Flache im Forstamt Kattenbiihl die-
sen Sachverhalt mittels des seltenen Allels IDH-A4 untersucht und Samen mit diesem selte-
nen Allel in bis zu 50 m Entfernung vom Mutterbaum gefunden. Auf den Ferntransport von
Pollen wird bei der Beschreibung des Genflusses erneut eingegangen.

Neben der Bluhaktivitét und der Menge produzierter Gameten entscheidet insbesondere der
Bau und die Rezeptivitdt der weiblichen Blite tber die erfolgreiche Reproduktion. So kann
durch die zeitlich asynchrone Blite mannlicher und welblicher Bliten die Paarung von Game-
ten eingeschrankt sein. Dies hat dann eine besondere Bewandtnis, wenn durch die Steuerung
der méannlichen und weiblichen Bluten im Individuum genetisch nachteilige Selbstbefruch-
tungen, die oft mit einer Hohlkornbildung einhergehen (FREY TAG, 1998), vermieden wer-
den. ZIEHE (1999) zeigt in seiner Habilitationsschrift, dal3 durch Selbstbefruchtung Assozia-
tionen im gesamten Genom entstehen, die insbesondere fiir die assoziierte Selektion an meh-
reren Genorten von grof3er Bedeutung sind.

Zwischen verschiedenen Individuen kann hingegen eine zeitlich asynchrone Blite zu einer
Einschrankung der potentiellen Paarungspartner fihren (assortative Paarung). Die zeitliche
Verschiebung der Pollenschittung und der Rezeptivitét der welblichen Bliten kann bel dis-
junkten Blutezeiten mannlicher und weiblicher Bliten (Dichogamie) dazu fuhren, dal3 zwei
verschiedene Baume einer Population an der Blte teilnehmen, sie aber keine gemeinsamen
Nachkommen haben koénnen. Von dhnlicher Wirkung ist die rdumliche Verteilung der Paa-
rungspartner, die aufgrund der begrenzten Flugweite ihrer Pollen mehr oder minder stark als
Pollenelter eines Samens in Frage kommen.

Ein vergleichbarer Effekt wird dann erreicht, wenn biochemische oder morphologische Ei-
genheiten der weiblichen Blite zu einer Bevorzugung bestimmter Pollen oder ihrer Vektoren
fUhren. Die als Inkompatibilitatssystem bekannten biochemischen Regelungen kénnen so-
wohl vom Gametophyten al's auch vom Gameten selbst ausgehen (gametophytische Inkompa-
tibilitdt, gametische Inkompatibilitét) und sich gegen Eigen- wie auch gegen Fremdpollen
richten.
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3.2.3 Mutationen

Mutationen verandern die genetische Struktur von Populationen. Als Erkl&rungsmodell fir
das Auftreten bestimmter Vertellungen genetischer Varianten (Mgor- und Minorpoly-
morphismen) ist die Vorstellung von der rekurrenten Mutation entwickelt worden. Sie er-
klart, wie bei einer konstanten Mutationsrate mund einer der Mutation entgegen gerichteten
Rickmutation | sich Uber viele Generationen stabile Gleichgewichte in der Verteilung von
Merkmalsauspréagungen einstellen konnen (FINKELDEY, 1993). Die Stabilitét dieser
Gleichgewichte ist in der Existenz und im Verhdtnis der Mutationsraten zueinander
begriindet. Als Beispiele fuhrt FINKELDEY (1993) die Nullallele vieler Enzymsysteme an,
deren physiologisch geringe Aktivitdét zur Extinktion flhren mofte, deren immer
wiederkehrendes Auftreten jedoch durch rekurrente Muationen erklart werden kann.

Hingegen werden as nicht rekurrente Mutation solche Veranderungen der genetischen In-
formation beschrieben, die nur im Zusammenspiel mit anderen Evolutionsfaktoren zu einer
transienten, gleichgewichtsfernen Verteilung genetischer Polymorphismen fihren. Die Erhal-
tung dieser Mutationen ist jedoch nur dann gewéhrleistet, wenn sie keinen selektiven Nachteil
besitzen.

3.2.4 Der Genflu und die Migration

Unter dem Begriff des Genflusses wird die Veranderung genetischer Strukturen durch Ein-
wanderung haploider Gameten beschrieben. Er wird damit auf der Ebene der Population wirk-
sam und beschreibt als intrademischer Genflufd den Transport von Gameten zwischen Subpo-
pulationen und als interdemischer Genfluf3 den Transport von Gameten zwischen Populatio-
nen. Der Transport von diploidem Material in eine fremde Population wird as Migration be-
zeichnet. Da die Untersuchungen tber den Genfluf in der Regel Uber Vergleiche zwischen
Sameneltern und Samen stattfinden, 183t sich anhand dieser Methodik der Genfluf3 nicht von
der Migration trennen. Genflul3 und Migration unterscheiden sich jedoch in der Dauer ihrer
Wirksamkeit. Wahrend der Genflul3 auf die haploide Phase begrenzt ist, kann tUber Migration
ein Austausch genetischer Informationen zwischen Populationen wahrend der gesamten Ent-
wicklung stattfinden. Die Migration |&3 sich je nach der Definition der Bezugseinheiten als
intra- oder als interdemische Migration beschreiben.

Der GenfluR3 ist ein Prozef3, welcher der genetischen Differenzierung von Populationen entge-
genwirkt. Differenzierte Populationen konnen auf diese Weise ihre differentielle Eigenart (z.
B. Urform einer Art, Autochthonie) durch Uberflutung mit fremdem, evtl. ziichterisch behan-
deltem Pollen verlieren. In entgegengesetzer Weise sichert der Genflul? die Fahigkeit bel fort-
geschrittener Differenzierung die Kreuzungsféhigkeit zu erhalten, um im Falle drastischer
Umweltveranderungen Anpassungsprozesse zu ermaoglichen.

Genflufd zwischen Populationen ist besonders dann nachweisbar, wenn Merkmal sauspragun-
gen daran beteiligt sind, die in der Zielpopulation nicht vorhanden sind. Genflul? kann daher
mit hoch differenzierenden Markern praziser abgeschétzt werden, als dies mit quantitativ dif-
ferenzierten Isoenzymmarkern moglich ist.

Zur Beurteilung des interdemischen Genflusses werden dazu in der Regel isolierte Baume mit
seltenem Genotyp verwendet und deren Nachkommenschaft auf fremde Allele an mdglichst
vielen Genorten untersucht. In einem @hnlichen Fall beschreibt ZIEHE (1999) fir eine isoliert
stehenden Buche im Forstamt Seesen, dal3 fur ca. 30 % der Samen der Pollenelter weiter als
700 m entfernt stehen muf3. Trotz der isolierten Lage konnten nur 15% der Samen a's poten-
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tiell selbstbefruchtet ausgewiesen werden. Der interdemische Genflul? hat in diesem Beispiel
selbst Uber weite Entfernungen zu einem beachtlichen Anteil fremdbefruchteter Samen beige-
tragen. Auf die Untersuchungen zum intrademischen GenfluR von MULLER-STARCK
(1996) wurde bereits im Abschnitt des Paarungssystems verwiesen.

Der Genflul? zwischen Bestanden spielt damit eine bedeutende Rolle bei der Differenzierung
zwischen Populationen und zeigt, dal? selbst entfernt voneinander existierende Populationen
in regem Austausch genetischer Informationen stehen kénnen.

3.2.5 Diegenetische Drift

Mit dem Begriff der genetischen Drift wird ein Problem begrenzter Populationsgrofien be-
schrieben. Treten in einer definierten Population bestimmte Allele mit einer geringen Haufig-
keit auf, dann besteht bei jeder Bildung von Teillmengen aus dieser Population die Gefahr, dal3
die seltenen Allele nicht mit erfal3 werden. An einer Population mit n Mitgliedern und einem

Allel x mit der Haufigkeit 1 wird deutlich, daR3 mit jeder Teilmenge m < n aus dieser Popula-
n

tion die Gefahr besteht, dal? das Allel x nicht mit erfaldt wird. Dieser statistische Effekt ist bel
jeder Bildung von Subpopulationen wirksam. So kann durch genetische Drift in einer Popula-
tion ein selten gebildeter Gamet nicht effektiv werden oder bei der Beerntung weniger Baume
in einer Population ein bestimmtes Allel nicht mehr im Saatgut enthalten sein. In dhnlicher
Weise kann assoziierte Selektion zum Verlust genetischer Informationen fuhren, wenn z. B.
ein relativ haufiges Allel eines Genortes A mit einem ausgesprochen seltenen Allel eines an-
deren nicht sichtbaren Genortes B assoziiert ist. In diesem Fall fihrt die Selektion des sichtba-
ren Allels zu einer Reduktion der Haufigkeit des Allels am Genort A und zu einem Totalver-
lust am Genort B. Ein Sonderfall der Bildung von Subpopulationen stellt das Ziehen von
Stichproben dar. Die genetische Drift ist damit ein Prozef3, der genetische Informationen ver-
nichten kann und dann dem Genfluf3 und der Mutation entgegen gerichtet ist.

3.2.6 Die Sektion

Unter dem Begriff der Selektion werden alle Faktoren zusammengefaldt, durch die Individuen
aus einer Population entnommen werden. Unter diesem Begriff subsummieren sich damit alle
Faktoren, die fUr ein Individuum einen Umweltfaktor darstellen. Dazu z&hlen neben den abio-
tischen Umweltfaktoren auch die biotischen Umweltfaktoren, die als Konkurrenten, Réuber
oder Parasiten wirksam werden. Ein zur Analyse herausgehobener biotischer Faktor ist die
anthropogene Selektion, deren Steuerung uns zuganglich ist.

Die Selektion ist ein Evolutionsfaktor, der die Individuen auf ihre Umwelttauglichkeit prift.
Sie ist damit ein gerichteter Prozef3, der genetische Informationen entnimmt und damit den
vorausgegangenen Prozessen der Rekombination, des Paarungssystems und der Mutation ent-
gegengerichtet ist. Aus dem Zusammenspiel rekombinierender und selektierender Prozesse
entwickelt sich die Richtung und die Geschwindigkeit der Evolution.

Die raum-zeitliche Variation der Umwelt und ihre Wirkung auf die genetischen Strukturen
Unter der Annahme der Relevanz eines Merkmal s fiir Anpassungsprozesse in einer Population

kann mitunter Uber die Haufigkeit eines Merkmals auf die Verteilung der adaptiven Umwelten
geschlossen werden.
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In Abhangigkeit von der GrolRe der Untersuchungsflache sind die Umweltbedingungen zum
Zeitpunkt der Untersuchung einer Population in der Regel nicht homogen verteilt. Sie liegen
raumlich differenziert vor (Abbildung3-1). Neben dieser rdumlichen Differenzierung unterlie-
gen die Umweltbedingungen einer zeitlichen Dynamik, welche die raumliche Verteilung der
Umwel tbedingungen tberlagern kann.

Die fur die Anpassung einfachste Form der Umweltvaria- j
tion stellt die raumlich variable Umwelt dar, welche sich
wahrend der Lebenszeit eines Organismus nicht andert. In
jeder spezifischen Umwelt setzt sich bei ausreichender
Selektionszeit der am besten angepaldte Genotyp durch.
Da jede spezifische Umwelt ihre angepaldten Genotypen
trégt, wird die genetische Struktur einer angepal3ten Popu-
lation unter diesen Umweltbedingungen auf einer definier-
ten Untersuchungsfldche durch die Anzahl der rédumlich
differenzierten Umweltbedingungen bestimmt. Eine sol- APbildung3-1 Die  raumliche
che Situation ist insbesondere fiir abiotische, pedologische UMWweltvariation
Umweltbedingungen denkbar, deren Verénderung viele Generationen in Anspruch nimmt.

Neben den Umweltbedingungen, welche nicht innerhalb einer Generationszeit variieren, fin-
den sich auch solche, welche in kiirzeren Zeitraumen verandert werden oder sich verandern.
Sind die verschiedenen Umweltbedingungen so lange aktiv, dal3 eine vollstandige Selektion
der nicht angepaldten Individuen eintreten kann, dann sollte mit dem darauffolgenden Wechsel
adaptiver Umweltbedingungen die Population ihr Anpassungspotential verloren haben. Reicht
hingegen die Zeit zwischen dem Wechsel der Umweltbedingungen nicht aus, um eine voll-
sténdige Selektion der Nichtangepaldten durchzufiihren, dann besitzen Genotypen mit ver-
schiedenen Informationen an einem Genort einen Vorteil (Uberdominanz).

Je nach der Geschwindigkeit der Umwelténderung und der mit ihr verbundenen Selektion
koénnen sich auf einer definierten Untersuchungsflache alle genetischen Strukturen von Minor-
bis Majorpolymorphismen wahrend der Entwicklung einer Population einstellen. Als Faktoren
kurzfristiger Umweltveranderungen kommen besonders biotische Faktoren in Frage, welche z.
B.als Parasiten oder Pradatoren mit kurzen Generationszeiten rapide Fluktuationen der Popu-
lationsdichte ausl 6sen kdnnen.

Die Selektion anhand der Umweltbedingungen ist damit ein Evolutionsfaktor, der in alen
Entwicklungsphasen eines Organismus aktiv sein kann. Sie 183 sich anhand der Entwick-
lungsphasen eines Individuums und anhand der Folgen fir die Verteilung genetischer Infor-
mationen in einer Population klassifizieren. So wird in Abhangigkeit von der Entwicklungs-
phase von der Fertilitatsselektion der Gameten, der Viabilitatsselektion der Samen und fol-
gender diploider Entwicklungsphasen gesprochen.

Hinsichtlich der Wirkung auf die Verteilung genetischer Strukturen in einer Population wer-
den die gerichtete und die balancierte Selektion unterschieden. Die gerichtete Selektion ist in
einer definierten Umwelt auf einen bestimmten Genotyp gerichtet und fuhrt zur Fixierung auf
die verbleibenden Genotypen in einer Population. Dem gegeniber fuhrt die balancierte Se-
lektion zu einer Balance der Haufigkeiten zwischen verschiedenen Genotypen. Diese Balance
kann darin bestehen, dal3 z.B. ein Allel ab einer bestimmten Haufigkeit der Selektion unter-
liegt (positiv oder negativ haufigkeitsabhangige Selektion). Diese Vorstellung ist insbeson-
dere dann hilfreich, wenn Rauber-Beute-V erhéltnisse als Selektionsfaktoren beschrieben wer-
den.
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Zu einer balancierten Verteilung von Genotypen konnen aber auch raumlich differenzierte,
Umweltbedingungen fuhren, wenn in jeder einzelnen Umweltbedingung eine gerichtete
Selektion erfolgt und die Umweltbedingungen Uber die Untersuchungsflache annéhernd
balanciert verteilt sind.

Die assoziierte Selektion beschreibt die Wirkung der Selektion an einem Genort, mit dem
weitere Genorte mehr oder minder stark verbunden sind. Auf die Wirkung der assoziierten
Selektion bel seltenen Allelen an nicht von der Selektion betroffenen Genorten wurde bereits
bei der genetischen Drift hingewiesen.

3.2.7 Die Wirkung der Umwelt auf den Stoffwechsel der Pflanzen und die Bedeutung von
genetischer Variation auf der Ebene von I1soenzymen

Die Veranderung der Umweltbedingungen bedeutet fir angepalite Individuen, dal? die aktuel-
len Prozesse des Stoffwechsels aus ihrem Optimum verschoben werden kénnen. Da dauerhaft
suboptimale Stoffwechselprozesse Uiber den Verbrauch von Reservestoffen zum Tod fuhren,
mul3 die Pflanze durch Umstellung ihrer Physiologie versuchen, die zellinternen Bedingungen
des Stoffwechsels zu stabilisieren. Die Mechanismen dieser Regulation sind hierarchisch ge-
ordnet und verlaufen z. T. Uber parallele Stoffwechselwege. Am Beispiel der Hitzestressregu-
lation soll kurz erlautert werden, wie weit die Verdnderung von Umweltbedingungen hinsicht-
lich der physiologische Reaktion in Pflanzen fihren kann.

Hitzestress bel Pflanzen

Durch die Hitzeeinwirkung werden elementare Prozesse der Proteinsynthese beeinfluft und
verandert. Bereits bel der Transskription, dem Kopiervorgang der Erbinformation, werden die
herkébmmlichen Transskriptionspfade verlassen, abgeschaltet und bevorzugt Hitzestressgene
aktiviert. Die aus der Abschrift der Erbinformation entstandene Hitzestress-RNA unterliegt
wahrend ihrer Prozessierung weiteren Beeintréchtigungen. So kann durch die Einwirkung der
Hitze die Reifung der RNA zur mRNA, bei der Teile der nicht kodierenden Sequenzen ent-
fernt werden, unvollstandig verlaufen. Eine entscheidende Rolle der Hitzestressanpassung
spielt die Trandation an den Ribosomen. Hier treten in Abhangigkeit von der Intensitét des
Stressfaktors innerhalb von wenigen Minuten Umstellungen der Proteinsynthese hin zu
Stressproteinen auf. Abschlief3end werden Helferproteine, die der Verkettung oder Faltung
von Proteinen dienen, durch die Einwirkung von Hitzestress in ihrer Funktion gestort, so daf3
mitunter unlésliche Aggregate (BRUNOLD, 1996) die Stoffwechselaktivitét beeintréchtigen
und Uber Proteasen abgebaut werden miissen.

Lassen sich die durch Stref? entstandenen Veradnderungen des Stoffwechsel s nicht kompensie-
ren, so tritt fir das Individuum friiher oder spéter der Tod ein. Auf der Individuenebene ist
damit der Prozel} der physiologischen Anpassung beendet und auf der Ebene der Population
setzt die strukturelle Anpassung der Population ein. Hier tritt durch den Ausfall des nicht an-
passungsfahigen Individuums (z. B. Allel eines Isoenzymgenortes) eine Zunahme der relati-
ven Haufigkeiten der anpassungsfahigen Individuen ein. Die raum-zeitliche Veradnderung die-
ser Haufigkeiten hinsichtlich ihrer adaptiven Bedeutung ist Gegenstand dieser Arbeit.
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3.3 Die Bedeutung genetischer Variation fur die Anpassung

Ein Ziel genetischer Untersuchungen ist die Beschreibung und Abschétzung adaptiver Prozes-
se. In diesem Abschnitt sollen daher die Arbeiten hervorgehoben werden, die sich mit der
adaptiven Bedeutung der genetischen Variation ausei nandergesetzt haben.

Die Wirkung von Enyzmen kann Uber die Veranderung der Konformation der Mol ekl struk-
tur gesteuert werden. Konformationsénderungen konnen dabei durch die Verdnderung der
Aminosauresequenz entstehen oder durch biochemische Reaktionsprozesse ausgel st werden.
Uber alosterische Effekte, d. h. die Anbindung von Substanzen, welche die Konformation
eines Molekils verandern, ist bekannt, dal3 sie die Reaktivitét des Enzyms veréndern (Aktivie-
rung, Inhibition).

Eine vergleichbare Wirkung wird einigen Luftschadstoffen nachgesagt, welche tber die Blatt-
organe auch das biochemische Milieu der Blattzellen erreichen und verandern konnen. Die
Reaktion der betroffenen Individuen auf derartige Umweltbedingungen ist jedoch in Abhén-
gigkeit von ihrer genetischen Ausstattung unterschiedlich.

In diesen Bereich gehoéren die Arbeiten von BERGMANN & SCHOLZ (1989) Uber das ver-
mehrte Auftreten heterozygoter Nachkommen am Genort PEPC-A in einem schadstoffbel aste-
ten Fichtenbestand, die Untersuchung tber die Thermostabilitdt des Allels IDH-B, bei der
Tanne von BERGMANN & GREGORIUS (1993) und die von ROTHE & BERGMANN
(1995) durchgefthrten Untersuchungen Uber die katalytische Effizienz am Enzymsystem
PEPC (Phosphoenol pyruvat-Carboxylase). Diese Untersuchungen zeigen, dal3 Enzymein Ab-
hangigkeit von ihrer Konformation in verschiedenen Umwel tbedingungen ihre biochemischen
Optima erreichen. Die Erhaltung unterschiedlicher Gene fur Enzyme mit unterschiedlichen
biochemischen Optima ist damit eine wesentliche Voraussetzung fur die Anpassungsféhigkeit
von Populationen an sich veréndernde Umwel tbedingungen.

3.3.1 Formen der Anpassung

Durch die Vervielfachung ihres Chromosomenbestandes (Polyploidisierung) und die Duplika-
tion und anschliefiende Mutation von Genen besitzen hohere Organismen die Mdglichkeit
verschiedene Erbinformationen in ihrem Genom zu vereinen. Diese Eigenschaft erfahrt eine
weitere Steigerung durch die Rekombination genetischer Informationen auf der Ebene der
Popul ation.

Besonders Baume sind durch einen hdheren Anteil genetischer Variation gekennzeichnet, als
dies bei mobilen oder kurzlebigen Organismen beobachtet werden kann. Durch die Verfiig-
barkeit verschiedener genetischer Informationen im Genom ist die Fahigkeit verbunden, sich
veranderten Umwel tbedingungen anpassen zu kdnnen.

Auf der Ebene des Individuums wird diese Form der Anpassung wird als regulatorische An-
passung bezeichnet. Alle die individuelle Anpassungsfahigkeit Ubersteigenden Veranderun-
gen der Umwelt fihren zum Tod des Individuums, das auf der Ebene der Population durch
nachfolgende Indivdiuen mit genetisch besser angepaldten Informationen ersetzt werden kann.
Auf der Ebene der Population vollzieht sich damit eine strukturelle Verénderung in der Zu-
sammensetzung der genetischen Informationen, die strukturelle Anpassung.

Hinsichtlich der Angepaldtheit einer Population an die aktuellen Umweltbedingungen werden
zwei Formen der Reaktion unterschieden. Einerseits konnen mit der genotypischen Struktur
einer Population bestimmte Umweltbedingungen bewdltigt werden, ohne dal3 eine Rekombi-
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nation der genetischen Informationen notwendig wird. Diese Reaktion der Population auf ver-
anderte Umweltbedingungen wird als Flexibilitat der Population bezeichnet. Alle mit der
aktuellen genetischen Struktur Uberlebbaren Umweltbedingungen stellen das Potential der
adaptiven Umweltbedingungen einer Population dar.

Sind die Stérungen durch veranderte Umweltbedingungen jedoch so grol3, dal3 eine voruber-
gehende Verédnderung der genetischen Struktur erfolgt, dann spricht man andererseits von
einer plastischen Reaktion einer Population, wenn der Ausgangszustand nach dem Abklin-
gen der Stérung, hier die Verdnderung der Umweltbedingungen, wieder hergestellt wird. Die
Stabilitdt offener dynamischer Systeme, wie sie die Waldokosysteme mit ihren Arten und
Populationen darstellen, ist damit in den Anpassungsmechanismen der Populationen begriin-
det (GREGORIUS, im Druck).

Der Zustand der Angepalétheit wird in biologischen Systemen durch die Rickkopplung in
Form der selektiven Umweltbedingungen erreicht, welche nicht angepaldte Individuen aus der
Population entnehmen. Die Erhaltung der Angepaldtheit und die Anpassungsfahigkeit einer
Population wird daher auch durch die Fahigkeit bestimmt, die Informationen angepaldter Indi-
viduen an ihre Nachkommen vollsténdig weiterzugeben.

Die Anzahl dieser verschiedenen Kombinationen genetischer Informationen in einer Popul ati-
on zur Bewdltigung verschiedenartiger adaptiver Umwelten wird a's die Anpassungskapazitét
der Population bezeichnet. Die Anpassung ist damit das Ergebnis des Zusammenwirkens der
Selektion durch die Umwelt und der Rekombination genetischer Informationen in einer Popu-
lation. Sie beschreibt eine Form der Selbstregulation, die biologische Systeme auszeichnet.

3.4 Wechselwirkungen zwischen Evolutionsfaktoren

Die Wirkung aller dargestellten Evolutionsprozesse zeigt sich in der genetischen Struktur ei-
ner Population. Aus den vorausgegangen Beschreibungen wurde bereits deutlich, dai3 einige
dieser Evolutionsfaktoren sehr phasenspezifisch, andere hingegen standig wirksam sein kon-
nen. Einige Faktoren heben sich dabel gegenseitig auf oder fihren, wie das Mutations-
Selektions-Modell erklart, zu stabilen Polymorphismen in der genetischen Struktur einer Po-
pulation. Interpretationen genetischer Strukturen in Populationen muissen daher parallel wir-
kende Faktoren per Anaogieschlul® bestimmen. Dort, wo die Untersuchungsmethode einen
Ausschluld zusétzlich wirkender Faktoren nicht zul&3t, konnen die moglichen Erklarungsmo-
delle nur Uber ihre Wahrscheinlichkeit abgeschétzt werden. Problemstellungen dieser Art be-
treffen besonders Untersuchungen haploider und friher diploider Entwicklungsphasen bel
Pflanzen, die aber erst mittels ausgereifter Samen untersucht werden kénnen. Erst neuere mo-
lekulargenetische Untersuchungsmethoden erlauben auch Pollen einer genetischen Untersu-
chung zu unterziehen (VORNAM pers. Mittellung). Spétere, der Samenreife folgende Ent-
wicklungsphasen werden in der Regel nur noch durch Drift, Migration und Selektion
beeinflufdt, so dal? deren Wirkungen besser analysiert werden konnen.

3.5 Stand der Forschung Uber die Genetik der Buche

Die Arbeiten tber die Genetik der Buche orientieren sich im wesentlichen an den im voraus-
gegangenen Abschnitt beschriebenen Themen. Bevor auf die Entstehung und Verteilung gene-
tischer Variation am Beispiel der Buche (Fagus sylvatica L.) eingegangen werden kann, soll
zunéchst eine kurze Beschreibung der Vererbungsanalyse vorgenommen werden, die das ver-
wendete phanotypische Merkmal als einen Genmarker ausweist. Der Vererbungsanalyse an
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den untersuchten Genorten der Buche folgt ein kurzer Abschnitt Uber die Untersuchungen zur
Kopplung zwischen den beobachtbaren Genorten bei der Buche. Den wesentlichen Anteil der
Forschung Uber die Genetik der Buche wird durch die Arbeiten Uber die Selektion und die
réaumliche Verteilung der genetischen Information der Buche bestimmt.

3.5.1 Die Vererbungsanalyse

Fir die Buche sind Vererbungsanalysen anhand kontrollierter Kreuzungen von MULLER-
STARCK (1993) fur die Enzymsysteme ACO, MNR, GDH, GOT, IDH, LAP, MDH, NDH,
PEPC, PER, 6PGDH, PGI, PGM und SKDH durchgefiihrt worden. KIM (1980) untersuchte
ebenfalls das Enzymsystem Genort LAP und ACP. Mittels Einzelbaumnachkommenschaften
haben THIEBAUT et a. (1982) und MERZEAU et a. (1989) die Enzymsysteme GOT, LAP,
EST, Phosphatase und PER bzw. MDH, 6PGDH, PGI und SOD untersucht.

Die Frage der Nullallele am Genort LAP-A, die mitunter zur Erkl&rung des Homogzygoteni-
berschuf3es an diesem Genort verwendet wurde, ist mehrfach kontrovers diskutiert, aber bis
heute nicht abschlief3end entschieden worden. Eine umfassende Zusammenstellung der unter-
suchten Enzymsysteme der Buche findet sich bei HATTEMER et a. (1993).

3.5.2 Kopplungen zwischen den untersuchten Genorten bel der Buche

Mit der Untersuchung des Vererbungsmodus fir jeden einzelnen Genort stellt sich auch die
Frage, in welchem Mal3e die untersuchten Genorte miteinander in Beziehung stehen. Diese al's
Kopplung bezei chnete Beziehung wird ebenso wie der Vererbungsmodus anhand von Vertei-
lungen, in diesem Fall von 2-Locus-Gametenhdufigkeiten, Uberprift. Werden zwei Genorte
bei der Meiose unabhéngig voneinander vererbt, so kann erwartet werden, dal3 die gebildeten
2-Locus-Gameten mit einer Haufigkeit gebildet werden, die dem Produkt der Allelhaufigkei-
ten jedes einzelnen Genortes (Marginal haufigkeiten) entspricht. Die Frage der Kopplung zwi-
schen verschiedenen Enzymgenorten hat MULLER-STARCK (1993) im Rahmen der o. g.
Vererbungsanalyse bearbeitet und dabei keine Hinweise auf die Kopplung der untersuchten
Genorte gefunden.

Nach erfolgreicher Vererbungsanalyse ist damit auf der Basis der Arbeitshypothese der
Rickschluf3 vom Phanotyp auf den Genotyp abgesichert und der Phanotyp des Enzyms im
Elektropherogramm als Genmarker nutzbar. Unterschiedliche Molekilformen, welche auf-
grund ihrer Ladung und Konformation bei der Starkegel-Elektrophorese unterschiedliche
Wanderungsstrecken zurticklegen, konnen als Marker fur die sie ausprdgende genetische In-
formation verwendet werden.

3.5.3 Schatzung der Selbstungsrate bel der Buche

Bei einer Schatzung der Selbstungsrate an einer isoliert stehenden Buche in einem Fichtenbe-
stand im Westharz konnte eine Selbstungsrate von bis zu 15% festgestellt werden (ZIEHE,
1999). Die Vermeidung der Selbstbefruchtung kann, wie bereits erwéhnt, durch biochemische
und morphologische Faktoren sowie durch eine zeitliche Trennung der Blitezeiten erreicht
werden. Das asynchrone Blihen mannlicher und weiblicher Bliten ist von einigen monozi-
schen Baumarten (z. B. Alnus glutinosa) bekannt und kann als eine Vermeidungsstrategie der
Sel bstbefruchtung angesehen werden.
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3.5.4 Arbeiten zur Selektion

Der Einfluld der Selektion wird Uber den Anteil Uberlebender Merkmalstréger nach einem de-
finierten Zeitraum gemessen. Betrachtungen in der haploiden Phase betreffen dabel die
Fertilitét eines Individuums, wéahrend in der diploiden Phase die Viabilitét den Anteil
Uberlebender Individuen beschreibt. Wird der Einfluld der Selektion Uber ene
Generationsdauer untersucht, so wird tber die Fitnef? eines Merkmalstragers der Anteil seiner
» Uberlebenden® Gene in einer Entwicklungsphase beschrieben. Die Uber ale Merkmalstrager
einer Population gemittelten Werte der Fitnef3 werden als Populationsfitnef3 bezeichnet und
beschreiben das Wachstum der Population in der bezei chneten Untersuchungsphase.

Die Untersuchung der Selektion in der haploiden und in der friihen Diplophase von Pflanzen
sind besonders dadurch erschwert, dal3 diese Entwicklungsphasen aufgrund ihrer Gréf3e und
Isolierbarkeit einer Untersuchung schwer zuganglich sind. Viele durchgefiihrte Projekte haben
sich daher mit dem Vergleich von Eltern, ihren Samen und in der Regel mehrjahrigen Jung-
pflanzen beschéftigt. Die in diesen Phasen auftretenden Selektionseffekte fassen daher die
Wirkung der Selektion in verschiedenen Entwicklungsphasen zusammen. In diese Gruppe der
Untersuchungen gehoren die Arbeiten von KIM (1985), KRAUHAUSEN (1985), GREGO-
RIUS & KRAUHAUSEN (1986) MULLER-STARCK & HATTEMER(1989), DEGEN
(1992), FROMM (1992), STARKE & MULLER-STARCK (1992). Sie zeigen, dal3 bestimmte
Allele der Nachkommenschaften phasenweise sehr unterschiedliche Viabilitdten aufweisen
(vgl. MULLER-STARCK & ZIEHE (1991); LAP-A4 im Jungwuchs).

Ein weiterer Bereich der Untersuchung von Selektionswirkungen befal’t sich mit Wirkung von
StreR¥faktoren auf die genetische Struktur von Buchen. Dazu gehort die Arbeit von MULLER-
STARCK (1987), die anhand der Paarmethode die spezifischen genetischen Strukturen tole-
ranter und sensitiver Individuen ermittelte. Dabei zeigte sich, dal insbesondere die toleranten
Pflanzen eine hoheren Grad an heterozygoten Genorten trugen und vermutlich dadurch eine
grofRere Anpassungsfahigkeit besal3en.

Der EinfluR des Bodens und seiner Bearbeitung wurde von MULLER-STARCK & ZIEHE
(1991) im Hinblick auf die Selektion junger Entwicklungsstadien (Samen und Jungpflanzen)
untersucht. Zum Vergleich unterschiedlicher Standorte im Wald wurde gleichzeitig eine Un-
tersuchung der Selektion im Gewéachshaus vorgenommen. Dabei wurde deutlich, dal3 zwi-
schen den Selektionsfaktoren im Wald und im Gewachshaus deutliche Unterschiede bestan-
den. So war die Uberlebensfahigkeit der Pflanzen im Gewachshaus mehr als doppelt so groR
und zeigte beztglich des Freilands stark abweichende Viabilitatsvorteile fir die Allele des
Genortes LAP-A. Am Genort IDH-A zeigten sich die fir das Allel 2 homozygoten Genotypen
auf allen untersuchten Bodenbearbeitungsflachen weniger viabel (STARCKE 1996).

Auf die Assoziation bestimmter Genotypen zu spezifischen Umweltbedingungen ist bereits
bei den Selektionsbedingungen hingewiesen worden. Die Arbeit von ZIEHE (1999) wurde
bereits bei der Betrachtung des Paarungssystems erwahnt. Sie zeigt anhand eines Modells mit
50 Genorten die Wirkung assoziierter Selektion auf die genetische Struktur einer Population.
Danach steigt die Wirkung assoziierter Selektion auf selektiv neutrale Genorte bei moderaten
Selbstbefruchtungsraten mit der Anzahl selektierter Genorte betréchtlich. Die Beurteilung
adaptiver Prozesse an nur einem Genort ohne die Berlicksichtigung von Assoziationen im
Genom konnen danach zu einer Fehleinschatzung adaptiver Prozesse in einer Population fiih-
ren.
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Neben dem Boden besitzt insbesondere das Lichtregime einen bedeutenden Einfluf? auf die
Nachkommenschaft einer Population. STARKE (1996) untersuchte daher in ihrer Dissertation
den Zusammenhang zwischen verschiedenen Verjingungsverfahren der Buche (Grof3schirm-
schlag und Lochhieb) und der Veranderung der genetischen Struktur in der Nachkommen-
schaft. Auch BEHM & KONNERT (1997) fand bei der Untersuchung von Verjingungsinseln
in einem Laubmischwald kleinrdumig genetisch differenzierte Strukturen vor, die besonders
an den Genorten ACO-B, AAT-B, MDH-B und PGM-A signifikant ausgepragt waren. Uber
die selektive Wirkung der Konkurrenz schreiben COMPS & THIEBAUT (1988), dal? nur un-
ter den Bedingungen des vollen Lichtgenusses die Konkurrenz wirksam werden kann. In einer
weiteren Arbeit wurden an der Landesanstalt fur forstliche Saat- und Pflanzenzucht in Teisen-
dorf genetische Unterschiede zwischen Bestdnden und dem daraus gezogenen Vermehrungs-
gut untersucht (KONNERT pers. Mitteilung). Von den Nachkommenschaften aus vier Be-
standen wurden sowohl einjahrige Pflanzen im Gewéachshaus als auch Pflanzen aus der Natur-
verjingung analysiert. In dieser Arbeit konnte gezeigt werden, dal3 die Naturverjingung aus
mehreren Fruktifikationgahren in der Regel genetisch diverser im Vergleich zu dem Materia
aus der Baumschule ist. Dies ist auch darauf zurtickzuftihren, dal? das Selektionsregime auf
der Untersuchungsflache haufig differenzierter wirkt und bereits in der Jungwuchsphase eine
Anndherung der genetischen Struktur des Jungwuchses an die der Elternpopulation bewirkt
(Bestand Biburg).

Mit dem Erreichen der Hiebsreife wird durch die Entnahme von Baumen die genetische
Struktur ebenfals veréndert. Zu diesem Themenbereich haben KONNERT & SPIEKER
(1994) eine Simulationsstudie angefertigt und die verénderte genetische Struktur in dem ent-
nommenen und dem verbleibenden Bestand dargestellt. In einer weiteren Untersuchung wur-
den im Forstamt Ebrach die genetischen Strukturen des verbleibenden und des geernteten Be-
standes untersucht und eine vermehrte Entnahme heterozygoter Individuen am Genort
6PGDH festgestellt (ANONYMUS 1999).

Ein Sonderfall, welcher die adaptive Relevanz genetischer Strukturen hervorhebt, ist die Be-
ziehung zwischen der genetischen Information am Genort IDH-A der Buche und dem Befall
adulter Buchen durch die Buchenwollschildlaus (Cryptococcus fagisuga). Als ein an der
Stickstoffaufnahme mitwirkendes Enzym hat die | socitratdehydrogenase (IDH) einen Einfluf
auf die Erndhrungssituation der Phloemsaft saugenden Buchenwollschildlaus (GORA et al.
1994). Besonders heterozygote Buchen mit dem Genotyp IDH-A2A3 werden von der Bu-
chenwollschildlaus haufiger befallen als homozygote Individuen.

Unter Berticksichtigung der z. B. bei der Selektion moglichen negativen Effekte der homozy-
goten Tréger des Allels A2 am Genort IDH-A auf unterschiedlichen Bodenmeliorationsfl&é
chen wird deutlich, dal3 1soenzymmarker mitunter sehr spezifische Indikatoren fir adaptive
Prozesse in verschiedenen Entwicklungsphasen sein kdnnen. I hre wesentliche Bedeutung liegt
in der Verbindung physiologischer und genetischer Eigenschaften, welche die Grundlage der
individuellen Anpassung und der Anpassung auf der Ebene der Population sind.

3.5.5 Dieraumliche Vertellung genetischer Informationen

Aus der Synthese dieser dargestellten Wirkungen von Evolutionsfaktoren wird deutlich, daf3
die genetische Information rdumlich sehr heterogen in einer Population verteilt sein kann. Auf
die Aspekte der Bluhintensitét, des Paarungssystems und der Samenverteilung in der Krone
ist bereits hingewiesen worden. Auch die Faktoren der Samenverbreitung (intra- und interde-
mische Migration) sind angesprochen worden. Abschlief3end soll daher noch ein Hinwels auf
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die Arbeiten gegeben werden, die sich mit der genetischen Variation im grof3raumigen Bezug
auseinander gesetzt haben. Zu diesen Arbeiten gehort die Dissertation von TUROK (1993),
welche die genetische Variation von rheinland-pfélzischen Buchenbesténden und Buchen-
nachkommenschaften aus Nordrhein-Westfalen untersucht hat. Dabel konnten nur geringe
Unterschiede in der genetischen Struktur zwischen verschiedenen Standortseinheiten und zwi-
schen Altbesténden und ihren Nachkommen festgestellt werden. Nur einzelne Populationen
hoben sich durch eine grofiere Differenzierung ab. Die geographische Variation und Diversitét
der Buche in Europaist von PAULE (1992) untersucht und dargestellt worden.

3.6 DasPrinzip der nachhaltigen Nutzung von Ressourcen

Die nachhaltige Bewirtschaftung von Wéldern ist in Deutschland seit vielen Jahrzehnten das
Ziel forstlicher Tétigkeiten. Ausgelost durch die exploitative Nutzung des Waldes durch
Bergbau und Salinenwirtschaft entwickelte sich in Deutschland sehr friih eine Forstwirtschaft,
deren Selbstverstandnis eine an dem Holzzuwachs gemessene Nachhaltigkeit der Waldbewirt-
schaftung war. Auch auf européischer und internationaler Ebene ist seit Jahren die nachhaltige
Bewirtschaftung von Waldern das Ziel politischer Bemuihungen. Dazu wurden Kriterien abge-
leitet, an welchen die Nachhaltigkeit der Nutzung von Ressourcen des Waldes gemessen wer-
den kann.

Zur Erklarung dieser Kriterien ist ein grundlegendes, systemanalytisches Verstandnis des
Prinzips der nachhaltigen Nutzung von Ressourcen notwendig. Die folgende Abbildung 3-2
gibt einen systematischen Uberblick (iber die Systemvoraussetzungen fiir eine nachhaltige
Bewirtschaftung von Wéldern (AG Nachhaltigkeit - Institut fir Forstgenetik, Univ. Géttin-

gen).

Prinzip
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] Ressource mit definiertem Niveau des Ressourcenproduktes
Regeneration : unter Wahrung der Regenerationsfahigkeit jederzeit moglich Y
des (gestorten) Systems . ihres gesamten Wirkungsumfeldes (erfolgt ggf.)

: unier Erhalt. ssiner : (Erhalt Systemidentitat und -integritat) :
. Identitét (Eigenheit) und H H
+ Wlintegritat (Funktionsfahigkei )l = g
: > : :
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: Ressource : REGENERATIONSFAHIGKEIT mit selbstregulierten Riickkopplungen E
3 (funktionsfahige M echanismen Y _ (Fremdregulation des .

Funktionsfahigkeit der Selbst- und Fremdregul ation) riickgekoppelten Vorgangs) 2

: der Selbstregulations-
H mechanismen .
\...... (Rickkoppdung)  _J
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PRUFGROSSE Umgang mit der Ressource:
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ponnnrEEansEaannns - :
Umgang mit der Ressource: ' ‘ /
Fremdregulation, Stérung . Ressource -
Verifikator i :
FESTSTELLUNG Seussssssssssnnnnnnnn o’
der Regenerationsfahigkeit
Sich regenerierende Ressourcen Sich nicht regenerierende Ressourcen

Schema des nachhaltigen Umgangs mit Ressourcen unter Berlcksichtigung der Prinzip-Kriterium-Indikator-Verifikator-Hierarchie

Abbildung 3-2 Das Prinzip der nachhaltigen Nutzung von Ressour cen
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Das Prinzip der nachhaltigen Nutzung einer Ressource ist die dauerhafte Verflgbarkeit der-
selben auf einem definierten Niveau und unter Wahrung der Regenerationsfahigkeit ihres ge-
samten Wirkungsumfeldes. Diese Regenerationsfahigkeit wird bel nicht regenerierbaren Res-
sourcen dadurch erreicht, dald ihre Ruckfuhrbarkeit in den Ausgangszustand der Ressource
gewahrleistet sein mul3. Diese Ruckfuhrbarkeit wird durch die Schlief3ung von Kreislaufpro-
zessen durch Ruckkopplungen gewéhrleistet, die von auf3en als Fremdregulation gesteuert
werden. Nicht regenerierbare Ressourcen benttigen daher eine externe Regulation, die Fremd-
regulation (GREGORIUS, 1999).

Sich regenerierende Ressourcen sind durch die Fahigkeit gekennzeichnet, dal3 sie ihre Rege-
neration in gewissen Grenzen selbst steuern kénnen, sie sind selbstreguliert. Sich selbst rege-
nerierende Ressourcen besitzen als Tell ihres Systemzustandes, welcher Systemelemente und
die Beziehungen zwischen ihnen beinhaltet, eine Selbstregulation, die ihre Regeneration ge-
wahrleistet. Diese Selbstregulation ist von abiotischen und biotischen Umweltbedingungen
abhangig, bezieht von ihnen Eingaben und wirkt in Form von Systemausgaben auf diese ein.
Die Berticksichtigung des Wirkungsumfeldes bei der Beurteilung der nachhaltigen Nutzung
von Ressourcen sichert diese Beziehungen ab. Sie setzt die Grenzen des zu beurteilenden Um-
feldes, in dem sie fordert, dal3 neben der betrachteten Art andere von ihre abhéangige Arten bei
der Beurteillung der Nachhaltigkeit nicht unberticksichtigt bleiben.

Biologische Systeme sind offene dynamische Eingabe-Ausgabe-Systeme (GREGORIUS,
1993), die dem Wechsel ihrer Umweltbedingungen (Eingaben) durch Anpassung folgen ms-
sen; sie konnen ihre Umwelt nur begrenzt gestalten. Ein Gle chgewichtszustand wird in offe-
nen dynamischen Systemen nur dann erreicht, wenn sich Eingaben und Ausgaben in ihrer
Wirkung auf das System die Waage halten.

Die Anpassung der Systemzustande ist fur biologische Systeme daher eine Eigenschaft des
Systems, ist Teil ihrer Identitét. Zu dieser Identitét gehort z. B. der Wechsel zwischen ver-
schiedenen Belaubungszustéanden eines Baumes im Laufe eines Jahres. Die dauerhaft vorhan-
dene Fahigkeit sich andernden Umweltbedingungen anpassen zu kdnnen, kennzeichnet daher
die Stabilitét offener dynamischer Systeme, wie sie durch biologische Systeme gegeben sind.

Erst die Beeintrdchtigung der Integritét der Mechanismen, welche die wiederholte Einnahme
der identitatsbestimmenden Systemzustdnde (z. B. Belaubungszustand) gewahrleisten, fuhrt
zur Veradnderung der Identitédt, zur Verdnderung des Systems. Die Beurteilung der nachhalti-
gen Nutzung einer Ressource muf3 sich daher an der Beschreibung der Identitét des Systems
und der Integritét der Anpassungsmechanismen orientieren.

In biologischen Systemen bestehen diese Anpassungsmechanismen aufgrund der begrenzten
Lebenszeit ihrer Mitglieder (Systemelemente) in der Erhaltung des Systemzustandes durch
Reproduktion. Ohne die Reproduktion kénnen biologische Systeme und insbesondere Arten
nicht dauerhaft Uberleben. Durch die Reproduktion werden die verflgbaren genetischen In-
formationen in der Erwartung neu kombiniert, dald sich unter den Nachkommen Individuen
mit einer besseren Anpassung befinden.

Solange die Mechanismen des Reproduktionssystems durch Einwirkung von auf3en un-
beeinflufdt bleiben, wird eine solche Systemeingabe als Storung bezeichnet und erlaubt eine
Rickkehr zum Ausgangszustand nach dem Abklingen der Storung. Dartiber hinausgehende
Systemeingaben Uberlasten das Anpassungssystem, beeintrachtigen damit die Selbstregulation
und fdhren zum Verlust von Systeminformationen. Diese Veranderungen der Identitét eines
biologischen Systems, wie z. B. einer Population werden als Fremdregulation bezeichnet
und kénnen zur Beeintréchtigung der dauerhaften Existenz der Ressource fuhren.
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Die Erhaltung der Selbstregulation einer Population im Sinne einer nachhaltigen Verfugbar-
keit der Ressource Wald erfordert daher die Erhaltung der verfligbaren Systeminformationen
und der Prozef3abléufe, die der Selbstregulation, dienen. Auf populationsgenetischer Ebene
sind diese Systeminformationen durch die Grofée und Mannigfaltigkeit der Population (Um-
fang adaptiver Information) und die Mechanismen und Prozessabl&ufe bestimmt, mit welcher
genetische Informationen im Verhdltnis zu den vorliegenden adaptiven Umwelteingaben re-
kombiniert werden kdnnen. Die Veradnderung von Systemzusténden des genetischen Systems
auldert sich dann in der Veranderung der absoluten und relativen Haufigkeit von Trégern gene-
tischer Merkmale in einer Population. Diese Form der Anpassung wird als evolutionére oder
strukturelle Anpassung beschrieben. Auf der Basis dieser Erkenntnis werden die vorliegenden
Ergebnisse dieses Projekte zu bewerten sein.

Zusammenfassung

Die nachhaltige Nutzung von sich regenerierenden Ressourcen des Waldes erfordert die
Erhatung der Mechanismen der Selbstregulation, welche sich auf das gesamte Wirkungs-
umfeld der Ressource beziehen.

In biologischen Systemen werden die Mechanismen der Selbstregulation tber die Repro-
duktion weitergegeben. Sie bestehen einerseits in dem Umfang verflgbarer Informationen
Uber die Umwelt und andererseits in der Geschwindigkeit, mit der sie an die nachfolgende
Generation weitergegeben werden.

Auf der Ebene der Populationsgenetik wird die Selbstregulation durch den Umfang geneti-
scher Informationen in einer Population und durch die Rate ihrer Weitergabe an die néchs-
te Generation bestimmt. Der Umfang der genetischen Informationen wird dabel Uber die
Grole der Population und die Rate der Weitergabe tiber die reproduktionseffektive Popu-
lationsgrofe, das Paarungssystem und die Selektionsbedingungen beschrieben (Kriterien
der Nachhaltigkeit).

3.6.1 Die Nachhaltigkeit in der politischen Diskussion

Unter dem Druck der zunehmenden Zerstorung von Primér- und Sekundéarwadern in allen
Teilen der Welt sind mit der UN-Konferenz fur Umwelt und Entwicklung 1992 in Rio de Ja-
neiro erstmals im "Statement of Forest Principles’ Prinzipien fir einen globalen Konsens in
der Bewirtschaftung, der Erhaltung und der nachhaltigen Entwicklung von Wéldern vereinbart
worden.

"Forest resources and forest lands should be managed to meet the social, economic, ecologic,
cultural and spiritual human needs of present and future generations.”

Die nachhaltige Bewirtschaftung von Waldern ist heute ein weltweit anerkannter und Uber die
Vereinten Nationen definierter Begriff:

" Sustained Management is the stewardship and use of forests and forest lands in a way, and
at a rate, that maintains their biodiversity, productivity, regeneration capacity, vitality and
their potential to fullfil, now and in the future, relevant ecological, economic and social func-
tions at local, national and global levels and that does not cause damage to other ecosys-
tems.”
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Die Umsetzung dieser internationalen Prinzipien ist in Europa im Rahmen der "Ministerkon-
ferenzen zum Schutz der Europdischen Walder" (Helsinki 1993) begonnen und 1994 und
1998 in Lissabon fortgesetzt worden. Diese zentrale Bedeutung der genetischen Anpassungs-
kapazitat fur die Erhaltung der Biodiversitdt wurde in der Helsinki Resolution H2 (General
Guidelines for the Conservation of Biodiversity of European Forests) hervorgehoben:
"Considering the urgent need to show respect for the evolutionary heritage of species and
forest ecosystems, in order to enable the adequate genetic adaptive capacity to be safe-
guarded in the interest of present and future generations."”

Aufbauend auf der Resolution H1 (General Guidelines for the Sustainable M anagement of
Forests in Europe) und der Resolution H2 der ,, Konferenz zum Schutz der Européischen Wal-
der von Helsinki wurde 1994 ein Katalog fir gesamteuropaische Kriterien, Indikatoren und
operationelle Leitlinien zur nachhaltigen Waldbewirtschaftung verabschiedet und 1998 in
Lissabon durch ergénzende Leitlinien erweitert. Die Leitlinie 2.1 zum Kriterium der Erhaltung
der Gesundheit und Vitalitét der Waldokosysteme z. B. erganzt die Notwendigkeit,

"... geschéadigte Wal dokosysteme zu sanieren, wo immer dies durch waldbauliche MafZnahmen
maglich ist.” " .... Eine angemessene genetische Arten- und Strukturvielfalt soll gefordert und
/ oder erhalten werden, um die Sabilitat, Vitalitat und Wider standsfahigkeit der Walder ge-
genuber schadlichen Umweltfaktoren zu verbessern und nattirliche Regel ungsmechanismen zu
starken” (Leitlinie 2.2).

Die zentrale Bedeutung der Genetik fur die Stabilitét, Vitalitdt und Widerstandsféhigkeit von
Waldokosystemen ist damit seit vielen Jahren in der politischen Uberzeugung auf nationaler
und internationaler Ebene verankert. Die Umsetzung dieser politischen Uberzeugung erfolgt
auf der Basis freiwilliger politischer und administrativer Regelungen und ist die Aufgabe der
nationalen Regierungen.

Zusammenfassung:

Die nachhaltige Nutzung von Wéaldern ist seit der Umweltkonferenz in Rio de Janeiro
1992 ein internationaler Konsensin der Bewirtschaftung von Waldern, der auf européi-
scher Ebene durch die , Konferenz zum Schutz der Wéder in Europa® in Helsinki 1993
und die Folgekonferenzen auf administrativer Ebene umgesetzt werden.

Eine alternative Form der Umsetzung der nachhaltigen Bewirtschaftung von Waldern wird
inzwischen auf der Basis von Zertifizierungssystemen, wie sie durch die FSC-
Zertifizierung, die Naturland-Zertifizierung oder durch die Herkunftszertifizierung des
Deutschen Forstwirtschaftsrates formuliert wurden, angestrebt.
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3.7 DieZertifiziierung als Weg der Umsetzung einer nachhaltigen Nutzung von Ressour -
cen des Waldes

Mit zunehmender Komplexitét der Wirtschaftsprozesse nimmt die Informationsasymmetrie
zwischen Produzenten und Verbrauchern zu. Die Produzenten geben aus Wettbewerbsgriinden
ungern produktionstechnische Informationen preis, wahrend die Verbraucher zunehmend Gber
die Folgen der Produktion und des Produktes informiert werden mochten. Dieses Informati-
onsbedurfnis der Verbraucher kann eine Zertifizierung durch unabhangige Gutachter in vielen
Bereichen der Gesellschaft befriedigen.

Eine umfassende Definition der Zertifizierung gibt der Brockhaus in den Erganzungen zur 19.
Auflage (1996). Eine Zertifizierung ist danach , die Beurteilung des Qualitéts- oder Umwelt-
managements eines Unternehmens oder seiner Produkte durch seine Kunden (interne Z., Kun-
denaudit, engl. Second party assessment) oder durch eine unabhangige, bei einer nat. Akkre-
ditierungsstelle eingetragene Z.-Gesellschaft (externe Z., engl. Third party assessment)]...].
Bei der Produkt-Z. wird durch Qualitatsprifungen bzw. anhand techn.Unterlagen festgestellt,
ob ein Erzeugnis den vorab definierten Qualitétsanforderungen gentgt. Unabhéngige Z.-
Stellen bestétigen die Erflllung von Qualitétsanforderungen i. d. R. mit einem Produktzertifi-
kat (z. B. VDE-Zeichen).”

Nach ihrem Anwendungsbereich werden neben der Produktzertifizierung auch weitere For-
men der Systemzertifizierung unterschieden. Systemzertifizierungen Uberprifen das ord-
nungsgemal3e Funktionieren von Managementsystemen, die sich in Qualitéts- und Umwelt-
managementsysteme untergliedern lassen. ,,Bei der Beurteilung von Qualitdtsmanagement-
systemen wird Uberprift, ob die Normen nach DIN 9000 erfullt werden. Zertifizierte Um-
weltmanagementsysteme miissen die Normen nach DIN 1SO 14000 einhalten.” (Brockhaus).
Unter dem Begriff des Umweltmanagements wird dabei die zielgerichtete Lenkung, Fuhrung,
Organisation, Planung, Umsetzung und Kontrolle der betrieblichen Ablaufen unter Umwelt-
aspekten verstanden (http://www.ifeu.de, ifeu-Institut).

Da viele Wirtschaftsprozesse aufgrund ihrer Komplexitét fir den Verbraucher undurchschau-
bar geworden und zu ihrer Beurteilung umfangreiche Kriterienkataloge notwendig sind, ge-
winnt die externe Zertifizierung zunehmend an Bedeutung. Um eine ausreichende Vertrau-
ensbasis fur den Verbraucher und Produzenten zu schaffen, werden fur Zertifikate einheitli-
che, in der Regel national oder international verbindliche Kriterien und Regelwerke festgel egt.
Als Beispiel dafir mag die von dem American National Standard Institut entwickelte Reihe
der 1SO-Verordnungen gelten, die auch in die deutschen Industrienormen Eingang gefunden
haben. Auf der europdischen Ebene hat die Europdische Gemeinschaft eine Oko-
Auditverordnung (European Management Assessment, die sogenannte EMAS- Verordnung)
erlassen, die auf der Existenz von Umweltmanagementsystemen und der V eroffentlichung der
Berichtsergebnisse aufbaut.

Auch fur die Forstwirtschaft sind in jungster Zeit Zertifizierungssysteme fur eine nachhaltige
Forstwirtschaft (Systemzertifizierung) entwickelt worden, von denen sich das Zertifizierungs-
system des Forest Stewardship Council (FSC), das Naturland-Zertifikat und eine vom Deut-
schen Forstwirtschaftsrat favorisierte paneuropasche Waldzertifizierung (PEFC) in der Dis-
kussion behauptet haben. Diese Zertifizierungssysteme unterscheiden sich im wesentlichen in
der Festlegung der Kriterien und der Kontrolle einer nachhaltigen Bewirtschaftung von Wal-
dern. Wahrend das FSC-Modell auf der betrieblichen Verantwortung fur die Einhaltung der
Kriterien der nachhaltigen Waldbewirtschaftung aufbaut, wird in dem européischen Modell
eine regionale Herkunftszertifizierung vorgeschlagen. Auf die Untersuchung von FIRNHA-
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BER (1996) Uber die Erfullung der vom FSC festgelegten Kriterien in der deutschen Forst-
wirtschaft soll an dieser Stelle nur hingewiesen werden.

Die Zertifizierung forstlichen Vermehrungsgutes hingegen ist eine Produktzertifizierung. Sie
erfaldt die Verdnderung der genetischen Eigenschaften des Vermehrungsgutes wéahrend des
Produktionsprozesses.

3.7.1 DieWirkung der Zertifizierung auf dem Markt

Uber die vom Gesetzgeber geregelten Rahmenbedingungen hinaus verlangt der Verbraucher
vielerorts zusétzliche Informationen zur Unternehmensfihrung, zu den Produktionsbedingun-
gen und den Eigenschaften eines Produktes. Diese Information kann durch eine Zertifizierung
bereitgestellt werden. Die Zertifzierung ist ein Marketinginstrument und kann sowohl von
Verbraucher- wie auch von der Produzentenseite initiiert sein. Auf der Nachfrageseite hinge-
gen, wozu auch Kaufer von Rohstoffen und Halbfertigwaren zu rechnen sind, erfiillen Zertifi-
kate die mit einem Produkt verbundene zusétzliche Nachfrage nach Informationen. Damit
gelten fUr das Zertifikat alle Anforderungen, welche fur einen eigenstandigen Markt erfullt
Sein mussen.

Dazu gehdren:

Eine Mindestanzahl an Marktteilnehmern (Anbieter und Nachfrager)

Ein ausreichender Informationsstand der Marktteilnehmer, Akzeptanz der Kriterien

Die Bereitschaft der Markttellnehmer ihre Giter und Dienstleistungen gegeneinander zu
tauschen.

Bezlglich einer erfolgreichen Etablierung eines zertifizierten Produktes auf dem Markt ist
daher zunéchst abzuschétzen, inwieweit eine Nachfrage nach zertifiziertem Vermehrungsgut
existiert. In einer weiteren Fragestellung ist dann zu kléren, ob die Nachfrager die verwende-
ten Kriterien akzeptieren, und in welcher Weise ein Informationsaustausch zwischen Angebot
und Nachfrage entstehen kann. Die Methode der Zertifizierung forstlichen Vermehrungsgutes
wird im Kapitel 3.7 ndher erlautert.

Die Abschatzung der Nachfrage nach zertifizierten Produkten

Uber die Nachfrage nach zertifiziertem, forstlichen Vermehrungsgut liegen bislang keine Da-
ten vor. Eine Abschézung der Nachfrage kann daher nur als Analogieschlul3 aus &hnlichen
Produktionsbereichen vorgenommen werden. Zur Abschétzung der Zahlungsbereitschaft der
Nachfrager wird hier die Zertifizierung von Umweltprodukten mit dem Okolabel , Blauer
Umweltengel® und als analoges Beispiel die Zertifizierung von Tropenholz verwendet, ob-
wohl fir letztere einige Einschrankungen bei der Produktion zertifizierten Holzes zu machen
sind.

Nach MATTOO & SINGH (1994) zitiert in BROCKMANN et al. (1996) kann ein umwelt-
freundliches Produkt ein umweltschadlicheres nur dann vom Markt verdrangen, wenn bei der
Einfihrung des Produktes eine latente Nachfrage nach dem umweltfreundlicheren Produkt
existiert. Die Ursache daflr liegt darin, dal3 ein Marktgleichgewicht nur dann erreicht wird,
wenn die Preiselastizitét der Nachfrage (=Betrag der Steigung der Nachfragefunktion) grofier
ist, als die des Angebots.

30



Im Fall der Zertifizierung bezieht sich diese Nachfrage i. w. auf die Nachfrage nach Informa-
tionen zu einem bestimmten Produkt oder einem bestimmten System. Auf der Nachfrageseite
muf3 daher einerseits die priméare Nutzenerwartung und andererseits aber auch ein gewisser
Grad der Unsicherheit Uber den Nutzen aus dem Produkt vorhanden sein, um Informationen
aus elner Zertifizierung zu nutzen.

Aus dieser Beziehung wird deutlich, dal3 die Zertifizierung sich nicht direkt auf die Nutzen-
erwartung aus dem zertifizierten Produkt bezieht, sondern nur der Absicherung der Nutzener-
wartung des Nachfragers dient. Ist dieses Interesse an einer Absicherung nicht gegeben, so
existiert auch fur die Zertifizierung keine latente Nachfrage. Eine Zertifizierung wird sich
daher in der Regel auf komplexe Produkte beziehen, welche fir den Nachfrager von grof3er
Bedeutung sind.

Die Zahlungsbereitschaft der Verbraucher und ihre Umsetzung

Aussagen Uber die Zahlungsbereitschaft fir zertifizierte, umweltfreundliche Produkte lassen
sich aus Umfragen gewinnen. Da Umfragen stets mit dem Problem behaftet sind, dal3 die
mundlich gedul3erten Vorstellungen noch nicht in die Tat umgesetzt sind, soll nun eine Ein-
schétzung der Zahlungsbereitschaft fur Umweltprodukte dargestel It werden.

Aus einer reprasentativen Umfrage unter Haushalten konnte die Problematik der Umsetzung
des formulierten Verhaltens in Zahlen gefaldt werden. 50% der Haushalte einer reprasentativen
Befragung bezeichneten sich danach als umweltfreundlich, wahrend jedoch nur 33 % ihre
Vorstellungen aktiv umsetzten (Quelle: Marktforschung G&I1 1990, zitiert bei MEFFERT &
KIRCHGEORG, 1993).

Bezliglich des Produktpreises fur zertifizierte Produkte reagieren die Nachfrager dhnlich. Da-
nach sind mehr als 51 % der Verbraucher bereit, fur umweltfreundliche Produkte mehr zu
bezahlen, as fur Produkte ohne ein entsprechendes Zertifikat (Abbildung 3-3). Die hohere
Zahlungsbereitschaft ist jedoch begrenzt und sinkt bereits bei mehr als 10 % Mehrkosten fur
ein entsprechendes Produkt auf 2,5% ab (BROCKMANN et al., 1996).

Wer ist bereit mehr fir Umweltprodukte mit blauem Engel
zu zahlen ?
60
487 S
50 +
40 + 36
X 30 +
20 + 12
10 +
2,5 0.8
0 . . . .
Nein Ja davon davon davon davon
+5% +6- +11- >
10% 15% 15%

Abbildung 3-3 Zahlungsber eitschaft der Verbraucher fir Umweltprodukte
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Neben der allgemeinen Einschétzung der Bedeutung von Umweltprodukten und deren Zah-
lungsbereitschaft dafir kann ein weiteres Beispiel aus dem forstlichen Bereich verwendet
werden, um die Marktchancen fur eine Zertifizierung forstlicher Produkte abzuschétzen - die
Zertifizierung von Tropenhdlzern. Die Untersuchung der Marktentwicklung fur zertifiziertes
Tropenholz zeigt, dal3 durch die Forderung nach zertifiziertem Tropen in Deutschland keine
wesentliche Verénderung der Produktionsbedingungen auf dem Weltmarkt entstehen. Die
Nachfrage nach zertifizierten Tropenholzern, die im Vergleich zum Weltangebot etwa 2-3 %
ausmacht, kann durch spezielle ohnehin im Angebot enthaltene Tropenhol zsortimente befrie-
digt werden. Da diese Weltmarktsituation zu keiner Steigerung des Produktionspreises fuhrt,
auf der Verbraucherseite aber eine relativ hohere Zahlungsbereitschaft existiert, kénnen durch
den Verkauf von Tropenhdlzern fir die Anbieter hohere Gewinne realisiert werden.

Die Abschatzung der Nachfrage fur zertifiziertes Vermehrungsgut

Die Bedeutung der Herkunft des Vermehrungsgutes hat in der deutschen Forstwirtschaft eine
lange Tradition. Herkunftsversuche (KLEINSCHMIT & SVOLBA, 1996) uber die Buche
belegen, dal? es bezliglich des Wachstums und morphologischer Eigenschaften der Buchen-
herkiinfte deutliche Unterschiede gibt. Die starke genetische Beeinflussung dieser morphol o-
gisch-technischen Merkmale in zugelassenen Beerntungsbestdnden der Buche ist ein elemen-
tare, die Zulassung rechtfertigende Erwartung, die durch die Herkunftsversuche gestitzt wird.
Die Bindung der forstlichen Forderung von Aufforstungen an geeignete Herkinfte und die
Einteilung der Baumpopulationen in Herkunftsgebiete ist bereits eine auf dieser Bedeutung
aufbauende administrative Regelung.

Da der Ursprung dieser Wachstums- und Formeigenschaften in der Genetik der Herkiinfte
gesehen wird, ist mit der Absicherung der genetischen Informationen im Vermehrungsgut
durchaus die Erwartung verbunden, neben der Herkunftssicherheit auch eine Absicherung
Uber die im Vermehrungsgut enthaltenen Erbinformationen zu gewinnen. Die Gegenuiberstel-
lung der in einem Beerntungsbestand vorhandenen Erbinformationen und der davon im Ver-
mehrungsgut noch vorhandenen genetischen Informationen kann fir die Zertifizierung geneti-
scher Eigenschaften im Vermehrungsgut verwendet werden. In Verbindung mit der adaptiven
Bedeutung der genetischen Information ist daher zu erwarten, dal? fur zertifiziertes Vermeh-
rungsgut durchaus eine ausbaufahige latente Nachfrage existiert.

Die Zertifizierungskosten

Eine dem zertifizierten Tropenholz vergleichbare Situation ist fur die Baumschulen nicht ge-
geben. Aufgrund der fUr die Zertifizierung notwendigen Untersuchungen entstehen zusétzli-
che Produktionskosten, die auf den Verbraucher Gberwd zt werden mussen. Mit der Zertifizie-
rung des Vermehrungsgutes ginge daher eine Preissteigerung einher, die vergleichbare, nicht
zertifizierte Produkte relativ preiswerter macht. Zertifizierte Produkte dirfen daher zumindest
in ihrer EinfGhrungsphase nur mit geringen Mehrkosten belastet sein, die sowohl den Pro-
duktpreis a's auch die Transaktionskosten fur die Beschaffung, den Gebrauch und die Entsor-
gung mit einschlief?en (BROCKMANN et al., 1996). Dieser Preisspielraum wird um so gro-
[3er, je starker sich das Produkt von anderen Produkten in der Sicht der Verbraucher positiv
differenziert. Ein entsprechendes Marketing ist daher fir die erfolgreiche Etablierung notwen-
dig.
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Zusammenfassung

Durch die Diskussion um die nachhaltige Waldbewirtschaftung und ihre genetischen
Grundlagen kann unter den Nachfragern forstlichen Vermehrungsgutes von einer zumin-
dest latent vorhandenen Nachfrage ausgegangen werden.

Ebenso, wie bei den privaten Haushalten, wird sich die Zahlungsbereitschaft fur zertifi-
zierte Produkte in Betrieben in engen Grenzen bewegen, zumal die Wirkung zertifizier-
ten Vermehrungsgutes in Abhangigkeit von sich veréndernden Umweltbedingungen erst
in mehreren Generation sichtbar werden wird.

Fir eine nachhaltige Etablierung zertifizierten Vermehrungsgutes am Markt ist es not-
wendig, dal? sich die Produktpreiserhéhung in engen Grenzen bewegt, um die Zahlungs-
bereitschaft der Verbraucher nicht zu tUberfordern.

Neben der Preisgestaltung darf fur die Etablierung einer Zertifizierung forstlichen Ver-
mehrungsgutes eine prézise und glaubwuirdige Darstellung der fir den Verbraucher rele-
vanten Vortelle nicht unterschétzt werden. Sie allein fuhrt zur notwendigen Differenzie-
rung gegenuiber anderen Baumschul produkten.
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4 Material

4.1 Bestandesbeschreibungen

Die Untersuchungen zu diesem Projekt basieren auf drel Buchenpopulationen, die in der Zeit
vom 09. bis zum 15. Oktober 1995 beerntet worden sind. Sie befinden sich im Herkunftsge-
biet ,,Harz-, Weser- und Hessisches Bergland” (81009) und werden vom Hessischen Forstamt
Karlshafen (ehemals Forstamt Hofgeismar) bzw. vom nordrhein-westfalischen Forstamt Horn
betreut.

Bestand 1 Hofgeismar Abteilung 12 b, c,
Klima, Standort und Exposition

Der Bestand 1 liegt im Stadtwald Hofgeismar nordwestlich der Stadt Hofgeismar (Korper-
schaftswald) und trégt die Abteilungsnummern 12 b und c. Der unteren Buchen-
Mischwaldzone zugehdrig liegt die Untersuchungsflache zwischen 196 - 280m G.NN. Klima-
tisch ist sie subkontinental gepragt und erhdlt bei einer mittleren Temperatur von 14,3 °C
wahrend der Vegetationszeit ca. 650 mm Niederschlag pro Jahr.

Die Exposition ist méiig bis stark in W-NW-Richtung geneigt. Ausgangsgestein ist Muschel-
kalk mit einer L6l3ehmdecke, die zu einer frischen bis betont frischen Wasserversorgung bei-
trégt. Die Nahrstoffversorgung ist in der Forsteinrichtung vom 26.09.1996, Blatt 176 als
eutroph klassifiziert worden. Beide Teile der Abteilung sind als Klimaschutzflachen und auf-
grund ihrer Qualitét als ausgewahlte Saatgutbestande ausgewiesen. UADL. ¢, besitzt zusétzlich
eine Funktion as Bodenschutzfl&che.

Die Befahrbarkeit der Unterabteilung c, ist durch die Hangneigung stark eingeschrankt. Ledig-
lich die Randbereiche und Talmulden erlauben die Befahrbarkeit durch Maschinen.

Baumarten und Alter, Bestandesstruktur

Die beiden Unterabteilungen unterscheiden sich nicht wesentlich in ihrer Baumartenzusam-
mensetzung. UADt. b ist zu 97% mit 103-118jahriger Buche, mit 3% 113jéhriger Fichte und
vereinzelten Linden bestockt. Der Bestand ist locker mit Lochern, durchbrochen und mit 1 - 5
jahriger Naturverjingung unterstellt. In der UADt. ¢, entfallt der Fichtenanteil, so dal3 100%
der Fléche mit 133jahrigen Buchen den geschlossenen mit Léchern versehenen, durchbroche-
nen Bestand bilden. Im Unterstand findet sich eine in der Altersstruktur stérker differenzierte,
1-20j8hrige Naturverjingung. Im Norden des Bestandes sind einzelne 150jdhrige Ahorne vor-
handen. Die Bestandeshthe wird mit 32 m angegeben und die Untersuchungsfl&che hat eine
Grole von ca 15,1 Hektar.

Die Abteillung 12 ist mit ihren UADbt. b und c, seit 1985 als ausgewdahlter Saatgutbestand aus-
gewiesen und trégt die Register -/ Bestandesnummer 062 81009 128. Beide Unterabteilungen
sind als autochthon eingestuft und 1876 bzw. 1861 aus Naturverjingung entstanden.




Die Untersuchungsfléche

‘ Hofgeismar

Aufgrund der eingeschrénkten Befahrbarkeit des Bestandes konnte nur etwa ein Finftel der
Abteilung 12 beerntet werden
(Abbildung 4-1). Zunachst
wurden 32 Baume am nérdli-
besten belichtet und auch das
Saatgut in der Reife am weites-
ten fortgeschritten. Anschlie-
Bend folgte die evene bis | o Iy oo oo Fiache
schwach geneigte Flache der —
E |Untersuchungsflache|
Lichtgenul3 der B&ume und
damit zu gréferen Samenmen-
gen derselben flhrte. Hier
wurden weitere 84 Baume be-

chen Bestandesrand beerntet.
Dort waren die Kronen am

UADt. b, die durch ihre groi3e-

ren Licken zu vermehrtem 76 K \

erntet. Die Ertrage je Baum lagen entlang der Stral3e bel etwa 11 kg/Baum und im Bestandes-
inneren bei ca. 9 kg/Baum reinem Erntegut.

Abbildung 4-1 Die Unter suchungsflache Hofgeismar

Bestand 2 Revierforsterei Nassesand, Abteilung 235 b
Klima, Standort und Exposition

Nordostlich der Ortschaft Osterholz in der Revierforsterei Nassesand (Landesverband Lippe)
liegt der Beerntungsbestand am Ubergang zur Feldmark. Er gehort, wie die Abteilung 226,
zum Wuchsgebiet ,,Harz, Weser- und Hessisches Bergland® und dem Wuchsbezirk ,, Egge”
und liegt mit 250 m U.NN. in der kollinen Stufe. Die Inklination des Reliefs ist eben bis
schwach in nordwestlicher Richtung. Die Nahrstoffversorgung ist in Abhéngigkeit vom Bo-
densubstrat (sandiger Lehm, steinig- sandiger Lehm) m&liig und auch die Einstufung der Was-
serversorgung ist in der Forsteinrichtung vom 01.10.1995 als méaf3ig frisch bezeichnet worden.

Baumarten und Alter, Bestandesstruktur

Der Bestand ist zweistufig. Er besteht aus einem 118jdhrigen Buchen - Eichen - Mischbe-
stand. Die Bestandesstruktur ist gedrangt bis locker, teils luckig mit 35jahriger Buche und
Hainbuche im Unterstand. Fichte und Kiefer treten auf der 26,09 ha grof3en Flache vereinzelt
auf. 12,14 ha der Fléche sind zur natrlichen Verjingung durch ein Gatter geschiitzt. Relief-
bedingte Einschrankungen der Beerntungsméglichkeiten gibt es nicht. Die Baume der Eltern-
population erreichen eine Hohe bis 30 m. Die Buchenpopulation ist durch Naturverjingung
und Pflanzung entstanden.
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Die Untersuchungsfléche

In der Abteilung 235 wurden 86 Individuen -
aufgrund ihres htheren Samenertrages am Be-
standesrand und 41 Baume im Bestandesinne-
ren beerntet (Abbildung 4-2). Der Ertrag
schwankte im Mittel zwischen 12 kg je Baum
am Bestandesrand und etwa 11 kg je Baum im
Bestandesinneren. Im Januar 1999 wurden 1001
weitere Baume der Untersuchungsflache, wel-
che nicht unterdriickte Kronen besaf3en und
damit as potentielle Polleneltern in Frage ka-
men, genetisch untersucht und in ihrer geogra-
phischen Position im Bestand erfal.

B |beerntete Fléche |
m |Unte;wchunqsflé£he|

Abbildung 4-2 Die Untersuchungsflache
Horn

Bestand 3 Revierforsterei Nassesand , Abteilung 226.
Klima, Standort und Exposition

Ebenso wie die Abteillung 235 liegt dieser Bestand in der Revierforsterei Nassesand im
Wouchsgebiet ,,Harz, Weser- und Hessisches Bergland® mit dem Wuchsbezirk ,,Egge”“. Durch
den sandigen bis steinig-sandigen Lehm ist auch hier die Nahrstoffversorgung mafiig und die
Wasserversorgung maidig frisch. Der Standort ist flachgrindig. Mit 295 m G.NN liegt der
Standort in der kollinen Stufe und zeigt durch sein riickenartiges Relief eine Inklination in
nordlicher wie stidlicher Richtung.

Baumarten und Alter, Bestandesstruktur

Auf 15,11ha dieser Abteilung bildet die Buche einen Reinbestand as im Mittel 76jéhriges
Baumholz aus Naturverjingung aus. Aufgrund der Hohenlage ist der Bestand schwach
schneebruchgefahrdet. 7,95 % des Bestandes werden von Fichtentrupps und vereinzelten E-
schen bestockt. Der Bestand hat eine Mittelhéhe von 21 m und besitzt keine reliefbedingten
Einschrankungen fur die Beerntung.

Untersuchungsflache

Dadie Ertrage je Baum deutlich niedriger alsin der zuvor beschriebenen Flache waren, wurde
hier lediglich ein Beerntungsversuch an 32 Baumen entlang des Fahrweges vorgenommen.
Die hier geerntete Saatgutmenge war im Verhdtnis zu den anderen Flachen gering und betrug
je Baum etwa 2-4 kg reines Saatgut. Dieses Saatgut wurde mit dem in der Abteilung 235 ge-
wonnenen zusammengefalt.
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4.2 Der Ablauf der Beerntung

Zur Beerntung wurden unter jedem Baum vier Folien in der Grof3e von je 4x5 Metern ausge-
legt. Anschlieffend wurde jeder Baum mit einem auf einem Unimog montierten Ruttelgerét in
Vibration versetzt, so dal3 sich die Bucheckern aus den Kapseln |6sten oder samt Kapseln auf
die Folien fielen.

Im Fortgang der Arbeit wurden die Béaume so gewdhlt, dal’ beim erneuten Auslegen der Fo-
lien zwei Folien auf die davor liegenden ausgeleert werden konnten. Damit waren bei jeder
Beerntung eines Baumes mindestens zwei Folien frei, von denen ca. 200 - 400 Samen je
Baum in einer kleinen Tite gesammelt und fur die Untersuchungen im Labor markiert wur-
den. Diese Samen bilden spéter eine Grundlage fur die Bestimmung der genetischen Struktur
des Erntegutes. Bei den Randbaumen wurde aufgrund des unterschiedlichen Behangs mit Sa-
men jeweils eine leere Folie zum Bestandesinneren und eine zum Bestandesrand hin ausge-
legt.

Jeder beerntete Baum erhielt eine fortlaufende Nummerierung, so dald er spéter zur Gewin-
nung von Knospen wieder aufgesucht und geographisch vermessen werden konnte.

Nach jeweils 3-4 Baumen wurde das Saatgut auf den Folien zusammengezogen, durch ein
grobmaschiges Sieb gerlttelt und dabei gereinigt. In Abhangigkeit vom Befeuchtungsgrad
und der beim Ritteln der Bdume abfallenden Laubmenge steigt der Aufwand der Reinigung
im Bestand. Die Anzahl der nicht gedffneten Samenkapseln war bei einem Baum recht hoch,
sonst aber ausgesprochen gering.

Die Lagerung des vorgereinigten Saatgutes erfolgte bis zur Beendigung der Erntemal3nahme
in Jutesécken in den Dienstgebauden der Revierforsterel bzw. dem Forstamt.

4.3 Die Prozessierung des Vermehrungsgutes im Saatgutbetrieb und in der Baumschule

4.3.1 Die Verarbeitung des Saatgutes im Saatgutbetrieb (Darre)

Reinigung, Nachreife und Lagerung

Nach dem Transport des Saatgutes in die Darre wird das Saatgut aus den Sacken ausgel eert
und zu einer ca. 20cm dicken Schicht ausgebreitet und vorgetrocknet. Das Saatgut verfugt zu
diesem Zeitpunkt je nach Erntebedingungen Uber einen Wassergehalt von 30 bis Uber 40 %
des Frischwassergehaltes.”

Bel der Endreinigung wird anschlief3end der Gewichtsunterschied zwischen gesunden und
angebohrten oder tauben Bucheckern genutzt, um unbrauchbare Bucheckern vom Saatgut zu
trennen. Dies erfolgt i. d. R. im Luftstrom oder im Wasserbad (SCHUBERT 1983).

Je nach Lagerziel wird das Saatgut nach der Reinigung auf ca. 10-12% des Frischwassergehal -
tes getrocknet oder direkt der Stratifizierung (Nachreife) zugeftihrt. Zum Transport des Saat-
gutes wird ein Wagen benutzt, bel dessen Beflllung das Saatgut ein weiteres Mal durchmischt
wird.

Je langer Saatgut gelagert werden soll, desto wichtiger ist sein ausreichender Reifezustand
(LOFFLER, 1985). Dieser ist bei der Buche durch geeignete Verfahren der Nachreife zu er-
zielen, bei denen die mehr oder minder stark ausgepragte Keimhemmung des Saatgutes durch
Kalt-nal3-V orbehandlungen aufgehoben wird. Bel Temperaturen von 1 - 5 °C und einem Was-
sergehalt von 30% ist nach bis zu 15 Wochen die Keimungshemmung abgebaut. Nach

1) Der Frischwassergehalt des Saatgutes wird nach 24 Stunden Lagerung in flieRendem Wasser bestimmt.
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SCHUBERT (1983) ist die optimale Nachreife dann erreicht, wenn nach dem Ankeimen von
10% der Samen bei 31 % Frischwassergehalt des Saatgutes und 3°C Lagerungstemperatur
zwei Wochen verstrichen sind. Nach diesem Zeitpunkt kann das Saatgut durch Absenken der
Temperatur auf -2 bis -4°C bis zum Aussaattermin im Fortschritt der Keimung gehemmt wer-
den. Wichtig ist aufgrund der vom Wassergehalt abhangigen Atmung eine ausreichende Be-
|Gftung der Samen.

Ist das Saatgut fir eine langerfristige Lagerung vorgesehen, so sollte es, auf 10 - 12 % des
Frischgewichtes zurlick getrocknet und bei konstant minus 10°C luftdicht verschlossen, tber
bis zu vier Winter lagerfahig sein. Obwohl die Nachreife im Anschluf an die Ernte und Reli-
nigung der natirlichen Entwicklung im Bestand am néchsten kommt, ist es nach SCHUBERT
(1983) durchaus ohne Beeinflussung der Keimféhigkeit méglich, das Saatgut zunéchst zu-
riickzutrocknen und erst vor der Aussaat nachzureifen.

Aussaat und Behandlung im Saatbeet

Vor der Aussaat wird der Wassergehalt der Samen erhoht, so dal3 die Keimentwicklung be-
ginnt bzw. fortgesetzt wird. Nach dem Erscheinen der Keimwurzeln werden die Samen im
funfrethigen Saatbeet in etwa 1-3 cm Tiefe ausgebracht. Durch eine Schattierung und entspre-
chende Bewasserung werden Boden und Samen gegen Austrocknung geschiitzt. Der Schutz
der Pflanzen vor Verunkrautung erfolgt mechanisch durch Hackmaschinen.

Verschulung

Zum Ende des ersten Jahres wurden die Pflanzen vereinzelt. Jede zweite und vierte der finf
Reihen im Saatbeet wurde im Oktober ausgehoben, tber den Winter im Kihlhaus gelagert
und im folgenden Frihjahr in einem neuen Pflanzbeet ausgepflanzt. Durch dieses Verfahren
entstehen verschiedene Sortimente. Die im Saatbeet verbleibenden Pflanzen werden i. d. R.
as 2+0jahrige Pflanzen ohne Verschulung am Ende der zweiten V egetationsperiode verkauft.
Aus den verschulten Pflanzen entsteht das Sortiment der 1+2j&hrigen Pflanzen, die nach einer
Vegetationsperiode im Saatbeet noch zwel weitere Vegetationsperioden im Pflanzbeet
verbringen.

Sortierung

Je nach Wichsigkeit und Form gelangen die Pflanzen i. d. R. nach 2 bis 4 Jahren in den Ver-
kauf. Sie werden dabel nach den Kriterien der Richtlinien Gber Normen der auf3eren Beschaf-
fenheit und Gesundheit von Vermehrungsgut (71161/EWGS3.2) und im Rahmen der Gitebe-
stimmungen fir Baumschulpflanzen von der Forschungsgemeinschaft fir die Landschafts-
entwicklung und Landschaftsbau e.V. (FLL) sortiert. Dabel werden i. d. R. GrofRenklassen fur
die Pflanzen gebildet, welche in Teilbereichen Uberlappen konnen. Fir die Buche werden da-
zu z. B. fUr 2+0jdhrige Pflanzen die GrofRenklassen 20-40cm, 30-50cm und 50-80cm verwen-
det. Da durch diese Zuordnung zu Uberlappenden Grof3enklassen die Trennung von genotypi-
schen EinflUssen auf die Pflanzenhdhe verwischt werden kann, wurden nicht Gberlappende
GroRRenklassen gebildet, die den zuvor genannten Klassen weitestgehend entsprachen. Von
jeder Pflanze wurden die Hohe und der Genotyp bestimmt, so dal3 unterschiedliche Sortie-
rungsszenarien in ihrer Wirkung abgeschétzt werden konnen.

Da durch die Sortierung ein Einfluld auf die Veranderung der genetischen Struktur einer
Pflanzenpopulation erwartet wird, ist die Abschétzung der Sortierungseffekte von besonderem
Interesse.
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4.3.2 Die untersuchten Phasen wahrend der Produktion des Vermehrungsgutes

Abbildung 4-3 zeigt die untersuchten Phasen im Produktionsprozef3 in ihrer zeitlichen Abfol-
ge. 1995 wurden im Oktober 118 bzw. 127 Baume (SE) auf den Untersuchungsfléchen beern-
tet. Die Samen jedes beernteten Baumes wurden getrennt beprobt und gelagert (Einzelbaum-
Samennachkommenschaft (EBNK)) und auf der gesamten Untersuchungsfléche (GNK) die
Samenpopulation tber ein Netz von Probekreisen erfald. Aus dem Erntegut (EG) wurde nach
der Reinigung eine Stichprobe enthommen und genetisch untersucht. Das gereinigte Saatgut
des Forstamtes Hofgeismar wurde anschliefiend nachgereift (stratifiziert) und im Februar

1996 erneut beprobt.
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| | EG = Erntegut
NR MR NR = Nachreife

VA96 = vor Aussaat 1996
Keiml96 = Keimlinge 1996
VS96 = Verschulung 1996
2+0 = 2 Jahre im Saatbeet +
0 Jahre im Pflanzbeet
2+0-97 = 2+0 jahr. Pflanzen 1997
2j.NV = 2 jahr.Naturverjingung
KeimI96NV = Keimlinge 1996 aus
Naturverjingung
EBNK = Einzelbaum-Nachkommen
GNK = Nachkommen des gesam-
ten Beerntungsbestandes

VS97= ausgefallene Untersuchg.

Abbildung 4-3 Die untersuchten Phasen im Produktionsprozef3 in ihrer zeitlichen Abfolge

Das Saatgut des Forstamtes Horn konnte aufgrund begrenzter Moglichkeiten zur Stratifizie-
rung nicht vollstandig stratifiziert werden. 3kg des Saatgutes aus jeder Untersuchungsfléche
wurden im April 1996 zur Aussaat vorbereitet und kurz vor der Aussaat erneut beprobt. Mit
der Aussaat am 6. Ma 1996 wurde das Saatgut in finfrethigen Saatbeeten mit einer Dichte
von ca. 80 Samen je Meter in einer Reihe ausgebracht.

Aus dieser Saat wuchsen die Keimlinge (Keiml96) auf, die Ende Juni 1996 untersucht wur-
den. Zum Ende der ersten Vegetationszeit wurden die Pflanzen vereinzelt, in dem jede zweite
und vierte Reithe entnommen und im Kihlhaus bis zum n&chsten Friihjahr eingelagert wurde.
Diese Pflanzen wurden im Frihjahr 1997 in einem Verschulbeet (VS96) ausgepflanzt. Am
Ende der Vegetationsperiode 1997 wurde an den nicht verschulten Pflanzen eine weitere Be-
probung vorgenommen, bei der neben der Bestimmung des Genotyps auch die Pflanzenhéhe
mit festgehalten wurde (2+0j-97). Von den verschulten Pflanzen wurde am Ende der Vegeta-
tionszeit 1998 eine Pflanzenstichprobe gewonnen (1+2j-98) und ebenfalls bei jeder Pflanze
die Pflanzenhohe bestimmt.

Zur Wiederholung der Produktionsphasen in verschiedenen Jahren wurden 1997 und 1998
eingel agerte Samen aus dem Forstamt Horn erneut vorbereitet und ausgesét. |hre Bezeichnung
ist mit Ausnahme der Jahreszahl der des Vorjahres identisch (z. B. vA97).

39



Parallel zu den Untersuchungen in der Baumschule wurden 1997 die Keimlinge der Naturver-
jingung (Keiml96NV) im Forstamt Hofgeismar und 1997 die 2jdhrigen Pflanzen (2j.NV) im
Bestand anhand einer systematischen Stichprobenverteilung erfaldt. Die verwendete Kreisgro-
[3e wurde aufgrund der relative geringen Anzahl an Keimlingen auf 1654 cm? erhoht.

Ausgefallene Untersuchungen

Die Wachstumsbedingungen der Keimling und der @lteren Pflanzen waren 1997 ungunstiger
als 1996. Von den 1997 ausgesdten Samen der Untersuchungsfléache Horn wuchsen ca. 150
Pflanzen auf. Diese wurden bereits mit der Beprobung der Keimlinge verbraucht. Es konnten
daher keine 2jahrigen Pflanzen der Untersuchungsfléche Horn mehr entstehen.

Aufgrund geringer Wuchsleistungen der 1997 und 1998 ausgeséten Pflanzen und der infolge-
dessen ausbleibenden Lichtkonkurrenz zwischen den Pflanzen, wurde eine Verschulung der
Pflanzen nicht vorgenommen.

Die fur 1998 geplante Aussaat der eingelagerten Samen der Untersuchungsfldche Hofgeismar
konnte nicht durchgeftihrt werden, dain der Baumschule im Vorjahr bereits das gesamte noch
vorhandene Saatgut in den Handel gebracht oder ausgesat worden war.
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5 Methoden
5.1 Die biochemischen Methoden

5.1.1 Elektrophorese

Die in den einzelnen Untersuchungsphasen gewonnenen Proben wurden mittels der Stérkegel -
Elektrophorese untersucht. Dazu werden die Proben mit einem Pistill in einem Morser unter
Zugabe eines Homogenatpuffers (je nach Grof3e des Morsers) zerkleinert. Die Homogenisie-
rung zerstort die Zellwénde und Uberfuhrt die Enzyme in die gepufferte Extraktionsldsung
(CHELIAK & PITEL, 1984). Die Zusammensetzung des Extraktionspuffersist in der Tabelle
5-1 beschrieben.

Tabelle 5-1 Homogenatpuffer Parallel zur Probenvorbereitung wird ein Stéarkegel
Homogenatputter pH 7.4 (Loom) hergestellt. Das Stérkegel wird nach der in Tabelle 5-
169 Tris (mit HCI-titriert) 1 dargestellten Rezeptur in der Mikrowelle (1-3min)
109 Saccharose oder im Wasserbad (20-25 min) gekocht und auf
0,159 Titriplex Ill Glasplatten (26,5 x 11 cm) ausgegossen. Die
309 losl. PVP . homogenisierten Proben werden durch ein 3 x 6 mm
0,159 Rinderserumalbumin . . ..
0.375 g DTT grofes Filterpapierstiickchen aufgesaugt. Nach dem
Erkalten der Starke wird das Gel mit den

Papierstiickchen ,beladen”, die an der Léngsseite des Gels ca 2 cm vom Rand in das
Stérkegel elngesetzt werden.

Tabelle 5-2 Die Trennsysteme

Trennsystem |Starke |Saccharose |Harnstoff |Gelpuffer Elektrodenpuffer Stromstarke |Spannung |Laufzeit
(0,05 M) Tris-  |Lithium (0,02 M LiOH) -
Ashton 329 6,59 Citrat 8,1 pH Borat (0,2 M H3BO3) 57 mA 200 V (init.) 5h
(276 ml) 8,1 pH (24 ml)
- . (0,135 M) Tris-Citrat -
Tris-Citro 279 3,59 39 bidest. 160 ml 7.4 pH (65 ml) 175 mA 170V (init.) 6h
. . (0,135 M) Tris-Citrat .
Tris-Citro 279 3,59 39 bidest. 160 ml 7.0 pH (65 ml) 175 mA 170V (init.) 6h

Das Stérkegel wird anschlief3end in einer Elektrophoresekammer auf einer Kiihlplatte abgelegt
und Uber zwei Tucher (Vileda Bodentiicher ,soft*) mit den mit Elektrodenpuffer gefillten
Vorratsbehdtern verbunden. Der Abstand des Elektrodenpuffers von dem Stérkegel sollte 2
cm nicht Uberschreiten, um den Widerstand der Ticher moglichst gering zu halten.

Die damit betriebsbereite Elektrophoresekammer wird an ein Stromgeré angeschlossen, so
daf’ das Stéarkegel von einem Strom durchflossen wird. Je nach Trennsystem (vgl.Tabelle 5-2)
werden die Stromstérke und die Dauer des Stromflusses (Laufzeit) variiert. Durch die
zwischen Anode und Kathode angelegte Spannung wandern die in den Papierstiickchen
aufgesaugten, homogenisierten Zellbestandteile in Abhéngigkeit von ihrer Ladung und Gréle
durch das Gel und werden dabei getrennt.

Nach 5-6 Stunden wird das Gel aus der Elektrophoresekammer entnommen, in 1-2 mm dinne
Scheiben geschnitten und in einer Farbeschale im Vorpuffer gelagert. Nach 10-20 Minuten
wird der Vorpuffer abgegossen, die Farbel 6sung zugegeben und die Farbeschale zur Inkubati-
on in einen Wéarmeschrank gestellt.

In den Gelscheiben sind bis dahin noch alle Zellbestandteile enthalten. Erst die Farbel6sung
(vgl. Tabelle 5-3) enthdlt ein enzymspezifisches Substrat mit einer Farbesubstanz, welche die
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im Gel einsetzende Enzymreaktion nach 15-60 Minuten anzeigt. Als Ergebnis dieser Férbere-
aktion entstehen im Gel in der Breite des eingesetzten Papierstiickchens angeférbte Bander.
Diese entstehen aus Enzymvarianten, die unterschiedlich weit im Gel gewandert sind. Die

Wanderungsgeschwindigkeit ist Ausdruck einer spezifischen Konformation und L adung.

Tabelle 5-3 Die Farbeldsungen

Enzymsystem [|Trennsystem  Vorpuffer Substrat / Enzym Koenzym Farbstoff Elr:l:gzg?tn Metallionen
IDH Tris-Citrat ~ Tris-HCI Isocitrat (54mg) NADP MTT PMS MgClI2
pH 7,0 pH 8,0 (50ml) (11mg) (10mg) (1,4mg) (140mg)
MDH Tris-Citrat ~ Tris-HCI L-Apfelsdure-Monosodium- NAD MTT PMS MgClI2
pH 7,0 pH 8,0 (50ml) Salz (60mg) (11mg) (10mg) (1,4mg) (140mg)
6PGDH Tris-Citrat Tris-HCI 6-Phosphogluconsaure NADP MTT PMS MgCl2
pH 7,0 pH 8,0 (50ml) Bariumsalz (30mg) (11mg) (10mg) (1,4mg) (140mg)
PGM Ashton Tris-HCI alpha-D-Glucose-1- NADP MTT PMS MgClI2
pH 8.1 pH 8,0 (50ml) Phosphat (60mg) + (11mg) (10mg) (1,4mg) (700mg)
Glucose-6-Phosphat-
Dehydr.(15 Units)
MNR Ashton Tris-HCI Menathion (70 mg) NADH MTT
pH 8.1 pH 8,0 (50ml) (30mg) (10mg)
GOT Ashton Bidest. Asparaginsaure (120mg) + FastBlue
pH 8.1 (50ml) . Ketoglutarsaure (70mg)
LAP Tris-Citrat ~ Tris-Maleat L-Leucin-beta- FastBlack
pH 7,8 pH 5,4 (50ml) Naphtylamid-HCI (40mg)
PGI Ashton Tris-HCI Fructose-6-Phosphat NADP MTT PMS MgClI2
pH 8.1 pH 8,0 (50ml) (20mg) + Glucose-6- (11mg) (10mg) (1,4mg) (140mg)
Phosphat-Dehydr.(15
Units)

Die so sichtbar gewordenen, konformations- und ladungsabhangigen Unterschiede von En-
zymen werden im Rahmen der Vererbungsanalyse auf ihre Eignung als Genmarker unter-
sucht. Die Vererbungsanalyse priift, ob das in der Elektrophorese sichtbare Merkmal (Phano-
typ) eine Uberwiegend genetische Kontrolle besitzt und als Genmarker einen Ruckschluf3 auf
die an der Auspragung des Merkmals beteiligten Genorte ermdglicht.

5.1.2 Die untersuchten Enzymsysteme

Tabelle 5-4 zeigt die unter- Tabelle 5-4 Die verwendeten Enzymgenmar ker

suchten Enzymgenorte mit [Enzymsystem |KennNr. Genort aufgetretene Allele
den aufgetretenen Allelen. [IDH EC1.1.1.42 |A 2,3,4

Am Enzymgenort MDH-B |MDH EC1.1.137 |B 1,234

liegen die Allele 3 und 4 sehr [MDH EC11137 |C 12

nahe beieinander. Da in Ab- 6PGD EC1.1.1.44 |A 2,3

hingigkeit vom Gewebetyp, [PCM EC2751 |A 1,2,3

: , MNR EC 1.6.992 |A 2,34
Insbesondere bel Bucheckern |y EC26.11 |B 2,3

die Trennung der AI_IeIe nicht | ap EC3.4.111 |A 12345
ausnahmslos  méglich  war, |pg EC53.19 |B 2,3

werden die Allele 3 und 4 in

der Auswertung der Daten zusammengefaldt. Der Enzymgenort wird dann als MDH-B* be-
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zeichnet. In dhnlicher Weise werden beim Enzymgenort LAP-A die Allele 1 und 2 sowie die
Allele 4 und 5 zusammengefaldt und der Genort dann als LAP-A* bezeichnet. Der Genort
6PGDH-A wird in den Tabellen zur Einhaltung einer festgelegten Spaltenbreite als 6P-A ab-
gekurzt.

5.1.3 Begriindung der Verwendung der Enzymgenmarker in dieser Arbeit

Die Verwendung der Enzymgenmarker im Rahmen dieser Untersuchung ist durch die Rele-
vanz der Enzyme fir die Beschreibung von Anpassungsprozessen in Pflanzenpopulationen
und in dem grof3en Probenumfang dieses Projektes begrindet, der mit den begrenzten finan-
ziellen Mdglichkeiten erreicht werden sollte.

Aus der Pflanzenphysiologie ist die Funktion der Enzyme fur den Stoffwechsel der Pflanze
bekannt. Da Isoenzyme (=Enzyme gleicher Funktion bei unterschiedlicher Struktur) in Ab-
héngigkeit von ihrer Struktur unterschiedliche katalytische Optima besitzen kénnen, werden
die Trager strukturell unterschiedlicher 1soenzyme in gleichen Umwelten unterschiedlich be-
lastet und selektiert. Aus Zeitreithen tber die Haufigkeit von Isoenzymtypen in einer Populati-
on kann daher eine Bewertung der Anpassungsprozesse in gegebenen und zukinftigen Um-
welten abgeleitet werden.

Gleichzeitig untersucht das Projekt den vollstandigen Produktionsablauf des Vermehrungsgu-
tes unter genetischen Gesichtspunkten. Dazu muf3 an mdglichst vielen Stellen im Produkti-
onsprozel} festgestellt werden, wo die wesentlichen Veranderungen der genetischen Informa-
tion stattfinden. Da die Forschungsmittel begrenzt sind, wird zunéchst ein Verfahren einge-
setzt, welches einen moglichst hohen Probenumfang zur Erfassung der Prozesse gewdahrleis-
tet. Gleichzeitig ist zu bedenken, dal3 die Untersuchungen zur Zertifizierung des Vermeh-
rungsgutes im Wettbewerb mit anderen Baumschulen zusétzliche Produktionskosten darstel-
len. Die verwendete Analysemethode muf3 daher so gestaltet sein, dal3 der finanzielle Auf-
wand, der spater auf das Produkt aufgeschlagen werden muf3, moglichst gering gehalten wer-
den kann, ohne dabei wesentliche Informationsverluste in Kauf zu nehmen.

Diese Bedingungen erflllt die Stérkegel-Elektrophorese. Sie ermdglicht mit den bereitgestell-
ten Mitteln bei einem Preis von ca. 4,-DM/Probe etwa 5000 Proben zu untersuchen. Bei die-
sem Probenumfang ist sowohl die Beriicksichtigung mehrerer Untersuchungsflachen (Wie-
derholungen) als auch eine ausreichende statistische Absicherung gewéahrleistet.

5.2 Die Methoden der Analyse genetischer Strukturen

Die Beschreibung von Merkmalsverteilungen in Populationen ist in der Regel nicht das Ziel
wissenschaftlicher Untersuchungen. Sie ist vielmehr die Voraussetzung, um die Ursachen fir
variierende Merkmale in ihrer raumlichen, zeitlichen oder funktionalen Entwicklung zu erfas-
sen und zu erkl&ren.

Die Methodik zur Erfassung von Verénderungen in Merkmal sverteilungen und deren kausal er
Erklarung |&3t sich in vier Hauptgruppen differenzieren:

1. Die grafische Gegenuiberstellung von Datenreihen
2. Modelle mit ceteris-paribus-Bedingungen

3. Modellanalyse mit freien Parametern

4. Modellsimulationen fir Zeitreihenanalysen
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Die Gegenuiberstellung von Datenreihen dient in der Regel der Frage nach Zusammenhangen
(z. B. lineare Korrelationen). Zur mathematischen Beschreibung dieser Zusammenhange las-
sen sich z. B. Uber die Methode der kleinsten Quadrate lineare und nicht lineare Funktionen
schétzen.

Modelle mit ceteris-paribus-Bedingungen besitzen n Modellparameter, von denen n-1 Para-
meter invariabel sind und als Konstante betrachtet werden. Durch die Variation des verblei-
benden freien Parameters 1813t sich der Einfluf3 dieses Parameters erfassen. Da jedoch die Mo-
dellparameter nicht ohne gegenseitige Interaktionen wirken, ist die Aussage dieser Methoden
begrenzt. Invariable Parameter kdnnen dazu Uber Analogieschlisse oder Wahrscheinlichkei-
ten geschétzt werden.

Biologische Systeme sind in der Regel ausgesprochen komplexe Systeme, deren kausale Zu-
sammenhange kaum durch alles umfassende Analysen erkannt werden konnen. Das zentrale
Element der systemanalytischen Untersuchung sind daher Modelle, die Teile dieser Systeme
in ihren kausalen Zusammenhangen abbilden (Abstraktion).

Wirklichkeit
m/ Untersuchungsmethode Beobachtung 2
A
Beobachtung 4 Statistische Schius auf
Hypothese i Prifung > | keusdle
Beziehungen
Y :
Modellbildung T
. - Zustandsgrofien S
- Relationen Ausgabe
- frele Parameter

Abbildung 5-1 Das Prinzip der systemanalytischen Untersuchung

Der Ursprung dieser Modelle liegt in den Beobachtungen und dem bekannten Wissen Uber
biologische Systeme (vgl. Abbildung 5-1). Aus diesen werden Hypothesen Uber die wirksa-
men Zusammenhange gebildet. Anhand eines Modells werden Teile des biologischen Systems
nachgebildet. Erkennbare Zustandsparameter, Beziehungen zwischen ihnen, freie Parameter,
Eingabegrofien und Ausgaben bilden die Systemkomponenten. Da die Realitét durch ein Sys-
temmodel in der Regel nicht exakt beschrieben werden kann, sind Anpassungen des Modells
(Kaibrierung) an die Realitét (Beobachtung) notwendig. Diese werden Uber die freien Para
meter vorgenommen (GREGORIUS, 1998b). Das Ergebnis ist eine Ausgabe des Modells,
dessen Ubereinstimmung mit der Beobachtung Uber statistische Testverfahren (z. B. Homo-
genitatstest, Anpassungstests) geschétzt werden kann.

Anhand der Ergebnisse aus der Systemanalyse lassen sich mittels der Modellsimulation
Prognosen Uber die Verdnderung von Systemen Uber einen definierten Zeitraum hinweg
erstellen. Sind die Faktoren der Verdnderung genetischer Strukturen nachgewiesen und ihr
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Einflu® quantifiziert, dann lassen sich tber die Modellsimulation die Veranderungen von ge-
netischen Strukturen Uber einen langeren Zeitraum und unter Einwirkung verschiedener Fak-
toren vorhersagen. Ein umfassendes Beispiel fUr die Simulation genetischer Strukturen stellt
das Simulationsprogramm OKOGEN (DEGEN, 1993) dar, dal3 neben der Simulation von
genetischen Strukturen auch ihren raumlichen Bezug berlicksichtigt.

5.3 Statistische Prifung

Allgemeines zur Prifung von Hypothesen

Die in der gewonnenen Beobachtung vorgefundene Information stellt einen Teil der Wirk-
lichkeit (=Grundgesamtheit) dar. Dieser Wirklichkeit werden wissenschaftliche Hypothesen
Uber die kausalen Zusammenhangen in der Wirklichkeit (Modelle) gegeniibergestellt und sta
tistisch gepruft. Die Konzeption von Modellen kann von der Beschreibung einer Eigenschaft
der Grundgesamtheit (Trivialmodell) bis hin zu komplexen Strukturen gehen. Uber freie Pa-
rameter wird das Modell der Beobachtung soweit wie moglich angepaldt. Das Ergebnis dieses
Prozessesist eine Modellerwartung.

Zur Uberpriifung dieser Modellerwartung wird tiber eine qualifizierte Untersuchungsmethode
die Wirklichkeit beprobt. Da die Untersuchungsmethode i. d. R. die Wirklichkeit nicht voll-
sténdig erfassen kann, stellen Stichproben aus der Grundgesamtheit diese nur begrenzt dar.
Die Wahrscheinlichkeit, dal3 die Stichprobe die Grundgesamtheit exakt reprasentiert ist ausge-
sprochen gering. Es ist daher zu prifen, inwieweit die Abweichung (= Diskrepanz) zwischen
Modellerwartung und der Grundgesamtheit auf die Untersuchungsmethode zurlckzufihren
oder als Fehler des Modells zu interpretieren ist. Diese Aufgabe wird durch statistische Tests
geleistet, von denen im folgenden der Homogenitétstest und der Anpassungstest angesprochen
werden.

5.3.1 Der Homogenitats-Test auf der Basis der Chi2-Verteilung

Als konventionelle Methode des Tests zweler Stichproben wird der Pearson’ s goodness-of -fit-
Test angewendet (im Text auch Chi2-Test genannt). Er prift auf der Basis der Chi2-Verteilung
die Wahrscheinlichkeit dafiir, dal3 die betrachteten Stichproben einer gemeinsamen Grundge-
samtheit entstammen.

Fir den Chi2-Test wird mit Hilfe der Maximum-Likelihood-Schétzung eine durch die Stich-
probengrofde gewichtete Erwartung formuliert. Das Quadrat der Differenzen zwischen der
erwarteten und der Stichprobenhaufigkeit dividiert durch den Erwartungswert bildet die Prif-
grofe X2, diebel N 3 60 approximativ Chi2-verteilt ist (HARTUNG, 1989 S. 413f). Die Prif-
grof3e bezeichnet bei den statistischen Testverfahren die Diskrepanz zwischen dem Modell
(Verteilungsfunktion der X2-Verteilung) und der Beobachtung (Stichprobe).

o (Xi- E(x))?

Xe=a

Unter der Bedingung, dal3 weniger als 20% der Erwartungswerte kleiner als 5 und keiner der
Erwartungswerte kleiner als 1 it, ist die Approximation der Beobachtung mittels der Priifgro-
[3e an die Chi2-Verteilung hinreichend genau (HARTUNG, 1989 S. 182).
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Insbesondere fur Verteilungen mit geringeren Haufigkeiten wird aternativ zum Chi2-Test der
Likelihood-ratio-Test (im Text auch G-Test genannt) verwendet. Als PrifgrofRe G wird die
doppelte, Uber alle Merkmalsauspragungen gebildete Summe aus der Beobachtung multipli-
ziert mit der Differenz zwischen dem Logarithmus der Beobachtung und dem Logarithmus
des Erwartungswertes verwendet.

G=2* é Xi* (LN (xi) - LN(E(xi)))

Die Chi2-Verteilung beschreibt in diesem Fall die Wahrscheinlichkeit fir das Auftreten eines
Prufgrofzenwertes, d. h. die Diskrepanz zwischen Modell und Beobachtung. Unterschreitet die
Wahrscheinlichkeit der Prifgrofie (p-Wert) die durch das Signifikanzniveau festgelegte kriti-
sche Wahrscheinlichkeit, so wird die Hypothese tber die im Modell formulierten Zusammen-
hénge in der Wirklichkeit falsifiziert. Das Modell ist in diesem Fall nicht zur Darstellung der
Wirklichkeit geeignet, die Stichproben entstammen zwei verschiedenen Grundgesamtheiten.

Wird die Modellerwartung nicht aus der Beobachtung abgeleitet, sondern explizit gegeben,
dann findet der Anpassungstest Verwendung. Die Methodik in der Berechnung beider Test-
verfahren ist sehr dhnlich, wobel der Anpassungstest im Gegensatz zum Homogenitétstest ((n-
1)*(m-1) Freiheitsgrade) mit n-1 Freiheitsgraden Uber die Chi2-Verteilung bestimmt wird (n,
m bezeichnen die Anzahl der Zeilen und Spalten in einer Datenmatrix).

5.3.2 DieQualifizierung der Untersuchungsmethode

Die Diskrepanz zwischen der Beobachtung und der Modellerwartung kann grundsétzlich so-
wohl durch die Untersuchungsmethode wie durch die Unschérfen des Modells erklért werden.
Um die Diskrepanz zwischen Beobachtung und Modellerwartung nur dem Modell zuordnen
zu konnen, ist es notwendig, sich eine Vorstellung Uber die Qualitét der gewahlten Untersu-
chungsmethode zu verschaffen. Diesem Ziel dient die Qualifizierung der Untersuchungsme-
thode und die Angabe des Konfidenzbereichs.

Durch die Untersuchungsmethode entsteht eine Stichprobe aus einer in der Regel unbekannten
Grundgesamtheit. Diese Stichprobe wird durch die Stichprobengréf3e, das Verfahren des Zie-
hens der Stichprobenelemente, deren Verarbeitung und sowie durch die ggf. durchgefiihrte
Transformation der Daten in ihrer Zusammensetzung bestimmt. Ist die Grundgesamtheit, aus
der die Stichproben gezogen werden, bekannt, so kann durch die Wiederholung des Ziehens
einer Stichprobe eine Vertellung Uber die Abweichung der Verteilung in der Stichprobe im
Verhdtnis zur Grundgesamtheit erstellt werden. Fir unbekannte Grundgesamtheiten |&3t sich
dieses Verfahren durch das zuféllige Ziehen von Stichproben aus dem gesamten Simplex
maoglicher Haufigkeiten durchfihren (GREGORIUS & GILLET, 1999).

Zur Abschétzung dieser Variation der Stichprobenverteilung bedient man sich verschiedener
Simulationsverfahren, welche die Vertellung der untersuchten Merkmale in der Grundge-
samtheit auf verschiedene Art und Weise simulieren. Die Monte-Carlo-Simulation ist ein Ver-
fahren, welche besonders dann zum Einsatz kommt, wenn die Verteilung der Grundgesamt-
heit bekannt ist und nur die Wahrscheinlichkeitsverteilung der Teststatistik nicht analytisch
abgeleitet wurde (NOREEN 1989).
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Bei der Monte-Carlo-Simulation werden zufallsméliig aus der bekannten Grundgesamtheit
Stichproben gezogen. Da jede Stichprobe die Grundgesamtheit nur begrenzt repréasentiert,
besitzt jede Stichprobe eine genetische Struktur, welche sich von der Grundgesamtheit unter-
scheidet. Dieser Unterschied &3t sich durch ein Diskrepanzmald d messen. Durch wiederhol-
tes Ziehen von Stichproben entsteht so eine Verteillung der Diskrepanzen zwischen Stichpro-
ben und der Grundgesamtheit. An dieser Wahrscheinlichkeitsverteilung 18/% sich nun die
Wahrscheinlichkeit fir eine bestimmte Diskrepanz einer Stichprobe von der Grundgesamtheit
ablesen.

Ist zu Beginn der Untersuchung eine Sicherheitswahrscheinlichkeit e festgelegt worden, so
l&’t sich anhand der ssimulierten Wahrscheinlichkeitsverteilung feststellen, wie grofl die Dis-
krepanz ist, die von e % der smulierten Stichproben unterschritten wird. Dieser Wert wird als
kritische Diskrepanz d bezeichnet. Wird hingegen eine Diskrepanz d festgelegt, welche nicht
unterschritten werden soll, so [&3t sich fir diese Diskrepanz die kritische Wahrscheinlichkeit e
bestimmen.

5.3.3 Das Konfidenzintervall

Mit der Qualifizierung der Untersuchungsmethode wird eine Menge von Stichproben be-
schrieben, welche geeignet sind, die Grundgesamtheit mit einer ausreichenden Sicherheit zu
beschreiben. Durch die Bestimmung der kritischen Diskrepanz bel einer gegebenen Sicher-
heitswahrscheinlichkeit werden ale Stichproben qudlifiziert, welche eine Abweichung von
der Beobachtung kleiner gleich der kritischen Diskrepanz d besitzen.

Alle Vertellungen innerhalb dieser d-Umgebung um die Grundgesamtheit kdnnen nicht als
Erkldrung der Grundgesamtheit abgelehnt werden (GREGORIUS, 1998). Da fir jede dieser
Verteilungen ein genetischer Parameter, z. B. die Assoziation, berechnet werden kann, ergibt
sich fUr jeden Parameter eine gewisse Streuung, welche durch die Untersuchungsmethode
bestimmt ist. Das Minimum und das Maximum dieser Parameterwerte bilden daher die untere
und die obere Grenze fur das Konfidenzintervall des berechneten Parameters. Ein Verfahren,
welches die Monte-Carlo-Simulation von unbekannten Grundgesamtheiten verwendet, haben
GREGORIUS & GILLET (im Druck) entwickelt.

5.4 Methoden der Beschreibung genetischer | nformationen

5.4.1 Vererbungsanalyse

Da der Phanotyp einer Pflanze durchaus modifikatorisch beeinflufd werden kann, ist es not-
wendig anhand der Vererbungsanalyse die genetische Kontrolle der Merkmal sausprégung,
den Wirkungs- und Weitergabemodus der Erbinformation von einer zur nachsten Generation
zu Uberprufen (HATTEMER et al., 1993).

Dazu werden genetisch identische Individuen (Klone) in verschiedenen, dem Verbreitungsge-
biet entsprechenden Umwelten ausgebracht und die Merkmalsausprégung Uberpriift. Lassen
sich in alen untersuchten Umwelten die untersuchten Individuen phénotypisch durch nur eine
Merkmal sauspragung eindeutig charakterisieren, dann ist die genetische Kontrolle des Merk-
mals so stark, dal3 sie unter den gepriiften Umweltbedingungen als dominant tber die Um-
weltbedingungen angenommen werden kann. Nach der Priifung der Auspragung des Merk-
mals in verschiedenen Entwicklungsphasen (ontogenetische Stabilitédt) eine Individuums wird
auf diese Weise aus dem phanotypischen Merkmal ein genetisches Merkmal, was zur Analyse
der Vererbung geeignet ist.
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Zur weiteren Uberprifung des Vererbungsmodus bedient man sich in der Regel des klassi-
schen Verfahrens der Vererbungsanalyse an Nachkommen aus der kontrollierten Kreuzung
bekannter Elterngenotypen. An der Verteilung der Nachkommen bekannter Eltern lassen sich
Hypothesen tber den Vererbungsmodus des untersuchten Genlocus formulieren und Uberpri-
fen.

Dadie Herstellung kontrollierter Kreuzungen sehr aufwendig ist, kann fir die Vererbungsana-
lyse bel Bdumen ein aternatives Verfahren mit Hilfe von Samen eines Baumes aus freier
Abblite verwendet werden. Aus den Elektropherogrammen der Proben kdnnen mit Hilfe der
Programme >HAPLOGEN< und >DIPLOGEN< von GILLET (1996; http://www.uni-
forst.gwdg.de/forst/fg/index.htm) mdgliche Hypothesen Uber den Vererbungsmodus generiert
werden, sofern alle moglichen Genotypen in den Samen auftreten.

Zur Prifung von Hypothesen werden die Verfahren von GILLET & HATTEMER (1989) und
GILLET (1997) eingesetzt. In letzerem Verfahren werden Genotyphaufigkeiten der Samen
aus den durch eine Maximum-Likelihood-Schéatzung bestimmten Allelhaufigkeiten der Pol-
lenwolke geschétzt. Der Vorteil dieses Verfahrens liegt besonders darin, dal? dabei nicht nur
die Eigentypallele des Samenelters, sondern auch die Fremdtypallele mit berticksichtigt wer-
den konnen. Signifikante Abweichungen der Genotypverteilungen fihren zur Ablehnung der
Hypothese tiber den Vererbungsmodus und der mit ihr verbundenen Annahmen.

5.4.2 Die Shatzung der Selbstungsrate

Fur die Schatzungen der Selbstungsrate in den Samen sind zwei verschiedene Methoden ent-
wickelt worden, das Mixed-Mating-Modell und das AusschluRverfahren fir Samen eines be-
kannten Samenelters. Im Mixed-Mating-Modell wird durch die Abweichung der genotypi-
schen Struktur der Samen von der genotypischen Struktur der Sameneltern eine Maximum-
Likelihood-Schétzung der Eigen- und Fremdpollenbeitrége vorgenommen. Dieses Verfahren
beruht auf einer Reihe von Annahmen, deren Erfullung die Aussagefahigkeit des Modells
begrinden.

Eine deutliche scharfere Aussage Uber die Selbstungsrate bietet dagegen die Untersuchung
von Samen auf Fremdtyp- und Eigentypallele des bekannten Samenelters. Diese Schatzung
der Selbstungsrate beruht auf dem Ausschluf3prinzip, bei dem Samen eines bekannten Samen-
elters an moglichst vielen Genorten auf Fremdtypallele untersucht werden. Tragt ein Samen
an einem der untersuchten Genorte ein Allel, dal3 nicht vom Samenelter stammen kann
(=Fremdtypallel), dannist die Selbstbefruchtung fur diesen Samen ausgeschlossen. Der Anteil
der Samen, fir die Selbstbefruchtung nicht ausgeschlossen werden konnte, bildet damit die
obere Grenze der Selbstung, die nur dann erreicht wird, wenn in der Pollenwolke kein Fremd-
pollen enthalten war, der die Allele des Samenelters trug. Die Qualitét des Ausschlusses steigt
daher mit der Anzahl untersuchter Genorte und der Seltenheit der Samenelterallele in der Po-
pulation.
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5.5 Beschreibung genetischer Variationen

Bel der Analyse populationsgenetischer Fragestellungen liegt die genetische Information in
der Regel als Haufigkeitsverteilung der aufgetretenen Genotypen, als genotypische Struktur
vor. Aus dem Vergleich verschiedener genetischer Strukturen werden dann Riickschltisse auf
mogliche, die genetische Struktur verandernde Evolutionsfaktoren gezogen.

Die spezifische Wirkung dieser Evolutionsfaktoren ist haufig nicht nur auf einen einzelnen
Genotyp gerichtet, sondern betrifft in der Regel mehrere Merkmal sauspragungen einer Vertei-
lung. Um die Wirkung der Evolutionsfaktoren beschreiben und vergleichen zu kdnnen, sind
aus der genotypischen Verteilung abgeleitete Parameter entwickelt worden. Diese sollen be-
zuglich ihrer Ableitung und ihrer Aussage im folgenden kurz dargestellt werden.

Die genetische Information kann in verschiedenen Organisationsebenen biologischer Systeme
betrachtet werden. Durch die Definition von Populationen wird der Umfang genetischer In-
formationen rdumlich und zeitlich begrenzt. Innerhalb einer Population lassen sich die geneti-
schen Informationen durch drei Organisationsebenen weiter differenzieren:

- Die Organisation auf der Ebene der Gene
- Die Organisation auf der Ebene des Genortes
- Die Organisation auf der Ebene des Individuums

5.5.1 Die genische Sruktur von Populationen

Der geringsten Grad der Differenzierung genetischer Informationen wird auf der Ebene des
Gens erreicht. Sie faldt die Uber die untersuchten Genorte hinweg auftretenden Typen und An-
zahlen unterschiedlicher genetischer Informationen zusammen. Sie kann daher nur bel einer
gleichen Anzahl an Genorten beim Vergleich zwischen Populationen V erwendung finden.

5.5.2 Diealléelische Sruktur von Populationen

Die alelische Struktur einer Population differenziert die genetische Information anhand der an
einem Genort auftretenden verschiedenen Gene, der Allele. Diese wird individuentbergrei-
fend betrachtet und ist insbesondere fir Fragestellungen der Rekombination genetischer In-
formationen von besonderer Bedeutung. Einen Sonderfall der allelischen Struktur stellt in
Anlehnung an die meiotisch gebildeten Haplotypen die gametische Struktur einer Population
dar. Sie bestimmt Uber die untersuchten Genorte hinweg die gebildeten Gameten in einer Po-
pulation (Multilocus-Gameten).

5.5.3 Die genotypische Struktur von Populationen

Den hochsten Grad der Differenzierung genetischer Informationen auf der Ebene einer Popu-
lation erreicht die genotypische Struktur. Sie stellt die Verteilung der genetischen Information
an den untersuchten Genorten in einer Population oder in einem Individuum dar. Der Begriff
der genotypischen Struktur kann sich sowohl auf einzelne Genorte als auch auf mehrere Ge-
norte beziehen. Bei der Betrachtung mehrerer Genorte wird die genotypische Struktur als
Multilocus-Struktur bezeichnet.
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5.5.4 Parameter zur Darstellung charakteristischer Verteilungse genschaften

Um die Beschreibung und die Vergleiche von Verteilungen zu erleichtern, sind Parameter
entwickelt worden, welche die in den Vertellungen enthaltenen Charakteristika abstrahieren
und sichtbar machen. Diese Parameter werden im folgenden hinsichtlich ihrer Aussagen tber
Verteilungen al's quantitative Mal3e dargestellt und kurz in ihrer Bedeutung fir populationsge-
netische Fragestellungen beschrieben.

5.5.4.1 Die Vielfalt

Der Parameter der Vielfalt beschreibt die Anzahl auftretender Merkmal sausprdgungen. In Ab-
héngigkeit von der betrachteten genetischen Organisationsebene werden die genische, die
gametische, die allelische und die genotypische Vielfalt unterschieden.

Da seltene Allele eines Bestandes nur dann eine ausreichende adaptive Bedeutung haben,
wenn im Falle einer starken Selektion die angepaliten Individuen in so grof3er Zahl tberleben,
dal? eine ausreichende Menge assoziierter genetischer Informationen erhalten werden kann,
wird fUr die Bestimmung der effektiven allelischen Vielfalt eine untere Haufigkeitsgrenze a
fur seltene Allele vorgegeben. Von Allelen unterhalb dieser Haufigkeitsgrenze wird erwartet,
dal3 im Falle starker Selektion ihre Anzahl trotz selektiver Vorteile so gering bleibt, dal3 gene-
tische Drift zur Fixierung der Population fiihren kann. Die Problematik der effektiven alleli-
schen Vidfalt liegt in der Festlegung eines adaguaten Grenzwertes a.

5.5.4.2 DieDiversitat

Die Diversitét n nimmt eine Bewertung der auftretenden Merkmalsaus- 1
pragungen nach ihrer Haufigkeit vor. Diese Bewertung ist Uber den é‘ lj?i
Index a gesteuert. Fur a = 0 beschreibt die Diversitdt die Vielfalt, d. h. =38 p_a 7 O<atll
alle auftretenden Typen eines Merkmals, wahrend fir a® ¥ die Diver- 1

Sitét gegen v = p.L , den Kehrwert der groRten Typhaufigkeit, strebt

(vgl. Abbildung 5-2). Die Steigung der fir a® ¥ monoton fallenden Funktion der Diversitét
wird mit zunehmender Abweichung von der Gleichverteiltheit grofier.

Mit zunehmender Grofe des Index a
nimmt damit der Einflul? der seltenen Ty-
3 F pen auf den Wert der Diversitét ab. Fir a

. =1, was fur diese Funktion nicht definiert
ist, 18% sich Uber die Grenzwertbetrach-
tung die Shannon-Weaver-Entropie ablei-

Der Index a der Diversitat

Diversitat

T & & © & o ten (GREGORIUS, 1978).
S o < 3 Die adaptive Bedeutung der v,-Diversitét
Index a liegt insbesondere in der Beschreibung
0.3/035/035 015/0,35/05 des operierenden Potentials einer Popula-
_______ 0.01/0.05/0,94 tion. Als differenzierungseffektive Anzahl
von Allelen gibt sie den Anteil der Allele
Abbildung 5-2 Die Diversitét an, mit welchem jedes einzelne Allel zur

Differenzierung der Population beitragt.
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5.5.4.3 Genetische Profile und Profilschare

Genetische Profile ordnen die auftretenden Allele eines Genortes nach ihren relativen Hau-
figkeiten. Zur Typisierung der moglichen genetischen Profile sind die Polymorphismustypen
des Minor- und Majorpolymorphismus vorgeschlagen worden (LEWONTIN, 1985). Geneti-
sche Profile mit mindestens zwei Typen, deren Haufigkeit grof3er als 20% ist (vorherrschend),
werden als Majorpolymorphismen bezeichnet. Genetische Profile, in denen nur ein Typ die
Haufigkeit von 20% Uberschreitet, werden as Minorpolymorphismen charakterisiert. Den
vorherrschenden Typen sind in der Regel welitere seltene Typen beigeordnet.

Aus der Gegenuberstellung genetischer Profile verschiedener Populationen und / oder Ent-
wicklungsphasen einer Population entstehen Profilschare. Durch die Unterschiede zwischen
den genetischen Profilen einer Population lassen sich kausale Ursachen der Verdnderung ge-
netischer Strukturen durch die zuvor beschriebenen Evolutionsfaktoren eingrenzen (FIN-
KELDEY, 1993).

Die Profilseparabilitat
Die Profilseparabilitdt untersucht Verteilungen auf ihre Trennbarkeit in vorherrschende und

seltene Merkmalsauspragungen. Fur die Beschreibung der Profilseparabilitéten werden hier
die Mal3e der Konzentration, der relativen Trennung und der Eveness herangezogen.

5.5.4.4 Die Konzentration

[k(p) = max(pi- pi+1)
Die Konzentration k mif3 den maximalen Unterschied zwischen den der relativen Haufigkeit
nach geordneten Typen p, in einer Verteilung. Da die Differenz der relativen Haufigkeiten 1
nicht Uberschreiten kann, wird mit zunehmendem k die Anzahl der Typen mit deutlichen Hau-
figkeitsunterschieden zu den nachfolgenden Typen kleiner.

Tabelle 5-5 Konzentration, Eveness und relative Trennung

Relative Haufigkeiten
Population Minorpolymorphismus Majorpolymorphismus linear fallend Gleichverteilung |

Typ 1 0,9 0,5 0,4 0,25
Typ 2 0,09 0,3 0,3 0,25
Typ 3 0,005 0,1 0,2 0,25
Typ 4 0,005 0,1 0,1 0,25

Typ 5 0 0 0 0
Konzentration 0,81 0,20 0,10 0,25
relative Trennung 0,84 0,10 0,00 1,00
Eveness 0,90 0,80 0,84 1,00

k erreicht dann sein Maximum, wenn es nur einen Typ in der Verteilung (Monomorphismus)
gibt. Nimmt hingegen in einer Verteilung die Haufigkeit der Typen linear von einem zum
néchsten Typ ab, dann sind die Unterschiede zwischen den Typhaufigkeiten konstant und k
erreicht in Abhangigkeit von der Anzahl Typen seinen minimalen Wert (vgl.Tabelle 5-5).
Durch die Bericksichtigung des Niveaus, mit welchem die haufigste Merkmal sausprégung
vorliegt, und des Abstandes zu den selteneren Typen erlaubt die Konzentration eine Beurtel-
lung der Separabilitdt von Verteilungen. Diese Trennung von Verteilungen in vorherrschende
und seltene Merkmal stypen wird al's Beurtellung der adaptiven Eigenschaften in einer Popul a-
tion verwendet.
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5.5.4.5 Dierelative Trennung

des vorherrschenden Typs p, (GREGORUIS et al., 1998).
Je kleiner die maximale Stufenhdhe k im Verhaltnis zum
vorherrschenden Typ ist, desto mehr Typen miissen relativ k=max(p- p,)
grofle Haufigkeiten besitzen und damit zur Abweichung
vom linear fallenden Profil beitragen. Der Wert der relativen Trennung h = 0 wird daher bel
einem linear abfallenden Profil erreicht, wéhrend er bel Gleichverteilung der Typen h = 1
annimmt. Tabelle 5-5 zeigt die Entwicklung der relativen Trennung bei einem Minor- und
Magjorpolymorphismus sowie bei linear fallenden Profilen und einer Gleichverteilung. Gerin-
ge relative Trennungen kénnen a's adaptives Kriterium fir eine hohe réumliche und / oder
zeitliche Variation der adaptiven Umwelten interpretiert werden.

Die relative Trennung mif3t die Abweichung der Verteilung Tyo* (2- p)- p12 2
von einem linear abfallenden Profil und erfordert daher die :# P<73
Sortierung der auftretenden Typen nach ihrer Grofse. Sie i 2*p*(A-p)
benutzt zur Beurteilung dieser Abweichung die Beziehung |N=1 | 1
zwischen der maximalen Stufenhohe k und der Haufigkeit | —3 g o 2

|

|

P 3

5.5.4.6 Die Eveness

Die Eveness e mifdt den Abstand der genetischen Struktur von 1 o
einer Gleichverteilung. Als Bezugsverteilungen werden ale [€=1- Zmina |p(i) - q, ()
moglichen Gleichvertellungen mit maximal n Typen verwen- X
det. Das Mal3 des Abstandes von einer Gleichverteilung ist der do-Abstand. Das Komplement
des minimalen do-Abstandes zu einer dieser Verteilungen wird als Eveness bezeichnet. Die
Eveness wird daher e = 1, wenn alle Typen der Verteilung in gleichen Haufigkeiten vorliegen.
Dabe diesem Mal3 nicht die Anzahl der Typen fur die Bildung der Gleichverteilung festge-
legt wird, kann der minimale Abstand eines Minorpolymorphismus mit 3 Typen zu einer
Gleichverteilung mit 2 Typen erreicht werden (vgl. Tabelle 5-5). Im Vergleich zweier Vertei-
lungen anhand der Eveness kann daher ein Minorpolymorphismus mit 2 Allelen deutlich bes-
ser bewertet werden, as ein Maorpolymorphismus mit vier Allelen. Da das Minimum der
Eveness von der Verteilung der Merkmalsauspragungen abhangt (GREGORIUS, 1990), ist
das Komplement des minimalen Abstandes von einer Gleichverteilung ein Mal3 fir die Domi-
nanz von Merkmalstypen in einer Verteilung unabhéngig von der Anzahl der auftretenden
Typen.

5.5.4.7 Die Heterozygotie

Die Heterozyogtie ist ein Parameter, der aus der genotypischen Struktur T o —
abgeleitet wird. Er beschreibt als Heterozygotenanteil H, die Anzahl Ha:ai- aPi.iti
Individuen, welche an einem ausgewéhlten Genort k verschiedene Alle- J
le tragen. Die adaptive Bedeutung der Heterozygotie liegt insbesondere in der Bereitstellung
verschiedener genetischer Informationen in einem Individuum, die in einer variablen Umwelt
zu einer hoheren physiologischen Anpassung im Individuum fuhren kann. In gleicher Weise
konnen heterozygote Genorte dann zu einem adaptiven Vorteil fuhren, wenn die verschiede-
nen Allele in ihrer jeweiligen Wechselwirkung mit anderen Genen zu einer hoheren regulato-
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rischen Anpassung fuhren, as dies bel einer homozygoten Belegung des Genortes mdglich
ware.

Beim Heterozygotiegrad ist das einzelne Individuum
Gegenstand der Betrachtung. Der Heterozygotiegrad |H :}*
beschreibt den Anteil heterozygoter Genorte eines In- m
dividuums. Liegen fur n Individuen genetische Infor-
mationen an k Genorten vollsténdig vor, dann kann der Heterozygotiegrad als Mittelwert der
Heterozygotenanteile abgel eitet werden.

f(k) 10 wemn i=jg
- =1 o
i i 11 wemn i jg

1l QJOB

JLLY

=

5.5.4.8 Assoziationen

Das Konzept der Assoziation (GREGORIUS,
1998) baut auf der bedingten Haufigkeit zwei- |Ab=bja =a) =1
er betrachteter Merkmalsauspragungen auf. p@=a)
Durch die Bindung an relative Haufigkeiten variiert das Mal3 zwischen O und 1 und be-
schreibt, zu welchem Anteil ein Merkmal a durch ein zweites Merkmal b differenziert wird.
Im Falle vollstéandiger Assoziation (alle Merkmal sauspragungen von a = a entsprechend z. B.
denen von Merkmal b = b ) nimmt der Index A den Wert 1 an, wéhrend er bel vollstandiger
Abwesenheit von Assoziationen null wird. Als Gesamtassoziation wird der Index A Uber alle
M erkmal skombinationen aufsummiert und gibt damit einen mittleren Assoziationswert fir z.
B. eine Genortkombination des Genoms an.

Eine Besonderheit des Assoziationsmal3es liegt in der A- S
symmetrie dieses MaR3. Da die Assoziation A(a=ajb=b) nicht |A(bla) =a p(a =alb)*p(a =4a)
identisch mit der Assoziation A(b=bla=a) sein mul3, ermog-
licht dieses Konzept der Assoziation eine Untersuchung kausaler Zusammenhénge zwischen
den betrachteten Merkmalen durch den Vergleich der Assoziationswerte.

Die potentielle gametische und die genotypische Vielfalt und die hypothetisch gametische
Multilocus-Diversitéat.

Min(p(a =alb =b;p(a =alb* b)

Die potentiell bildbaren Kombinationen von Merkmal sauspragungen werden unter der An-
nahme der Unabhangigkeit as Produkt der auftretenden Vielfalten an den untersuchten Ge-
norten gebildet. Der Wert dieser Parameter ist in der Regel sehr grof3. Ihre Bedeutung liegt i.
w. in der Darstellung der maximal bildbaren Merkmal skombinationen, welche als ein Mal3 fir
das Anpassungspotential in einer Population gewertet werden kann. Die Vergleichbarkeit ist
jedoch nur dann gewahrleistet, wenn eine gleiche Anzahl an Genorten berticksichtigt wird.

5.5.4.9 Die potentielle gametische und genotypische Vielfalt

Die potentielle gametische Vielfalt beschreibt die maximal mdglichen Kombinationen der
auftretenden Allele als Gameten an den untersuchten Genorten. Die potentielle genotypische
Viefalt entsteht aus dem Produkt der genotypischen Vielfalten an den untersuchten Genorten
und beschreibt die maximale Anzahl moglicher Multilocus-Genotypen, die in einer Populati-
on gebildet werden koénnen.
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5.5.4.10 Die hypothetisch gametische Multilocus-Diversitat

Unter Berticksichtigung der Haufigkeiten der auftretenden Merkmalsauspragungen an den
untersuchten Genorten beschreibt die hypothetisch gametische Multilocus-Diversitét die An-
zahl der Multilocus-Genotypen, die maximal in der nachsten Generation aus dem operieren-
den Potential gebildet werden kénnen.

Parameter zum Vergleich verschiedener Verteilungen

Die bislang erwahnten Parameter dienten der Beschreibung einzelner Merkmal sverteilungen.
Sie wurden aus den relativen Haufigkeiten einer Verteilung (Vielfalt, Diversitét) oder der Ab-
folge relativer Haufigkeiten in einer Verteilung (Profile) abgeleitet. Bereits bel der Eveness
wurde der d-Abstand zur Gleichverteilung als MaR fir die Gleichverteiltheit der betrachteten
Verteilung verwendet.

Mit dem Parameter der Differenzierung werden verschiedene Verteilungen hinsichtlich der sie
differenzierenden Informationen verglichen. Als Abstandsmald wird der d-Abstand verwen-
det, dessen Eigenschaften kurz dargestellt werden sollen.

55.4.11 Der d,-Abstand

Der d-Abstand mif3 die absolute Differenz zwischen den relativen Typhaufigkeiten zweier
Verteilungen. Durch die Verwendung relativer Haufigkeiten ist der d-Abstand auf den reellen
Wertebereich zwischen Null und eins begrenzt. Damit erreicht der do-Abstand dann sein Ma-
ximum (do = 1), wenn die betrachteten Populationen keine der Merkmal sausprégungen ge-
meinsam haben. Er wird null, wenn beide Populationen in der Anzahl der Typen und in ihren
relativen Haufigkeiten identisch sind. Der do-Abstand nimmt damit reelle, nicht negative
Werte an und erfillt als Metrik die Bedingungen der Dreiecksungleichung (d,, £ d, + d )
(GREGORIUS, 1984).

5.5.4.12 Die genetische Differenzierung von Populationen

Die Subpopulationsdifferenzierung D,

Die Differenzierung von Verteillungen ist ein Mal3 fir den Vergleich 0 —
von mindestens zwei Verteilungen und baut auf dem do-Abstand auf. D = 1, éil Oy (j)l
Werden mehr als zwel Verteilungen verglichen, so werden n-1 Vertei- 2 pi pi

lungen des Kollektivs a's Komplement zu der verbleibenden Vertei- _
lung zusammengefaldt. Fir die dargestellte allelische Differenzierung gibt pi“) die relative

Haufigkeit des Allels | am k-ten Genort an, wéhrend p(D die relativen Allelhéufigkeiten im

Komplement beschreibt. Innerhalb des Komplements werden die Wahrscheinlichkeiten der
Typen aus den Uber die Populationsgrofie gewichteten Haufigkeiten bestimmt.

Die mittlere Differenzierung d

Fur jede Population eines Kollektivs berechnet, ergibt der tber die Populati- L
onsgroRen ¢ gewichtete Mittelwert die mittlere Differenzierung d des ge- [d =a CJ-* DJ-
samten Kollektivs (GREGORIUS & ROBERDS, 1986). =




Durch den Aufbau der Differenzierung auf dem do-Abstand kann die Differenzierung nur
Werte zwischen null und eins annehmen. Eine vollstandige Differenzierung des Kollektivs (d
= 1) wird nur dann erreicht, wenn keine der berticksichtigten Verteilungen einen Merkmalstyp
mit den anderen Populationen gemeinsam hat. Hingegen wird bei vollstéandiger Identitét der
Verteilungen des Kollektivs die Differenzierung d = 0.

Die Gesamtdifferenzierung d.

Das Prinzip der Subpopulationsbildung ist nicht nur zur Charakterisierung von Vertellungsun-
terschieden zwischen Populationen anwendbar, sondern erlaubt
auch die Zerlegung einer einzelnen Population in Subpopulationen. d. = _N & 2 20
Im Extremfall der Differenzierung bis auf ein Individuum einer [©'7 N - 18 - Vg
Population beschreibt die Gesamtdifferenzierung den Anteil jedes
Individuums an der Differenzierung innerhalb einer Population.

5.5.4.13 Das latente Potential

Das latente Potential ist ein abgeleiteter Parameter, der sich as Differenz aus der allelischen
Vielfat minus der alelischen Diversitét bestimmt. Das latente Potential wird zur Charakteri-
sierung des operierenden und latenten Potentials einer Population benutzt. Es setzt daher stets
die unterschiedliche Angepalitheit der vorherrschenden und seltenen Typen voraus. Bei der
Interpretation des latenten Potentials besteht daher die Gefahr eine rdumliche Differenzierung
der Umwelten, in denen die jeweiligen Merkmalstrdger angepald sind, as vermeintliche
Nicht-Angepaldtheit zu interpretieren. Eine raumliche Umweltheterogenitét sollte sich jedoch
auch in einer Unverandertheit des latenten und operierenden Potentials &ul3ern. Nicht stich-
probenbedingte Verénderungen des latenten Potentials bei Erhaltung der allelischen Vielfalt
koénnen daher als Hinweis auf zeitlich heterogene Umweltbedingungen interpretiert werden.

5.5.4.14 Die Selektiondast

Die Selektionsast (GREGORIUS & DEGEN, 1994) be-
stimmt, welche minimale Reduktion der Genotypen in einer ||, -1 &tax
Population notwendig ist, um die Verénderung der relativen % a
Haufigkeiten von Merkmalstrdgern durch Selektion erklaren

zu konnen. (P,’) steht dabei fur die relative Haufigkeit des Genotyps a nach der Selektion,
wahrend (P) die relative Haufigkeit des Genotyps a vor der Selektion beschreibt. Damit be-
zeichnet der Quotient aus (P,') dividiert durch (P,) den Anteil der Uberlebenden Individuen
nach der Selektion. 1 - den Anteil der Uberlebenden Individuen nach der Selektion bezeichnet
dann den Anteil der Reduktion, welcher notwendig ist, um die Verteilung der relativen Hau-
figkeiten nach der Selektion herzustellen. Dieser Anteil der Reduktion umfaldt in der Regel
nicht die gesamte Reduktion einer Population, da neben der selektiv auf einzelne Merkmals-
typen wirkenden selektiven Reduktion auch eine auf alle Merkmalstypen wirkende Selektion
stattfinden kann (nicht selektive Reduktion).

Pa%l @Paé
< =1 Min $==
po " 8%‘
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5.6 Die Methode der Zertifizierung forstlichen Vermehrungsgutes

Die Kriterien, d. h. die 6konomischen Rahmenbedingungen, unter denen eine Zertifizierung
forstlichen Saat- und Pflanzgutes am Markt erfolgreich sein kann, wurden bereits in der Be-
schreibung des problembezogenen Wissens dargestellt. In diesem Abschnitt soll es nun um
die Eingrenzung und die Gultigkeitsbereiche der Indikatoren gehen, die fir die Bewertung
genetischer Informationen im Vermehrungsgut herangezogen werden kénnen. Die Gruppe der
nutzbaren Indikatoren wird durch die Erwartungen der Nachfrager und durch das Wissen Uber
die genetischen Einflisse auf die Auspragung der erwarteten Merkmal e bestimmt.

Die Erwartungen der Nachfrager von for stlichem Ver mehrungsgut

Die Verwendung forstlichen Vermehrungsgutes ist auf die Begriindung neuer oder den Erhalt
oder den Umbau vorhandener Baumpopulationen gerichtet. Sie soll die Nutzung ausgewahlter
phanotypischer Merkmale der Elternpopulation in der nachfolgenden Generation, im Vermeh-
rungsgut, sicherstellen. Dies setzt die Vererbbarkeit der ausgewahlten Merkmale voraus.

Die Bedeutung der genetischen Eigenschaften des Vermehrungsgutes nimmt dabei in dem
Mal3e zu, in dem die Genetik an der Auspragung der gewiinschten Merkmale in Baumpopul a
tionen beteiligt ist. Eine gesetzlich geforderte Wiederbewaldung ohne zusétzliche Kriterien
des Artenschutzes wird dabel weniger Wert auf die genetischen Informationen des Vermeh-
rungsgutes legen, as die Auswahl von Populationen zur Generhaltung oder die Erhaltung
morphologischer Eigenschaften bestimmter Baumpopulationen.

Aufgrund begrenzter Lebenszeiten ist bei Pflanzen die Erhaltung und Weitergabe genetischer
Informationen an die Reproduktion gebunden. Die Weitergabe ausgewahlter phanotypischer
Merkmale einer Elternpopulation an ihre Nachkommen und ihre Nutzung ist dadurch an eini-
ge wesentliche Bedingungen gebunden:

1. Das Merkmal ist vererbbar

2. Die Gene zur Herstellung des Merkmals werden vollsténdig an die Nachkommen
weitergegeben.

3. Die Nachkommen sind an ihre Umwelt angepaldt und Uberleben bis zu ihrer
Nutzungsreife.

5.6.1 Die Bewertbarkeit der Merkmale des Vermehrungsgutes

Die auf phanotypischen Merkmalen aufbauende Auswahl der zur Beerntung zugelassenen
Baumpopulationen beruht auf der Erwartung, dal3 die phanotypischen Eigenschaften der El-
tern genetisch bedingt sind und in den Nachkommen ihre Fortsetzung finden.

Diese phénotypischen Merkmale der Altbaume des Beerntungsbestandes sind selbst Ausdruck
des Zusammenwirkens von Genotyp und Umwelt. Jedes Gen steuert in einer definierten Um-
welt einen mehr oder minder grofen Teil zur Auspragung eines Merkmals bei. Die Kenntnis
Uber den Anteil, mit welchem die Gene an der Auspragung eines Merkmals beteiligt sind, ist
in der Regel nur dann vorhanden, wenn das Merkmal von wenigen Genorten ausgepragt wird
und diese relativ leicht zuganglich sind. Bei vielen wirtschaftlich interessanten Merkmalen ist
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aber eine Vielzahl an Genen an der Ausprégung des Merkmals beteiligt, von denen die For-
schung bislang nur einen kleinen Anteil hat entschlisseln kénnen. Die Vorhersage einer
Merkmal sauspréagung anhand der genetischen Informationen eines Individuums bzw. einer
Population in einer spezifischen Umwelt ist beim derzeitigen Kenntnisstand unméglich.

Obwohl eine Vorhersage tUber die Merkmalsauspragungen im Vermehrungsgut fir beliebige
Umweltbedingungen unmaoglich ist, so lassen sich doch fir das Vermehrungsgut die notwen-
digen genetischen Informationen und die Umweltbedingungen beschreiben, unter denen die
Auspragung der Merkmale in elner Population wieder erwartet werden kann. Diese Betrach-
tungen konnen jedoch nur retroperspektiv am Elternbestand vorgenommen werden, der durch
seine Existenz die Fahigkeit zur Auspragung der gewinschten Merkmale bestétigt hat. Da
diese Betrachtung nicht genspezifisch erfolgen kann (s. 0.), wird stets die gesamte beobacht-
bare genetische Information und die Umweltgeschichte des Elternbestandes mit einbezogen.
Es wird daher angenommen, dal3 durch die Wiederherstellung der genetischen Struktur der
Elternpopulation im Vermehrungsgut bel vergleichbaren Umweltbedingungen eine vergleich-
bare Verteilung der Merkmal sauspragungen moglich ist. Dies impliziert, dal3 die verwendeten
Indikatoren fur die Beschreibung der genetischen Information (Marker) und fir die Beschreli-
bung der Umweltbedingungen mit den Genen bzw. Umwelten assoziiert sind, welche die
M erkmal sauspragung steuern.

Neben der Ausprdgung der gewlinschten Merkmale ist es notwendig, dal3 die Trager der
Merkmale bis zur Nutzungsreife Uberleben. Dazu muf das Vermehrungsgut an die Umwelt, in
der es ausgebracht wird, angepaldt sein. Wie jedoch kann man Angepaldtheit des Vermeh-
rungsgutes bewerten, wenn nicht bekannt ist, welche Gene die Angepalitheit an spezifische
Umweltbedingungen steuern ? Angepal3theit kann, ebenso wie bei der Ausprégung wirtschaft-
lich interessanter Merkmale, nur fir eine Population vorgenommen werden, die durch ihre
Existenz den Nachweis Uber diese Fahigkeit der Angepalitheit an definierte Umwel tbedingun-
gen erbracht hat. Diese Bedingung erfillt nur die Elternpopulation. Eine Abschdtzung der
Angepaldtheit des Vermehrungsgutes ist daher an die Voraussetzung gebunden, dal3 die adap-
tiv relevante Umweltgeschichte der Elternpopulation fir das Vermehrungsgut wiederholt
wird, das Vermehrungsgut die genetische Information des Elternbestandes besitzt und die
Tréger der Merkmale an ihre Umwelten angepaldt sind. Unter diesen Bedingungen kann zu-
mindest flr die genetische Struktur der Elternpopulation erwartet werden, dal3 die Merkmals-
verteilung in der Vermehrungsgutpopul ation auch wieder erreichbar ist. Eine prézisere Aussa
ge hinsichtlich der Merkmal sauspragung kann eine Zertifizierung forstlichen Vermehrungsgu-
tes bei dem derzeitigen Wissensstand tiber die merkmal sspezifischen Gene nicht leisten.

5.6.2 Die vollstédndige Weitergabe der beobachtbaren genetischen Informationen von den
Eltern an ihre Nachkommen

Die Ausprdgung genetischer Merkmalsverteilungen der Eltern in ihren Nachkommen ist an
die vollstandige Weitergabe der spezifischen genetischen Information der Eltern gebunden.
Da die genetische Struktur der Elternpopulation zu Beginn ihrer Entwicklung in der Regel
nicht bekannt ist, kann ein Vergleich der beobachtbaren Gene zwischen Eltern und ihren
Nachkommen nur auf der Ebene der Allele stattfinden.

Ein Vergleich der allelischen Struktur der Eltern mit dem Vermehrungsgut eines Reprodukti-
ong ahres gibt dann Hinweise auf die reproduktionseffektive Populationsgrofie. Fehlen in dem
Vermehrungsgut eines Reproduktionsjahres Gene der Elternpopulation, dann ist zur Gewahr-
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leistung der angestrebten Merkmalsverteilung im Vermehrungsgut ein weiteres Reprodukti-
ongjahr zur Begrindung der Population hinzuzuziehen.

Da das Auftauchen seltener Gene in einer Stichprobe von der Untersuchungsmethode be-
stimmt wird, muf3 zun&chst geprift werden, ob die verwendete Stichprobe alle seltenen Allele
in der Grundgesamtheit entdecken kann. Dazu wird die minimale Haufigkeit eines Allels in
der Grundgesamtheit bestimmt werden, die mit der gewdahlten Stichprobengréfie nachgewie-
sen werden kann (GREGORIUS, 1980).

5.6.3 Die Abschatzung der Angepaldtheit des Vermehrungsgutes als Voraussetzung fiur die
Erhaltung der merkmal srelevanten Informationen bis zum Nutzungsalter

Eine sichere Prognose der genbedingten Merkmalsauspragung allein ist fur die Nutzbarkeit
der elterlichen Merkmale im Vermehrungsgut dann sinnlos, wenn die Merkmalstrager im
Vermehrungsgut wahrend ihrer Entwicklung selektiert werden und das Nutzungsalter nicht
erreichen. Die Abschdtzung der Angepaldtheit und der Anpassungsféhigkeit der Pflanzen ist
daher eine wesentliche Grundlage fur das Erreichen des Nutzungsalters und den wirtschaftli-
chen Erfolg der zu begrtindenden Popul ation.

Die Angepaldtheit einer Population an ihre aktuellen Umweltbedingungen ist, ebenso wie das
morphologische Merkmal, ein Merkmal, welches sich auf eine Fiille von adaptiven Umwelt-
faktoren bezieht. Da in der Regel auch dafir nicht die Gen-Umweltfaktor-Beziehungen be-
kannt sind, kann auch die Angepaldtheit einer Population nur retroperspektiv beurteilt werden.
Allein die Existenz der Population in einer Umweltgeschichte legt als Ergebnis des Anpas-
sungsprozesses Zeugnis Uber die Angepaldtheit einer Population ab. Da diese Angepalitheit
nur fur die bekannten Umweltbedingungen gilt, nimmt die Qualitét der Aussage mit dem Zeit-
raum der bekannten Umweltbedingungen zu. Eine Aussage Uber die Angepalitheit einer Popu-
lation nimmt daher an Qualitat zu, wenn die Umweltgeschichte der betrachteten Population
Uber mehrere Generationen tUberschaubar und bekannt ist.

Wenn der Anpassungsprozef3 an diese Umweltgeschichte von mehreren Generationen in glei-
cher Weise durchlaufen worden ist, dann kann erwartet werden, dal3 sich im Laufe der Zeit ein
genetisches Gleichgewicht eingestellt hat. Dies bedeutet, dal3 sich die genetischen Strukturen
fUr vergleichbare Entwicklungsphasen aufeinander folgender Generationen wiederholen. Da-
mit wird mit der genetischen Struktur der Elternpopulation die genetische Struktur der Samen
definiert, der diese wahrend ihrer Entwicklung zustreben (genetisches Gleichgewicht).

Die Samen der angepaldten Elternpopulation besitzen dann alle fir die Anpassung notwendi-
gen Informationen, um im Laufe der Entwicklung die genetische Zielstruktur zu erreichen.
Der Prozef3 der Veranderung der genetischen Struktur der Samen aus der Elternpopulation zur
genetischen Zielstruktur représentiert unter diesen Bedingungen die Entwicklung der geneti-
schen Struktur in einer angepaldten Population.

Auch das Vermehrungsgut muf3 diesen Prozef3 der Veradnderung der genetischen Strukturen
hin zur genetischen Zielstruktur durchlaufen, wenn es die gewiinschte Verteilung der phano-
typischen Merkmale auspragen soll. Es ist jedoch zusétzlich durch den Verlust adaptiver ge-
netischer Informationen wahrend der Produktion gefahrdet. Gehen bei der Produktion adapti-
ve Informationen verloren, so sollte der Anpassungsprozeld der genetischen Struktur im Ver-
mehrungsgut von dem einer angepaldten Population unterscheidbar sein. Der Verande-
rungsprozeld in der genetischen Struktur der Samen aus der Elternpopulation kann daher unter
vergleichbaren Umweltbedingungen als Referenz fir die Bewertung der Angepaldtheit des
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Vermehrungsgutes herangezogen werden. Der zugrunde liegende Verdnderungsprozefd der
genetischen Struktur im Vermehrungsgut hin zu einem Zielzustand erfolgt durch die Redukti-
on der PopulationsgrofRe und kann durch die Selektionslast gemessen werden (vgl. Kapitel
5.5.4.15).

5.6.3.1 Die Veranderung der Selektiondast wahrend der Entwickiung des Vermehrungsgutes

Der Abbau der Selektiondast wahrend der Entwicklung einer Population unter den lokalen
Umweltbedingungen der Elternpopulation ist in der Regel unbekannt. Da die Reduktion der
Population mit dem Verlust einmaliger genetischer Informationen (auch im genetischen Hin-
tergrund) einhergehen kann, mul? von einer angepaldten Population erwartet werden, dald sie
diesen Verlust genetischer Informationen minimieren kann. Dies ist nur dann denkbar, wenn
die Reduktion der Population nicht zu einer relativen Haufigkeit der Genotypen fuhrt, die un-
ter der Zielhdufigkeit im Adultzustand liegt. Ein auf ale Entwicklungsphasen gleichverteilter
Abbau der Selektionslast erflllt diesen Zustand am ehesten und entspricht daher der idealen
Entwicklung der Selektionglast in einer angepaldten Population. Von den Samen elner ange-
paldten Elternpopulation wird unter der Annahme, dal3 diese Angepalitheit an die Nachkom-
men weiter gegeben wird, ein monotoner Abbau und keine Zunahme der Selektionslast erwar-
tet.

Da nur die Selektionslast der ersten Entwicklungsphase (Samenstadium) bekannt ist und un-
klar bleibt, ob die Entwicklung der Selektionslast unter den lokalen Umweltbedingungen der
Ideallinie folgt, mul3 bei der Bewertung des Vermehrungsgutes auch eine Entwicklung der
Selektionslast al's angepaldt bewertet
werden, welche die Selektionsast Die Entwicklung der Selektionslast wahrend der
bis zum Entwicklungsstadium des Entwicklung einer angepafiten Population

Vermehrungsgutes beibehdlt (vgl.
Abbildung 5-3). Der Abbau der
Selektionslast in der Samenpopula-
tion stellt damit die Referenz dar,
an der das Vermehrungsgut bewer-
tet werden kann. Die Obergrenze

Selektionslast

1 } \6= =0=8=3=0~
der Selektionsast, welche vom e & 4 A R
Vermehrungsgut nicht tberschritten e E L 3 E
@ E o Entwicklungsstadium ©

werden darf, wird damit durch die
Selektionslast der Samen definiert.
Das Uberschreiten dieser Selekti- appildung 5-3 Die Entwicklung der Selektionslast

ondast kann dann mit einem Ver-

lust genetischer Informationen assoziiert werden, der Uber das Ausmal? der angepaldten Popu-
lation hinaus geht. In diesem Fall hétte das Vermehrungsgut einen starkeren Verlust geneti-
scher Informationen als die angepaldte Population erfahren, und hétte damit auch einen Tell
seiner Angepaldtheit eingebufd. Ein Unterschreiten der Selektionslast kann aufgrund der feh-
lenden Informationen Uber die Entwicklung der Selektionslast in der Population nur als erhal-
tene Angepaldtheit interpretiert werden.

‘ —X — Spéate Abnahme Ideallinie —o— Rasche Abnahme ‘
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5.6.3.2 Die Anpassungsfahigkeit

In einer hypothetisch vollsténdig invariablen Umwelt fihrt die Selektion zu vollstandiger An-
passungen der Individuen an ihre Umweltbedingungen, zu vollstandiger Angepalétheit. Dadie
Umweltbedingungen nicht nur durch abiotische, sondern auch durch biotische Faktoren be-
stimmt werden, sind Umweltbedingungen in der Regel nicht fixiert und erfordern eine sténdi-
ge Féahigkeit, sich veranderten Umweltbedingungen anpassen zu kénnen. Angepalitheit und
Anpassungsfahigkeit sind unter variablen Umweltbedingungen in einem wechselseitigen
Gleichgewicht fiir das Uberleben einer Art notwendig. Angepalitheit und Anpassungsfahigkeit
sind daher essentielle Eigenschaften von Populationen.

Da die Anpassungsfahigkeit as ein Vorhalten genetischer Informationen fur zukinftige Um-
weltbedingungen definiert ist, ist Anpassungsfahigkeit nicht ohne die Gewahrleistung der
aktuellen Lebensfunktionen denkbar. Anpassungsfahigkeit ist daher nicht ohne die Berlick-
sichtigung der Angepaldtheit einer Population zu bewerten. Sollen unter diesen Bedingungen
zwei Populationen hinsichtlich ihrer genetischen Informationen bewertet werden, so ergibt
sich das Problem, sowohl der Angepaldtheit als auch der Anpassungsféhigkeit einen Wert
beizumessen. Dain einer Population ale genetischen Informationen, welche nicht der Ange-
paldtheit dienen, der Anpassungsfahigkeit zugeschrieben werden, sind die Angepalitheit und
die Anpassungsfahigkeit negativ korreliert. Die Vergleichbarkeit von zwei Populationen be-
ziglich ihrer Anpassungsfahigkeit ist daher nur dann mdglich, wenn beide Populationen die
gleiche Angepalitheit besitzen. Tragt eine dieser Populationen dann mehr genetische Informa-
tionen a's die andere, so besitzt die Erstgenannte eine hthere Anpassungsféhigkeit als letztere.
Die Anpassungsfahigkeit einer Population soll jedoch in dieser Arbeit nicht weiter beleuchtet
werden.

5.6.4 Das Verfahren der Zertifizierung

Das Verfahren der Zertifizierung setzt sich nun aus den Abschnitten 5.6.2 und 5.6.3 zusam-

Der Ablauf der Bewertung des Vermehrungsgutes

Die gesamte beobachtbare

genetische Information der nein itere R dukii
Elternpopulation ist aufdas | ———  » Wﬁ' ere dem? u CII(.)nS'
Vermehrungsgut Gibertragen [El® S el

ja

Homogenitatstest zwischen
dem Vermehrungsgut und der n.s.
Samennachkommenschaft
des Beerntungsbestandes

Das Vermehrungsgut ist an
die gegebenen Umweltbe-
dingungen angepalf3t

sign.

‘SL(reprod.mat.) < S, (progeny) ‘

sign.

Die Selektionslast Ubersteigt
die des Samenstadiums, so
daf die Angepafitheit nicht
garantiert werden kann.

S.(reprod.mat.) > S (progeny) ’—,

Abbildung 5-4 Der Ablauf der Bewertung des Ver mehrungsgutes (S =Selektionslast)
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men (Abbildung 5-4).

Zunéchst wird anhand der allelischen Struktur der Elternpopulation und des Vermehrungsgu-
tes gepriift, ob Allele der Elternpopulation im Vermehrungsgut fehlen. Dazu wird anhand des
Verfahrens von GREGORIUS (1980) die minimale Haufigkeit eines Allels in einer Grundge-
samtheit bestimmt, die mit einer Stichprobe der Grof3e N mit 95%iger Sicherheit entdeckt
werden kann. Ist diese Wahrscheinlichkeit grof3er as die Haufigkeit eines Allels in der El-
ternpopulation, dann kann trotz des Fehlens eines Allels in der Stichprobe aus dem Vermeh-
rungsgut keine Aussage Uber den Verlust eines Allels im Vermehrungsgut vorgenommen
werden. Fehlt jedoch ein Allel, dessen relative Haufigkeit die Erkennbarkeitsgrenze der Stich-
probe Uberschreitet, dann ist zur vollstandigen Weitergabe der beobachtbaren genetischen
Informationen ein weiterer Reproduktionsjahrgang notwendig.

In einem zweiten Schritt wird die Selektionslast des Vermehrungsgutes und die der Samen der
gesamten Elternpopulation der Untersuchungsfléche bestimmt. Da jedoch beide Untersu-
chungsphasen durch Stichproben reprasentiert sind, ist es notwendig, zuvor beide Stichproben
auf Homogenitét zu testen. Falt dieser Test nicht signifikant aus, dann sind die genetischen
Strukturen des Vermehrungsgutes und der Samen der gesamten Elternpopulation der Untersu-
chungsflache so &hnlich, dal? sie aus einer gemeinsamen Grundgesamtheit stammen kdnnten.
In diesem Fall kdnnen die Abweichungen zwischen den genetischen Strukturen nicht als Ver-
lust von anpassungsrelevanter Information interpretiert werden. Das Vermehrungsgut hétte in
diesem Fall keinen Verlust an Angepaldtheit an die Umweltbedingungen der Elternpopulation
erfahren.

Treten jedoch signifikante Veranderungen der genetischen Strukturen zwischen dem Vermeh-
rungsgut und den Samen der gesamten Elternpopulation auf, dann kann dies zwei Ursachen
haben: Entweder die genetische Struktur des Vermehrungsgutes hat sich im Verhdtnis zu den
Samen noch weiter von der angestrebten genetischen Zielstruktur (= genetische Struktur der
Sameneltern) entfernt oder sie hat sich dieser bereits deutlicher angendhert. Im ersten Fall
wére die Selektiondast weiter angestiegen und miféte als ein Verlust an Angepaldtheit inter-
pretiert werden. Trifft der zweite Fall zu, dann hat sich bereits im Vermehrungsgut ein Tell
der Selektionslast abgebaut. Ein Verlust an Angepaldtheit wére in diesem Falle nicht zu be-
farchten.

5.6.5 Der Aufbau des Zertifikats

Die Rahmenbedingungen, unter denen das Zertifikat Gultigkeit besitzt, wurden bereits weiter
oben beschrieben. Da die Angepaldtheit des Vermehrungsgutes nur unter den Umweltbedin-
gungen der Elternpopulation beurteilt werden kann, ist es zunéchst notwendig eine prézise
Beschreibung der Elternpopulation und ihrer Umwelt vorzunehmen. Dieser Beschreibung
wird die des Vermehrungsgutes gegeniibergestellt.

Um neben den Umweltbedingungen auch die Qualitét der Zertifizierung beurteilen zu kénnen,
wird die Untersuchungsmethode beschrieben. Dazu zahlt die Methode der Stichprobenerhe-
bung, die Stichprobengrofie und die verwendeten Genmarker. Die Wahrscheinlichkeit, mit der
ein Allel in der Grundgesamtheit mit der gewahlten Stichprobe entdeckt werden kann, gibt
Auskunft Uber die Prézision der Untersuchung, wahrend Uber die genannten Genorte die Vari-
ationsumfang der Erbinformationen abgeschétzt werden kann. Erwéhnung in dem Zertifikat.
Dieser Wahrscheinlichkeit folgt die Angabe der untersuchten Genorte. Die Genorte des Ver-
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mehrungsgutes, welche sich in ihrer genetischen Struktur von den Samen der Elternpopulation
unterscheiden, werden neben ihrer namentlichen Erwahnung mit dem p-Wert des Homogeni-
tatstest angefuihrt.

Den Abschluf3 des Zertifikats bildet eine verbale Beschreibung des Zertifizierungsergebnisses
mit allen zu berlcksichtigenden Rahmenbedingungen.

5.7 Methoden der repréasentativen Stichprobenerhebung

Die Weitergabe der genetischen Informationen an die Samen ist bei Uberwiegend genetischer
Kontrolle des phanotypischen Merkmals eine Voraussetzung fir die Ausprégung der ge-
winschten Merkmale in den Nachkommen. Um diese Weitergabe zu gewdhrleisten, ist es
notwendig, in den verschiedenen Phasen der Vermehrungsgutproduktion Stichproben zu ent-
nehmen. Da die Verteilung der genetischen Information weder im Bestand noch im Saatgut
noch in der Baumschule bekannt ist, muf’ aus jedem Kollektiv eine Zufallsstichprobe gezogen
werden. Da der raumliche Bezug der genetischen Information im Beerntungsbestand, im
Saatgut und im Saatbeet sehr unterschiedlich sein kann, werden im folgenden die Verfahren
der Stichprobengewinnung beschrieben.

5.7.1 Die Beprobung der Untersuchungsflache

Mit der Beerntung der Untersuchungsflache wird nur eine begrenzte Anzahl von Baumen aus-
gewahlt. Das Erntegut mul3 daher nicht automatisch fir die Samen der gesamten Population
reprasentativ sein. Um diesen Sachverhalt beurteilen zu kdnnen, ist es notwendig, die geneti-
sche Struktur der gesamte Samenpopulation der Untersuchungsflache zu kennen. Da die Sa-
mendichte auf der Untersuchungsflache sehr unterschiedlich sein kann, ist die raumliche Ver-
teilung der Baume und ihrer Samen auf der Beerntungsflache wichtig fir die Erfassung der
genetischen Informationen auf der Untersuchungsflache. Die Beprobung der Samen der ge-
samten Elternpopulation wurde daher durch eine systematische Verteilung von Probekreisen
auf der Untersuchungsflache vorgenommen. Durch die Verwendung von Probekreisen, inner-
halb derer alle Samen eingesammelt wurden, konnte der moglicherweise unterschiedlichen
Dichte der Samen auf der Untersuchungsfléche Rechnung getragen werden. Der Abstand der
Stichprobenpunkte betrug 50 m. Um gleichzeitig Rickschlisse auf eine fur die Beerntung
optimale Dichte und Grof3e der Probekreise zu gewinnen, wurde im Wechsel von 25 m jeweils
ein groRer (514 cm?) und ein kleiner Probekreis (283cm?) eingesetzt. Uber den Beprobungs-
termin im November und Dezember 1996 wurde sichergestellt, dal3 alle Samen aus den Sa-
menkapseln ausgefallen waren.

5.7.2 Die Erfassung der genotypischen Struktur der Pflanzen im Saatbeet

Mit der Aussaat werden die Samen in einen neuen rdumlichen Bezug zueinander, in das Saat-
beet, gebracht. Sie sind bis dahin im Rahmen der Reinigung, Lagerung und Vorbereitung zur
Aussaat mehrfach durchmischt worden, so dal3 von einer zufdligen Verteilung der Genotypen
in den Saatbeetreihen ausgegangen werden kann.

Zur Gewinnung zufdliger Stichproben aus dem Kollektiv der aufwachsenden Pflanzen wur-
den Zufallszahlen generiert, deren Obergrenze durch die Lénge der Pflanzenreihen in cm fest-
gelegt war. Die Zufalszahl reprasentierte auf diese Weise eine Position innerhalb der Pflan-
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zenreihe. Die der Position am néchsten stehende Pflanze wurde in die zu erstellende Stichpro-
be aufgenommen.

5.7.3 Die Erfassung der genotypischen Struktur in der Menge der geernteten Samen

Die Samen der beernteten Baume wurden, dem Erntefortschritt entsprechend, in Scken gela-
gert. Da sich die Samen jedes beernteten Baumes aufgrund unterschiedlicher Eizellen und
Pollenbeitrége von Baum zu Baum genetisch unterscheiden, sind die genetischen Informatio-
nen der Samen inhomogen in den Erntegutsécken verteilt. Zum Zeitpunkt der Ernte war daher
eine reprasentative Beprobung der genetischen Struktur der Samenpopulation nicht méglich.

Die Durchmischung des Erntegutes der beernteten Baume wird erst durch die Reinigung und
Vorbereitung zur Lagerung vorgenommen und verbessert. Durch die Beprobung des Erntegu-
tes lassen sich aus dem Vergleich der genetischen Strukturen aus verschiedenen, aufeinander
folgenden Phasen der Saatgutbehandlung Ruickschliisse auf die Behandlung des Saatgutes
ziehen.

5.7.4 Welche Saatgut-Sichprobe reprasentiert die genotypische Struktur des Saatgutes am
besten ?

Durch die inhomogene Vertellung der genetischen Informationen im Saatgut muf3te zunéchst
gepruft werden, welche der drei, zu verschiedenen Zeitpunkten im Behandlungsprozeld des
Saatgutes gezogenen Samenstichproben die genotypische Struktur des Saatgutes am besten
représentiert. Die Phase der Saatgutbehandlung, aus der die drei Stichproben aus der Saatgut-
population gezogen wurden, und der Ablauf der Saatgutbehandlung sind in der Abbildung 5-5
dargestellt.

Durch den paarweisen Vergleich der genetischen Strukturen in den drei aufeinander folgenden
Saatgutstichproben &3 sich abschédtzen, welche der drel Stichproben die genotypischen
Struktur des Saatgutes am besten reprasentiert. Zu diesem Zweck werden zunéchst die Saat-
gutstichproben beschrieben.

Die Phase der Beerntung

® Diese Stichprobe zur Schétzung der genotypischen Struktur des Erntegutes wird aus den
fUr jeden beernteten Baum getrennt gelagerten Samen rekonstruiert und mit (EG-EB) be-
zeichnet. Zum Zeitpunkt der Ernte wurden von jedem Baum 300 Samen separat auf den
Folien eingesammelt (s. 0.). Um aus den getrennt gelagerten Samen jedes beernteten Bau-
mes eine Stichprobe zur genotypischen Struktur im Erntegut zu erstellen, missen die Bei-
trége jedes einzelnen Baumes zur gesamten Erntegutmenge berticksichtigt werden. Wah-
rend der Ernte wurde fir die Randbdume und die im Inneren des Bestandes stehenden
Baume die durchschnittliche Erntemenge ermittelt (vgl. Bestandesbeschreibung). Da die
Randbaume einen grof3eren Beitrag zur gesamten Erntegutmenge geleistet haben, wurden
fur die Untersuchungsflache Hofgeismar von jedem Randbaum 2 und von den im Bestan-
desinneren beernteten Baumen 1 Samen von jedem Baum zufdllig ausgewahlt, zu einer
Stichprobe zusammengefaldt und analysiert. Auf der Untersuchungsfldche Horn waren die
Ertrage der B&ume am Bestandesrand kaum unterschiedlich zu denen im Bestandesinneren,
so dal? hier fur jeden Baum zufdllig zwei ausgewahlte Samen als Teil der Erntegutstichpro-
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be zusammengefaldt wurden. Von diesen Samen wurden 150 Samen auf ihren Genotyp hin
analysiert. Fir diese Stichprobe zur Schatzung der genetischen Struktur im Ernte wurde die
Bezeichnung ,Erntegut aus den fir jeden einzelnen Baum getrennt gehaltenen Samen*
(,EG-EB") gewahlt.

Obwohl mit dieser Methode seltene Genotypen in der Reprasentanz im gesamten Erntegut-
pool diskriminiert werden, wurde die Auswahl einzelner Samen von jedem einzelnen Baum
(EG-EB1, ...EG-EBnN) der Vermischung aller 300 gesammelten Samen je beerntetem Baum in
einem gemeinsamen Erntegutpool vorgezogen. Dies ist insbesondere darin begrindet, dald die
von jedem beernteten Baum gesammelten Samen nicht entsprechend seines Ertrags an der
gesamten Erntegutmenge erfaldt werden konnten. Die Baume im Bestandesinneren wirden so
Uberreprasentiert. Auf die zuvor genannte Weise kann jedoch der Beitrag der Randbdume zur
gesamten Erntegutmenge Berlicksichtigung finden und die Samen jedes beernteten Baumes
stehen fur weitere Untersuchungen zur Verfligung.

Die Phase der Reinigung

Im Saatgutbetrieb wurde das Erntegut aus den Transportbehéltern entnommen, vorgetrocknet
und gereinigt. Es wird nun nach der ersten Behandlung als Saatgut bezeichnet und daher im
folgenden als ,SG* abgekirzt. In Abhéngigkeit vom Grad der inhomogenen Verteilung der
genetischen Informationen kann auch nach der Reinigung das Saatgut noch nicht ausreichend
durchmischt sein.

® Die zweite Stichprobe zur genotypischen Struktur des Erntegutes wurde daher nach der
Reinigung des Saatgutes von dem Saatgutbetrieb hergestellt. In dieser Phase existiert nur
eine Stichprobe aus dem Saatgut der Untersuchungsfléche Horn. In dieser Stichprobe las-
sen sich die Effekte einer mangelnden Durchmischung der Samen nicht von einer durch die
Reinigung verursachten Entnahme (evtl. leichter Samen mit einem bestimmten Genotyp =
Assoziation Genotyp - Samengroéf3e) trennen. Diese Stichprobe wird als ,, Saatgut - nach
Reinigung” (SG-R) bezeichnet.

Die Phase der Vorbereitung zur Lagerung

® Da die maximale Durchmischung der geernteten Samen erst im Laufe der Bearbeitungs-
schritte zur Einlagerung der Samen erfolgt, wurde eine weitere Stichprobe aus den zur Ein-
lagerung vorbereiteten Samen hinzugezogen. In diesen Prozef3 der Saatgutvorbereitung
fallt bei der Untersuchungsfldche Hofgeismar die Stratifizierung des Saatgutes. Das Saat-
gut der Untersuchungsflache Horn wurde erst nach der Stichprobenentnahme stratifiziert.
Diese Stichprobe, welche die genotypische Struktur des Saatgutes nach der Vorbereitung
zur Einlagerung beschreibt, wird als ,, Saatgut zur Lagerung” (SG-L) bezeichnet.
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Abbildung 5-5 Ablaufschema der Saatguternte und -behandlung, sowie der Entstehung der Erntegut-
stichproben (EG-EB = Erntegut aus den fir jeden Baum getrennt gelagerten Samen, SG-R = Saatgut
nach Reinigung, SG-L = Saatgut nach Vorbereitung zur Einlagerung)

Aus dem paarweisen Vergleich der Stichproben zur genetischen Struktur des Erntegutes (ge-
notypische Struktur des Erntegutes, die aus den fir jeden Baum getrennt gelagerten Samen
rekonstruiert wurde(EG-EB), genotypische Struktur des Saatgutes nach der Reinigung (SG-R)
und genotypische Struktur des Saatgutes nach der Vorbereitung zur Einlagerung (SG-L) ) sind
in begrenztem Umfang Schliisse auf die bis dahin aufgetretenen Einfliisse auf das Erntegut
maoglich.

Fall 1 [EG-EB ! SG-R, SG-R?* SG-L, aber EG-EB = SG-L]

Entspricht die genotypische Struktur des Erntegutes (EG-EB = fir jeden Baum getrennt gela-
gerten Samen) z. B. nicht der des Saatgutes (SG-R = unmittelbar nach der Reinigung), so ist
dann auf elne mangelnde Durchmischung des Saatgutes bei der Reinigung zu schlief3en, wenn
die genotypische Struktur des Saatgutes (SG-L = nach der Vorbereitung zur Einlagerung)
wieder dem (EG-EB) entspricht [Formal : EG-EB * SG-R, SG-R* SG-L, aber EG-EB = EG -
L]. Da das Saatgut bis zur Einlagerung die weitest gehende Durchmischung der Samen erfah-
ren hat, wird die genotypische Struktur des Erntegutes dann durch diese Stichprobe(SG-L) am
besten beschrieben.
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Fall 2[EG-EB = SG-R, SG-R* SG-L, aber EG-EB * SG-L]

Entspricht die genotypische Struktur des Erntegutes (EG-EB = aus den fur jeden Baum ge-
trennt gelagerten Samen) der des Saatgutes (SG-R = unmittelbar nach der Reinigung), dann
kann bei représentativer Beprobung des Saatgutes zu diesem Zeitpunkt von einer ausreichen-
den Durchmischung des Saatgutes ausgegangen werden. Wenn dann zwischen der genotypi-
schen Struktur des Erntegutes (EG-EB) und (SG-L) sowie zwischen dem Saatgut (SG-R) und
dem zur Einlagerung vorbereiteten Saatgut (SG-L) Unterschiede in der genotypischen Struk-
tur auftreten, dann kann diese Verdnderung nur durch die Zugabe fremden Saatgutes entstan-
den sein. Zwingende Voraussetzung ist alerdings, dal3 es keinerlei Hinweise auf eine man-
gelnde Durchmischung der Samen gibt und die Stichprobe (SG-R) die genotypische Struktur
des Saatgutes reprasentativ erfal?t hat. In diesem Fall sind die Stichproben (EG-EB) oder (SG-
R) zur Beschreibung der genotypischen Struktur des Erntegutes geeignet.

Fall 3 [EG-EB ! SG-R, SG-R = SG-L, aber EG-EB* SG-L]

In einem dritten Fall ist keine eindeutige Aussage mdglich. Wenn die genotypische Struktur
des Erntegutes (EG-EB = aus den fir jeden Baum getrennt gelagerten Samen) nicht der des
Saatgutes (SG-R = unmittelbar nach der Reinigung) und auch nicht der des Saatgutes (SG-L =
nach der Vorbereitung zur Lagerung) entspricht und dann zusétzlich keine Unterschiede zwi-
schen dem Saatgut (SG-R) und (SG-L) gefunden werden kénnen, dann kommen zwei Ursa
chen fir diese Abweichungen in Frage.

1. Die genetische Struktur des Erntegutes (EG-EB = aus den fir jeden Baum getrennt gelager-
ten Samen) entspricht nicht dem Saatgut, das in dem Samenbetrieb behandelt worden ist.
Die Ursache dafur kann in den unterschiedlichen Beitrdgen der einzelnen Baume zur ge-
samten Erntegutmenge liegen, die durch die wenigen in der Stichprobe (EG-EB) verwen-
deten Samen nicht représentiert wurden.

2. Eine zweite Erklarung ist durch die Entnahme von Erntegut vor dem Reinigungsprozef3
moglich, bevor eine ausreichende Durchmischung der Samen eingetreten war. In gleicher
Weise wirde auch eine Zugabe von fremdem Erntegut vor der Reinigung erkennbar wer-
den.

Lassen sich Zweifel an der Herstellung der Stichprobe (EG-EB) nicht ausschlief3en, dann wird
die genotypische Struktur des Erntegutes am besten durch die Stichprobe (SG-L) beschrieben.
Lassen sich umgekehrt alle Zweifel ausschlief3en, dann wére die Zugabe fremden Erntegutes
wahrscheinlicher, so dal3 die Stichprobe (EG-EB) die beste Beschreibung der genotypischen
Struktur des Erntegutes darstellen wiirde.

Fall 4 [z. B. EG-EB = SG-R, SG-R = SG-L, aber EG-EB* SG-L]

Tritt unter den drei zu betrachtenden Paaren des Vergleichs der genotypischen Strukturen im
Saatgut nur einmal eine Ungleichheit auf, dann entsteht ein logischer Widerspruch in der Aus-
sage. Die Ursachen dafir missen dann in der Schérfe der Untersuchungsmethode und in der
Herstellung der Stichproben gesucht werden. In diesen Féllen ist die zwelifelsfreie Beschrei-
bung der genotypischen Struktur des Erntegutes nicht méglich. Eine Anndherung kann die
Berticksichtigung aller Stichproben als Referenz erreichen.
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Fall 5 [EG-EB* SG-R, SG-R* SG-L, aber EG-EB* SG-L]

Sind bei dem Vergleich ale genotypischen Strukturen signifikant verschieden, so kann auf-
grund verschiedener Ursachen die Beschreibung der genotypischen Struktur des Erntegutes
nicht vorgenommen werden. Mogliche Einfllsse wéren die bereits erwdhnte Methode bel der
Herstellung der Stichproben (EG-EB =aus den fir jeden Baum getrennt gelagerten Samen),
die Entnahme oder Hinzufiigung von Erntegut, as auch Effekte der Durchmischung des
Saatgutes.

Fall 6 [EG-EB =SG-R, SG-R = SG-L, aber EG-EB = SG-L]

Sind alle Stichprobenvergleiche nicht signifikant verschieden, so kann jede der vorhandenen
Stichproben a's Referenz zur Beurteilung der genotypischen Struktur des Erntegutes herange-
zogen werden. Zu empfehlen ist in dieser Situation die Stichprobe (SG-L = nach der Vorberei-
tung zur Lagerung), da diese den stérksten Grad der Durchmischung der Samen erfahren ha-
ben sollte.

5.7.5 Die Referenz zur Beurteilung der genetischen Information im Erntegut

Nachdem im vorausgegangenen Abschnitt die genotypische Struktur des Erntegutes abgesi-
chert worden ist, bleibt die Frage zu beantworten, welcher Anteil der genetischen Information
aus den Samen der gesamten Elternpopulation der Untersuchungsflache im Erntegut erfal3t
worden ist.

Um diesen Prozel3 der Weitergabe genetischer Informationen an die Folgegeneration zu erfas-
sen und zu bewerten, ist eine Referenz notwendig, welche die maximal verfligbare genetische
Information definiert. Diese Referenz ist der Bestand der Altbdume auf der Untersuchungsfl &
che. Sie definiert, sofern man vom Genfluf3 absieht, die maximal verfiigbare genetische In-
formation der Untersuchungsflache.

Durch Unterschiede in der Bluhintensitét, durch unterschiedliche Paarungserfolge und ver-
schiedene postzygotale Selektionsbedingungen bis zur Ernte sind jedoch nicht alle Teile der
potentiellen Elternpopulation in gleichem Ausmald an der Produktion der Samen eines Jahres
beteiligt (reproduktionseffektive Population). Um die gesamte genetische Information eines
Baumbestandes in die néchste Generation zu Uberfihren, sind daher in der Regel mehrere Jah-
re der Reproduktion notwendig.

Fir die Beurteilung einer Beerntung hinsichtlich der représentativen Erfassung der verflgba-
ren genetischen Informationen in einer Population kann daher nur die im Erntgjahr produzier-
te Samenpopulation des gesamten Beerntungsbestandes herangezogen werden. Sie stellt die
wahrend eines Erntejahres maximal zu beerntende genotypische Struktur des gesamten Beern-
tungsbestandes der Untersuchungsfléache dar.

An dieser Referenz wird gemessen, in welchem Umfang die genetische Information der Sa-
men der gesamten Elternpopulation der Untersuchungsfléche im Erntegut enthalten ist oder
wie sie in den Produktionsschritten zur Anzucht von Vermehrungsgut verandert wird. Das
Ausmal? der Ubereinstimmung der genetischen Informationen zwischen der Referenz und dem
untersuchten Produktionsschritt wird durch die Repréasentativitédt beschrieben.
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5.8 Die Methode der Darstellung der genotypischen Variationsmal3e der untersuchten Po-
pulationen

Zur Beschreibung der genetischen Informationen der untersuchten Populationen wird Tabelle
5-6 mit Mal3en zur genetischen Variation verwendet, die im folgenden kurz beschrieben wer-
den soll.

Tabelle 5-6 Die Dar stellung der Variationsmal3e

Die genetischen Variation in der Samen der gesamten Elternpopulation und die Differenz
zu den 2+0jahrigen Pflanzen , Hofg 1995.
Forstamt Hofg Population NK des ges. Bestandes (2+0j.Pflanzen)
IDHA Diff. MDHB* Diff. MDHC Diff. 6PA Diff. PGMA Diff. MNRA Diff. GOTB Diff. LAPA* Diff. PGIB Diff.

N 230 | -81 ] 230 | 81 220 | -71 ] 229 | -80 | 193 | -44 | 230 | -81 140 | -31 § 230 | -81
allelische Vielfalt 2 1 2 0 2 0 2 0 2 0 3 =il 3 0 2 0
genotyp.Vielfalt 3 1 3 =il 3 0 3 =il 3 0 4 -2 6 0 2 0
genotyp. Diversitat 2301(-0114143)-0,11§2,32 |-0,06f1,54]-0,17]2,99 |-0,82] 1,26 |-0,08 5,38 |-0,10 § 1,06 |-0,05
Heterozygotenanteil 0,42 |-0,07] 0,16 |-0,024 0,39 | 0,05 § 0,19 |-0,03] 0,32 | 0,02 | 0,11 |-0,03 0,61 |-0,11 0,03 | -0,02
Eveness d. Genotypen 0,92 |-0,08]0,82]0,04 J0,89|0,05)0,78 | 0,06 § 0,97 |-0,1410,89 | 0,03 0,86 |-0,02 } 0,97 | 0,02
relative Trennung 0,53 |-0,43] 0,67 | 0,06 0,33 | 0,29 0,57 |0,11 § 0,96 |-0,92]0,82 | 0,04 0,60 |-0,33 0,95 | 0,04
latentes Potential 0,30 | 1,10 J 0,79 | 0,06 § 0,31 |-0,00§ 0,73 | 0,10 § 0,00 | 0,40 | 1,88 |-0,96 0,11 | 0,10 J 0,97 | 0,02

Vgam genische Diversitat Heterozygotiegrad -0,01

Die beiden oberen weil3en Felder geben die Herkunft des Untersuchungsmaterials und die
Populationen an, welche verglichen werden. Diese Populationen représentieren i. d. R. unter-
schiedliche Phasen der Behandlung des Vermehrungsgutes. In der Tabelle wird zunéchst die
Population genannte, welche mit den Ursprungsdaten angegeben ist. In der Spalte daneben
findet sich die Differenz zu der in Klammern angegebenen Population. Die Bezeichnung der
Populationen orientiert sich an der Beschreibung der gewonnenen Stichproben.

N verweist auf den jeweils zugrunde liegenden Stichprobenumfang, wahrend die alelische
und die genotypische Vielfalt die Anzahl unterschiedlicher Allele und Genotypen zé&hlt. Dar-
unter werden die Werte der genotypischen Diversitét, der Heterozygotenanteile, der Eveness,
der relativen Trennung und das latente Potential angegeben. An der Basis der Tabelle finden
sich die Werte der hypothetisch gametischen Multilocus-Diversitét, der genischen Diversitét
und des Heterozygotiegrades.

Um den Vergleich von Popul ationsparametern zu vereinfachen sind in der Spalte neben jedem
Genort die Differenzen zur im Tabellenkopf bezeichneten Popul ation dargestel lt.
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6 Ergebnisse

Die zentrale Bedeutung dieser Arbeit liegt in der Entwicklung und Anwendung der Bewer-
tung genetischer Eigenschaften forstlichen Vermehrungsgutes. Die Methodik dazu wurde be-
reitsin Kapitel 5.6 dargestellt.

Die Anwendung dieser Methodik greift nun auf die Datenbesténde des Projektes zu, welche
die Verénderung der genetischen Strukturen im Vermehrungsgut wahrend des Produktions-
prozesses reprasentieren. Um die Einordnung der Untersuchung in bereits vorliegende Daten
der Buche zu erleichtern, soll zunéchst eine Charakterisierung der Ausgangssituation vorge-
nommen werden.

So beginnt dieses Kapitel mit der genetischen Charakterisierung der untersuchten Baumpopu-
lationen, bevor die Veranderung der genetischen Struktur des Vermehrungsgutes in der
Baumschule dargestellt wird. In diesen Abschnitt wird als elementare Grundlage der Verwen-
dung von Isoenzymen als Genmarker die Vererbungsanalyse eingebaut. Anhand von Samen
bekannter Sameneltern der Untersuchungsflache Hofgeismar wird am Beispiel des Genortes
LAP-A* die Spaltung der genetischen Merkmale in den Samen gepruft.

Der Charakterisierung der Elternpopulationen folgt die Charakterisierung ihrer Samennach-
kommenschaften und ein Vergleich der genetischen Struktur der Eltern- mit ihrer Samenpopu-
lation. Dainsbesondere auch bei der Buche die Frage der Selbstbefruchtung intensiv diskutiert
wird, schliefdt eine Schdtzung der Selbstungsrate die Charakterisierung der Samenpopul atio-
nen in den Untersuchungsbestanden ab.

Die Beschreibung der genetischen Strukturen bei der Produktion von Vermehrungsgut erfolgt
in drei wesentlichen, durch organisatorische Ablaufe unterteilte Phasen. Der Phase der Beern-
tung folgt die der Behandlung des Erntegutes im Saatgutbetrieb, bevor abschlief3end die Ef-
fekte der Baumschule dargestel It werden.

Den Abschluf’ dieses Kapitels bildet die Anwendung des Bewertungsverfahrens fur die gene-
tischen Eigenschaften des in der Baumschule produzierten Vermehrungsgutes am Beispiel der
Untersuchungsflache Horn.

6.1 Genetische Charakterisierung der Untersuchungsbestéande

Die genetische Charakterisierung der Untersuchungsbesténde baut auf der Verwendung von
Isoenzymen als Genmarker auf. Um die Verwendbarkeit der Isoenzyme als Genmarker zu
begrtinden, wird im folgenden Abschnitt die Vererbungsanalyse anhand von Samen eines be-
kannten Samenelters aus freier Abblite am Genort LAP-A* exemplarisch dargestellt. Alle
weiteren Daten zur Vererbungsanayse sind im Anhang aufgelistet.

6.1.1 Die Vererbungsanalyse anhand der Samen aus freier Abblte von bekannten Samenel-
tern der Untersuchungsflache Hofgeismar.

Die Vererbungsanalyse der verwendeten Genorte ist bereits von MULLER-STARCK (1993)
vorgenommen worden. Dennoch sollen an dieser Stelle die Daten aus den untersuchten Samen
aus freier AbblUte dargestellt werden, um auch am Beispiel der Vererbungsanalyse die Vor-
gehenswel se zu beschreiben.
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Von den neun untersuchten Genorten konnte an acht Genorten (mit Ausnahme von PGI-B)
eine Spaltungsanalyse der Samen von heterozygoten Sameneltern vorgenommen werden. Von
jedem der acht dargestellten Sameneltern wurden zwanzig Samen genetisch analysiert. Als
Beispiel wird der Baum Nr. 57 herausgegriffen.

Das Elektropherogramm zeigt fir den Genort LAP-A einzelne bzw. doppelte Béander in einer
Zone an funf verschiedenen Positionen fur die untersuchten Proben. Daraus kann die Hypo-
these abgeleitete werden, dal3 es sich hier um einen Genort eines monomeren Enzyms mit
funf Allelen handelt. Grundlage dieser Vererbungsanalyse bildet die Genotypverteilung am
Genort LAP-A, wobei jedoch von den 5 auftretenden Allelen, die Allele 1 und 2 sowie die
Allele 4 und 5 zusammengefaldt worden sind. Der Grund dafUr lag einerseits in der geringen
Haufigkeit, mit der das Allel 1 in den Nachkommen auftritt (Ausschlul3 fur die Anwendung
des Testverfahrens) und andererseits in der durch die geringe Trennung der Allele 4 und 5
bestehenden Gefahr der Fehlinterpretation (vgl. Kapitel 5.1).

Die Vererbungsanalyse baut auf dem von GILLET (1997) entwickelten Modell der Schéatzung
der Pollenbeitrdge mittels der Maximum-Likelihood-Methode auf. Darin sind die Annahmen
eingeschlossen, dal3 es sich bel den untersuchten Samen um eine Zufallsstichprobe aus den
Samen des Samenelters Nr. 57 mit dem Genotyp 23 handelt (vgl. Anhang), die Segregation
der Eizellen regulér war, die Fusion der Gameten zufallsmaldig verlief und die Selektion der
Samen bis zum Untersuchungszeitpunkt ausgeschlossen werden kann. Das Modell, dessen
Kalibrierung und die getroffenen Annahmen bilden die Hypothese lber die Vererbung der
untersuchten Merkmale.

Tabelle 6-1 Die Vererbungsanalyse anhand von Nachkommen ausfreier Abbllte

Die Spaltung der Nachkommenschaft aus freier Abbliite am Genort LAP-A*
Hofgeismar, 1995

Anzahl - LAP-A* gesamt i, jjiij ir:jr
BaumNr 22 23 33 24 34 44]Sum [Chi# |Chiz  G-Test]Chiz  G-Test
12 [23] 0 8 5 0 7 0 20] 0,381 0,405 0,403] 0,414 0,410
14 [34] 0 0 3 5 4 8 20] 0,217 0,071 0,065] 0,637 0,637
24 [23] 10 2 2 1 5 0 20] 0,044 0,008 0,005] 0,102 0,088
39 [23] 4 4 0 11 1 0 20] 0,080] 1,000 1,000fF 0,013 0,009
57 [23] 3 4 1 10 2 0 20] 0,235] 1,000 1,000fF 0,021 0,016
60 [23] 5 5 6 3 1 0 20] 0,517 0,134 0,129] 0,317 0,306
67 [23] 4 4 5 6 1 0 20] 0,240] 0,166 0,160] 0,059 0,047
84 [33] 0 3 6 0 11 0 20

26 30 28 36 32 8 160

Mittels eines Anpassungstests werden die Beobachtungen auf ihre Anpassung an die Erwar-
tung getestet (X2 und G-Test). Auf diese Weise wird geprift, ob das verwendete Modell (1
Genort funf Allele, Zufallsstichprobe aus der Nachkommenschaft, regulére Segregation, Zu-
fallspaarung, Selektionsfreiheit) zur Erklarung der Haufigkeitsverteilung in der Beobachtung
verwendet werden kann. Dem gemeinsamen Test der Samengenotypen (gesamt) ist zusétzlich
das fur Eigentyp- (ii+jj: ij) und Fremdtypallele (ir:jr) getrennt berechnete Testergebnis hinzu-
gefugt. Im Falle signifikanter Abweichungen fir die gesamte Schétzung lassen sich so Hin-
weise auf die zugrunde liegenden Ursachen ableiten. Die Tabelle 6-1 zeigt die Testergebnisse
fur die Nachkommen des Baumes Nr. 57.

Die Samen des Baumes 57 weisen bel der gemeinsamen Schétzung der Eigentyp- und Fremd-
typallele keine signifikanten Abweichungen von der Hypothese aus. Die getrennte Schétzung
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jedoch zeigt eine signifikante Abweichung der Eizellenbeitréage zu den Fremdtypallelen (ir:jr)
an.

Es lal% sich zeigen, dal3 der Beitrag des Fremdpollens mit dem Allel 4 in den Samen deutlich
haufiger mit dem Allel 2 des Samenelters auftritt, als dies mit dem Allel 3 der Fal ist. Die
Ursache dafUr ist im nachhinein schwer zu ermitteln. Zwar erlaubt die reguldre Segregation
unter den Eigentypallelen (ii,ij,jj) noch keinen endgultigen Ausschluf der irreguldren Segre-
gation unter den weiblichen Gameten (ii,ij,jj,ir,jr), es ist aber zu vermuten, dal3 die Ursache
fur die Bevorzugung des Allels 2 nicht in der Segregation der weiblichen Gameten zu suchen
ist.

Eine Ursache fur diese Ungleichverteilung der Samenelterallele unter den Samen mit Fremd-
typalelen kann auch auf eine selektive Befruchtung oder auf eine Selektion der Genotypen
LAP-A3A4 unter den Samen zuriickgefuhrt werden. Dal3 diese Verteilung der Genotypen
nicht einmalig ist, zeigen auch der Baum 39 und 67.

Die getrennte Schatzung der homozygoten und heterozygoten Samen mit Eigentypallelen und
die Schétzung der Samen mit Fremdtypallelen beinhaltet jedoch das Problem, dal3 aus einer
zuféllig gezogenen Samenstichprobe die Samen mit Eigentypallelen herausgegriffen und sta-
tistisch untersucht werden. Die Gruppe der Samen mit Eigentypallelen stellt daher keine Zu-
fallsstichprobe mehr dar, so dal3 die Interpretation der Spaltungsergebnisse unter Vorbehalt
erfolgen mul3. Sie sollte daher nur dann eingesetzt werden, wenn die gemeinsame Schétzung
der Eigen- und Fremdtypallele eine signifikante Abweichung aufweist und wenn durch die
getrennte Schétzung detailiertere Informationen zu gewinnen sind. Zusétzlich mul3 bel der
Bewertung dieses Verfahrens angemerkt werden, dal3 der Umfang der untersuchten Stichpro-
be relativ gering und dadurch die Interpretation der Testergebnisse begrenzt ist (Approximati-
on an die Chi2- Verteilung).

Weitere Ergebnisse sollen hier nur kurz dargestellt werden und finden sich tabellarisch im
Anhang. Die Vererbungsanalyse der Genorte IDH-A, MDH-C, 6PGDH-A und PGM-A zeigt
an den untersuchten heterozygoten Individuen keine signifikanten Abweichungen von der
Hypothese der Kontrolle des Enzymsystems durch einen Genort mit zwei kodominanten Alle-
len unter den genannten Modellannahmen. Am Genort MNR-A waren nur zwei Sameneltern
heterozygot. Die Samen des Baumes Nummer 24 weisen dhnlich wie am Genort LAP-A* eine
signifikante Abweichung von den oben formulierten Annahmen des Modells auf und verwei-
sen auf einen deutlichen Uberschul an heterozyogten Nachkommen. In dhnlicher Weise findet
sich in den Samen des Baumes 12 am Genort GOT-B ein Heterozygotentiberschul3. Am Ge-
nort MDH-B* tragt der Baum 84 einen deutlichen Uberschu3 homozygoter Samen des Typs
B3B3.

Grundlage der Schédtzung der Pollenbeitrage ist das o. g. von GILLET (1997) entwickelte
Modell mit den dazugehérenden Annahmen. Eine signifikante Abweichungen von der Mo-
dellerwartung bedeutet, dal3 zumindest eine kausale Beziehung im Modell oder eine der An-
nahmen falsifiziert sind. Da an keinem Genort ale Individuen signifikante Abweichungen der
genetischen Struktur der Samen von den Modellerwartungen zeigen, und die untersuchten
Stichproben relativ klein sind, wird zunachst keine Uber alle untersuchten Baume konsistente
Verletzung der Hypothese festgestellt. Die vorliegende Hypothese Uber die Vererbung am
Genort LAP-A wird damit as Arbeitshypothese beibehaten. Eine verbesserte Absicherung
dieser Arbeitshypothese wird durch die Erweiterung des Stichprobenumfangs erwartet.
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Schluf¥folgerungen

Am Genort LAP-A konnten keine konsistenten Abweichungen von der reguldren Segre-
gation gefunden werden. Die gemeinsame Schétzung der Pollenbeitréage zu den Samen-
wird hier der getrennten Schétzung fir Eigen- und Fremdtypallele vorgezogen.

Die Genorte IDH-A, MDH-C, 6PGDH-A und PGM-A zeigen fir die untersuchten Sa-
men keine signifikanten Abweichungen von der Hypothese der Kontrolle des Enzymsys-
tems durch einen Genort mit zwei kodominanten Allelen.

Der Baum Nr. 84 ist durch eine starke Bevorzugung des Genotyps MDH-B3B3 gekenn-
zeichnet.

6.1.2 Die Bezeichnung der verwendeten Stichproben

Fur den Vergleich der folgenden Populationen und Teilpopulationen sind Populationsbe-
zeichnungen verwendet worden, die zundchst zum leichteren Versténdnis erklart werden sol-
len.

Unter der genetischen Struktur der Elternpopulation wird hier die Menge aler Genotypen der
potentiellen Elternbdume im Beerntungsbestand verstanden. Die genetische Struktur der Sa
men der gesamten Elternpopulation hingegen bezieht sich auf alle Samen, die auf der Unter-
suchungsfléche 1995 von der reproduktionseffektiven Population des Beerntungsbestandes
produziert wurden. Die beernteten Baume hingegen bilden eine Tellmenge der Elternpopul a-
tion aus dem Beerntungsbestand. Die von den beernteten Baumen geernteten Samen werden
as Erntegut bezeichnet, um eine sprachliche Trennung von den Samen der gesamten Eltern-
population der Untersuchungsfléche zu erreichen.

6.1.3 Die Einordnung der Altbestdnde in die grof3raumige Verteilung genetischer Informati-
onen bei der Buche

Die Beschreibung des Untersuchungsbestandes anhand der Forsteinrichtungsdaten und die
Zuordnung des Untersuchungsbestandes zum Wuchsgebiet wurde bereits im Kapitel 4 vorge-
nommen. An dieser Stelle sollen nun die Untersuchungsbestande genetisch charakterisiert
werden, um zu zeigen, wo die beernteten Populationen im grof3raumigen Vergleich genetisch
einzuordnen sind. Dazu werden sie zunachst mit der genetischen Information aus anderen
Herkunftsgebieten verglichen, bevor die genetische Information der einzelnen Bestande dar-
gestellt wird.

Da bei einer Beerntung die genetische Struktur der gesamten Population nicht aufgenommen
wird, sollen hier zundchst die beernteten Baume stellvertretend fir den Beerntungsbestand
betrachtet werden. Bei der Interpretation der genetischen Strukturen ist jedoch zu bedenken,
dal3 die beernteten Baume keine reprasentative Stichprobe aus der gesamten Elternpopulation
der Untersuchungsfléache darstellen.
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Der Vergleich der Untersuchungsbestéande wird mit Daten aus rheinland-pfé zischen Buchen-
bestdnden vorgenommen. In diesen Vergleich gehen fir den Beerntungsbestand in Hofgeis-
mar die genetischen Strukturen der ausgewahlten und beernteten Baume ein.

Im Forstamt Horn wurden von ca. 1420 potentiellen Polleneltern des gesamten Beerntungsbe-
standes 1128 B&aume genetisch untersucht. Im Vergleich dazu werden auch die 127 beernteten
Baume der Untersuchungsfldche Horn als eigene Teilpopulation in diesen Vergleich mit ein-
bezogen.

Zum Vergleich der genetischen Strukturen aus verschiedenen Herktinften wird das von GRE-
GORIUS (1985) entwickelte Differenzierungsmald verwendet, welches auf der von GREGO-
RIUS (1974, 1984) entwickelten Metrik des genetischen Abstandes d, aufbaut.

Abbildung 6-1 Die Genbestandsdiffer enzierung der Elternpopulationen

Genbestandsdifferenzierung

(Elternpopulationen)

Hermeskeil 9

mittlere Differenzierung | %:9%8-

delta = 0,037

Irrel 12

Schneifel 18

Hofgeismar (Ernte)

Genorte:
IDH-A
MDH-B*
MDH-C Horn(ges.Pop.)
6PGDH-A 11
PGM-A
MNR-A 20
GOT-B
LAP-A*
PGI-B 14
Horn(Ernte)

Hochspeyer 4

Salmwald 16
1-22 = Buchenbestande aus X
Rheinland-Pfalz (TUROK, 1993) Johanniskreuz 3

2
Samenplantage NRW (FROMM, 19 15

unveroffentlicht) Samenplantage NRW

Als Referenz der bestandesspezifischen Differenzierungen D, findet die mittlere Differenzie-
rung d Anwendung. Da im grof¥rdumigen Vergleich eher die Ausstattung einer Population mit
verschiedenen genetischen Informationen von Bedeutung fur deren Anpassungsfahigkeit ist,
werden fur diesen Vergleich die Abstande des Genbestands an den Genorten IDH-A, MDH-
B*, MDH-C, 6PGDH-A, PGM-A, MNR-A, GOT-B, LAP-A* und PGI-B verwendet. Am
Genort MDH-B* sind die Allele 3 und 4 und am Genort LAP-A* die Allele 1 und 2 sowie 4
und 5 zusammengefaldt worden.

Die Abbildung 6-1 zeigt die Differenzierung der Untersuchungsbestéande im Verhdltnis zu den
in Rheinland-Pfalz von TUROK (1993) genetisch untersuchten Buchenaltbestanden. Die Un-
tersuchungsbestande aus Hofgeismar und Horn fligen sich in die Reithe der mit gréi3eren Dif-
ferenzierungen zum jeweiligen Komplement ausgestatteten Bestdnde aus Hermeskeil, Irrel
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und Schneifel ein. Ihre Differenzierung von 4,7-4,9 % von den Ubrigen Bestanden bestatigt
die fur die Buche sehr geringen genetischen Unterschiede zwischen verschiedenen Populatio-
nen und ordnet sie in die Gruppe der Bestande ein, die zur grof¥dumigen Differenzierung der
Buche den groften Anteil beisteuern. Ihre Bedeutung fir die Erhaltung genetischer Ressour-
cen der Buche wird durch diese Ergebnisse gestitzt.

Aus dem Unterschied der genetischen Differenzierungen zwischen der gesamten Elternpopu-
lation im Forstamt Horn (Horn(ges)) und den beernteten Baumen (Horn(Ernte)) wird deutlich,
dal? die Auswahl der beernteten Baume im Verhdltnis zur gesamten Elternpopulation eine
recht hohe Représentanz erreicht. Auf eine detailliertere Beurteilung der genetischen Struktu-
ren der untersuchten Populationen wird in den folgenden Kapiteln einzugehen sein.

Die Beurteilung der Représentativitdt der Auswahl der beernteten Baume im Vergleich zur
gesamten Elternpopulation ist im Forstamt Hofgeismar nicht moglich. Hervorzuheben ist hier,
dal3 der als autochthon beschriebene Bestand in Hofgeismar eine starkere Differenzierung
aufweist, as der aus Pflanzung hervorgegangene Bestand im Forstamt Horn, obwohl die
Auswahl der beernteten Baume keine reprasentative Stichprobe des Gesamtbestandes dar-
stellt.

Schluf¥folgerung

Die Populationen der beernteten Baume reihen sich im Vergleich mit rheinland-
pfalzischen Buchenal tbesténden in die Gruppe der am stérksten differenzierten Bestande
ein. Sie besitzen daher genetische Strukturen, welche zur genetischen Differenzierung der
Buche einen wesentlichen Beitrag leisten.

Die genetische Differenzierung der beernteten Baume von der gesamten Elternpopulation
der Untersuchungsfléche im Forstamt Horn zeigt, dal3 auf der Basis der Genbestandsdiffe-
renzierung die Auswahl der beernteten Baume zu keinen deutlichen Abweichungen von
der genetischen Struktur der gesamten Elternpopulation gefihrt hat.

6.1.4 Der Vergleich der Untersuchungsbestande untereinander

Aus der geringen Genbestandsdifferenzierung im grofrdumigen Vergleich und zwischen den
beernteten Baumen der Untersuchungsflachen wurde bereits auf die relativ geringe genetische
Differenzierung des Genbestands hingewiesen. Da die Differenzierung einerseits von der An-
zahl der untersuchten Populationen und ihrer genetischen Zusammensetzung abhangt, soll nun
die Frage untersucht werden, wie grof3 die genetische Differenzierung zwischen den beernte-
ten Baumen der Untersuchungsflachen ist.

Abbildung 6-2 zeigt die alelischen Abstande zwischen den beernteten Baumen der beiden
Untersuchungsflachen. Die grofdte Differenzierung zwischen den beiden Populationen entsteht
an den Genorten LAP-A* , GOT-B, MDH-C und IDH-A. Auch 6PGDH-A weist as Minorpo-
lymorphismus eine geringe Wahrscheinlichkeit daftr auf, dal3 der allelische Abstand an die-
sem Genort auf Zufallseffekte zurtickgefuhrt werden kann.
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Allelische Abstdnde zwischen den beernteten Baumen der
Untersuchungsflachen Hofgeismar und Horn, 1995
2 015 1 0,058* = P-Wert des G-Tests 0,006**
© 3
D
_QQ: 0,10 - 0,046* 0,070
s [0058 ‘
S 0,053
§ 005+
| i
T 0,00 T 01 :? —
T I 0 < & e o & @
a) a O < I5) zZ o a a o)
= = g a = O g s
Enzymsysteme
‘ @ IDHA @ MDHC [ 6PGDHA [0 PGMA O MNRA [ GOTB @ PGIB [ LAPA* @ MDHB*

Abbildung 6-2 Alldlische Absténde zwischen den  Altbesténden  der
Unter suchungsflachen

Die entsprechenden Ergebnisse des Homogenitétstests (G-Test) sind tber den Saulen der alle-
lischen Absténde angegeben. MDH-C und LAP-A* zeigen eine signifikante Abweichung von
der Hypothese der gemeinsamen Grundgesamtheit. In Verbindung mit den Allelhaufigkeiten
zeigt sich, dal3 im Forstamt Horn sowohl die beernteten Baume als auch die gesamte Eltern-
population weniger seltene Allele wie z. B. das Allel 3 am Genort 6PGDH-A und PGI-B oder
das Allel 1 am Genort MDH-B* aufweisen (vgl. Haufigkeitsverteilungen im Anhang), als dies
im Untersuchungsbestand Hofgeismar der Fall ist. Die Ursache fir diese geringere Haufigkeit
seltener Allele zwischen der Untersuchungsflache Horn und den beernteten Baumen in Hof-
geismar kann sowohl in der Auswahl der beernteten Baume als auch in der genetischen Diffe-
renzierung des Bestandes in Hofgeismar liegen, auf die bereits zuvor hingewiesen wurde.

Auf genotypischer Ebene sind die signifikanten Differenzierungen an den Genorten MDH-B*
und LAP-A* wiederholt. Abbildung 6-3 stellt die genotypischen Abstéande as Sterndiagramm
dar.

Genotypische Abstande zwischen den beernteten Baumen
der Untersuchungsflachen Hofgeismar und Horn, 1995

IDHA
0,037* 0,20
MDHB* MDHC 0,085
0,021*
LAPA* 6PGDHA
PGIB PGMA

GOTB MNRA

0,021*=P-Werte des G-Tests

Abbildung 6-3 Die genotypische Abstédnde zwischen den beernteten Bdumen der
Unter suchungsflachen Hofgeismar und Horn, 1995
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Auch hier zeigen die Genorte LAP-A* und MDH-B* eine signifikante Abweichung, die durch
eine grofRere Haufigkeit der Genotypen LAP-A4A4 und MDH-B*- B1B3 unter den beernteten
Baumen in Hofgeismar verursacht wird.

Inwiewelt die genetische Struktur aler potentiellen Elternbdume der Untersuchungsfléche in
den beernteten B&umen représentiert ist, kann fur die Untersuchungsfldche Hofgeismar nur
Uber den Vergleich zwischen der Beerntungsflache und der Untersuchungsflache abgeschétzt
werden. Die Beerntung auf der Untersuchungsfléche in Hofgeismar wurde, wie bereits in der
Bestandesbeschreibung dargestellt, nur auf einem réumlich abgegrenzten, mit der Beern-
tungsmaschine befahrbaren Teil der Abteilung 12 vorgenommen. Die Ubrigen Bereiche der
Untersuchungsflache besitzen standortlich unterschiedliche Bedingungen und sind relativ
steil, wie die Reliefdarstellung (Abbildung 6-4) zeigt.

Beerntungsflache

Abbildung 6-4 Das Gelanderelief des Untersuchungsbestandes
Hofgeismar

Durch die Entstehung der Population aus Naturverjingung ist weiterhin eine starkere geneti-
sche Differenzierung im Verhdltnis zu dem gepflanzten Bestand in Horn zu erwarten, so dal3
die Wahrscheinlichkeit fir die Reprasentanz der genetischen Struktur der gesamten Elternpo-
pulation in den beernteten Baumen begrenzt sein dirfte.

Fir den Untersuchungsbestand Horn ist dieser Vergleich insofern klarer nachzuvollziehen, as
dort etwa 80% der gesamten Elternpopulation der Untersuchungsfléche genetisch untersucht
wurden. Abbildung 6-5 zeigt die untersuchten Béaume in ihrer geographischen Lage auf der
Untersuchungsflache. Die beernteten Baume sind farblich abgesetzt dargestellt. Im Nordwes-
ten der Untersuchungsflache konnten etwa 20 % der Baume noch nicht untersucht werden.
Dennoch wird durch die untersuchten 80% der Altbaume die Population der Untersuchungs-
flache Horn fir die Isoenzymgenmarker weitgehend charakterisiert. Diese Einschétzung wird
zusétzlich dadurch gestiitzt, dald es sich um einen teilweise gepflanzten Bestand handelt, in
dem vermutlich nicht soviel genetische Differenzierung durch Anpassung vorherrscht, wie
diesin der natrlich verjingten Untersuchungsflache aus Hofgeismar erwartet werden kann.
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Abbildung 6-5 Die Verteilung der untersuchten Elternbdume auf der Untersuchungsflache Horn

(dunkel = beerntete Baume, hell = Elternpopulation gesamt)

An dieser Darstellung wird sehr gut erkennbar, dafl3 aufgrund der Wahl der Baume nach ihrem
Samenanhang, sich die Beerntung auf Randbaume und solche mit grof3en freien Kronen kon-
zentrierte. Da bel diesem Bestand in nordlicher und westlicher Richtung andere Besténde an-

schlief3en, wurden nur der stidliche und ein Teil der dstlichen Seite mit beerntet.

Obwohl sich die beernteten Baume einerseits sehr konzentriert am Bestandesrand und ande-
rerseits in zwei Streifen im Bestandesinneren befanden, war zunéchst die Frage interessant,
inwieweit die genetische Struktur der beernteten Baume von der der gesamten Population
abweicht. Die folgende Grafik stellt die genetischen Absténde der Genotyp- und der Allelver-

teilungen dar.
Genetische Abstande zwischen der Elternpopulation
(gesamt) und den beernteten Baumen, Horn 1995
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Abbildung 6-6 Der Einflul? durch die Auswahl der Beer ntungsbaume
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Aus der Abbildung 6-6 wird erkennbar, dal3 am Genort MDH-C signifikante Abweichungen
zwischen der genetischen Struktur der beernteten B&ume und der der gesamten Elternpopul a-
tion auftreten. An den Genotyp- und Allelverteilungen dieser Stichproben (s. Anhang) wird
deutlich, dal3 das Allel MDH-C1 im gesamten Bestand deutlich seltener auftritt. Neben dem
Allel MDH-B2 fehlen die Allele IDH-A4, MNR-A3 und PGI-B3 in den beernteten Baumen.
Eine Welitergabe dieser genetischen Informationen kann daher nur tber den Pollen erfolgen.
Die Wahrscheinlichkeit, dal3 diese genetischen Informationen in den Samen der beernteten
Baume wieder auftreten, sinkt mit dem Abstand der Trager dieser seltenen Allele von den
beernteten Baumen.

Fir den Genort LAP-A* zeigen sowohl die beernteten B&ume als auch die gesamte Elternpo-
pulation einen Homozygotentiberschuf3 fir die Genotypen A2A2 und A3A3 im Verhdltnis zur
Hardy-Weinberg-Erwartung (s.Tabelle 6-2). Der Heterozygote 23 bleibt erheblich hinter der
erwarteten Haufigkeit zurtick. Fir die gesamte Elternpopulation liegt diese Abweichung von
der Hardy-Weinberg-Erwartung nahe der Signifikanzgrenze, wie die p-Werte des Chi2- und
des G-Tests zeigen.

Tabelle 6-2 Homozygotentber schiisse in der Elternpopulation

Genotypen 22 23 24 33 34 44] Statistik | P-Wert
Erntebaume |Beobachtung 17 22 28 20 28 11]Chi2-Test] 0,838
H-W.Erwartung 14 30 26 16 28 12|G-Test 0,837
Ges.Bestand|Beobachtung 175 208 255 135 223 113|Chi-Test] 0,087
H-W.Erwartung] 149 257 258 111 222 112]G-Test 0,086

Die Homozygotenuberschiisse in der genotypischen Struktur in der gesamten Elternpopulati-
on koénnen durch verschiedene Faktoren erklart werden. Sie kénnen sowohl in der genetischen
Struktur des ehemals gepflanzten Vermehrungsgutes, in den Umweltbedingungen oder auch
in den Durchforstungsmal3nahmen zu suchen sein.

Einen Eindruck von der rdumlichen Verteilung der Individuen mit geringen und hohen Hete-
rozygotiegraden gibt die Abbildung 6-7.
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Raumliche Verteilung der Heterozygotiegrade 1,2,6 und 7 in der

Elternpopulation (gesamt), Horn 1998 (N=1128)
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Abbildung 6-7 Die raumliche Verteilung der Heter ozygotiegrade in den unter suchten Baumen

Insbesondere im ndrdlichen Bereich der Untersuchungsfléche finden sich raumlich aggregiert
Individuen mit geringen Heterozygotiegraden. Inwieweit diese auf Familienstrukturen zu-
riickgehen, soll unter Beriicksichtigung des Themas nicht weiter untersucht werden.

Festzuhalten ist allerdings, dal? durch die Auswahl der Beerntungsbdume eine genotypische
Struktur unter den beernteten Baumen entstanden ist, die ndher an der Hardy-Weinberg-
Verteilung liegt, als diesin der gesamten Elternpopulation der Fall ist.

6.1.5 Die Veranderung der genetischen Struktur in den Randbdumen

Aus der Morphologie der Randbdume wird haufig eine abweichende genetische Struktur der-
selben gegenliber der gesamten Population abgeleitet. Da die beernteten Baume weitgehend
am Rand des Bestandes stehen, besteht anhand der Daten die Moglichkeit, die Hypothese zu
prifen, ob sich die Randbdume in ihrer genetischen Struktur wesentlich von der des Gesamt-
bestandes abheben.

Beziiglich dieser Fragestellung werden daher die genetischen Strukturen der beernteten Rand-
baume (N = 86) und die der 1128 untersuchten Baume der gesamten Elternpopulation mitein-
ander verglichen.
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Genetische Abstande zwischen den beernteten
Randbaumen und der Elternpopulation (gesamt), Horn 1995
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Abbildung 6-8 Die genetischen Abstdnde zwischen Randb&umen und dem gesamten
Unter suchungsbestand

Ahnlich, wie bereits bei der genetischen Struktur der beernteten Baume, macht sich auch bei
den beernteten Randbdumen (Abbildung 6-8) das Fehlen des Allels MDH-B2 in der genotypi-
schen Struktur bemerkbar. Am Genort MDH-C tritt in den Randb&umen das Allel C1 mit ei-
ner Haufigkeit von ca. 32% auf, wahrend es im gesamten Bestand nur mit 19% vertreten ist.
Demgegeniber findet sich am Genort 6PGDH-A das Allel A3 in gesamten Elternpopulation
der Untersuchungsflache mit einer Haufigkeit von ca. 10% und mit nur knapp 5% in den
Randbaumen wieder. Die genetische Struktur der Randbaume kann daher durchaus als gene-
tisch verschieden von der Gesamtpopul ation angesehen werden.

6.1.6 Der Einflufd der Auswahl von Beerntungsbaumen auf die stochastischen Assozationen
2wischen Genorten

In der Mehrzahl der Untersuchungen ist die Verteilung der genetischen Informationen in der
Grundgesamtheit unbekannt. Sie wird daher Uber Stichproben geschétzt. Der Vergleich von
verschiedenen genetischen Strukturen aus Stichproben ist daher auf einen statistischen Test
angewiesen, der Uber eine Transformation mittels der Teststatistik an eine bekannte Wahr-
scheinlichkeitsverteilung approximiert ist. An dieser Vertellung 83 sich dann die Wahr-
scheinlichkeit bestimmen, mit welcher ein Unterschied zwischen den betrachteten Verteilun-
gen auftritt. In der Regel wird diese Wahrscheinlichkeit auch dazu benutzt, fir die aus den
Verteilungen abgeleiteten Parameterunterschiede (z. B. Assoziationen) eine entsprechende
Wahrscheinlichkeit festzulegen.

Durch die Untersuchung von nahezu 80% des gesamten Untersuchungsbestandes ist indessen
die genetische Struktur der Population so weit charakterisiert, dal3 sie als bekannt betrachtet
werden kann. Anhand einer Monte-Carlo-Simulation besteht daher die Gelegenheit abzu-
schétzen, wie stark die genetischen Strukturen schwanken, wenn aus der Grundgesamtheit von
1128 potentiellen Elternbdumen zuféllig 127 Baume zur Beerntung ausgewahlt werden.

In 1000facher Wiederholung wurde aus der bekannten Grundgesamtheit (N=1128) eine Stich-
probe von je 127 Baumen mit Zurlcklegen gezogen und fir jede Stichprobe die genetische
Struktur und die Differenz der Assoziationen in der gezogenen Stichprobe zur Grundgesamt-
heit bestimmt. Auf diese Weise entsteht eine Vertellung der Abweichungen (Diskrepanzen)
der berechneten Assoziationen in den Stichproben von der der Grundgesamtheit. Bei einer
Sicherheitswahrscheinlichkeit von 95% |&f3 sich nach dem Sortieren der Diskrepanzen eine
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Schétzung darUber ableiten, wie grof3 die Assoziationen in der genetischen Struktur der aus-
gewdhlten Baumen gewesen wére, wenn sie zuféllig aus der Grundgesamtheit gezogen wor-
den wére. Unter 1000 simulierten und der Groéf3e nach aufsteigend sortierten Werten stellt da-
mit der 950. Wert die kritische Diskrepanz bei einer Sicherheitswahrscheinlichkeit von 95%
dar.

Vergleicht man nun die zwischen den beernteten B&umen und der Grundgesamtheit berechne-
ten Differenzen der Parameter mit den kritischen Diskrepanzen der Simulation, dann kann fir
alle Assoziationswerte grofder oder gleich der kritischen Diskrepanz die Hypothese abgel ehnt
werden, dal? die Assoziationen in den beernteten Baumen mit denen der gesamten Population
identisch sind.

Die stochastischen Assozi ationen zwischen den unter suchten Genorten

Nach dem Konzept der Assoziation von GREGORIUS (1998) bestimmt das A ssoziationsmal3
(A) das Ausmal3, mit welchem ein Merkmal a ein anderes Merkmal b differenziert. Die Be-
rechnung der Assoziation ist dabel sowohl as Assoziation von (alb) wie als Assoziation von
(bla) moglich. Die Berechnung kann sowohl fir die Genotypen als auch fur den Genort selbst
(Gesamtassoziation) durchgefihrt werden. Die hier dargestellten Assoziationswerte stellen die
Gesamtassoziationen zwischen den Genorten dar.

Die Ergebnisse dieser beiden Assoziationsberechnungen sowie ihre kritischen Diskrepanzen
zum Signifikanzniveau von 95% sind in der Tabelle 6-3 dargestellt. In der oberen Dreiecks-
matrix (hellgrau abgesetzt) sind die Assoziationsdifferenzen zwischen den beernteten Baumen
und der gesamten Elternpopulation an den untersuchten Genorten (alb), wie z. B. (IDH-A |
MDH-B) dargestellt. Die untere Dreiecksmatrix (dunkelgrau abgesetzt) zeigt die entgegenge-
setzte Assoziationsrichtung (bla). Alle Assoziationswerte der beernteten Baume sind in
schwarzen Zahlen fett dargestellt. Unter jedem Assoziationswert findet sich die zu diesem
Wert berechnete kritische Diskrepanz aus der genotypischen Struktur der gesamten Elternpo-
pulation (klein).
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Tabelle 6-3 Stochastische Assoziationen zwischen den Genorten der beer nteten Baume

Assoziationen in den beernteten Baumen und ihre kritische Diskrepanz(klein).
(oberhalb der Diagonalen Assoziation alb, unterhalb Assoziation bla), Horn, 1995
IDH-A MDH-B* MDH-C 6PGDH-/PGM-A MNR-A GOT-B LAP-A* PGI-B

IDH-A 0,025 0,045 0,011 0,035 0,022 0,053 0,082 0,036
0,101 0,141 0,109 0,148 0,091 0,139 0,16 0,036

MDH-B* 0,092 0,194 0,104 0,03] 0,221 0,134 0,131 0,108
0,182 0,16 0,157 0,195 0,119 0,184 0,251 0,064

MDH-C 0,055 0,068 0,003 0,147 0,004 0,144 0,112 0,112
0,161 0,097 0,115 0,167 0,095 0,147 0,205 0,061

6PGDH-A 0,021| 0,097 0,003 0,112 0,043 0,285 0,111 0,158
0,173 0,167 0,083 0,201 0,217 0,115

PGM-A 0,03 0,048 0,006 0,141 0,157 0,006
0,096 0,078 0,133 0,17 0,026

MNR-A 0,072 0,014 0,183 0,303] 0,096
0,139 0,256 0,278 0,33 0,076

GOT-B 0,055 0,183 0,007
0,122 0,083 0,152 0,024

LAP-A* 0,046 0,09

0,057
PGI-B

Um den Vergleich zwischen dem Assoziationswert der beernteten Baume und ihrer Kkritischen
Diskrepanz zu vereinfachen, sind bereits die Felder mit einer etwas dunkleren Farbe hervor-
gehoben, in denen die Assoziationswerte grof3er sind, as die der kritischen Diskrepanz. Diese
hervorgehobenen Felder stellen die Assoziationen zwischen Genorten dar, welche nicht durch
eine zuféllige Auswahl der beernteten Baume hétten entstehen kdnnen. Diese Assoziationen
sind damit auf das Auswahlverfahren der beernteten Baume zurtckfihrbar.

Durch diese nicht zuféllige Auswahl der Beerntungsbdaume werden jedoch nicht alle Genort-
kombinationen gleichermal3en betroffen. Die stérksten Unterschiede zwischen der kritischen
Diskrepanz und der Assoziationsdifferenz zwischen den beernteten Baumen und der gesamten
Elternpopulation treten in der Genortkombination MDH-B*, MNR-A und GOT-B, 6PGDH-A
auf. Die Assoziation am Genort PGI-B ist besonders stark von der Auswahl der beernteten
Baume beeinfluf3t, was vermutlich auf das seltene Auftreten des Allels B3 zurlickzufthren ist.
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Zusammenfassung der Charakterisierung der beernteten Altbestande

Die beernteten Bestande reihen sich aufgrund ihrer Genbestandsdifferenzierung in die Bu-
chenbestande aus Rheinland-Pfalz ein. Sie tragen zur Genbestandsdifferenzierung der Bu-
chenbestande mit wesentlichen Beitréagen bei, wobel berticksichtigt werden mul3, dal3 es
sich nicht um reprasentative Stichproben beziiglich der genetischen Struktur der gesamten
Elternpopulation der Untersuchungsfl&che handelt.

Die Auswahl der zu beerntenden Baume orientierte sich am Samenanhang der Baume, der
in der Regel an den Randbaumen und an Baumen mit gerdumigen, freien Kronen am grof3-
ten ist. Dierdumliche Verteilung der zu beerntenden Béaume war daher nicht reprasentativ
fUr die Untersuchungsflache. Auf der Untersuchungsflache Horn entstand dadurch eine
genetische Struktur der beernteten Baume, die nicht die Homozygoteniiberschiisse im
Verhdtnis zur Hardy-Weinberg-Struktur zeigte, wie sie in der gesamten Elternpopul ation
der Untersuchungsfléche vorhanden waren.

Aufgrund der Auswahl einer begrenzten Anzahl zu beerntender Baume fehlen einigein
der gesamten Elternpopulation seltene Allele. Deren Wahrscheinlichkeit in das Erntegut
zu gelangen, hangt dann nur vom Pollenbeitrag ab, der mit zunehmender Entfernung vom
beernteten Baum geringer wird.

Zwischen den Randbdumen und der gesamten Elternpopulation finden sich allelische Un-
terschiede besonders in den Enzymsystemen MDH-C und 6PGDH-A. Am Genort
6PGDH-A nimmt am Bestandesrand die Haufigkeit des seltenen Allels A3 auf die Halfte
ab.

Durch die Auswahl der zu beerntenden Baume kdnnen stochasti sche A ssoziationen zwi-
schen den untersuchten Genorten entstehen.

6.2 Genetische Charakterisierung der Samen aus den Beerntungsbestanden

6.2.1 Die Erhebung der genetischen Struktur der Samen auf den Unter suchungsflachen

Durch den von Baum zu Baum unterschiedlichen Fruchtanhang wird erwartet, dal3 die Samen
der Buchen nicht homogen auf der Bestandesflache verteilt sind. Zur Beprobung der Samen-
population des Untersuchungsbestandes wurden nach dem Abfallen der Samen systematisch
Uber die Bestandesfléche verteilte Probekreise verwendet. Innerhalb der Probekreise mit einer
GrofRe von 283 cm? und 514 cm? wurden alle Bucheckern aufgesammelt. Durch diese Metho-
de werden die Dichteunterschiede in der Verteilung der Samen auf der Untersuchungsflache
mit erfaldt. Zur Prifung des Einflusses unterschiedlich grof3er Probekreise bei der Erfassung
von genetischen Strukturen in den Samen eines Beerntungsbestandes wurden die Probekreis-
grofeen ale 25m gewechselt.

Alle Bucheckern je Probekreisgrofie wurden zusammengefaldt und daraus anschlief3end die
Stichprobe vom Umfang N zuféllig gezogen. Die folgenden Abbildungen stellen die Daten
der Untersuchungsfldche Hofgeismar aus dem Jahr 1995 (Abbildung 6-9) und die von der
Untersuchungsflache Horn aus dem Jahr 1998 (Abbildung 6-10) dar.
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Allelische Abstande zwischen den Samen aus den
Probekreisen mit 514 cm2 und mit 283 cm2 GroéRe,
Hofgeismar, 1995
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Abbildung 6-9 Die Einflisse des Stichprobeverfahrens auf die allelische Struktur der
Samen, Unter suchungsflache Hofgeismar, 1995

Das Untersuchungsergebnis zeigt in der alelischen Struktur der Samen an den Genorten
PGM-A und LAP-A* die p-Werte des G-Tests, welche nahe dem Signifikanzniveau liegen.
Am Genort PGM-A findet sich in den Samen des grof3en Probekreises das Allel A2 mit 52%
wahrend es in den Samen des kleinen Probekreises nur mit 42% vertreten ist. Am Genort
MNR-A tritt in den Samen aus dem kleinen Probekreis das Allel 4 etwa doppelt so oft auf,
wie in den Samen aus dem grof3en Probekreis. Eine Erklarung fur diese Abweichung konnte
in der Erfassung eines stark fruchtenden Baumes mit dem Allel A4 liegen, der so viele Samen
auf kleiner Flache produzierte, dal3 sein Anteil in der gesamten Samenmenge durch andere
Probekreise nicht ausgeglichen werden konnte.

Auf der Untersuchungsfléche Horn konnten entsprechende Vergleiche erst 1998 vorgenom-
men werden. Dabel ist zu berticksichtigen, dal3 1998 bestenfalls eine Sprengmast, nicht aber,
wie 1995, eine Vollmast zu verzeichnen war. Die Ergebnisse faldt die Abbildung 6-10 zusam-
men.

Allelische Abstande zwischen den Samen aus den
Probekreisen mit 514cm2 und mit 283cm?2 GroRe, Horn 1998
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Abbildung 6-10Die Einflisse des Stichprobeverfahrens auf die allelische Struktur der
Samen, Untersuchungsflache Horn, 1998




Auf der Untersuchungsfléche Horn finden sich signifikante Abweichungen in der allelischen
Struktur der Samen aus dem grof3en (514 cm?) und dem kleinen Probekreis (283 cm?) am Ge-
nort MNR-A und PGI-B. Da beide Proben in gleicher Weise gelagert wurden, mithin Lage-
rungsei nfl iisse ausgeschlossen werden kénnen, kann hier nur ein Verteilungseffekt der Allele
in den Bestanden zur Geltung kommen. Da in den grof3en Probekreisen das Allel A4 am Ge-
nort MNR-A etwa doppelt so haufig auftritt, wie im kleinen Probekreis, kann dieser Effekt
nur dadurch entstehen, dal3 mit dem grof3en Probekreis stark fruktifizierende Baume erfalit
wurden, welche das Allel A4 trugen, ihre Samen jedoch nicht soweit verbreitet waren (Kro-
nenradius < 25m), dal? sie von dem nachfolgenden kleinen Probekreis erfaldt wurden. Dal
diese Situationen auftreten kénnen, zeigt die folgende Abbildung 6-11. In dieser Abbildung
sind die Samenanzahlen dargestellt, welche in den Probekreisen gesammelt wurden. Die Pro-
bekreise sind so angeordnet, wie sie im Fortgang der Aufnahme gesammelt wurden. Die je-
weils grof3en und kleinen Probekreise, welche auf der Untersuchungsflache benachbart lagen,
erscheinen im Diagramm an der gleichen Position. Aus der Uberlagerung der beiden Kurven
wird sehr deutlich, dal3 an einigen Stellen auf der Untersuchungsflache in den grof3en Probe-
kreisen erheblich mehr Samen enthalten waren, als in den an entsprechender Position im Be-
stand liegenden kleinen Probekreisen. Die Dichte der Samen auf der Untersuchungsflache
muf3 daher sehr stark geschwankt haben und ist von den grof3en Probekreisen intensiver erfalit
worden, als von den kleinen.

Die Samendichte in den Probekreisen, Horn 1998
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Abbildung 6-11 Die Verteilung der Samen in den Probekreisen auf der Untersuchungsfléache
Horn 1998

In Abhangigkeit von der Verteilung der Samen auf der Untersuchungsflache kann daher allein
die Untersuchungsmethode mit unterschiedlich grof3en Probekreisen zu einer entsprechend
signifikanten Veranderung der allelischen Struktur der Nachkommenschaft fihren.
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Abschlieffend a3t sich damit festhalten :

Die genetische Struktur in den Probekreisen kann sich insbesondere bei einer starken Dif-
ferenzierung der Verteilung der Samen auf der Untersuchungsfl&che unterscheiden. Zur
Erfassung der genetischen Struktur in den Samen eines Beerntungsbestandes sollte bel
raumlich stark schwankender Verteilung der Samen auf der Untersuchungsfléache mit gro-
[Reren Probekreisen in einer systematischen Verteilung der Probekreise gearbeitet werden.

Bel der Reproduktion wird die genetische Struktur der Elternpopulation rekombiniert. Die
Samen einer Elternpopulation besitzen daher in Abhangigkeit von der reproduktionseffektiven
Population, dem Paarungssystem und dem Genflul eine verénderte genetische Struktur.

In welchem Ausmal? die genetische Struktur der Elternbdume sich auch in den Samen wieder-
findet, ist fur die Wiederherstellung von Merkmalsverteilungen im Vermehrungsgut eine ele-
mentare Fragestellung.

6.2.2 Der Vergleich der Samenpopulationen im grof3r&umigen Vergleich

Um zunéchst einen Eindruck von der Représentativitdt der geernteten Samen im grofr&umi-
gen Vergleich zu bekommen, werden die genetischen Strukturen der Samen der Beerntungs-
bestdnde mit den genetischen Strukturen von Samenpopulationen aus nordrhein-westfalischen
Buchenbestéanden verglichen.

In diesen Vergleich sind Stichproben aus den Samenpopulationen der Untersuchungsbestande
eingegangen, welche anhand systematischer Gitternetzstichproben erhoben worden sind. Da
far 1995 fur die Untersuchungsflache Horn nur die Samen aus den grof3en Probekreisen ver-
flgbar waren und gleichzeitig die Vergleichbarkeit mit den Daten aus Hofgeismar gewahrleis-
tet werden sollte, wurden die Samen aus Hofgeismar und Horn (1995) durch 150 bzw. 160
Bucheckern nur aus den grof3en Probekreisen mit 514 cm? Grofe (50 m Abstand) reprasen-
tiert. Die genetische Struktur der Samen der Untersuchungsflache Horn aus dem Jahr 1998
wurde anhand von grof3en (514cm?) und kleinen (283cm?) Probekreisen ermittelt, die im Ab-
stand von 25m wechsel wel se verwendet wurden.

Bei den Samen der Untersuchungsflédche aus Horn (1998) wurden im Abstand von 25 m en
Kreis der Grof3e von 283 cm? und von 514 cm? im Wechsel verwendet. In dieser Stichprobe
aus Horn 1998 wurden die Bucheckern aus den grof3en und kleinen Kreisen zusammengefalit.
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Abbildung 6-12 Die Genbestandsdifferenzierung der Nachkommenschaften

Der Vergleich der Genbestandsdifferenzierung mit den Samenpopulationen aus Nordrhein-
Westfalen zeigt, dal3 sich die Samenpopulationen der Untersuchungsbestande in die Gruppe
der am stérksten differenzierten Populationen einordnen (Abbildung 6-12). Auch die Samen-
populationen der Untersuchungsbestdnde gehdren damit zu jenen Populationen, welche die
grofte Abweichung in der genetischen Struktur von ihrem jewelligen Komplement beschrei-
ben. Sie sind daher fir die Beerntung im Sinne der Erhaltung genetischer Ressourcen durch-
aus geeignet.

6.2.3 Unterschiede in der genetischen Struktur zwischen Altbaumen und ihren Samen

Durch das Reproduktionssystem werden die genetischen Informationen der Elternpopulation
auf die Samen Ubertragen. Um festzustellen, in welcher Weise bestimmte Veranderungen in
den genotypischen Strukturen auftreten, werden zunéchst die genotypischen Strukturen der
beernteten Baume der genotypischen Struktur des Erntegutes gegentibergestellt und anhand
eines Homogenitatstests auf signifikante Abweichungen geprift. Abbildung 6-13 zeigt die
genotypischen Abstande zwischen den beernteten Baumen und den geernteten Samen der Un-
tersuchungsflache Hofgeismar.

Am Genort GOT-B und PGI-B liegen die p-Werte des verwendeten G-Tests relativ nahe der
kritischen Wahrscheinlichkeit von 5%. Alle anderen Genorte des Erntegutes zeigen auf der
genotypischen Ebene keine signifikanten Abweichungen von der genotypischen Struktur der
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beernteten Baume. Am Genort GOT-B tritt in der allelischen Struktur des Erntegutes eine
signifikante Abweichung von der der beernteten Baume auf.

Genetische Abstande zwischen den beernteten Baumen und
deren Erntegut, Hofgeismar 1995
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Abbildung 6-13 Die genetischen Abstande zwischen den beernteten Baumen und
ihren Nachkommen

Beziliglich der Heterozygotiegrade sind in der Abbildung 6-14 die Verteilungen fir die beern-
teten Baume, fur das Erntegut der beernteten Baume und fir die Samen der gesamten Eltern-
population der Untersuchungsflache Hofgeismar dargestellt.

Heterozygotiegrad in den beernteten Baumen, in deren Erntegut
und in den Samen (gesamt) der Untersuchungsflache,
0.25 Hofgeismar, 1995
o Erntegut : Nachk.ges.

o 027 o 0 (G-Test) = 0,000
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beerntete Baume 1 4 23 27 22 26 7 3 2 115
Nachkommen ges. 26 62 66 64 47 27 9 7 1 309
Erntegut 95 2 7 24 24 36 31 13 11 1 149
Summe 29 73 113 115 105 84 29 21 4 573

Abbildung 6-14 Die Heterozygotiegrade der beernteten Baume, des Erntegutes sowie der Samen
der gesamten Elter npopulation, Hofgeismar 1995

Die Darstellung in Form einer Kurve wurde, obwohl hier diskrete Werte dargestellt werden,
gewdhlt, um die Veranderung der Heterozygotiegradverteilung hervorzuheben.
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Danach wird durch den Vergleich der Heterozygotiegrade im Erntegut (Dreiecke) und in den
Samen des gesamten Bestandes (Rechtecke) sichtbar, dal3 mit der Beerntung der Heterozygo-
tiegrad im Erntegut deutlich zum Heterozygotiegrad 4 verschoben ist. Im Erntegut finden sich
daher mehr Samen, die an den untersuchten Genorten heterozygot sind, als in den Samen der
gesamten Elternpopulation. Der G-Test weist diesen Unterschied a's hoch signfikant aus, ob-
wohl bemerkt werden muf3, dal3 einige Erwartungswerte kleiner als 1 waren.

Ebenso ist aus der Abbildung 6-14 zu erkennen, dal3 ein hoherer Heterozygotiegrad bereits
eine Eigenschaft der beernteten Baume war, so dal3 der Heterozygotiegrad zwischen den be-
ernteten Baumen und dem Erntegut weitgehend beibehalten worden ist.

Auch zwischen der Elternpopulation und ihren Samen der Untersuchungsfléche Horn findet
sich eine vergleichbare Entwicklung (Abbildung 6-15, Abbildung 6-16). Ebenso, wie in Hof-
geismar, zeigen auch die beernteten Baume einen etwas erhdhten Heterozygotiegrad, der auch
im Erntegut wiederzufinden ist.

Heterozygotiegrade in den Eltern (gesamt), den beernteten Baumen,
den Samen (gesamt 95 u. 98) und im Erntegut, Forstamt Horn 1995 und
1998

0,300

0,250 +
0,200 +
0,150 +

0,100 +

relative Haufigkeit

0,050 =

0,000

0 1 2 3 4 5 6 7 8 9

Heterozygotiegrad

‘ B Htern (ges) beerntete Baume —O— Samen (ges.95) —o0— Samen (ges.98) —a— Erntegut95

Abbildung 6-15 Die Heter ozygotiegrade in den Eltern (gesamt), den beernteten Baumen, den Samen
(gesamt 95 u. 98) und im Erntegut, Horn 1995 und 1998.

6.2.4 Die Charakterisierung der Veranderung der genetischen Struktur an den einzelnen
Genorten

Zur Charakterisierung der genetischen Unterschiede an den einzelnen Genorten zwischen den
Eltern und ihren Samen werden im folgenden die genotypische Struktur der Elternpopulation
der gesamten Untersuchungsflache mit der ihrer Samenpopulation 1995 und 1998 im Forst-
amt Horn verglichen. Anschlief3end wird die genetische Struktur der beernteten B&ume der
des Erntegutes gegenuibergestellt und verglichen. Die beernteten Baume stellen dabei eine
Teilpopulation der gesamten Elternpopulation dar. Die fir jedes Verteilungspaar berechneten
p-Werte des G-Tests sind fur die untersuchten Stichproben jeweils der dazugehtdrenden Saule
farblich angepaldt, um eine leichtere Zuordnung zu gewahrleisten.
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Genotypische Abstande zwischen den Eltern (gesamt) und
ihren Samen (gesamt ) und den beernteten Baumen und
025 ihrem Erntegut, Horn 1995 und 1998
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Abbildung 6-16 Genotypische Abstéande zwischen der Eltern und ihren Nachkom-
men, Horn 1995 und 1998.

Aus dem Vergleich der gesamten Elternpopulation der Untersuchungsflache Horn fir die Jah-
re 1995 und 1998 wird deutlich, dal? die Unterschiede in den genotypischen Strukturen deutli-
chen Schwankungen unterliegen kénnen (hellgraue und schwarze Séulen). Dabei fallen die
Genorte MDH-C, PGM-A, PGI-B und LAP-A* durch signifikante Abweichungen der geno-
typischen Struktur zwischen der Elternpopulation und ihren Samen auf.

Sichtbar wird auch, dal3 an den Genorten IDH-A, MDH-B*, PGM-A und GOT-B die genoty-
pischen Abstande zwischen den beernteten Elternbdumen und dem gewonnenen Erntegut
deutlich grof3er sind, als dies fur die gesamte Elternpopulation der Untersuchungsfléche der
Fall ist.

6.2.5 Die Veranderung der Heterozygotenanteile zwischen Altbdumen und ihren Nachkom-
men

In welchem Ausmal} die Auswahl der beernteten Baume einen Einfluld auf die genetische
Struktur in den Samen hat, 143t sich auf der Untersuchungsflache Horn Gberprifen und soll an
der Veranderung des Heterozygotenanteils dargestellt werden.

Abbildung 6-17 zeigt die Verdnderung des Heterozygotenanteils auf der Untersuchungsfléche
Horn zwischen den beernteten Baumen und dem Erntegut sowie zwischen der gesamten El-
ternpopulation und ihren Samen 1995 und 1998.
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Veranderung der Heterozygotenanteile von den Eltern zu den
Samen in verschieden Jahren, Horn 1995 u. 1998
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Abbildung 6-17 Die Veranderung der Heter ozygotenanteile von den Eltern zu den Samen in ver-
schiedenen Jahren, Horn 1995 und 1998

Uberraschend ist, dai’ die Veranderungen der Heterozygotenanteile von den Altbaumen zu
den Nachkommen keineswegs immer zu einer Zunahme der heterozygoten Individuen fihren.
Interessant ist auch, dal? in zwel verschiedenen Jahren an fast allen Genorten mit Ausnahme
von IDH-A gleichgerichtete Entwicklungen stattfinden. So zeigen LAP-A* und PGI-B in bel-
den Jahren eine Zunahme des Heterozygotenanteils, wahrend GOT-B, MDH-B* und MDH-C
in beiden Jahren eine Abnahme heterozygoter Nachkommen aufweisen.

Neben der zeitlichen Verénderung des Heterozygotenanteils zwischen zwei Jahren ist an der
Differenz zwischen den grauen und schwarzen Balken zu erkennen, in welchem Malie die
Veradnderung der Heterozygotenanteile durch die Auswahl der beernteten Baumen verstérkt
oder abgeschwécht wurde. So war der Anteil heterozygoter Individuen im Erntegut besonders
an den Genorten MDH-C, PGM-A und GOT-B schwécher ausgeprégt, als in den Samen der
gesamten Elternpopulation. IDH-A verzeichnet im Verhdtnis zu den Samen der gesamten
Elternpopulation sogar eine Zunahme der Heterozygotenanteile im Erntegut, wahrend es in
der genetischen Struktur der Samen aller Elternbdume auf der Untersuchungsflache kaum eine
Veradnderung zur Elternpopulation gibt. Dies deutet daraufhin, dal3 durch die Auswahl der
beernteten Baume bevorzugt heterozygote Individuen am Genort IDH-A fir die Beerntung
verwendet worden sind.

Bei der an mehreren Genorten wiederholten Abnahme der Heterozygotenanteile im Erntegut
drangt sich der Verdacht der Inzucht auf, der auch durch den Fixierungsindex von 0,29 am
Genort PGM-A im Erntegut unterstiitzt wird. Dieser Vermutung steht jedoch die Erwartung
entgegen, dal der relativ hohe Anteil an Randbdumen unter den beernteten B&umen durchaus
mit einer genetisch variablen Pollenwolke in Kontakt getreten sein sollte. Auch die an den
Randb&umen eventuell aufgetretene, zeitlich isolierte Blite kann fur eine Verénderung der
Heterozygotenanteile sprechen.

6.2.6 Die Schatzung der Selbstungsraten aus den Samen bekannter Sameneltern der Unter-
suchungsflache Hofgeismar

Mit Hilfe der Samen bekannter Sameneltern kann auch die Schétzung der Selbstungsrate vor-
genommen werden. Dabei wird fir jeden Multilocus-Genotyp geprift, ob sich in dem unter-
suchten Samen ein Allel befindet, welches nicht von dem Samenelter stammen kann. Diese
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als AusschluRverfahren bekannte Methode erlaubt die exakte Schétzung der Selbstbefruch-
tung nur dann, wenn unter den Pollenbeitrdgen die Allele des Samenelters nicht auftreten. In
der Mehrzahl der Félle wird diese Situation bel Isoenzymgenmarkern nicht erreicht, so dai3
dieses Verfahren eine obere Grenze der Selbstbefruchtung schétzt. In dieser Schatzung sind
damit auch alle fremd befruchteten Samen enthalten, die von Fremdpollen befruchtet wurden,
der die Allele des Samenelterstrug.

Aus den 20 von jedem Baum untersuchten Samen ist nach dem AusschlulRverfahren gepriift
worden, welche Samen aus Selbstbefruchtung stammen konnten. Die Abbildung 6-18 zeigt
dazu die Anteile potentiell aus Selbstung hervorgegangener Samen. Bel Baum Nr. 67 konnte
ein Genotyp nicht bestimmt werden, so dal3 dieser Samen als nicht von dem Samenelter ab-
stammend beriicksichtigt wurde.

Abbildung 6-18 Die Schatzung des Selbstungsr ate aus den Samen
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Zusammenfassung :

Die Samenpopulationen der Untersuchungsbesténde reihen sich, wie die beernteten Baume
der Untersuchungsfléchen, in die Samenpopul ationen aus Nordrhein-Westfalen ein, die eine
starke Differenzierung zeigen.

Aus dem Vergleich der genetischen Strukturen zwischen den Eltern und ihren Samen wird

deutlich, dal? die Heterozygotenanteile in zwei verschiedenen Untersuchungsahren gleich-

gerichtet verandert wurden. Die Heterozygotiegrade im Erntegut verhalten sich konform zu
den Heterozygotiegraden in den beernteten Baumen.

Durch die Auswahl der beernteten Baume tritt an fast allen Genorten eine stérkere Verdnde-
rung der Heterozygotenanteile zwischen den beernteten Bdumen und ihrem Erntegut ein, als
dies zwischen der gesamten Elternpopulation und ihren Samen der Fall ist. Die Auswahl
von Baumen zur Beerntung kann daher vorhandene Unterschiede in der genetischen Struk-
tur zwischen Eltern und ihren Samen verstérken.

Das Reproduktionssystem hat bei den untersuchten Baumen zu einer maximalen
Selbstungsrate von ca. 15% gefuhrt, was durchaus den fir die Buche bekannten Schétzun-
gen der Selbstungsrate ZIEHE (1999) entspricht.
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Im vorausgegangenen Abschnitt wurden die Beerntungsbestande und ihr Erntegut genetisch
charakterisiert, um die genetische Information zu beschreiben, die im Zuge der Beerntung
gewonnen und wahrend der Produktion des Vermehrungsgutes weiter bearbeitet wurde. Der
nun folgende Abschnitt beschéftigt sich nun mit der Veranderung der genetischen Strukturen
bei der Produktion von Vermehrungsgut.

6.3 Die Veranderung genetischer Strukturen bei der Produktion von Vermehrungsgut

Die genetischen Strukturen des Ernte-, Saat- und Pflanzgutes konnen bei der Produktion von
Vermehrungsgut durch die Beerntung, die Behandlung des Saatgutes und die Anzucht der
Pflanzen in der Baumschule beeinfluf3t werden. Da diese drel Phasen von verschiedenen Be-
trieben durchgeftihrt werden und jeder Betrieb fir seinen Anteil an der Verénderung der gene-
tischen Strukturen verantwortlich ist, sollen diese drei wesentlichen Produktionsphasen ge-
trennt untersucht und dargestellt werden. Aus diesem Grunde gliedert sich dieser Abschnitt in
die Phasen der Beerntung, der Saatgutbehandlung und der Anzucht von Vermehrungsgut in
der Baumschule.

6.3.1 Die Veranderung genetischer Srukturen bei der Beerntung

Die Bewertung der Reprasentativitét der Beerntung ist auf die Bestimmbarkeit der geneti-
schen Struktur im Erntegut und auf eine Referenz angewiesen, an der die genetische Struktur
des Erntegutes bewertet werden soll. Dabei stellt sich besonders die Bestimmung der geneti-
schen Struktur des Erntegutes a's ein Problem heraus, welches durch die Beerntungsmethode
bestimmt wird.

Durch den Beerntungsfortschritt werden bel der einzelbaumweisen Beerntung die Samen je-
des Baumes getrennt erfal3t. Da sich die Samenpopulation eines jeden Baumes in ihrer geneti-
schen Zusammensetzung deutlich von anderen unterscheiden kann und die Transportbehalter
fUr die Samen nur eine begrenzte Samenmenge fassen, ist die genetische Information der ge-
samten Population nicht homogen in den Transportbehdltern (Jutesécke) verteilt. Die Durch-
mischung des Erntegutes erfolgt erst im Samenbetrieb bel der Reinigung, bei der Trocknung
und bel der Vorbereitung der Samen zur Einlagerung. Eine Beurteilung der genetischen Struk-
tur des Erntegutes ist daher nicht unmittelbar bei der Ernte moéglich. Aus dem Vergleich von
Saatgutstichproben aus verschiedenen Phasen der Behandlung kann jedoch auf die Saatgut-
stichprobe zuriick geschlossen werden, welche die geringste Veradnderung infolge der Saat-
gutbehandlung erfahren hat.

Es sind daher zunéchst zwei Fragen zu kléren:

1) Welche der genetischen Strukturen aus verschiedenen Behandlungsphasen des Saatgutes
beschreibt die genetische Struktur der Erntegutes am besten ?

2) An welcher genetischen Referenzstruktur soll die genetische Struktur des Erntegutes be-
wertet werden ?
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6.3.1.1 Die genetische Struktur des Erntegutes

zu 1.) Die Beurteilung der vorliegenden Stichproben hinsichtlich ihrer Eignung zur Beschrei-
bung der genetischen Struktur im Saatgut

Zu den oben dargestellten Phasen der Behandlung des Saatgutes (Beerntung, Reinigung und
Lagerung) sind jeweils verschiedene Stichproben aus dem Saatgut” entnommen worden. Die
erste Stichprobe Uber die genetische Struktur des Erntegutes wurde aus den fir jeden Baum
getrennt gelagerten Samen (EG-EB) erstellt. Eine zweite Stichprobe wurde aus der Menge der
gereinigten Samen (SG-R) entnommen und letztendlich eine dritte Stichprobe aus den bereits
getrockneten, zur Einlagerung vorbereiteten Samen (SG-L) zusammengestellt (vgl. dazu
Kapitel 5.7.4).

Alle drei Stichproben zur Bestimmung der genetischen Struktur des Erntegutes kénnen sich
infolge ihrer Durchmischung unterscheiden. Esist daher zu priifen, welche dieser Stichproben
die geringste Veradnderung infolge der Saatgutbehandlung erfahren hat. Dies wird in der Regel
die Samenstichprobe (EG-EB = aus den fir jeden Baum getrennt gelagerten Samen) sein,
wenn keine verfahrensbedingten Einfllsse bel der Erstellung der Samenstichprobe entstehen.
Die genetische Struktur der Samenstichprobe mit der geringsten Beeinflussung wird anschlie-
3end fUr die Abschétzung der Représentativitét verwendet.

Fur die Untersuchungsflache Horn sind nach dem in Kapitel 5.7.4 beschriebenen Verfahren
die beschriebenen Samenstichproben (EG-EB(= Erntegut aus den fur jeden einzelnen Baum
getrennt gelagerten Samen), SG-R(= Saatgut nach Reinigung), SG-L (= Saatgut nach Vorbe-
reitung zur Lagerung) anhand eines Homogenitétstests auf Unterschiede in ihrer genotypi-
schen Struktur untersucht worden.

Tabelle 6-4 Homogenitatstest zwischen genotypischen Strukturen im Saatgut in ver schiedenen Phasen der
Behandlung im Saatgutbetrieb, Horn 1996

Homogenitatstest zwischen genotypischen Strukturen im Saatgut in verschiedenen Phasen
der Behandlung im Saatgutbetrieb, Horn 1996  (p-Werte des Likelihood-ratio-Tests (G-Test))
Vergleiche IDH-A MDH-B*MDH-C 6PGD-APGM-A MNR-A GOT-B LAP-A* PGI-B
EG-EB:EG-R ] 0,481 0,311 0,261 0,440 0,000 0,385 0,002 0,512 0,009
EG-R: EG-L 0,094 0,247 0,302 0,380 0,000 0,184 0,074 0,596 0,985
EG-EB : EG-L | 0,024 0,040 0,109 0,671 0,199 0,493 0,503 0,914 0,010

Beurteilung n.Stpr. n.Stpr. ok. ok. DMR. ok. n.Stpr. ok. EG-EB?

Untersuchungsflache Horn

Tabelle 6-4 zeigt die Ergebnisse des Homogenitétstests fur den Vergleich der Saatgutstich-
proben EG-EB, SG-R und SG-L. Am Genort IDH-A und MDH-B* treten Unterschiede zwi-
schen den genotypischen Strukturen auf, die zu einem logischen Widerspruch (EG-EB = SG-
R; SG-R = SG-L; EG-EB ' SG-L) fuihren und daher eine neue Stichprobenentnahme erforder-
lich machen (vgl. dazu Kapitel 5.7.4).

1 Als Erntegut wird die geerntete, unbehandelte Menge der Samen bezeichnet, wahrend mit der Behandlung das
Erntegut zum Saatgut wird.
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Bel einer Gleichheit zwischen EG-EB und SG-R sowie zwischen SG-R und SG-L wirde man
bei der Herkunft aus der gleichen Samenpopulation erwarten, dal3 auch EG-EB mit SG-L kei-
ne signifikanten Abweichungen aufweist. Es soll jedoch auch darauf hingewiesen werden, dal3
die p-Werte fur SG-R : SG-L insbesondere fir den Genort IDH-A relativ nahe der Signifi-
kanzgrenze von 0,05 liegen.

Die Ablehnung der Hypothese von der Homogenitét der untersuchten Samenstichproben kann
am Genort PGM-A durch eine nicht ausreichende Durchmischung des Saatgutes bei der Rei-
nigung (DM R.) erklart werden. Wie bereits in der Beschreibung der Stichprobe (EG-EB =
aus den fur jeden einzelnen Baum getrennt gelagerten Samen ) angedeutet, ist der Unterschied
der genotypischen Strukturen am Genort PGI-B durch eine Diskriminierung der seltenen Ge-
notypen in der Stichprobe (EG-EB) verursacht und ist daher nicht der Behandlung des Saatgu-
tes anzulasten.

Die Unterschiede in der genotypischen Struktur an den Genorten IDH-A und MDH-B* in den
Vergleichen SG-R : SG-L und EG-EB und SG-L weisen darauf hin, dal’3 mit dem Saatgut nach
der Reinigung eine weitere Verdnderung stattgefunden haben mul3. Eine solche Veranderung
|&3t sich aus den Daten Uber den Handel mit dem geernteten Saatgut ableiten.

Tabelle 6-5 Ernte-, Aussaat- und Handelsmenge des Saatgutes von 1995

Ernte-, Aussaat- und Handelsmenge des Saatgutes aus 1995

Jahr Hofgeismar Horn
Ernte 1995|976 kg 1013 kg
Baumschule Handel |Baumschule Handel
1996|3 kg 3 kg 459 kg
1997|50 kg 923 kg |2 kg
1998 33 kg 516 kg

In der Tabelle 6-5 ist die Menge des geernteten, ausgesaten und gehandelten Saatgutes darge-
stellt. Die 1995 geernteten 976 kg Saatgut auf der Untersuchungsfléache Hofgeismar, sind ein-
gelagert worden. Von dieser Menge sind 1996 3 kg und 1997 50 kg ausgesét und der Rest des
Saatgutes in den Handel gebracht worden. Von den 1013 kg Saatgut der Untersuchungsfléche
Horn sind unmittelbar nach der Reinigung 459 kg verkauft und der verbliebene Rest eingela-
gert worden. Davon wurden 1996 3 kg, 1997 2 kg und 1998 33 kg in der Baumschule ausge-
sét. Die restlichen 516 kg wurden 1998 in den Handel gebracht.

Da die genotypische Struktur des Saatgutes nach der Reinigung (SG-R) am Genort PGM-A
bereits auf eine nicht ausreichende Durchmischung des Saatgutes hinweist, (Genotyp ,,22* ist
im gereinigten Saatgut an Stelle von ca. 20 % mit Uber 50% vertreten) und nach der Reini-
gung etwa die Halfte des Saatgutes in den Handel gebracht wurde (vgl. IDH-A im Vergleich
EG-EB : SG-L), ist es erklarbar, dal3 sich die genotypischen Strukturen im Saatgut nach der
Reinigung und auch nach der Vorbereitung zur Einlagerung deutlich unterscheiden. Anhand
dieser Daten wird eindrticklich belegt, dal3 durch das In-den-Handel-bringen von Saatgut vor
einer ausreichenden Durchmischung Teilkollektive entstehen kénnen, die nicht mehr der ge-
netischen Struktur in den Samen des gesamten Beerntungsbestandes vergleichbar sind.
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Aus diesen Grinden kann nur die genotypische Struktur des Erntegutes (EG-EB= aus den fir
jeden einzelnen Baum getrennt gelagerten Samen) zur Beschreibung der genotypischen Struk-
tur des Erntegutes herangezogen werden. Die Stichproben (SG-R) und (SG-L) sind beztiglich
der genetischen Struktur des Erntegutes nicht représentativ. Da die genotypische Struktur der
Samenstichprobe (EG-EB) aus den fir jeden Baum getrennt gelagerten Samen rekonstruiert
wurde und eine Diskriminierung seltener Genotypen aufweisen kann, muf3 die Verdnderung
am Genort PGI-B (Minorpolymorphismus) relativiert werden. Die an diesem Genort entste-
henden Abweichungen zwischen den Stichproben (EG-EB) und (SG-R) und den Stichproben
(EG-EB) und (SG-L) beruhen auf der Unterschétzung des Genotyps ,,23* in der Stichprobe
(EG-EB).

Die Unter suchungsflache Hofgel smar

Fir die Schéatzung der genetischen Struktur im Erntegut der Untersuchungsfldche Hofgeismar
liegen zwel Stichproben vor. Einerseits die aus den fir jeden einzelnen Baum getrennt gela
gerten Samen rekonstruierte Samenstichprobe (EG-EB) und eine weltere aus dem zur Einlage-
rung vorbereiteten Saatgut (SG-L). Da die dritte Samenstichprobe aus dem Saatgut unmittel-
bar nach der Reinigung nicht hergestellt wurde, ist die Abschatzung der Eignung der Stich-
proben fur die Schdtzung der genotypischen Struktur im Erntegut nicht direkt moglich. Um
aber dennoch auf der Basis der verfligbaren Daten eine Entscheidung treffen zu kénnen, wer-
den beide vorliegenden Samenstichproben zur Beurteilung der reprasentativen Beerntung der
genotypischen Struktur herangezogen.

Zusammenfassend |&3t sich damit festhalten, dal? Gber alle betrachteten Genorte hinweg die
genotypische Struktur des Erntegutes aus den fur jeden Baum getrennt gelagerten Samen
(EG-EB) am besten geschétzt werden kann. Sie stellen damit die beste Referenz fir die Be-
urteilung der Reprasentativitét der Beerntung auf der Untersuchungsfléache Horn da. Fir die
Untersuchungsfldche Hofgeismar werden beide verfigbaren Stichproben (EG-EB, SG-L)
zur Schétzung der genotypischen Struktur des Erntegutes verwendet.

6.3.1.2 Die Referenz zur Bewertung der représentativen Beerntung - die genetische Struktur
der Samen der gesamten Elternpopul ation des Beer ntungsbestandes

Um die reprasentative Erfassung der genetischen Struktur der Samen der gesamten Elternpo-
pulation im Erntegut (im folgenden kurz , Reprasentativitét der Beerntung® genannt) zu be-
werten, ist es notwendig, eine Referenz zu haben. An dieser wird beurteilt, in welchem Um-
fang die genetische Information der Samen der gesamten Elternpopulation in den Samen der
beernteten Béume (Erntegut) vertreten ist. Diese Referenz ist die Basis fur die Bewertung der
Reprasentativitét der Beerntung.

In der vorausgegangenen Untersuchung wurden die genetischen Strukturen der beernteten
Baume und ihrer Samen charakterisiert. Dabel wurde deutlich, daf3 sich sowohl die Elternpo-
pulationen als auch ihre Samen auf den Untersuchungsflachen unterscheiden. Auch unterein-
ander weisen die Elternpopulation und ihre Samen z. T. deutliche genetische Unterschiede
auf, die sich auch von einem zum néchsten Reproduktionsgahr unterscheiden kdnnen. Auf die
mdglichen verursachenden Faktoren, wie die Blihintensitét, die Uberlappung der Bliitezeiten,
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die Verflgbarkeit von Pollenvektoren und rezeptiven Eizellen und die Intensitdt und Form der
Selektion wurde bereits in den methodischen Erlauterungen hingewiesen.

Jede Samenpopulation besitzt daher einen mehr oder minder grof3en Anteil an Erbinformatio-
nen der Elternpopulation, der Uber das Reproduktionssystem im Jahr der Beerntung an sie
weitergegeben wurde. Werden von diesen Samen Anteile geerntet, um sie in einer Baumschu-
le anzuziehen, dann definiert zwangslaufig nicht die genetische Information der Eltern, son-
dern nur die ihrer Samen auf der Beerntungsflache den Umfang genetischer Informationen,
der maximal zur Beerntung zur Verfigung gestanden hat. Da, wie bereits erwahnt, Gber die
Anzahl der Informationen (z. B. Allele) hinaus Assoziationen der Gene zueinander (z. B. hete-
rozygote und homozygote Individuen) genetische Eigenschaften einer Population darstellen
konnen, ist die genotypische Struktur der Samen der gesamten Untersuchungspopulation die
Referenz fir die Bewertung der genetischen Struktur des Erntegutes. In dieser Referenz soll-
ten sich daher alle vom Reproduktionssystem erhaltenen und rekombinierten Anteile der Erb-
information aus der beernteten Baumpopulation wiederfinden. Am Beispiel der 1995 beernte-
ten Besténde soll nun die Représentativitdt der Beerntung untersucht werden.

Zur Beurteillung der Représentativitéat der Beerntung wird die genetische Struktur der Samen
der gesamten Elternpopulation auf der Untersuchungsflache der des Erntegutes gegeniiberge-
stellt und anhand des Homogenitétstests (G-Test) auf signifikante Abweichungen Uberprft.

Die Tabelle 6-6 zeigt die Ergebnisse des Homogenitétstests sowohl fir die allelischen als auch
fur die genotypischen Strukturen. In jedem dafir vorgesehenen Block sind in der oberen Zeile
die p-Werte des Chi2-Tests und darunter die des G-Tests angefuihrt. Unter jedem Block der p-
Werte erscheinen ,!!!*, wenn 20% der Erwartungswerte kleiner als 5 oder ein Erwartungswert
Kleiner als 1 ist (vgl. Kapitel 5.3.1).

Tabelle 6-6 Homogenitatstest zur Repréasentativitat der Beerntung, Hofgeismar und Horn 1995

Test auf Homogenitéat zwischen der genetischen Struktur der Samen der gesamten Eltern-
population und der des Erntegutes, Hofgeismar 1995
IDH-A MDH-C 6P-A PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB*
Allele 0,605 0,785 0,020 0,001 0,687 1,000 0,165 0,010 0,958 Chis-Test
0,605 0,785 0,017 0,001 0,325 1,000 0,171 0,010 0,958 G-Test
11
Genotypen 0,869 0,955 0,082 0,002 0,565 1,000 0,161 0,096 0,966 Chi2-Test

0,869 0,955 0,068 0,002 0,377 1,000 0,167 0,093 0,966 G-Test
1!

Test auf Homogenitéat zwischen der genetischen Struktur der Samen der gesamten Eltern-
population und der des Erntegutes, Horn 1995
IDH-A MDH-C 6P-A PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB*
Allele 0,111 0,328 0,481 0,697 0,684 1,000 0,019 0,411 0,089 Chis-Test
0,111 0,328 0,480 0,697 0,440 1,000 0,012 0,411 0,036 G-Test
11 111 11
Genotypen 0,318 0,634 0,459 0,924 0,564 1,000 0,018 0,513 0,102 Chis-Test

0,317 0,634 0459 0,924 0421 1,000 0,012 0,510 0,051 G-Test
m m

Auf der Untersuchungsflache Hofgeismar ist sowohl die Abweichung der genotypischen als
auch der allelischen Struktur der Samen der gesamten Elternpopulation vom Erntegut grof3er,
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as auf der Untersuchungsflache Horn. Wahrend in Horn nur am Genort PGI-B eine signifi-
kante Abweichung der genetischen Struktur des Erntegutes von der genetischen Struktur der
Samen der gesamten Elternpopulation auftritt, findet sich in Hofgeismar an den Genorten
PGM-A, 6PGDH-A und LAP-A* eine deutliche Verschiebung der genetischen Strukturen.

Anhand der genetischen Strukturen im Erntegut und in den Samen der gesamten Elternpopu-
lation &3t sich fur Hofgeismar festhalten, dal3 besonders dort die Beerntung nicht die geneti-
sche Struktur der Samen der gesam-
ten Elternpopulation des Beern-
tungsbestandes erfaldt hat. Dies ist
unter Berticksichtigung der Vertei-
lung der Beerntungsflache im Ver-
héltnis zum gesamten Untersu-
chungsbestand (vgl. Abbildung
6-19) und der Geschichte des
Bestandes, der aus Naturverjingung
entstand, durchaus plausibel und
untermauert einmal mehr den Hin-
weis auf die rdumlich differenzierte
Verteilung genetischer Strukturen
in natdrlich verjingten Populatio-
nen (vgl. BEHM & KONNERT,
1997).

Abbildung 6-19 Die Unter suchungsflache Hofgeismar

Hofaeismar

Die Tabelle 6-7 zeigt die Mal3e der genetischen Variation der Samen der Untersuchungsflache
Hofgeismar und die Verdnderung zum Erntegut derselben Untersuchungsfléche.

Tabelle 6-7 MalRe der genetischen Variation der Samen der gesamten Elternpopulation und die Differenz
zum Erntegut, Hofgeismar 1995

Die genetischen Variation in der Samen der gesamten Elternpopulation und die Differenz
zum Erntegut, Hofgeismar 1995.
Forstamt Hofg Population NK des ges. Bestandes (Erntegut)
IDHA Diff. MDHB* Diff. MDHC Diff. 6PA Diff. PGMA Diff. MNRA Diff. GOTB Diff. LAPA* Diff. PGIB Diff.

N 230 | -80 230 | -80 J 220 | -70 § 229 | -79 | 193 | -43 | 230 -80 140 10 | 230 | -80
allelische Vielfalt 2 0 2 0 2 0 2 0 2 0 3 =il 3 0 2 0
genotyp.Vielfalt 3 0 3 0 3 0 3 0 3 0 4 -2 6 0 2 0
genotyp. Diversitat 2,30 10,05]143]-0014232]0,03]154]-024]299|-036]1,26 |-0,05 5,38 |-0,99 | 1,06 | 0,06
Heterozygotenanteil 0,42 10,02 § 0,26 |-0,01 40,39 | 0,01 § 0,19 |-0,07 f 0,32 | 0,07 J 0,11 |-0,02 0,61 |-0,01 40,03 ] 0,03
Eveness d. Genotypen 0,92 |-0,0140,82 0,00 40,89 |0,01}40,78|0,09 0,97 |-0,13]0,89 | 0,02 0,86 |-0,05 0,97 |-0,03
relative Trennung 0,53 10,10 § 0,67 | 0,02 § 0,33 | 0,08 § 0,57 | 0,19 } 0,96 |-0,67 ] 0,82 | 0,02 0,60 |-0,24 § 0,95 | -0,05
latentes Potential 0,30 |-0,044 0,79 | 0,00 § 0,31 |-0,024 0,73 | 0,12 § 0,00 | 0,16 § 1,88 |-0,97 0,11 | 0,38 § 0,97 | -0,03

Ve [ 252 | 99 | genische Diversitat Heterozygotiegrad 0,05

Am Genort MNR-A tritt im Erntegut ein Verlust zweler Genotypen und eines Allels auf, was
sogleich mit einer deutlichen Abnahme des latenten Potentials einher geht. Bei der Beurtei-
lung des Verlustes seltener Alleleist zu beriicksichtigen, dal? sowohl die Stichprobengrofie as
auch das Verfahren zu Herstellung derselben zu einem Nichterfassen von Allelen (Verlust-
wahrscheinlichkeit) fuhren kann (GREGORIUS, 1980). Deutliche Veranderungen der Varia-
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tionsparameter finden sich am Genort PGM-A, wie bereits auch aus dem Homogenitétstest zu
erwarten war.

Tabelle 6-8 MalRe der genetischen Variation zwischen den Samen der gesamten Elternpopulation und dem
Erntegut, Horn 1995

Die genetischen Variation in der Samen der gesamten Elternpopulation und die Differenz
zum Erntegut, Horn 1995.
Forstamt Horn Population NK des ges. Bestandes (Erntegut)
IDHA Diff. MDHB* Diff. MDHC Diff. 6PA Diff. PGMA Diff. MNRA Diff. GOTB Diff. LAPA* Diff. PGIB Diff.

N 160 0 160 -1 160 -3 160 0 160 -1 159 1 157 3 160
allelische Vielfalt 2 0 3 -1 2 0 2 0 2 0 2 1 3 0 2 0
genotyp.Vielfalt 3 0 4 -2 3 0 2 0 3 0 2 2 6 0 2 0
genotyp. Diversitat 2,17 10,26 § 1,39 |-0,20 2,02 | 0,15 | 1,44 |-0,08 ] 2,68 | 0,06 | 1,22 | 0,05 5,00 | 0,07 § 1,10 |-0,09
Heterozygotenanteil 0,32 ] 0,05 0,15 |-0,06 40,32 | 0,03 § 0,19 |-0,03f 0,32 | 0,01 §J 0,10 | 0,01 0,67 | 0,02 § 0,05 |-0,04
Eveness d. Genotypen 0,82 ]10,05)0,84]0,07J082]003}40,81]0,03]0,86|0,02]0,90 |-0,02 0,82 |-0,00 § 0,95 | 0,04
relative Trennung 0,07 10,15 0,73 ]0,12 § 0,07 | 0,03 § 0,61 | 0,09 | 0,24 | 2,23 § 0,81 |-0,01 0,10 | 0,17 § 0,92 | 0,07
latentes Potential 0,41 ]-0,14Q1 1,81 |-0,904 0,49 |-0,08 40,80 | 0,04 § 0,15 |-0,03 0,89 | 0,97 0,09 |-0,07 § 0,95 | 0,04

Ve genische Diversitat Heterozygotiegrad 0,00

Auch im Erntegut der Untersuchungsflache Horn (Tabelle 6-8) ist der Verlust eines Allels am
Genort MNR-A zu verzeichnen, wéhrend am Genort MDH-B* im Erntegut ein weiteres Allel
auftritt. Die Zunahme der allelischen Vielfat kann auf der Untersuchungsflache Horn auf die
hohe Anzahl der Randbaume zurtickgefihrt werden, die eher vom Genflul? betroffen werden,
as dies fur Baume im Bestandesinneren zu erwarten wére. Durch den Allelverlust am Genort
MDH-B* reduziert sich die hypothetisch gametische Multilocus-Diversitét v, Die im Ho-
mogenitétstest ausgewiesene signifikante Veranderung der genotypischen Struktur am Genort
PGI-B macht sich in den betrachteten V ariationsparametern kaum bemerkbar.

Zusammenfassend |&M3t sich fir die beiden Untersuchungsfl&chen festhalten :

Dem Homogenitéatstest entsprechend ist die Reprasentativitét der Beerntung in Hofgeismar
am geringsten. Verursacht durch die r&umlich konzentrierte Beerntung infolge mangel nder
Befahrbarkeit und durch die vermutlich stérkere genetische Differenzierung in der Popul a-
tion wird die genetische Struktur der Samen der gesamten Elternpopul ation nicht vollstan-
dig im Erntegut reprasentiert.

Durch die Beerntung der Randbdume auf der Untersuchungsflache Horn findet sich im
Erntegut ein zusétzliches Allel am Genort MDH-B*, wéhrend gleichzeitig ein Allel am
Genort MNR-A verloren geht. Die signifikante Verdnderung der genotypischen Struktur
am Genort PGI-B muf3 aufgrund des Verfahrens bei der Herstellung der Samenstichprobe
fur das Erntegut relativiert werden.

6.3.2 Die Behandlung des Erntegutes im Saatgutbetrieb

Mit der Ernte beginnt eine Behandlung des Erntegutes, welche, wie bereits oben beschrieben,
die genetische Struktur des Erntegutes im Verhaltnis zur verfiigbaren genetischen Information
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in den Samen der gesamten Elternpopulation beeinflussen kann. In besonderem Mal3e gilt dies
fur alle der Ernte folgenden Schritte bei der Produktion von Vermehrungsgut aus Samen. Die
im folgenden beschriebenen Produktionsschritte werden aufgrund ihres organisatorischen
Ablaufes in den Bereich der Saatgutbehandlung im Samenbetrieb und in den Bereich der An-
zucht von Vermehrungsgut in der Baumschule unterteilt. Diese Unterteilung ist insofern not-
wendig, as der Baumschulbetrieb keinen Einflu® auf die Reinigung, Durchmischung, Trock-
nung und den Verkauf von Saatgutpartien hat. Jeder Produktionsabschnitt mul3 daher entspre-
chend den Verantwortungsbereichen fir die genetische Information im Vermehrungsgut ge-
trennt bewertet werden.

Im Saatgutbetrieb werden folgende Effekte untersucht:

Die Reinigung des Saatgutes
Die Durchmischung des Saatgutes
Die Stratifizierung des Saatgutes

Auf die signifikanten Abweichungen der genetischen Strukturen in den Samenstichproben der
untersuchten Behandlungsphasen ist bereits bei der Schdtzung der genetischen Struktur im
Erntegut eingegangen worden. Dabei stellte sich besonders die Durchmischung al's wesentli-
cher Faktor der Beeinflussung genetischer Strukturen heraus. Es soll daher an dieser Stelle
exemplarisch die Veranderung der genetischen Variationsparameter dargestellt werden, die
dann eintritt, wenn Saatgut nicht ausreichend durchmischt wurde und dann in den Handel ge-
bracht wird. Die Tabelle 6-9 stellt die Verdnderung der genetischen V ariationsparameter vom
Beginn der Behandlung des Saatgutes (EG-EB) bis zum Ende der Behandlung (SG-L) dar.

Tabelle 6-9 Die genetischen Variation im Saatgut zu Beginn und zum Ende der Behandlung, Horn 1995

Die genetischen Variation im Saatgut vor der Behandlung(EG-EB) und die Differenz

Saatgut nach Vorbereitung zur Einlagerung(EG-L), Horn 1995.
Forstamt Horn Population EG-EB (EG-L)

IDHA Diff. MDHB* Diff. MDHC Diff. 6PA Diff. PGMA Diff. MNRA Diff. GOTB Diff. LAPA* Diff. PGIB Diff.

N 160 | -30 | 159 -29 | 157 -27 | 160 -30 | 159 -29 | 160 -30 160 -41 | 160 -30
allelische Vielfalt 2 1 2 1 2 0 2 0 2 0 3 1 3 0 2 0
genotyp.Vielfalt 3 2 2 2 3 0 2 0 3 0 4 0 6 0 2 0
genotyp. Diversitat 2,42 1-0404 1,190,124 | 2,17 | 0,32 | 1,36 |-0,04 ] 2,74 |-0,23 ] 1,27 | 0,01 5,07 | 0,28 | 1,01 | 0,10
Heterozygotenanteil 0,37 |-0,03 0,09 | 0,04 § 0,34 | 0,07 § 0,16 |-0,02 § 0,33 | 0,06 § 0,11 | 0,01 0,69 |-0,03 0,01 | 0,05
Eveness d. Genotypen 0,87 |-0,054 0,91 |-0,0540,85 | 0,03 § 0,84 | 0,02 | 0,87 |-0,00} 0,88 |-0,00 0,81 | 0,04 § 0,99 |-0,05
relative Trennung 0,22 |-0,174 0,85 |-0,044 0,09 | 0,39 § 0,69 | 0,04 | 2,37 |-2,03§ 0,81 | 0,01 0,27 |-0,01 § 0,99 |-0,08
latentes Potential 0,27 11,22 10,91 }0,92 § 0,40 |-0,204 0,83 | 0,02 f 0,22 | 0,09 | 1,87 | 1,00 0,01 | 0,01 § 0,99 |-0,05

Vi genische Diversitat Heterozygotiegrad

Aus der Tabelle 6-9 wird deutlich, dal3 die Verdnderung der genetischen Struktur durch nicht
homogen verteilte genetische Informationen im Saatgut und durch das In-den-Verkehr-
bringen desselben so grofl? sein kénnen, dal3 die genetischen Strukturen in den entstehenden
Subpopulationen nicht mehr mit dem Ausgangsmaterial identisch sind. Es kdnnen auch zu-
sétzliche Allele (vgl. Genorte IDH-A, MDH-B* und MNR-A) auftreten, die zu einer deutli-
chen Zunahme des latenten Potentials beitragen. Der Verdnderung von genetischen Strukturen
im Saatgutbetrieb mufl3 daher hohe Bedeutung zugemessen werden.
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Schluf¥folgerungen

Sowohl der statistische Test als auch der Vergleich der Variationsparameter weisen dar-
auf hin, dal3 mit der Behandlung des Saatgutes im Saatgutbetrieb Verénderungen der ge-
netischen Struktur einhergehen, welche zu einer deutlichen Abweichung der genetischen
Struktur des Saatgutes im Verhdltnis zu den Samen des gesamten Beerntungsbestandes
fuhren kdnnen.

6.3.3 Die Veranderung der genetischen Strukturen des Vermehrungsgutes in der Baumschule

Nach der Einlagerung des Saatgutes ist dieses in der Regel fur mehrere Jahre lagerfahig. Je
nach Bedarf werden aus dem Lager Teilmengen des Saatgutes entnommen, um sie in der
Baumschule auszuséen und daraus Pflanzgut zu erziehen. Wahrend dieses Anzuchtprozesses
wird das Vermehrungsgut verschiedenen Behandlungen unterzogen, so dai3 in jeder Behand-
lungsphase Einfllsse auf die genetische Struktur des Vermehrungsgutes auftreten kénnen.
Aus diesem Grund wird die Produktion von Vermehrungsgut in der Baumschule in einzelne
Phasen zerlegt und in jeder dieser Produktionsphasen eine Analyse der genetischen Struktur
vorgenommen.

Der Produktionsprozel3 des Vermehrungsgutes in der Baumschule besteht aus folgenden Pha-
sen:

Der Vorbereitung des Saatgutes zur Aussaat
Der Entwicklung von der Aussaat bis zum 6 Wochen alten Keimling
Der Entwicklung vom Keimling bis zur 2jdhrigen Pflanze

1. Die Verteilung der Genotypen in den Saatbeetreihen

2. Der Einfluld der Verschulung der Pflanzen
Der Entwicklung der verschulten Pflanzen bis zum Alter von 3 Jahren
Der Grofensortierung der Pflanzen

Bereits aus den Ergebnissen des vorausgegangenen Abschnittes wurde deutlich, dal? das ein-
gelagerte Saatgut genetisch so verandert sein kann, dal3 es nicht mehr der genetischen Struktur
des Ausgangsbestandes entspricht. Ein Vergleich der genetischen Struktur des Vermehrungs-
gutes mit der genetischen Struktur der Samen aus der gesamten Elternpopulation wirde daher
stets zu Abweichungen fihren. Diese wirden sowohl die Folgen der Beerntung, der Behand-
lungen des Saatgutes und der Effekte aus der Baumschule zusammenfassen. Um jedoch eine
Analyse der EinflUsse der Baumschulbehandlung vornehmen zu koénnen, ist es notwendig, die
genetische Struktur des Vermehrungsgutes zu Beginn und zum Ende jeder Produktionsphase
einander gegentiberzustellen.
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6.3.3.1 Die Beeinflussung der genetischen Struktur des Saatgutes durch die Vorbereitung zur
Aussaat

Eine Phase der Beeinflussung des Saatgutes liegt in der Veranderung der genetischen Struktu-
ren durch den Lagerungsprozef3 und in der Vorbereitung des Saatgutes zur Aussaat. Zur Ein-
lagerung des Saatgutes werden die Samen in einen physiologischen Ruhezustand versetzt.
Wenn die Samen in Abhangigkeit ihres physiologischen Zustandes ihre Stoffwechsel prozesse
von der Lagerungsphase zur Keimung nicht mehr aktivieren kdnnen, dann fallen sie bereits
bei der Vorbereitung des Saatgutes (Ankeimung) aus. Sind diese physiologischen Unterschie-
de im Saatgut mit bestimmten Genotypen assoziiert, so sollten Veradnderungen der genotypi-
schen Struktur in dem zur Aussaat vorbereiteten Saatgut sichtbar werden.

Neben den physiologischen Ursachen kann auch eine kleine Aussaatmenge aus einer nicht
ausreichende durchmischten, eingelagerten Saatgutcharge zu Unterschieden in der geneti-
schen Struktur der zu vergleichenden Vermehrungsgutpartien fihren.

Die genotypische Struktur des eingelagerten Saatgutes wurde, wie bereits oben beschrieben,
durch die Saatgutstichproben (SG-L) représentiert. Dieses Saatgut wurde gereinigt, nachge-
reift und eingelagert. Im Frihjahr 1996 wurden fur die Untersuchungsflache Hofgeismar und
Horn jeweils 3 kg Samen aus der Menge der eingelagerten Samen enthommen und zur Aus-
saat vorbereitet. Unter Erhdhung des Wassergehaltes der Samen wird die Keimtétigkeit der
Samen aktiviert. Von diesen so vorbereiteten Samen wurde unmittelbar vor der Aussaat eine
Samenstichprobe gezogen und als ,,vor der Aussaat 1996 (VA96) bezeichnet. 1997 wurden
von dem Untersuchungsmaterial aus Hofgeismar 50 kg ausgesét und davon ebenfalls eine
Samenstichprobe vor der Aussaat gezogen. Diese Stichprobe wird as ,,vor der Aussaat 1997
(VA97) bezeichnet.

Da das Ausmal’ der Verschiedenartigkeit der genotypischen Strukturen mangels definierter
Abweichungsgrenzen nicht getestet werden kann, wird die Alternativhypothese formuliert und
gepruft, ob sich die genetischen Strukturen vor und nach der Behandlung signifikant unter-
scheiden. Zu diesem Zweck werden im folgenden Abschnitt die genetischen Strukturen zwi-
schen dem eingelagerten und dem 1996 und 1997 zur Aussaat vorbereiteten Saatgut auf Ho-
mogenitét getestet.

Die Tabelle 6-10, Tabelle 6-11, Tabelle 6-12 stellen die Ergebnisse des Homogenitétstests fur
die Saatgutpartien aus Horn und Hofgeismar dar, wobel fir Hofgeismar eine Wiederholung
der Aussaat von 1997 vorgenommen werden konnte.

Tabelle 6-10 Homogenitatstest zwischen dem eingelagerten Saatgut und dem zur Aussaat vorbereiteten
Saatgut, Hofgeismar 1996

Test auf Homogenitat zwischen der genetischen Struktur des eingelagerten Saatgutes (EG-L)
und der genetischen Struktur des zur Aussaat vorbereiteten Saatgutes, Hofgeismar 1996
IDH-A MDH-C 6P-A PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB*

Allele 0,756 0,053 0,741 0,048 0,721 0,496 0,093 0,745 0,297 Chi2-Test
0,485 0,053 0,476 0,048 0,720 0,496 0,084 0,745 0,295 G-Test
11 11 11 11 111

Genotypen 0,097 0,189 0,620 0,003 0,494 0,633 0,310 0,923 0,334 Chi2-Test
0,079 0,187 0,538 0,003 0,425 0,633 0,250 0,922 0,252 G-Test
11 11 11 11 111
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Tabelle 6-11 Homogenitéatstest zwischen dem eingelagerten Saatgut und dem zur Aussaat vorbereiteten
Saatgut, Hofgeismar 1997

Test auf Homogenitat zwischen der genetischen Struktur des eingelagerten Saatgutes (EG-L)
und der genetischen Struktur des zur Aussaat vorbereiteten Saatgutes, Hofgeismar 1997
IDH-A MDH-C 6P-A PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB*
Allele 0,685 0,277 0,771 0,163 0,475 0,136 1,000 0,699 0,297 Chi2-Test
0,440 0,277 0,495 0,162 0,305 0,136 1,000 0,698 0,295 G-Test
11 11 11 11
Genotypen 0,407 0,283 0,715 0,208 0,207 0,170 0,513 0,749 0,206 Chi%-Test

0,346 0,278 0,625 0,207 0,063 0,166 0,422 0,748 0,151 G-Test
1 1 1 1 1

Tabelle 6-12 Homogenitéatstest zwischen dem eingelagerten Saatgut und dem zur Aussaat vorbereiteten
Saatgut, Horn 1996

Test auf Homogenitét zwischen der genetischen Struktur des eingelagerten Saatgutes (EG-L)
und der genetischen Struktur des zur Aussaat vorbereiteten Saatgutes, Horn 1996
IDH-A MDH-C 6P-A PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB*
Allele 0,093 0,028 0,444 0,481 0,682 0,715 0,827 0,418 0,340 Chi?-Test
0,091 0,028 0,443 0,481 0,488 0,715 0,827 0,417 0,331 G-Test
11 11 11
Genotypen 0,209 0,100 0,086 0,451 0,505 0,138 0,625 0,714 0,554 Chi?-Test

0,167 0,099 0,033 0,449 0,345 0,126 0,517 0,706 0,544 G-Test
1" 1" 1"

Die Ergebnisse des Homogenitétstests zeigen, dal3 fur das Saatgut der Samenpartie Hofgels-
mar 1996 signifikante Unterschiede zwischen dem eingelagerten und dem zur Aussaat vorbe-
reiteten Saatgut am Genort PGM-A auftreten. Am Genort MDH-C weisen sowohl die Samen
aus Hofgeismar als auch die Samen aus Horn einen deutlichen Unterschied in der genetischen
Struktur auf, der jedoch in den Samen zur Aussaat 1997 aus Hofgeismar nicht wiederholt
wird.

Die Veranderungen der genetischen Struktur sind damit abhangig vom Aussaatjahr und kon-
nen durch die Aussaatmenge und das Verfahren der Vorbereitung zur Aussaat modifiziert
worden sein. 1996 sind von den Samenpartien Hofgeismar und Horn nur 3 kg Saatgut ausge-
bracht worden, so dal3 unter Berticksichtigung der in den Samen aus Horn nachgewiesenen
mangelnden Durchmischung bei einer so geringen Aussaatmenge auch hier signifikant abwei-
chende genetische Strukturen entstehen konnen. Diese Vermutung &3 sich auch anhand der
Ergebnisse aus 1997 untermauern, zumal in dem Jahr etwa 50 kg Saatgut ausgesat worden
sind und die genannten Veranderungen in der genetischen Struktur nicht aufgetreten sind.
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Zusammenfassung :

Aus den Ergebnissen dieses Untersuchungsabschnittes ist erkennbar, dal3 vermutlich die
Lagerung und die Vorbereitung des Saatgutes zur Aussaat unter den gegebenen Bedin-
gungen keinen Einfluf3 auf die genetische Struktur des Saatgutes genommen haben.

Es bestétigen sich auch hier eher die Effekte, welche bei einer nicht ausreichenden
Durchmischung des Saatgutes bei der Bildung von kleinen Teilmengen bzw. Subpopul &
tionen entstehen.

Die Aussaat von kleinen Populationsteilen ist daher nur dann unter genetischen Aspekten
zu empfehlen, wenn die homogene Verteilung der genetischen Informationen in der Sa-
menpopul ation gewahrleistet ist.

6.3.3.2 Die Veranderung der genetischen Struktur des Vermehrungsgutes von der Aussaat
bis zum 6 Wochen alten Keimling

Mit der Aussaat des vorbereiteten Saatgutes wird der mit der Aktivierung des Stoffwechsels
eingesetzte Keimungsprozef3 fortgesetzt. Aus dem Samen wéchst die Radicula heraus und
bildet im Boden die Keimlingswurzel, Giber die sich der Keimling mit N&hrstoffen und Wasser
versorgt. Die Keimungsphase ist in der Anzucht der Pflanzen die sensibelste Phase, in welcher
der Keimling seine physiologische Aktivitét intensiviert. In Abhangigkeit von den Umweltbe-
dingungen und der Stratifizierung der Samen konnen z. B. bei zu starker Erwdrmung des Bo-
dens die Samen in eine sekundare Keimruhe verfallen. Hingegen treten bei einer friihzeitigen
Aussaat im April auch ohne Stratifizierung recht hohe Auflaufprozent auf (ANTONI personli-
che Mitteilung). Vergleichbare Erfahrungen wurden auch bei den 1996 ausgeséten Samen aus
der Saatgutpartie Horn gefunden werden, welche aufgrund begrenzter Kapazitdten bel der
Stratifizierung erst wenige Wochen vor der Aussaat stratifiziert werden konnten. Die Aussaat
erfolgte in elner relative warmen Phase im Mai, so dal3 die Auflaufprozente bei den Keimlin-
gen in Abhangigkeit von der Stratifizierung bei den Samen aus Horn gering und bei den Sa-
men aus Hofgeismar durchschnittlich ausfielen. Von durchschnittlich 10000 Samen waren
zum Ende der Vegetationsperiode aus dem Bestand in Horn noch ca. 1500 Pflanzen vorhan-
den, wéhrend aus dem Bestand Hofgeismar ca. 4000 Pflanzen aufgewachsen waren. Diese
Reduktion der Individuenzahlen deckt sich annzhernd mit den von KRUSSMANN (1978)
genannten Zahlen, der von einem kg Saatgut (= 3500 Samen) eine Ausbeute von 1500 Pflan-
zen erwartet. Fallen in dieser Entwicklungsphase bestimmte Genotypen bevorzugt aus, so
sollte in der Population der Keimlinge eine Verdnderung der genotypischen Struktur im Ver-
haltnis zu dem ausgesdten Saatgut nachweisbar sein. Das Untersuchungsmaterial der Keim-
linge fur diese Fragestellung wurde aus den Bléttern der Keimlinge gewonnen, welche vier bis
sechs Wochen nach dem erfolgreichen Auflaufen die ersten Triebe ausbilden.

Der Vergleich der genetischen Strukturen wird zwischen den Samen, welche zur Aussaat vor-
bereitet wurden, und den 6 Wochen alten Keimlingen vorgenommen. Als Probenmaterial
standen Keimlinge und vorbereitete Samen aus den Jahren 1996 und 1997 zur Verfligung.

Da die Vertellung der genetischen Information mit der Aussaat in einen rdumlich linearen
Bezug (Saatbeet) gebracht wird, mufite fir die Keimlinge ein Beprobungsverfahren verwendet
werden, welches das Ziehen einer Zufallsstichprobe aus einer Pflanzenreihe gewdhrleistet. Da
die Verteilung der Genotypen und Umwelten in den Saatbeetreihen unbekannt ist, mufite bei
der Beprobung der Keimlingspopulation eine zuféllige Auswahl aus den Genotypen und den
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Umwelten sichergestellt sein. Um dies zur erreichen, wurden 150 Zufallszahlen gezogen, de-
ren Wertebereich durch die Lange der Saatbeetreihe in cm begrenzt war. (vgl. Kapitel 5.7.2).
Auf diese Weise entstand eine Zufallsstichprobe aus der Menge der Genotyp-Umwelt-
K ombinationen im Saatbeet.

Als Nullhypothese wird die Erhaltung der genetischen Struktur der Samen in den Keimlingen
formuliert. Eine selektive, auf bestimmte Genotypen gerichtete Verdnderung der Keimlings-
population wird nicht erwartet. Auf dieser Basis kann ein Homogenitétstest durchgefiihrt wer-
den.

Die Ergebnisse des Homogenitétstests stellt die Tabelle 6-13 dar. Sie zeigt, dal? die Reaktion
der Samenpopulation auf die neue Umweltbedingung recht unterschiedlich ausfalt. So finden
sich

Tabelle 6-13 Homogenitatstest zwischen den zur Aussaat vorbereiteten Samen und den daraus entstan-
denen Keimlingen, Hofgeismar 1996

Test auf Homogenitat zwischen der genetischen Struktur der Keimlinge (Keiml96) und
den zur Aussaat vorbereiteten Samen (vA96), Hofgeismar 1996
IDH-A MDH-C 6P-A PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB*
Allele 0,085 0,223 0,419 0,325 0,196 1,000 0,020 0,101 0,405 Chi>-Test
0,054 0,223 0,418 0,325 0,125 1,000 0,015 0,102 0,395 G-Test
11 11 11
Genotypen 0,139 0,439 0,653 0,667 0,320 1,000 0,092 0,024 0,557 Chi>-Test

0,114 0,439 0,652 0,667 0,267 1,000 0,067 0,023 0,547 G-Test
1y 1y 1y

1996 unter den Keimlingen aus Hofgeismar signifikante Verénderungen am Genort LAP-A*,
wéhrend in der Keimlingspopulation aus Horn (Tabelle 6-15) und der des Jahres 1997
(Tabelle 6-14) aus Hofgeismar diese Veranderung nicht auftritt. An den Genorten IDH-A und
PGI-B finden sich in der alelischen Struktur ebenfalls signifikante Verdnderungen, deren
Wiederholung 1997 jedoch auch ausbleibt.

Tabelle 6-14 Homogenitatstest zwischen den zur Aussaat vorbereiteten Samen und den daraus entstan-
denen Keimlingen, Hofgeismar 1997

Test auf Homogenitat zwischen der genetischen Struktur der Keimlinge (Keiml97) und
den zur Aussaat vorbereiteten Samen (VA97), Hofgeismar 1997
IDH-A MDH-C 6P-A PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB*
Allele 0,431 0,155 0,068 0,536 0,270 0,973 0,560 0,266 0,782 Chi?-Test
0,431 0,154 0,067 0,536 0,018 0,973 0,559 0,266 0,503 G-Test
11 11
Genotypen 0,538 0,295 0,065 0,828 0,480 0,202 0,556 0,607 0,176 Chi>-Test

0,538 0,292 0,063 0,828 0,302 0,176 0,555 0,606 0,090 G-Test
1" 1"

Die Veranderung der genetischen Struktur in der Keimlingspopulation Horn ist durch die sig-
nifikante Veranderung des Genortes 6PGDH-A und PGM-A gekennzeichnet, die zwar auch in
den Keimlingen aus Hofgeismar 1997 vorhanden ist, dort jedoch nicht das Signifikanzniveau
erreicht.
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Tabelle 6-15 Homogenitatstest zwischen den zur Aussaat vorber eiteten Samen und den daraus entstan-
denen Keimlingen, Horn 1996

Test auf Homogenitat zwischen der genetischen Struktur der Keimlinge (Keiml96) und
den zur Aussaat vorbereiteten Samen (vA96), Horn 1996
IDH-A MDH-C 6P-A PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB*
Allele 0,638 0,136 0,016 0,030 0,335 1,000 0,273 0,551 0,968 Chi>-Test
0,400 0,135 0,017 0,030 0,234 1,000 0,277 0,553 0,969 G-Test
11 11 11
Genotypen 0,668 0,195 0,025 0,074 0,173 1,000 0,437 0,751 0,472 Chi>-Test

0,588 0,183 0,010 0,073 0,085 1,000 0,365 0,728 0,467 G-Test
" " 1" "

6.3.3.3 Die Viabilitat in der Keimlingsphase

Zur Darstellung der Veranderungen der genotypischen Struktur sind die folgenden drei Tabel-
len (Tabelle 6-16, Tabelle 6-17, Tabelle 6-18) dargestellt, welche die Differenzen der relativen
Haufigkeiten von der Phase der zur Aussaat vorbereiteten Samen bis zu den 6wochigen Keim-
lingen darstellen. In jeder Spalte ist die Differenz zwischen den untersuchten Stichproben fir
jewelils einen Genort dargestellt. In der Vertikalen finden sich alle Genotypen, welche unter
den 9 Genorten aufgetreten sind.

Tabelle 6-16 Die Viabilitat in der Keimungsphase, Hofgeismar 1996

Die Veranderung der genotypischen Strukturen von der Aussaat bis zu den Keimlingen
Keiml96-vA96 Hofgeismar 1996
Genorte IDHA MDHB MDHC6PA PGMA MNRA GOTB LAPA* PGIB
11 [ o01]
12 0,06
13
14
15
22| -0,06 003 -002 -0,05 011] -0,05
23] -0,03 0,01 -0,03 -0,03 -0,01 0,01| 0,04
24 0,05 -0,07
25
33| 0,09 0,05 | 0,04| 0,01
34] 0,01 -0,10
35
44 0,01 0,01
45
55

Dunkelgrau unterlegte Felder stellen Veranderungen dar, welche in allen untersuchten Ver-
gleichen (Hofg - VA96 : Keiml96, Hofg vVA97: Keiml97, Horn vA96 : Keiml96) als positive
Veranderungen der relativen Haufigkeiten aufgetreten sind. In hellgrauer Farbe sind die nega-
tiven Veranderungen der relativen Haufigkeiten hervorgehoben, die in allen untersuchten
Vergleichen zwischen Keimlingen und ihrem zur Aussaat vorbereiteten Saatgut aufgetreten
sind.
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Tabelle 6-17 Die Viabilitat in der Keimungsphase, Hofgeismar 1997

Die Verénderung der genotypischen Strukturen von der Aussaat bis zu den Keimlingen
Keiml97-vA97 Hofgeismar 1997
Genorte IDHA MDHB MDHC 6PA  PGMA MNRA GOTB LAPA* PGIB
11 -0,02 [ 0,05] 0,01
12 0,01 0,01
13 0,01
14
15
22| 0,00 -010 001 -005 -0,05[001] 0,01
23| -0,06 -0,01 011 0,02 0,09 | 0,05 -0,01
24 0,02 0,01
25
33| 0,06 -0,01 -0,03 -0,04
34 -0,07
35
44 -0,04
45
55

Bei diesen Vergleichen fdlt auf, dal? die Genorte MDH-B*, MDH-C und LAP-A* in alen
Vergleichen gleichgerichtete Verdnderungen der Genotyphaufigkeiten aufweisen. Dabei
zeichnen sich die Genotypen MDH-B1B3 und MDH-C1C1 sowie die Genotypen LAP-A2A2,
A2A3 und A3A3 durch eine Zunahme aus, wahrend die Genotypen MDH-B3B3 und MDH-
C2C2 durch Abnahmen gekennzeichnet sind.

Tabelle 6-18 Die Viabilitat in der Keimungsphase, Horn 1996

Die Veranderung der genotypischen Strukturen von der Aussaat bis zu den Keimlingen
Keiml96-vA96 Horn 1996
Genorte IDHA MDHBMDHC 6PA  PGMA MNRA GOTB LAPA* PGIB
11 -0,02 [ 0,06
12 -0,02
13 0,01
14
15
22| 0,01 0,06 -0,09 0,04 0,00| 0,02
23] 0,02 -0,00 -0,02 001 -0,03 0,02] -0,01
24] -0,01 -0,01 -0,09
25
33| -0,02 -0,03 0,08 -0,01
34 0,05
35
44 -0,00
45
55

Waéhrend des Aussaatjahres 1996 traten am Genort 6PGDH-A gerichtete Veranderungen der
relativen Haufigkeiten fir die Genotypen A2A2 und A2A3 auf. Diese dargestellten Verande-
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rungen der genotypischen Haufigkeiten sind Hinweise auf unterschiedliche Viabilitéten der
vorkommenden Genotypen, zumal ihr Auftreten in allen drei Vergleichen gleichgerichtet ist.
Dennoch darf nicht Ubersehen werden, dal? diese Haufigkeiten aus Stichproben ermittelt sind,
die alein aufgrund des Stichprobenverfahrens zu einer gewissen Variation der Haufigkeiten
fuhren und erst Uber den oben angeftihrten statistischen Test abgesichert werden kénnen.

Schluf3folgerungen

Der Nachweis Uber die Verdnderung der genotypischen Struktur von dem zur Aussaat
vorbereiteten Saatgut (VA96) und (VA97) zu den daraus entstandenen Keimlingen
(Keiml96) und (Keiml97) I&3t sich nicht in alen untersuchten Populationen statistisch
signifikant fuhren.

Dennoch treten die Enzymgenorte MDH-B*, MDH-C und LAP-A* durch eine gleichge-
richtete Entwicklung ihrer relativen Haufigkeiten hervor.

Die gleichgerichtete Entwicklung der relativen Haufigkeiten an den entsprechenden En-
zymgenorten ist ein Hinweis auf mogliche Viabilitétsvorteile. 1hre Interpretation wird je-
doch durch die Ergebnisse des statistischen Tests und die Bestimmung der relativen Hau-
figkeiten aus Stichproben eingeschrankt.

6.3.3.4 Die Veranderung der genotypischen Struktur der Pflanzen von der Keimlingsphase
bis zur 2jahrigen Pflanze

Die Untersuchung der Veradnderung der genotypischen Struktur der Pflanzen vom 6 Wochen
alten Keimling bis zur zweijéhrigen Pflanze ist durch einen direkten Vergleich der geneti-
schen Strukturen nicht moéglich, weil zum Ende der ersten Vegetationsperiode die Pflanzen
der Rethen 2 und 4 aus dem funfrethigen Saatbeet entnommen wurden. Diese als Verschulung
bezeichnete Erweiterung des Standraums fir die verbleibenden Pflanzen erfolgt durch das
Ausheben der zu verschulenden Pflanzen im Herbst. Diese ausgehobenen Pflanzen verbleiben
bis zum Frihjahr im Kihlhaus und werden im Mai in einem anderen Pflanzbeet ausgepflanzt.
Die Population der zweijahrigen Pflanzen ist damit in zwei Teilpopulationen getrennt worden,
die zum Zeitpunkt der Untersuchung der genetischen Unterschiede zwischen den Keimlingen
und den daraus erwachsenen 2jdhrigen Pflanzen bereits unterschiedliche Entwicklungen
durchlaufen haben.

Um sie dennoch zu einer Popul ation zusammenfassen zu kdnnen, ist zu prufen, inwiewelt sich
die Teilpopulationen der im Saatbeet verbliebenen Pflanzen (= Rethen 1, 3, 5) von denen der
verschulten Pflanzen unterscheiden. Sollten sie sich unterscheiden, so kann die Ursache in der
nicht zufélligen Verteilung der Genotypen in den Reihen des Saatbeetes (2,41 1, 3, 5) liegen
oder in der Verschulung selbst begriindet sein. Im folgenden wird daher zunéchst die Vertei-
lung der Genotypen in den Reihen 2, 4 und 1, 3, 5 des Saatbeetes gepriift. Anschlief3end wer-
den die genotypischen Strukturen der verschulten und nicht verschulten Pflanzen auf Unter-
schiede untersucht, bevor abschlieffend die Entwicklung der Pflanzen bis zum Alter von 2
Jahren zusammenfassend dargestellt werden kann.
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Die Verteilung der Genotypen im flinfrethigen Saatbeet

Aus den 1998 aufgelaufenen Keimlingen der Untersuchungsflache Horn wurden die Keimlin-
ge der ersten, dritten und finften Reihe getrennt von der in der zweiten und vierten Reihe des
Saatbeetes erfaldt. Sind die Genotypen auf die Saatbeetreihen 1, 3 und 5 und die Reihen 2 und
4 nicht homogen verteilt, so missen sich Unterschiede in der genotypischen Struktur dieser
Teilkollektive der Keimlinge zeigen. Diese Untersuchung gilt jedoch nur fir die zusammen-
gefaliten Saatbeetreihen 2, 4 und 1, 3, 5. Da bekannt ist, dal3 die Samen bei der Vorbereitung
zur Aussaat und in der Samaschine selbst mehrfach durchmischt werden, wird erwartet, daf3
die Genotypen zuféllig auf diese beiden Teilkollektive der Keimlingspopulation verteilt sind.

Tabelle 6-19 zeigt die Ergebnisse des Homogenitatstests der beiden verglichenen Keimlings-
tellpopulationen. Mit Ausnahme von PGI-B treten an den untersuchten Genorten keine signi-
fikanten Verénderungen der genotypischen und der alelischen Strukturen auf. Die Ursache
dafUr ist das Auftreten von vier Genotypen PGI-B2B3 in den Reihen 2 und 4, wadhrend in den
Reihen 1, 3, 5 des Saatbeetes dieser Genotyp fehlt. Durch die geringe Anzahl der heterozygo-
ten Pflanzen am Genort PGI-B sind mehr as 20% der Erwartungswerte < 5, so dal die Bedin-
gungen fur die Anwendbarkeit des Chi2-Tests nicht mehr gewéhrleistet sind.

Auf der Basis der hier gegebenen Verteilung der Genotypen in einer Keimlingsstichprobe
vom Umfang 200, mit je 91 Pflanzen in den Reihen 1, 3, 5 und 109 Pflanzen in den Reihen 2
und 4 des Saatbeetes kann daher fir die nicht signifikanten Genorte eine zuféllige Verteilung
Uber die Saatbeetreihen angenommen werden. Fir den signifikanten Genort ist vermutlich
auch mit einer Erhdhung der Stichprobenumfange e ne entsprechende Aussage verbunden.

Tabelle 6-19 Homogenitéatstest zwischen den genetischen Strukturen in den Saatbeetreihen 1, 3, 5 und 2,
4 ,Horn 1998

Test auf Homogenitat zwischen den genetischen Strukturen der Keimlinge aus den Reihen 1, 3, 5
und den Reihen 2, 4 in der Keimlingspopulation Horn, 1998
IDH-A MDH-C 6P-A PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB*

Allele 0,300 0,927 0,308 0,767 0,578 0,213 0,345 0,301 Chi>-Test
0,299 0,927 0,306 0,767 0,365 0,027 0,345 0,131 G-Test
1 n n
Genotypen 0,561 0,938 0,191 0,679 0,430 0,065 0,788 0,235 Chiz-Test
0,560 0,938 0,155 0,677 0,356 0,026 0,786 0,124 G-Test

Schluf¥folgerungen

® Durch die mehrfache Durchmischung des Saatgutes bis zur Aussaat sind die Genotypen in
den Reihen 2,4 und 1,3,5 zuféllig verteilt. Fir den Genort PGI-B ist auf der Grundlage
dieser Daten keine Entscheidungen méglich.
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6.3.3.5 Der Einflul® der Verschulung auf die genetische Sruktur im Ver mehrungsgut

Nach der Bestdtigung der zufélligen Verteilung der Genotypen in den Saatbeetreihen 1, 3, 5
und 2, 4 fur die untersuchten Genorte mit Ausnahme von PGI-B, kann nun die Hypothese
gepruft werden, ob der Einflul® der Verschulung der Pflanzen auf die genetische Struktur des
Vermehrungsgutes zuféllig ist oder eine gerichtete Veranderung darstellt. Da die Verschulung
far die Pflanzen eine zusétzliche Veranderung der Umwelt und eine Belastung der Physiolo-
gie darstellt, ist zu erwarten, dal3 physiologisch schwéchere Pflanzen durch diese Behandlung
in Umweltbedingungen geraten, die sie nicht Uberleben. Eine Verdnderung der genotypischen
Struktur der verschulten Pflanzen im Verhéltnis zu den nicht verschulten Pflanzen kann daher
erwartet werden. Da eine Referenz fur die Unterschiedlichkeit von genotypischen Verteilun-
gen nicht existiert, wird auf die Alternativhypothese getestet: Die Stichproben entstammen
einer Grundgesamtheit, die genotypischen Verteilungen der Teilpopulationen sind nicht signi-
fikant voneinander verschieden.

Ahnlich den vorausgegangenen Stichprobenerhebungen werden auch hier die Pflanzen tber
Zufallszahlen, die Positionen im Saat- und Pflanzbeet reprasentieren, ausgewahlt. In jeder
Teilpopulation werden 150 Pflanzen bestimmt und von ihnen ein Zweig mit Knospen as Pro-
benmaterial untersucht. Bei der Teilpopulation der verschulten Pflanzen der Untersuchungs-
flache Hofgeismar sind die Pflanzen vor dem Auspflanzen der Grofe nach sortiert worden.
Die Teilpopulation der 2j8hrigen, nicht verschulten Pflanzen wird als ,, 2+0jahrige Pflanzen
zum Ende der V egetationsperiode 1997¢ (2+0j-97) und die der verschulten Pflanzen as,, Ver-
schulung 1996“ (V S96) bezeichnet. Als statistisches Testverfahren wird der Homogenitétstest
as Likelihood-ratio-Test angewendet.

Die Tabelle 6-20 (Hofgeismar) und die Tabelle 6-21 (Horn) zeigen die Ergebnisse des Homo-
genitétstests zwischen den verschulten Pflanzen (VS96) und den nicht verschulten Pflanzen
(2+0j-97), die im Saatbeet in den Reihen 1, 3, 5 verblieben sind. Fur den Genort GOT-B lie-
gen bel den verschulten Pflanzen keine Daten vor.

Tabelle 6-20 Homogenitéatstest zwischen den verschulten und nicht verschulten Pflanzen, Hofgeismar
1997

Test auf Homogenitat zwischen den genetischen Strukturen der verschulten Pflanzen (VS96) und
den 2jahrigen Pflanzen im Saatbeet (2+0j-97), Hofgeismar 1997
IDH-A MDH-C 6P-A PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB*
Allele 0,778 0,627 0,579 0,168 0,851 1,000 0,319 0,860 0,394 Chi%-Test
0,499 0,627 0,579 0,029 0,851 1,000 0,308 0,860 0,252 G-Test
111 111 111
Genotypen 0,608 0,204 0,579 0,121 0,848 1,000 0,317 0,757 0,400 Chi>-Test

0,528 0,201 0,477 0,061 0,848 1,000 0,306 0,756 0,294 G-Test
" i i " i
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Tabelle 6-21 Homogenitatstest zwischen den ver schulten und nicht ver schulten Pflanzen, Horn 1997

Test auf Homogenitat zwischen den genetischen Strukturen der verschulten Pflanzen (VS96) und
den 2jahrigen Pflanzen im Saatbeet (2+0j-97), Horn 1997
IDH-A MDH-C 6P-A PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB*
Allele 0,604 0,722 0,384 0,600 0,526 1,000 0,524 0,124 0,117 Chi>-Test
0,249 0,722 0,383 0,248 0,337 1,000 0,522 0,123 0,114 G-Test
1111 1111
Genotypen 0,555 0,940 0,492 0,338 0,299 1,000 0,520 0,379 0,165 Chi>-Test

0,415 0,940 0,405 0,246 0,216 1,000 0,519 0,374 0,099 G-Test
1 1 1 i i

Fur alle weiteren untersuchten Genorte im Untersuchungsmaterial aus Hofgeismar und Horn
lal3t sich auf der Basis der genotypischen Struktur die Hypothese von dem gemeinsamen Ur-
sprung der Stichproben aus einer Grundgesamtheit nicht falsifizieren. Ein die genetische
Struktur des Vermehrungsgutes verandernder Einflul3 der Verschulung kann daher ausge-
schlossen werden.

Schluf3folgerung

® Die Hypothese des gemeinsamen Ursprungs der Stichproben (2+0j-97) und (V S96) wird
durch den Homogenitatstest nicht falsifiziert. Beide Stichproben dirfen zur Beurteilung
der Entwicklung der genotypischen Verteilung der Pflanzen vom Keimling bis zum Al-
ter von 2 Jahren (=V egetati onsperioden) zusammengefaldt werden.

® Auf der Basis des Homogenitétstests ist der Einflul® der Verschulung der Pflanzen auf
die genetische Struktur der Pflanzenpopulationen nicht nachweisbar.

6.3.3.6 Die Veranderung der genotypischen Sruktur vom Keimling bis zur 2jéhrigen Pflanze

Durch die Zerlegung der S&mlingspopulation in eine Subpopulation, die im Saatbeet ver-
bleibt, und eine, die in ein anderes Pflanzbeet verschult wurde, war es notwendig zunéchst zu
prifen, inwieweit die Verschulung zu einer Abweichung der genetischen Strukturen in den
Teilpopulationen fuhrt. Da die Hypothese vom gemeinsamen Ursprung der untersuchten Teil-
populationen nicht falsifiziert werden konnte, die Teilpopulation der zu vergleichenden
2jahrigen Pflanzenpopulationen aso genetisch gleich sind, konnen diese Teilpopulationen zu
einer Population der 2jdhrigen Pflanzen zusammengeschl ossen werden. Dies ist insofern not-
wendig, als die genetische Struktur der Keimlinge in allen finf Saatbeetreihen bestimmt wor-
den ist und daher auch mit den aus diesen Reihen stammenden Pflanzen verglichen werden
muf3. Da wahrend der ersten zwel Jahre der Wuchsraum in den Saatbeetreihen noch relativ
grol3 ist, soll die Erwartung der unveranderten genetischen Struktur in den 2jdhrigen Pflanzen
im Verhdtnis zu den Keimlingen getestet werden.

Die Aufnahme der 2jéhrigen Pflanzen erfolgte am Ende der Vegetationszeit 1997. Da die
Pflanzen der Aussaat 1996 teilweise verschult wurden, besteht die Population der daraus ent-
standenen 2jahrigen Pflanzen aus den nicht verschulten (2+0j-97) und den verschulten Pflan-
zen (VS96). Die Untersuchung wurde sowohl fir die Pflanzen der Untersuchungsflache Hof-
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geismar as auch fur die der Untersuchungsflache Horn durchgefihrt. Die 1997 ausgeséten
Samen aus dem Beerntungsbestand Hofgeismar sind aufgrund des schwachen Wachstums
nicht verschult worden, so dal3 die Population der 2+0j&hrigen Pflanzen in allen funf Saatbeet-
reithen beprobt werden konnte. Durch die geringe Zahl der Keimlinge 1997 aus der Herkunft
Horn stehen 1998 keine Vergleichsdaten von 2jdhrigen Pflanzen zur Verfligung. Bei den
Keimlingen sind als Untersuchungsmaterial die Blatter und bei den 2jahrigen Pflanzen die
bereits angelegten Knospen verwendet worden. Als Testverfahren wurde der Homogenitéts-
test eingesetzt.

Tabelle 6-22 Homogenitatstest zwischen den Keimlingen und den 2jahrigen Pflanzen, Hofgeismar 1997

Test auf Homogenitat zwischen der genetischen Struktur der Keimlinge (Keiml96) und
den 2jahrigen Pflanzen (2i-97), Hofgeismar 1997
IDH-A MDH-C 6P-A PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB*
Allele 0,742 0,582 0,155 0,432 0,001 1,000 0,002 0,008 0,165 Chi2-Test
0,746 0,581 0,147 0,118 0,002 1,000 0,003 0,008 0,185 G-Test
111 111 111
Genotypen 0,900 0,850 0,055 0,267 0,003 1,000 0,017 0,116 0,191 Chi2-Test

0,902 0,850 0,051 0,157 0,003 1,000 0,019 0,117 0,219 G-Test
i [ i [ [ i

Zwischen den Keimlingen der Herkunft Hofgeismar und den daraus entstandenen 2jahrigen
Pflanzen finden sich signifikante Abweichungen der genotypischen Strukturen an den Genor-
ten MNR-A und PGI-B (Tabelle 6-22).

Tabelle 6-23 Homogenitatstest zwischen den Keimlingen und den 2jahrigen Pflanzen, Horn 1997

Test auf Homogenitat zwischen der genetischen Struktur der Keimlinge (Keiml96) und
den 2jahrigen Pflanzen (2j-97), Horn 1997
IDH-A MDH-C 6P-A PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB*
Allele 0,012 0,933 0,007 0,239 0,805 1,000 0,920 0,077 0,249 Chi2-Test
0,006 0,933 0,005 0,070 0,590 1,000 0,921 0,071 0,216 G-Test
1 1 111 1
Genotypen 0,013 0,875 0,022 0,283 0,513 1,000 0,920 0,355 0,267 Chi2-Test

0,010 0,875 0,015 0,139 0,413 1,000 0,920 0,357 0,237 G-Test
[ i [ i [

Der Likelihood-ratio-Test (Homogenitétstest) zeigt an den Genorten IDH-A und 6PGDH-A
signifikante Abweichungen zwischen der genotypischen Struktur der Keimlinge des Jahres
1996 (Keiml96) und den daraus entstandenen 2jéhrigen Pflanzen (2j-97) aus der Herkunft
Horn (Tabelle 6-23).
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Tabelle 6-24 Homogenitatstest zwischen den Keimlingen und den 2jahrigen Pflanzen, Hofgeismar 1998

Test auf Homogenitat zwischen der genetischen Struktur der Keimlinge (Keiml97) und
den 2jahrigen Pflanzen (2+0j-98), Hofgeismar 1998
IDH-A MDH-C 6P-A PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB*
Allele 0,774 0,070 0,087 0,302 0,332 0,978 0,489 0,432 0,496 Chi2-Test
0,774 0,069 0,086 0,192 0,145 0,978 0,488 0,431 0,317 G-Test
111 11 111
Genotypen 0,559 0,191 0,272 0,374 0,366 0,218 0,484 0,675 0,234 Chi2-Test

0,557 0,187 0,141 0,320 0,195 0,194 0,484 0,673 0,121 G-Test
1 1 1 1 1

Diein Tabelle 6-22 signifikante Veranderung der genotypischen Struktur am Genort MNR-A
ist bel den Pflanzen der Herkunft Hofgeismar durch eine Abnahme der Genotypen , A2A4*
bestimmt. Die Pflanzen der Untersuchungsfléche Horn zeigen diese Veranderung der genoty-
pischen Struktur nicht. Auch 1998 wird diese Entwicklung bel den Pflanzen der Untersu-
chungsflache Hofgeismar nicht wiederholt.

Hingegen findet sich 1997 bel den Pflanzen der Untersuchungsflache Horn am Genort
6PGDH-A eine deutliche Zunahme der Heterozygoten des Typs ,,A2A3", so dal3 diese Unter-
schiede vom Homogenitétstest als signifikant erkannt werden. Diese Entwicklung ist auch bei
den Pflanzen der Untersuchungsfléche Hofgeismar 1998 vorhanden (Tabelle 6-24), fallt je-
doch dort nicht so stark aus, daf3 die kritische Wahrscheinlichkeit (a = 0,05) unterschritten
wird. Die Signifikanz am Genort IDH-A hat ihre Ursache in der Abnahme des Genotyps
»,A2A2", die jedoch in den Pflanzen der Untersuchungsflache Hofgeismar nicht auftritt. Am
Genort PGI-B wird die signifikante Abweichung der beiden genotypischen Vertellungen
durch die Zunahme des Genotyps ,,B2B3" bestimmit.

Anhand der Ergebnisse dieses Vergleichs wird deutlich, dai3 die Verénderung der genetischen
Strukturen in den einzelnen Pflanzenpartien bel der Entwicklung vom Keimling zur 2j8hrigen
Pflanze sehr unterschiedlich verlaufen kann. Dies mag einerseits an den fir jede Population
individuellen genetischen Strukturen liegen und andererseits auch durch die vorausgegange-
nen Phasen der Behandlung bestimmt sein.

Schlul¥folgerung

Nach den vorliegenden Daten gibt es keine Anhaltspunkte daftr, daf3 in dieser Entwick-
lungsphase vom Keimling bis zur 2jdhrigen Pflanze bestimmte gerichtete Verénderungen
in allen untersuchten Populationen auftreten.

6.3.3.7 Die Veranderung der genotypischen Struktur in den Pflanzen von der Verschulung
bis zum Alter von 1+2 Jahren

Neben dem Standardsortiment der 2+0jahrigen Pflanzen, welche im Saatbeet bis zum Verkauf
verbleiben, wird aus den verschulten Pflanzen das Sortiment der 1+2jdhrigen Pflanzen produ-
ziert. Diese Pflanzen haben, wie bereits beschrieben, ein Jahr in den Reihen 2 und 4 des finf-
reithigen Saatbeetes verbracht und sind anschlief3end in ein Pflanzbeet verschult worden. Im
Pflanzbeet verbleiben diese Pflanzen bis zu ihrem Verkauf as 1+2jahrige Pflanzen. Aufgrund
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des mit dem Alter zunehmenden Konkurrenzdruckes zwischen den Pflanzen ist zu erwarten,
dal3 die intraspezifische Selektion stérker wird und die Pflanzen mit physiologisch schlechte-
ren Voraussetzungen zuriickbleiben oder ganz ausfallen. Sind diese Effekte mit den
untersuchten Genorten stochastisch assoziiert, dann sollten Unterschiede zwischen der
genotypischen Struktur der verschulten Pflanzen (VS96) und den daraus hervorgegangenen
3jahrigen Pflanzen (1+2j-98) auftreten. Der Test dieser beiden Pflanzenkollektive erfolgt
unter der Nullhypothese, dal? die genetischen Strukturen dieser beiden Pflanzenkollektive aus
einer Grundgesamtheit stammen und daher nur zufallsméfdige Variationen in ihrer genetischen
Struktur aufweisen. Von beiden Pflanzenkollektiven wurden Knospen gewonnen und einer
genetischen Untersuchung unterzogen. Die Untersuchung wird fir die verschulten Pflanzen
der Herkunft Horn und Hofgeismar durchgefiihrt. Am Genort GOT-B war eine Auswertung
der Elektropherogramme nicht maéglich.

Tabelle 6-25 Test auf Homogenitat zwischen der genetischen Struktur der verschulten und den daraus
entstandenen 1+2jahrigen Pflanzen, Hofgeismar 1998

Test aur Homogenitat zwischen den im Alter von einem Jahr verschulten Ptlanzen
und den daraus entstandenen 1+2jahrigen Pflanzen (1+2j-98), Hofgeismar 1998
IDH-A MDH-C 6P-A PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB*
Allele 0,175 0,309 0,971 0,353 0,561 1,000 0,453 0,463 0,783 Chi*-Test
0,175 0,309 0,971 0,062 0,358 1,000 0,451 0,463 0,505 G-Test
1111 1111 1111 1111
Genotypen 0,386 0,326 0,999 0,018 0,432 1,000 0,450 0,155 0,584 Chi>-Test

0,385 0,321 0,999 0,008 0,356 1,000 0,448 0,151 0,437 G-Test
n n n

Mit Ausnahme von PGM-A treten in den Pflanzen der Herkunft Hofgeismar an den
untersuchten Genorten keine signifikanten Veranderungen der genetischen Strukturen auf
(Tabelle 6-25). Am Genort PGM-A wird die Veranderung der genetischen Strukturen im
wesentlichen durch die Abnahme des Genotyps A2A2 und das Auftreten eines Genotyps
A1A3 bestimmt (vgl. Haufigkeitsverteilung im Anhang).

Tabelle 6-26 Test auf Homogenitat zwischen der genetischen Struktur der verschulten und den daraus
entstandenen 1+2jahrigen Pflanzen, Horn 1998

Test aur Homogenitat zwischen den im Alter von einem Jahr verschulten Ptlanzen
und den daraus entstandenen 1+2jahrigen Pflanzen (1+2j-98), Horn 1998
IDH-A MDH-C 6P-A PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB*
Allele 0,798 0,105 0,398 0,404 0,716 1,000 0,788 0,329 0,143 Chi>-Test
0,796 0,105 0,397 0,134 0,716 1,000 0,788 0,329 0,058 G-Test
111 111
Genotypen 0,463 0,271 0,374 0,313 0,466 1,000 0,786 0,308 0,145 Chi*-Test

0,312 0,268 0,374 0,205 0,384 1,000 0,786 0,305 0,074 G-Test
" 1! 1! 1!
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Die Veranderung der genotypischen Struktur am Genort PGM-A in der Herkunft Hofgeismar
|&3t sich in der Herkunft Horn nicht nachvollziehen (Tabelle 6-26).

Schluf¥folgerung

In der Entwicklungsphase von der Verschulung bis zu den 1+2j8hrigen Pflanzen treten
keine in beiden untersuchten Herkiinften konsistenten Verdnderungen der genetischen
Struktur auf, die auf eine behandlungsabhéngige Wirkung schlief3en lassen. Vielmehr fin-
den sich populationsspezifische Abwei chungen der genetischen Struktur am Genort PGM -
A.

6.3.3.8 Der Einflufd der GrolRensortierung auf die genetische Sruktur des Vermehrungsgutes

Mit dem Erreichen des Verkaufsalters werden die Pflanzen aus dem Saat- oder Pflanzbeet
ausgehoben und einer Sortierung unterzogen, welche durch die Richtlinien Gber die Normen
der @ul¥eren Beschaffenheit und Gesundheit von Vermehrungsgut (71161/EWG3.2) und die
Gutebestimmungen fur Baumschulpflanzen der Forschungsgesellschaft L andschaftsentwick-
lung und Landschaftsbau e.V. (FLL) festgelegt sind.

Bel dieser Sortierung werden die Pflanzen in Groéf3enklassen eingeordnet, welche sich jedoch
in Teilen Uberschneiden kdnnen. Um eine Analyse des Einflusses genetischer Eigenschaften
auf die Pflanzenhdhe vornehmen zu kdnnen, ist diese Einteilung insofern ungeeignet, als sie
durch die Uberlappung der GroRenintervalle der Pflanzen zu einer klaren Trennung der Ein-
flsse fuhrt. Aus diesem Grund wurde zur Untersuchung dieses Zusammenhangs von jeder
Pflanze der Genotyp und die Hohe bestimmt, und anschlief?end eine Klassifizierung der
Pflanzenhohen vorgenommen, welche das Kollektiv der Pflanzen in eindeutig der Grof3e nach
differenzierte Teilkollektive zerlegt.

Folgende daraus entstehende Fragestellungen wurden in diesem Zusammenhang geprift:

1. Sind die durch die Sortierung entstandenen Teilkollektive genetisch unterschiedlich ?
2. Gibt es Assoziationen zwischen dem Genotyp und der Grof3enklasse der Pflanzen ?
3. Wie verandern sich die Assoziationen der Genorte zueinander durch eine Sortierung ?

Der Vergleich der genotypischen Strukturen in den Teilkollektiven der sortierten Pflanzen

Durch die Sortierung wird die Pflanzenpopulation der 2+0jdhrigen und der 1+2jahrigen Pflan-
zen in Tellkollektive zerlegt. Werden dabei die Genotypen zufdlig auf die Grofdenklassen
verteilt, dann sollten sich deren genetische Strukturen nicht stochastisch signifikant unter-
scheiden. Ist die genetische Struktur in den sortierten Pflanzenkollektiven doch verschieden,
so ist von einer Beziehung zwischen dem Genotyp und der Pflanzengrof3enklasse auszugehen,
wie siein der Sortierung verwendet worden ist. Als Nullhypothese wird die Erwartung formu-
liert, dald sich die genetischen Strukturen in den sortierten Teilkollektiven nicht unterscheiden.
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Als Untersuchungsmethode wurde das in Kapitel 5.7.2 dargestellte Verfahren zur reprasenta-
tiven Beprobung von Saatbeetreihen verwendet. Die GrofRenklassierung ist in Tabelle 6-27
dargestellt. Da die 2+0jahrigen Pflanzen sich von den 1+2jdhrigen in ihrer Grof3e deutlich
unterscheiden, sind fur die beiden Pflanzenkollektive verschiedene Grofienklassen verwendet
worden.

Tabelle 6-27 Die GroéRenklassen bel der Sortierung von
Pflanzen

GrolRenklassen der Pflanzensortierung:

Sortiment GroRenklasse
< 30cm
2+0 30-50cm
>50cm
< 50cm
1+2 50-80cm
>80

Durch die GroRenklassierung entstanden drel Teilkollektive, welche mit dem Namen der
Stichprobe und der Gréfienklasse bezeichnet wurden. Fur alle Teilkollektive einer Pflanzen-
partie, z. B. fur 2+0jdhrige Pflanzen aus Horn, wurden die paarweisen Homogenitétstests
durchgefiihrt. Die p-Werte des Likelihood-ratio-Tests in Tabelle 6-28 zeigen, dal3 die signifi-
kanten Veradnderungen der genotypischen Strukturen nicht konsistent in allen Stichproben
auftreten. Die Haufung der signifikanten Abweichungen in den 1+2jdhrigen Pflanzen weist
daraufhin, dal3 mit zunehmendem Alter der Pflanzen zusétzliche Selektionsfaktoren, wie z. B.
die intraspezifische Konkurrenz wirksam werden. Es darf jedoch nicht tibersehen werden, dai3
auch die relativ kleinen Teilkollektive einen Einflu® auf diese Verteilungen besitzen. Eine
Beeinflussung der Pflanzenhthe durch die genetische Struktur ist aus diesen Daten daher
nicht ausreichend absicherbar. Um eine detalliertere Beobachtung dieses Zusammenhangs
vorzunehmen, wére es notwendig, den Stichprobenumfang soweit zu erhdhen, dal3 auf eine
Klassierung verzichtet werden kann.
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Tabelle 6-28 Homogenitatstests zwischen den genotypischen Strukturen der durch die Sortierung ent-
standenen Teilkollektiven der Pflanzen

Homogenitatstest zwischen den genotypischen Strukturen der Teilkollektive
der sortierten Pflanzen (Likelihood-ratio-Test)
Hofg_1+2j-98 IDH-A MDH-C 6P-A PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB* N
<50:50-80cm 0,642 0,635 0,994 0,188 0,104 0,794 0,324 0,701 0,002 | 19
50-80:>80cm| 0,556 0,348 0,378 0,495 0,172 0,921 0,489 0,782 0,186 | 70
>80cm:<50cm] 0,279 0,188 0,697 0,463 0,044 0,878 0,184 0,657 0,020 | 57
Horn 1+2j-98 |IDH-A MDH-C 6P-A PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB* N
<50:50-80cm| 0,788 0,431 0,806 0,944 0,577 0,374 0,698 0,255 0,261 ] 6
50-80:>80cm| 0,479 0,820 0,633 0,560 0,306 0,434 0,028 0,355 0,029 | 77
>80cm:<50cm] 0,585 0,323 0,951 0,941 0,202 0,617 0,303 0,223 0,193 | 68
Hofg_2+0j-97 |IDH-A MDH-C 6P-A PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB* N
[<30:30-50cm| 0,392 0,206 0,738 0,205 0,500 0,408 0,427 0,432 0,504 | 33
30-50:>50cm| 0,196 0,927 0,493 0,624 0,299 0,709 0,408 0,163 0,649 | 82
>50cm:<30cm] 0,361 0,214 0,396 0,349 0,786 0,755 0,000 0,203 0,348 | 36
Hofg_2+0j-98 |IDH-A MDH-C 6P-A PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB* N
[<30:30-50cm| 0,858 0,414 0,191 0,009 0,537 0,209 0,092 0,683 0,998 | 42
30-50:>50cm| 0,110 0,139 0,922 0,360 0,347 0,223 0,683 0,898 0,625 ] 71
>50cm:<30cm] 0,245 0,081 0,353 0,504 0,106 0,024 0,216 0,564 0,724 | 37
Horn_2+0j-97 |IDH-A MDH-C 6P-A PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB* N
<30:30-50cm| 0,665 0,292 0,863 0,146 0,508 0,760 0,271 0,120 0,170 | 65
30-50:>50cm| 0,367 0,249 0,191 0,740 0,512 0,232 0,345 0,038 0,820 | 61
>50cm:<30cm] 0,339 0,341 0,224 0,099 0,694 0,115 0,142 0,109 0,182 | 15

Schluf3folgerung

Die durch eine Sortierung der Pflanzen nach Grof3enklassen entstehenden Teilkollektive
geben Hinweise darauf, dald bei den 1+2jdhrigen Pflanzen Abweichungen in der geneti-
schen Struktur zwischen den entstandenen Teilkollektiven auftreten kdnnen. Sie sind aber
unter Berticksichtigung der Stichprobenumfénge nicht ausreichend absicherbar.

Die Assoziation zwischen Genotyp und Grof3enklasse der Pflanzen

Um eine weitere Einschdtzung der Beziehung zwischen Pflanzenhthe und Genotyp zu be-
kommen, wurden die Assoziationen zwischen Genotyp und Pflanzenhdhen fiar die
1+2j8hrigen Populationen berechnet. Diese sollten dann besonders grof3 sein, wenn der Geno-
typ einer Pflanze deren Wuchshohe beeinfluf3t. Tritt dieser Effekt bel verschiedenen Genoty-
pen an unterschiedlichen Genorten auf, so ist bei einer Sortierung zu erwarten, dal3 sich auch
die genomischen Assoziationen zwischen den Genorten andern. Um zu untersuchen, in wel-
chem Ausmal? durch die Sortierung genomische Assoziationen entstehen oder aufgehoben
werden, wird den Assoziationen in den sortierten Teilpopulationen die Assoziation der unsor-
tierten Pflanzen gegentibergestellt. Da zu diesem Zeitpunkt fir die Assoziationen noch keine
statistische Prifung existiert, sollen an dieser Stelle die Assoziationen nur als weiteres Indiz
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Uber die Veranderung von genotypischen Strukturen durch die Sortierung von Pflanzen darge-
stellt werden.

Fur diese 1+2jdhrigen Pflanzen wurde nun untersucht, ob Assoziationen zwischen dem Geno-
typ und der Pflanzengréle bestehen. Die Tabelle 6-29 stellt die Gesamtassoziationswerte zwi-
schen dem Genort und der Pflanzengrof3enklasse (GK) dar. In der linken Spalte ist die Popula-
tion mit dem Namen der Untersuchungsfléache angegeben und darunter jeweils die Richtung
der Assoziation. Die Assoziation GK | Genort beschreibt das Ausmal3, mit welchem die Gro-
Renklasse (GK) die Genotypen des Genortes differenziert. Am Genort MDH-B* werden z. B.
die Genotypen der Pflanzen der Untersuchungsfldche Hofgeismar zu 8,7% und die der Pflan-
zen der Untersuchungsflache Horn zu 13,6% durch die Grofdenklassen differenziert. Eine zu-
fallige Verteilung der Genotypen auf die Grofldenklassen kann damit zumindest in Frage ge-
stellt werden, obwohl eine statistische Prifung der Assoziationswerte an dieser Stelle nicht
durchgefiihrt werden konnte.

Tabelle 6-29 Assoziationen zwischen Genotyp und Pflanzengr 6Renklasse in den 1+2jahrigen Pflanzen der
Unter suchungsflachen Hofgeismar und Horn 1998

Assoziationen zwischen dem Genort und der PflanzengréRenklasse in den 1+2-
jahrigen Pflanzen der Untersuchungsflache Hofgeismar und Horn, 1998

Hofg_1+2j-98 | IDH-A MDH-BMDH-C 6P-A PGMA MNR-A GOT-B LAP-A* PGI-B
Gk| Genort 0,081 0,087 0,083 0,044 0,093 0,057 0,036 0,104 0,019
Genort | Gk 0,103 0,175 0,098 0,098 0,100 0,224 0,045 0,080 0,217
Horn_1+2j-98 |IDH-A MDH-B®MDH-C 6P-A PGMA MNR-A GOT-B LAP-A* PGI-B
Gk| Genort 0,047 0,136 0,033 0,030 0,055 0,051 0,103 0,165 0,071
Genort | Gk 0,030 0,269 0,047 0,052 0,041 0,128 0,093 0,096 0,427

Die Veranderung der genomischen Assozationen im Ver mehrungsgut durch die Sortierung
der Pflanzen in Grof3enklassen

Neben der Frage der Beeinflussung der Pflanzenhdhe durch die untersuchten Genotypen ist
fur die Beschreibung adaptiver Eigenschaften der Pflanzen die Frage bedeutsam, inwieweit
durch die Sortierung genomische Assoziationen entstehen oder abgebaut werden kdnnen.
Auch in diesem Fall wird die Untersuchung auf die Populationen der 1+2jahrigen Pflanzen
der Untersuchungsfldche Hofgeismar und Horn begrenzt, da bel diesen signifikante Verande-
rungen der genotypischen Struktur aufgetreten sind.

Um einen Vergleich zwischen den sortierten (1+2j-98 50), (1+2j-98_80), (1+2j-98 120) und
den nicht sortierten (1+2)-98) Pflanzenkollektiven vorzunehmen, wurden die einzelnen Asso-
ziationen berechnet. Die Differenzen der Assoziationswerte aus den unsortierten und sortier-
ten Pflanzenpopulationen sind in der Tabelle 6-30 dargestellt. Die GrofRenklassen orientieren
sich an den zuvor verwendeten Grenzen.

Oberhalb der grauen Diagonalen sind die Assoziationsdifferenzen der Richtung alb (z. B.
IDH-A | PGM-A) dargestellt, wahrend in der unteren Dreiecksmatrix die Assoziationsdiffe-
renzen der entgegengesetzten Richtung b | a (z. B. PGM-A | IDH-A) zu finden sind.
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Tabelle 6-30 Veranderung der genotypischen Assoziationen durch die Sortierung der Pflanzen (Vergleich
sortierte Pflanzen - unsortierte Pflanzen)

Veranderung der genotypische Assoziationen durch die Sortierung

Hofg_1+2j-98 GroRenklasse 50 Horn_1+2j-98 GrolRenklasse 50

JIDHA  MDHB MDHC 6PGD/ PGMA MNRA GOTB LAPA* PGIB I IDHA  MDHB MDHC 6PGD/ PGMA MNRA GOTB LAPA* PGIB
IDHA -0,07 0,15 -0,02 0,108 0,015 0,31 0,192 -0,07| |iDHA -0,07 0,19 0,225 0,632 -0,06 0,386 0,585 -0,07
MDHB* 0,199 0,537 0,706 0,324 -0,03 0,504 0,733 -0,08 MDHB* -0,05 -0,08 -0,15 -0,13 -0,21 -0,23 -0,24 -0,01
MDHC 0,091 0,009 0,049 0,066 0,011 0,071 0,108 -0,03| MDHC 0,353 -0,05 0,263 0,477 -0,05 0,699 -0,11 -0,1
6PGDA | 0,014 0,106 0,166 0,017 0,044 -0 0,123 -0,09 6PGDA | 0,368 -0,16 0,244 0,549 -0,04 0,739 0,672 -0,06
PGMA 0,053 -0,08 0,119 0,027 0,049 0,163 0,171 -0,04 PGMA 0,307 -0,06 0,155 0,241 -0,04 0,026 0,601 -0,03
MNRA 0,05 -0,21 0,226 0,135 0,205 0,475 0,396 -0,05 MNRA -0,13 -0,22 -0,17 -0,04 -012 -0,21 -0,34 -0,05
GOTB 0,215 0,005 0,047 0,001 0,227 0,059 0,181 -0,03] GOTB 0,137 -0,11 0,213 0,258 0,02 -0,07 0,385 -0,01]
LAPA* 0,064 -0,01 0,065 0,05 0,063 -0,02 0,096 -0,02 LAPA* 0,169 -0,08 -0,07 0,235 0,366 -0,07 0,226 -0,03
PGIB -023 -0,24 -023 -0,27 -029 -01 -0,33 -0,39 PGIB -04 -011 -035 -0,33 -0,37 -0,18 -0,18 -0,57
Hofg_2+0j-97 GroRenklasse 30 Horn_2+0j-97 Grofl3enklasse 30

JIDHA MDHB MDHC 6PGD/ PGMA MNRA GOTB LAPA* PGIB I IDHA MDHB MDHC 6PGD/ PGMA MNRA GOTB LAPA* PGIB
IDHA 0,068 0,146 0,034 0,002 0,016 0,176 0,468 0,068 JipHA 0,022 0,067 0,356 0,122 0,005 0,081 0,225 0,022
MDHB* 0,365 0,062 0,156 0,88 0,712 0,04 0457 -0,22 MDHB* -0,08 0,092 0,254 -0,04 -0,06 -0,07 0,238 -0,14
MDHC 0,347 0,006 -0,06 0,172 0,131 0,003 0,385 -0,07| MDHC 0,031 0,085 0,018 0,125 0,031 0,232 0,133 -0,03]
6PGDA 0,015 0,01 -021 0,493 0,056 0,075 0,209 -0,2 6PGDA 0,266 0,228 0,012 -0,24 -0,07 0,134 -0,02 -0,06
PGMA 0,008 0,096 0,045 0,366 0,168 0,125 0,336 -0,09| PGMA 0,103 0,077 0,07 -0,05 -0,01 0,174 0,183 -0,02]
MNRA -0,04 0,047 -0,05 0,02 0,29 0,235 0,159 -0,22] MNRA 0,176 0,138 0,069 -0,09 0,004 0,235 0,347 -0,09
GOTB 0,123 -0,03 -0,05 0,046 0,126 0,197 0,27 -0,07} GOTB 0,11 0,03 0,203 0,159 0,168 0,097 0,401 -0,05
LAPA* 0,12 0,051 0,02 0,063 0,142 0,092 0,113 -0,01 LAPA* 0,108 0,1 0,015 0,029 0,062 0,045 0,191 -0,04]
PGIB -014 -0,72 -04 -07 -054 -0,71 -04 -061 PGIB -029 -03 -015 -0,16 -015 -0,2 -0,26 -041
Hofg_1+2j-98 GroRenklasse 80 Horn_1+2j-98 GrolRenklasse 80

JIDHA  MDHB MDHC 6PGD/ PGMA MNRA GOTB LAPA* PGIB I IDHA  MDHB MDHC 6PGD/ PGMA MNRA GOTB LAPA* PGIB
IDHA 0,052 0,107 -0,02 0,037 -0 0,142 0,058 0,052 IDHA 0,004 -0,02 -0,01 -0,07 0,014 0,122 0,018 0,004
MDHB* 0,056 0,172 -0,01 -0 0,007 0,159 -0,04 0,025 MDHB* 0,204 0,146 0,029 0,182 -0,08 -0,16 0,042 0,004
MDHC 0,108 0,103 0,055 0,012 -0,06 0,012 0,144 0,059 MDHC 0,03 -0,01 0,084 0,045 -0,03 -0,02 0,16 -0,03
6PGDA -0,01 0,059 0,127 0,103 0,032 0,161 0,177 -0,06 6PGDA | 0,052 -0,06 0,125 0,223 -0,01 0,114 0,18 0,039
PGMA -0,01 0,005 0,001 0,037 -0,02 0,004 0,002 -0,03] PGMA -0,04 0,034 0,009 0,1 0,016 -0,06 0,057 -0,01
MNRA 0,268 0,218 -0,12 0,132 -0,04 -0,04 0,255 -0,02 MNRA 0,112 -0,16 -0,1 0,016 0,095 0,079 0,034 -0,01
GOTB 0,118 0,088 0,039 0,024 -0,02 -0,04 0,017 0,044 GOTB 0,113 -0,08 -0,01 0,038 -0,06 0,004 -0,03 0,069
LAPA* 0,024 -0 0,065 0,032 0 -0 0,019 0,015 LAPA* 0,029 -0,04 0,049 0,053 0,034 -0,01 -0,01 0,001
PGIB -0,13 0,095 0,072 -0,11 -0,19 -0,06 0,053 0,059 PGIB 0,131 0,004 -0,11 0,118 -0,32 -0,14 0,213 0,295

Aus Tabelle 6-30 ist erkennbar, dal3 die Verdnderung der Assoziationen nicht grundsétzlich
positiv ist. Starke Verdnderungen der Assoziationen treten besonders dann auf, wenn die Indi-
viduenzahl je GroRenklasse gering ist. Dies trifft besonders bel den kleineren Pflanzen der
Grofenklasse 50 zu. In diesen Fallen entstehen durch das Zusammentreffen von Minorpoly-
morphismen oder durch eine hohe Anzahl auftretender Genotypen (LAP-A*) starke Assozia-
tionsdnderungen von bis zu 70% (vgl. Hofg_1+2j-98 , MDH-B* | 6PGDA).

In der Grofenklasse der 50 - 80 cm grof3en Pflanzen und jener der mehr als 80 cm grof3en
Pflanzen sind die Veranderungen der Assoziationen aufgrund der Klassenbelegung geringer.
Dennoch tberwiegt auch hier die Zunahme der Assoziationen.

Schluf¥folgerung

Neben der Vertellung der Einzellocus-Genotypen auf die unterschiedlich groféen Teilkol-
lektive der sortierten Pflanzen kann die Sortierung auch die stochastischen Assoziationen
zwischen den untersuchten Genorten in den Teilkollektiven verandern.

Die Bedeutung der Assoziationen fir die genetische Qualitat von Ver mehrungsgut

Die Veranderung der Assoziationen ist abhangig vom Polymorphismustyp, der Anzahl der
darin enthaltenen Merkmal sauspragungen und der Grof3e der Population. In kleinen Populati-
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onen mit minorpolymorphen Genorten oder Genorten mit vielen Merkmal sauspragungen stei-
gen die Assoziationen schneller an, als in grof3eren Populationen. Da fir die Berechnung der
Assoziationen zu diesem Zeitpunkt noch keine statistische Absicherung vorgenommen wer-
den kann, ist die Interpretation der Assoziationswerte nur tendenziell moglich. Dennoch &3
sich abschétzen, dal3 die durch die Untersuchung simulierte Situation der Realitdt beim Er-
werb von Vermehrungsgut dann sehr nahe kommt, wenn hoch polymorphe Genorte durch
eine Sortierung aufgeteilt werden.

Beim Erwerb einer begrenzten Menge des Vermehrungsgutes und polygenen Wirkungsketten
zur Auspragung von erwinschten Merkmalen besteht daher die Gefahr, dal3 durch die Sortie-
rung von Pflanzen die genomischen Assoziationen deutlich verandert werden konnen.

Schluf¥folgerung 1

® Durch die Festlegung von Grolenklassen besteht die Gefahr, Pflanzenkollektive zu bilden,
deren genotypische Struktur von der Population der nicht sortierten Pflanzen abweicht.

® Diese Abweichung kann durch die Assoziation zwischen Genotyp und Pflanzengrél3e ver-
ursacht werden.

® Infolge der Genotyp-Pflanzengréi3e-Assoziation kann sich die genomische Assoziation
verandern. Da die untersuchten Genorte nur einen Bruchteil der Informationen im geneti-
schen Hintergrund darstellen, ist abschétzbar, dal’ es kaum Sortierungsgrenzen gibt, die
nicht zu ungleichen genotypischen Strukturen in den sortierten Teilkollektiven fuhren
werden.

Zum Abschluf? dieser Untersuchung sollen nun exemplarisch an den Teilkollektiven der 50 -
80 cm grof3en Pflanzen der Untersuchungsfléache Hofgeismar und Horn die genetischen Varia-
tionsparameter der durch die Sortierung entstandenen Teilkollektive mit den nicht sortierten
Pflanzen verglichen werden.

6.4 Die Bewertung der genetischen Eigenschaften des Vermehrungsgutes

Aus den vorausgegangenen Ergebnissen wurde deutlich, dal3 Veranderungen der genetischen
Strukturen in allen Phasen der Vermehrungsgutproduktion auftraten, wobel in dem Saatgut
der Herkunft Horn, nicht die Beerntung, sondern die Behandlung des Saatgutes zu deutlichen
Abweichungen in der genetischen Struktur des Saatgutes im Verhdltnis zu den Samen der
gesamten Elternpopulation fihrte. Eine weltere Phase der Beeinflussung der genetischen
Struktur des Vermehrungsgutes wurde in der Sortierung ausgemacht, welche die Pflanzen in
GrofRenklassen eintellt. In diesem Entwicklungsstadium werden die Pflanzen in den Handel
gebracht.

Am Beispiel des 1+2jdhrigen, sortierten Pflanzgutes der Grofien 50-80 cm aus dem Untersu-
chungsbestand Horn soll nun exemplarisch eine Zertifizierung vorgenommen werden. Die
dazu notwendigen Indikatoren wurden im Kapitel 5.6 bereits vorgestellt: Es waren die voll
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Tabelle 6-31 Die Prufung auf Verlust genetischer I nformationen im Vermehrungsgut

Allelische Verteilung der Elternpopulation

0,190 0,074
0,214 0,810 0,896 0,286 0,947 0,354 0,995 0,367
0,783 0,104 0,714 0,646 0,316 0,913
0,051 0,317

1128 1128 1128 1128 1128 1128 1128 1128 1128

Allelische Verteilung des Vermehrungsgutes (1+2j, 50-80cm H6he)

0,227 0,052
0,208 0,773 0,896 0,370 0,948 0,286 0,994 0,312
0,786 0,104 0,630 0,714 0,006 0,383 0,948
0,006 0,052 0,305

77 77 77 77 77 77 77 77 77
0,019 0,023 0,023 0,019
min. freq = geringste Haufigkeit, um in einer Stichprobe mit N=77 mit 95% Wahrscheinlichkeit
mindestens einmal aufzutreten (GREGORIUS, H.-R., 1980).

standige Weltergabe der mit Genmarkern sichtbaren, genetischen Information der Elternpopu-
lation an ihre Samen und die Abschétzung der Angepaldtheit des Vermehrungsgutes anhand
der Selektionglast.

6.4.1 Die Zertifizierung der vollstandigen Weiter gabe genetischer Informationen von den
Eltern an ihre Nachkommen (Samen) und die Zertifizierung der Angepal3theit des Vermeh-
rungsgutes

Um zuné&chst den Ablauf der Zertifizierung ins Gedachtnis zurtickzurufen, sei noch einmal auf
die Abbildung 5-4 verwiesen. Dort wird zunéchst geprift, inwiewelt die genetischen Informa-
tionen der Elternpopulation auf das Vermehrungsgut tbertragen wurden. Diese Einschétzung
ist jedoch von der Untersuchungsmethode abhéngig, so dal3 zunéchst festgestellt werden mul3,
welche relativen Allelhdufigkeiten mit der gewahlten Untersuchungsmethode tiberhaupt erfalit
werden koénnen (GREGORIUS, 1980). Diese Haufigkeiten sind in der Tabelle 6-31 in der
Zeile ,min freq” fUr die Genorte angegeben, bei denen Allele mit geringen Haufigkeiten auf-
treten. Da dieser Wert von der Verteilung der tGbrigen Allele an dem gewéahlten Genort abhan-
gen, gibt es bei einer gleich grof3en Stichprobe geringfligige Unterschiede der Werte.

Alle Allele, welche in der Elternpopulation mit einer geringeren relativen Haufigkeit als,,min
freg” vorliegen, konnen nicht mit einer Wahrscheinlichkeit von 95% in der Stichprobe des
V ermehrungsgutes erwartet werden. Sie kdnnen daher nicht fur die Bewertung der Weltergabe
der Gene herangezogen werden und sind deshalb hellgrau dargestellt. Fur diese Allele kann
keine Aussage Uber deren Weitergabe an die Samen vorgenommen werden.

Fur alle weiteren Allele zeigt die Tabelle 6-31, dal? sie auch im Vermehrungsgut wieder auf-
treten. Die Weitergabe der bewertbaren Allele an das Vermehrungsgut kann daher unter den
gegebenen Beschrénkungen als vollsténdig angesehen werden.
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Mit dieser Einschéatzung ist der erste Schritt in der Bewertung des Vermehrungsgutes abge-
schlossen. Der nun folgende Schritt versucht die Angepalétheit des Vermehrungsgutes in be-
zug auf die Umweltbedingungen der Elternpopulation abzuschétzen. Dies ist notwendig, da
nur fur die Elternpopulation die Angepaldtheit an die lokale Umweltgeschichte vorgenommen
werden kann. Das Mal3 der Bewertung ist die Selektionslast, zu deren Berechnung auf das
Kapitel 5 verwiesen sai. Als Referenz wird die genetische Struktur der Elternpopulation ver-
wendet, von der erwartet wird, dal3 sie sich in jeder Generation anndhernd wieder einstellt
(ndhere Einzelheiten vgl. Kapitel 5.5.4.14).

Um jedoch den Einfluf? der Untersuchungsmethode (Stichprobeneffekte) auszuschlief3en, wird
zun&chst ein Homogenitéatstest zwischen den Stichproben des Vermehrungsgutes und den Sa-
men der Elternpopulation des gesamten Beerntungsbestandes vorgenommen. Dieser Test
prift, ob es Uberhaupt signifikante Unterschiede in der genetischen Struktur zwischen den
Samen der Elternpopulation und dem Vermehrungsgut gibt. Sollte dies nicht der Fall sein, so

bestiinde keinerlel Begriindung, um den Verlust von Angepaldtheit zu prifen.

Tabelle 6-32 Homogenitatstest zwischen dem Vermehrungsgut und den Samen der gesamten Elternpopu-
lation des Beerntungsbestandes Horn, 1998

Homogenitatstest zwischen dem Vermehrungsgut und den Samen der gesamten Eltern-
Population, Horn 1998 (Pearson's X2 goodness of fit = Chi?, Likelihood ratio test = G)

0,234 0,899 0,727 0,928 0,940 0,167 0,031 0,409
0,214 0,899 0,728 0,928 0,940 0,130 0,031 0,297
il T
0,276 0,963 0,711 0,071 0,308 0,163 0,038 0,529
0,238 0,964 0,713 0,072 0,281 0,127 0,046 0,324
I I ]

(Tabelle 6-32) zeigt, dal’3 fir den Genort LAP-A* signifikante Abweichungen zwischen der
alelischen und der genotypischen Struktur des Vermehrungsgutes und der Samenpopulation
des gesamten Beerntungsbestandes auftreten. Fir diesen Genort ist daher zu Uberprifen, ob
sich die Selektionglast des Vermehrungsgutes reduziert hat oder die Selektionslast der Samen
der gesamten Elternpopulation des Beerntungsbestandes Uberschreitet. Dies ist notwendig,
weil im Fall der Uberschreitung der Selektionslast der Samenpopulation des Beerntungsbe-
standes erwartet werden mul3, dal3 die Reduktion der Vermehrungsgutpopulation zu einem
hoheren Verlust genetischer Informationen im genetischen Hintergrund gefiihrt hat (vgl. Kapi-
tel 5.6).

Um diese Einschétzung vorzunehmen, ist in der folgenden Abbildung 6-20 die Selektionslast
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Selektionslast zwischen dem Vermehrungsgut und der
Samennachkommenschaft im Verhaltnis zur genetischen

05 Zielstruktur (=Elternpopulation)
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Abbildung 6-20 Die Selektiondast zwischen dem Vermehrungsgut und
der Samenpopulation des Beer ntungsbestandes

fur die untersuchten Genorte dargestellt worden. Die genetische Struktur, bezlglich der die
Selektionslast berechnet wurde, ist hier durch die fast vollstandig bekannt genetische Struktur
der Elternpopul ation gegeben.

In Verbindung mit dem Homogenitatstest wird deutlich, dal3 am Genort LAP-A* die Selekti-
onsast des Vermehrungsgutes unter der der Samen der Elternpopulation des Beerntungsbe-
standes liegt. Die genetische Struktur des Vermehrungsgutes hat sich damit bereits der geneti-
schen Zielstruktur (Elternpopulation) angenahert. Ein Verlust der Angepaldtheit des Vermeh-
rungsgutes an Umweltbedingungen, die der Umweltgeschichte der Elternpopulation entspre-
chen, kann anhand der Daten und der gewdahlten Untersuchungsmethode nicht festgestellt
werden.

Mit dieser Feststellung ist die Zertifizierung abgeschlossen und die Ausstellung des Zertifi-
kats (Abbildung 6-21) mdglich.

Dieses Zertifikat listet nun die zuvor beschriebenen Untersuchungsergebnisse auf und be-
schreibt sie verbal in einem abschliel3enden Kommentar. Zunéchst wird, um die mdglichst
genaue Wiederholung der Umweltbedingungen zu gewéhrleisten, eine prazise Beschreibung
der Umweltbedingungen der Elternpopulation vorgenommen. Dieser wird die Entwicklungs-
geschichte des Vermehrungsgutes gegenlibergestellt, so dal’3 der Baumschulkunde erkennen
kann, aus welchen Produktionsbedingungen das Vermehrungsgut hervorgegangen ist. Die in
diesen Daten enthaltene Redundanz zu den gesetzlich vorgeschriebenen Begleitpapieren wird
hier ausdriicklich hingenommen, um eine konzentrierte Informationssammlung fur die Bewer-
tung bereitstellen zu kdnnen.

Anschlief3end werden die Rahmenbedingungen der Untersuchung beschrieben, um zu vermei-
den, dal3 eine wenig prézise Untersuchung zu einem hervorragenden Giiteurteil beztglich des
Vermehrungsgutes kommt. Neben den Eigenschaften der Untersuchungsmethode werden die
Anaysemethode und die signifikanten Analyseergebnisse mitgeteilt. Den Abschluld des Zerti-
fikats bildet die verbale Formulierung des Untersuchungsergebnisses.
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Elternpopulation:

Rotbuche (Fagus sylvatica L. )

118 Jahre, 30m Hohe,

Verjiingungsart- Naturverjiingung mit Pflanzung,
Mischbestand mit Eiche, weiterer
Buchenbestand < 100m entfernt (Genfluf3),

Abt 235, Revierfd. Nassesand, FA Horn
schwach geneigt, 250 m G NN., steinig sandiger
Lehm, méaRig frisch,

Temperatur (Vegetationszeit, Jahr)
Niederschlag ca. 900 mm

Krankheiten, FraBschaden keine
Bewirtschaftunssystem: Zielstarkennutzung

Untersuchungsmethode
Stichproben

Elternpopulation (N = 1128)

Samen (Bestand) (N= 150)
Vermehrungsgut (N=150)

Die Untersuchungsmethode ist in

der Lage Allele mit einer Haufigkeit von

Analysemethode

verwendete Marker

signifikante Genorte

Ergebnis der Untersuchung

Zertifikat fUr die genetischen Eigenschaften des Vermehrungsgutes

Beschreibung der Populationen

Vermehrungsgut

Alter der Pflanzen 1+2 Jahre
Sortiment 50-80 cm
Datum der Ernte Oktober 1995
Beerntungsverfahren Rittler

Anzahl beernteter Baume 127
Verteilung der Erntebaume linear (Rand, Zentrum)

Geerntete Samenmenge ca 1000kg
Samenbetrieb Conrad Appel GmbH
Baumschule Darmstadter

Forstbaumschulen
Datum der Aussaat 6. Mai 1996
Ausgesate Menge 3kg

Behandlung der Pflanzen
Sortierungskriterien

manuelle Pflege
71161EWG3.2, FLL

Vollaufnahme (80% der Population)
systematische Gitterstichprobe mit Probekreisen
Stichprobe mittels Zufallszahlen aus Pflanzreihen

mehr als p = 0,023 zu entdecken

Stérkegel-Elektrophorese

IDH-A, MDH-B, MDH-C, 6PGDH-A, PGM-A, MNR-A
GOT-B, LAP-A*, PGI-B
LAP-A*

p= 0,031 (G-Test)

Die gesamte, mit der gewahlten Untersuchungsmethode sichtbare genetische Information
der Elternpopulation ist an das Vermehrungsgut weitergegeben worden.

Es gibt keine Hinweise darauf, da das Vermehrungsgut eine geringere Angepalitheit an

Umweltbedingungen, welche der der Elternpopulation entsprechen, besitzt. Diese
Bewertung wurde anhand der Samennachkommenschaft der Elternpopulation 1995
vorgenommen.

Abbildung 6-21 Das Zertifikat fir dasVermehrungsgut
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Zusammenfassung

Die Bewertung der genetischen Eigenschaften des Vermehrungsgutes beinhaltet die Wei-
tergabe der genetischen Information von den Eltern an ihre Nachkommen und die Bewer-
tung der Angepaldtheit des Vermehrungsgutes beztiglich der Umweltbedingungen, die de-
nen der Elternpopulation vergleichbar sind. Die Bewertung der Angepaldtheit des Vermeh-
rungsgutes erfolgt mit Hilfe der Selektionslast.

Die genetische Bewertung des Vermehrungsgutes wird in der Regel durch die Anwendung
von Stichprobenverfahren erschwert. Die Bestimmung der Selektionslast und die Ablei-
tung der Angepal3theit ist daher auf die Population mit einer fast vollstandig bekannten
genetischen Strukturen begrenzt worden. Fur genetische Zielstrukturen, welche anhand
von Stichproben geschétzt wurden existiert zur Zeit noch keine Statistik fur die Schatzung
des Konfidenzbereichs der Selektionglast.

125



7 Diskussion

In der nachfolgenden Diskussion sollen nun die Ergebnisse der Untersuchung kurz beleuchtet
und in ihrer Bedeutung fur die Untersuchung erklért werden. Die Diskussion orientiert sich an
der Reihenfolge der Untersuchungsergebnisse.

7.1 Die genetische Charakterisierung der Untersuchungsbestande

Der grofrdumige Vergleich der genetischen Strukturen der Untersuchungsflachen Hofgeismar
und Horn mit Buchenaltbestdnden aus Rheinland-Pfalz (TUROK, 1993) dient der Einordnung
der untersuchten Populationen in den grofrdumigen Kontext. Mangels vorliegender Daten aus
den Elternpopulationen der Untersuchungsfldchen werden die beernteten Béaume der Untersu-
chungsfléchen stellvertretend fur diesen Vergleich herangezogen. Da die Auswahl der beern-
teten Baume nicht zufallsméaldig erfolgte, kann hier nicht von einer reprasentativen Stichprobe
gesprochen werden. Dennoch zeigt diese Stichprobe, dal3 trotz der nicht reprasentativen Aus-
wahl der beernteten Baume im Verhdtnis zu den Buchenbestdnden aus Rheinland-Pfalz keine
wesentlichen Abweichungen in der genetischen Differenzierung festzustellen sind.

Bezliglich dieser Vergleichsbestdnde besitzen die beernteten B&ume der Untersuchungsbe-
stande in Hofgeilsmar und Horn eine vergleichsweise hohe genetische Differenzierung. Es
zeigt sich, dai’ die beernteten Baume der Untersuchungsbestéande zur Differenzierung der Bu-
chenpopul ationen einen relativ grof3en Beitrag leisten. Dal3 dieser Beitrag zur Differenzierung
der Buche in den untersuchten Populationen mit ca. 5 % dennoch absolut gesehen sehr klein
ausfallt, ist ein Hinweis darauf, dal?3 entweder die verwendeten Marker wenig genetische Vari-
ation zeigen oder die Buche tber Mechanismen verfigt, die einer genetischen Differenzierung
entgegenstehen. Ein maoglicher Faktor konnte in dem recht intensiven Genflul3 (ZIEHE,
1999) gesehen werden, welcher die lokalen, durch Selektion entstehenden genetischen Struk-
turen auszugleichen in der Lageist.

Inwiewelt die erhdhte Differenzierung der untersuchten Elternpopulationen von den Ver-
gleichspopulationen in Rheinland-Pfalz ihre Ursache in der nicht représentativen Auswahl der
beernteten B&ume oder in der genetischen Struktur der Untersuchungspopulationen hat, 1813t
sich nur fir die Untersuchungsflache Horn darstellen. Dal’ diese Genbestandsdifferenzierung
nicht nur fur die beernteten Bédume, sondern auch fir den gesamten Beerntungsbestand gilt,
zeigt der geringe Unterschied in der Genbestandsdifferenzierung zwischen diesen beiden
Baumkollektiven. Der Effekt der Auswahl von ca. 120 beernteten Baumen ist daher auf der
Ebene der Genbestandsdifferenzierung kleiner, als der durch die grof3raumige Differenzierung
der Buchenbestande hervorgerufene Unterschied in den genetischen Strukturen. Die Auswahl
der beernteten Bdume in den Beerntungsbestdnden leistet daher in bezug auf die Vergleichs-
bestéande einen wichtigen Beitrag zur Erhaltung genetischer Ressourcen bei der Buche.

Der Vergleich der Untersuchungsbestédnde untereinander

Wie grol3 der Unterschied der genetischen Strukturen zwischen den beernteten Baumen der
Untersuchungsflachen auf der Ebene der einzelnen Genorte ist, zeigt der Vergleich der geno-
typischen und allelischen Strukturen. Diese Unterschiede kénnen einerseits in den genetischen
Strukturen bei der Begriindung der Elternpopulation, in der nicht zuféligen Auswahl der be-
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ernteten B&ume oder in der unterschiedlichen Differenzierung der adaptiven Umwelt gesehen
werden.

Im Untersuchungsbestand Horn kann durch den Vergleich der genetischen Strukturen der ge-
samten Elternpopulation mit der der beernteten B&ume (=Teilmenge der Elternpopulation)
gezeigt werden, dal3 erwartungsgemal? mit der Auswahl einer begrenzten Anzahl von Baumen
seltene Allele in der genetischen Struktur der beernteten Baume fehlen. Dies macht deutlich,
dal? die Genbestandsdifferenzierung weniger stark von seltenen Allelen beeinflufd wird, als
dies im Test der genetischen Strukturen zwischen den Untersuchungsfléchen sichtbar wird.
Die Ursachen fir diese Unterschiede der genetischen Strukturen lassen sich jedoch nicht aus
diesen Daten ableiten. Sie kdnnen sowohl in der starkeren adaptiven Differenzierung der Po-
pulation aus Hofgeismar als auch in der genetischen Struktur des Pflanzmaterials des Unter-
suchungsbestandes Horn begriindet sein, aus dem er entstanden ist. Die erheblich stérkere
Gelandedifferenzierung und die nattrlichen Verjingung des Untersuchungsbestandes in Hof-
geismar weisen jedoch darauf hin, daf3 in Hofgeismar eine durch Anpassungsprozesse diffe-
renzierte Popul ationen beerntet worden ist.

Ein besonderes Charakteristikum des Untersuchungsbestandes Horn ist sein Homozygotent-
berschul am Genort LAP-A*. Da dieser Bestand auch aus Pflanzung hervorgegangen ist,
koénnen die genetischen Strukturen sowohl ihre Ursache in dem Vermehrungsgut, in der Be-
standesbehandlung als auch in den standértlichen Selektionen haben.

Einen Hinweis auf standortliche variable Umwelten gibt die Vertellung der Heterozygotiegra-
de dann, wenn auftretende Klumpungen bestimmter Heterozygotiegrade nicht auf verwandt-
schaftliche Beziehungen unter den Baumen zurtickgefihrt werden kénnen.

Fur Individuen mit geringen Heterozygotiegraden kann im noérdlichen Bereich der Untersu-
chungsflache eine Klumpung festgestellt werden. Sofern dieser Bestandesteil nicht durch
Pflanzung entstanden ist, was heute kaum mehr nachzuvollziehen ist, kdnnte auf diesen
flachgriindigen Kalkbtden eine standortliche Anpassung stattgefunden haben.

Die Monte-Carlo-Simulation zur Prifung der Unterschiede zwischen der genetischen
Struktur der beernteten Baume und der gesamten Elternpopulation des Beerntungsbestan-
des

Die Schédtzung der Signifikanz von Parametern beruht in der Regel auf dem Vergleich der
genetischen Strukturen, aus welchen die Parameter abgeleitet worden sind. Da in der Regel
die Grundgesamtheiten, aus denen die genetischen Strukturen per Stichprobe gewonnen wur-
den, unbekannt sind, existieren in der Regel auch keine Wahrscheinlichkeitsverteilungen zu
den verwendeten Parametern. Unterschiede zwischen vergleichbaren Parametern aus zwei
verschiedenen Stichproben kénnen daher sowohl durch das Stichprobenverfahren (zufdlige
Abweichungen) als auch durch elementare Einfliisse bel der Auswahl der Stichprobenelemen-
te entstehen.

Die Kenntnis der genetischen Struktur der Grundgesamtheit (=Elternpopulation der Untersu-
chungsflache Horn) gibt in diesem Fall die Gelegenheit, fur die Stichprobenschétzung von
Parametern einer Grundgesamtheit eine Wahrscheinlichkeitsverteilung zu entwickeln. Das
eingesetzt Verfahren der Monte-Carlo-Simulation verwendet dazu das 1000fache Ziehen von
127 Baumen mit Zuriicklegen aus einer Grundgesamtheit mit 1128 Baumen. Fir jede simu-
lierte Stichprobe wurden die Assoziationen zwischen Genotypen berechnet und daraus eine
Wahrscheinlichkeitsverteilung erstellt. Dafur die Simulation von Stichprobenverteilungen aus
begrenzten Grundgesamtheiten das Ziehen ohne Zuriicklegen Verwendung finden sollte, kon-
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nen in dieser Wahrscheinlichkeitsverteilung zur stochastischen Assoziation von Genotypen
noch geringe Ungenauigkeiten enthalten sein. Sehr geringe Abweichungen zwischen den kri-
tischen Diskrepanzen und den Assoziationsdifferenzen zwischen den beernteten Baumen und
der gesamten Elternpopulation sollten daher nicht Uberbewertet werden. Deutliche
Uberschreitungen der kritischen Diskrepanz der Assoziation kénnen jedoch nicht mehr als
Ausdruck eines zufalligen Stichprobeneffekts gewertet werden. Die Ursache fir diese Abwei-
chungen sind dann in der Auswahl der beernteten Baume zu suchen.

7.2 DieVererbungsanalyse am Genort LAP-A*

Die Vererbungsanalyse anhand von Samen bekannter Sameneltern aus freier Abblite ermdg-
licht es, die genetische Kontrolle von Merkmalen ohne aufwendige, kontrollierte Kreuzungen,
wie sie von MULLER-STARCK (1993) vorgenommen wurden, vorzunehmen. Mit dem von
GILLET (1997) entwickelten Modell zur Maximum-Likelihood-Schétzung der Pollenbeitrége
steht nun ein Verfahren zur Verfigung, dal3 die Stichpobenprobleme bei der Untersuchung
von Samen bekannter Sameneltern Uberwindet. Mit diesem Verfahren ist es nun nicht mehr
notwendig aus einer Zufallsstichprobe die Samen mit Eigen- und Fremdtypallelen zu trennen,
um fur diese getrennt die Spaltung der weiblichen Beitrége zu untersuchen. In entsprechender
Weise werden daher auch die Ergebnisse der Vererbungsanalyse interpretiert. Tritt in der
Nachkommenschaft eines Elters keine signifikante Abweichung der weiblichen Beitrége bei
der Maximum-Likelihood-Schétzung auf (ii,ij,jj,ir,jr), dann werden die zusétzlich angegebe-
nen Spaltungen fir die Eigen- (ii+jj:ij) und Fremdtypallele (ir:jr) nicht weiter herangezogen.
Erst bei signifikanten Abweichungen bei der gemeinsamen Schétzung (ii,ij,jj,ir,jr) kann Uber
die getrennte Schatzung eine detailierte Information gewonnen werden.

Fir den Baum Nr. 24 trifft diese Situation zu. Hier wird bei der gemeinsamen Schétzung eine
signifikante Abweichung von der reguléren Segregation der weiblichen Beitrége festgestellt,
die sich auch fur die Samen mit Eigentypallelen bestétigt.

Bemerkenswert ist die Spaltung der weiblichen Beitrége beztglich der Fremdtypallele (ir:jr).
Hier finden sich z. T. sehr asymmetrische Verteilungen, die bei der getrennten Schdtzung vom
G-Test ds signifikant charakterisiert werden (Baum 39, 57, 69). Diese Asymmetrie der Ver-
tellung der Fremdtypallele ist ein deutlicher Hinwels auf die fir jeden Baum spezifische Pol-
lenwolke, welche sich von Baum zu Baum und von Jahr zu Jahr sehr unterschiedlich darstel-
len kann. Anhand dieser Vererbungsanalyse werden damit auch die von FREYTAG (1998)
gefundenen Unterschiede in den Pollenwolken der Buche gestiitzt. Der Einfluf3 der Bluhakti-
vitét, der BlUhzeiten und der Pollenvektoren auf die Gestaltung und die Vorhersagbarkeit der
genetischen Strukturen in den Samen kann daher al's erheblich eingeschétzt werden.

Die Existenz von Nullallelen

Besonders am Genort LAP-A* weist die Buche in verschiedenen Untersuchungen (z.B.
FROMM, 1992) Uberschiisse homozygoter Individuen unter den Samen bekannter Samenel-
tern auf. DEGEN (1992) verwendet diesen Sachverhalt fir die Begriindung der Existenz von
Nullallelen.

Unter Berlicksichtigung der Ergebnisse der Vererbungsanalyse fallt auf, dal3 unter den acht
verwendeten Samenpopulationen bekannter Sameneltern in nur einem Fall ein signifikanter
Uberschu? homozygoter Nachkommen auftritt. Diese Samen erweisen sich jedoch bereits bei
der Prifung der reguléren Segregation der Elternallele (ii+jj:ij) als signifikant verschieden.
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Das Allel LAP-A2 ist hier besonders haufig vertreten, so daf’ signifikante Abweichungen von
der reguléren Segregation festgestellt werden missen.

In dieser Untersuchung konnten jedoch keine Individuen nachgewiesen werden, die homozy-
got fur ein Nullallel waren und damit die Hypothese von Nullallelen gestiitzt hatten. Obwohl
dies kein Argument gegen die Existenz von Nullallelen ist, solange Homozygote fur ein Nul-
lallel nicht lebensfahig sind, so hat sich diese Hypothese bis lang nicht in der Diskussion
durchgesetzt.

7.3 Die genetische Charakterisierung der Samenpopulationen

Die systematische Beprobung der Untersuchungsflache anhand von zwel verschiedenen Pro-
bekreisgrofien zeigt, dald durchaus Dichteunterschiede in der Verteilung der Samen auf der
Untersuchungsflache Horn existieren und diese auch anhand grof3erer Probekreise erfaldt wer-
den kénnen. Auf der Untersuchungsflache Horn wird deutlich, dal3 die Bedeutung der Vertei-
lung der Samen auf der Untersuchungsfléche zuriickgeht, wenn, wie im Jahr 1998, keine
Vollmast vorliegt und die Baume nur vereinzelt Samen produziert haben. In diesem Fall sind
die genetischen Strukturen zwischen dem Kollektiv der Samen aus dem grof3en und dem klei-
nen Probekreis dhnlicher as bei der Vollmast 1995. Die Beprobung der Samenpopul ationen
muf3 daher in Abhangigkeit von der Vertellung der Samen auf der Untersuchungsflache ge-
schehen. In Jahren mit hohem Fruchtansatz, aber starker réaumlicher Differenzierung in der
Samendichte auf der Untersuchungsflache, ist mit einem grof3eren Probekreis zu arbeiten, als
in Jahren mit geringem Samenertrag.

Fur eine préazise Erfassung der Dichteverteilungen auf der Flache wére daher anhand einer
sich steigernden Probekreisgréfe zu prifen, ab welcher Grofde sich die genetische Struktur in
der Stichprobe nicht mehr wesentlich éndert. Diese Problematik lief3e sich auch anhand einer
Simulation I6sen und ist ein sehr eindrucksvolles Beispiel fir die Effekte der Untersuchungs-
methode.

Die genetische Struktur der Samen im grofraumigen Vergleich

Ebenso, wie die Elternbestdnde, reihen sich auch die Samen der Beerntungsbestande unter
jenen Samenpopulationen aus Nordrhein-Westfalen (TUROK, 1993) ein, welche eine grol3e
genetische Differenzierung zeigen. Erwartungsgemal liegt auch die mittlere Differenzierung d
hoher als zwischen den Elternpopulationen und wirde vermutlich noch deutlicher ausfallen,
wenn die polymorphen Genorte LAP-A* und GOT-B in diesen Vergleich eingegangen wéren.
Trotz der geringeren Anzahl an Genorten (IDH-A, MDH-B*, MDH-C, 6PGDH-A und PGM-
A) zeigt dieser Vergleich grol3ere genetische Differenzierungen zwischen der Samenpopulati-
onen des Untersuchungsbestandes Hofgeismar und Horn. Zwischen den Samen aus dem Jahr
1995 und 1998 der Untersuchungsflache Horn treten bel der Genbestandsdifferenzierung be-
zluglich der Samenpopulationen aus Nordrhein-Westfalen keine sichtbaren Unterschiede auf.
Damit wird auch bei den Samen deutlich, dal3 die Untersuchungsflache Hofgeismar aufgrund
ihrer stérkeren Differenzierung der Samen einen grof3eren Beitrag zur Verschiedenartigkeit
der Buchensamenpopulationen leistet a's die Samen aus dem Beerntungsbestand in Horn. Aus
dem Vergleich der Jahre 1995 und 1998 wird unter dem Vorbehalt, dal3 dies ein verallgemei-
nerbares Phdnomen ist, deutlich, dal3 zwischen den Jahren keine wesentlichen Veranderungen
der genetischen Differenzierungen auftreten.
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Die genetischen Unterschiede zwischen den Eltern und ihren Samen

Die Bedeutung des Reproduktionssystems fir die Erhaltung der Anpassungsmechanismen ist
inzwischen mehrfach hervorgehoben worden. Mit der Rekombination der genetischen Infor-
mationen ertffnet sich fir Populationen die Moéglichkeit aus den vorhandenen genetischen
Informationseinheiten, neue angepaldte Individuen zu generieren. In welchem Umfang die
Veradnderung der genetischen Strukturen von Altbesténden zu ihren Nachkommen dabel Teil
des Anpassungsmechanismus ist, kann nur anhand von Hinweisen aus gleichgerichteten oder
wiederholten Veradnderungen genetischer Strukturen der Elternpopulation abgeleitet werden.
Diesem Zweck dient die Gegenuberstellung der genetischen Struktur der gesamten Elternpo-
pulation der Untersuchungsflache mit der der Samen aus dieser Population.

Aus dem Vergleich der genetischen Strukturen zwischen Eltern und ihren Samen wird sicht-
bar, dal3 nicht alle Genorte gleichermal3en an der Veranderungen der genetischen Strukturen
beteiligt sind. Insbesondere die Genorte PGM-A, LAP-A* und GOT-B sind in ihrer Haufig-
keit von einer Generation zur nachsten verandert.

Ein Tell dieser genetischen Variation wird aber auch durch die Auswahl der zur Beerntung
vorgesehenen Baume verursacht, wie die Darstellung der Heterozygotiegrade zeigt. Insbeson-
dere im Forstamt Horn, wo ein fast vollstandiger Vergleich der genetischen Strukturen der zu
80% genetisch untersuchten Elternpopulation mit den beernteten Baumen moglich war, lief3
sich zeigen, dal3 durch die Auswahl der Baume die Verteilung der Heterozygotiegrade ver-
schoben war. Dieses Ergebnis deckt sich auch sehr gut mit den Ergebnissen von KONNERT
& SPIEKER (1994), die bei der Nutzung der stérksten Baume eine bevorzugte Entnahme der
Heterozygoten am Genort 6PGDH-A feststellen konnten.

Ein weiteres Uberraschendes Ergebnis konnte durch den Vergleich von verschiedenen Samen-
jahrgangen in bezug auf die gesamte Elternpopulation der Untersuchungsfléche festgestellt
werden. Mit Ausnahme eines Genortes zeigten sich in den Nachkommen stets zunehmende
oder abnehmende Heterozygotenhaufigkeiten, die ihre Ursache vermutliche in den Eigen-
schaften des Reproduktionssystems haben. Dal3 dabei die heterozygoten Individuen nicht
zwangslaufig zunehmen, zeigen die Genorte MDH-C, PGM-A und GOT-B, die insbesondere
bei den beernteten Baumen durch eine verstérkte Veranderung ihrer Haufigkeiten gekenn-
zeichnet waren. Die prézise Klérung der Einflul3faktoren, die zu diesen Verdnderungen ge-
fuhrt haben, ist durch die Untersuchung von Samen kaum mdglich, sondern erfordert eine
wéahrend der Reproduktionsphase notwendige Beobachtung von Blihphasen und den Repro-
duktionsverhaltnissen vor Ort.

7.4 Die Schatzung der Selbstungsrate

Die Ergebnisse der geschétzten Selbstungsraten zeigen, dal3 von einem Anteil von maximal
15% geselbsteter Samen in den Nachkommenschaften der untersuchten Baume ausgegangen
werden kann. Dieser Wert steht im Einklang mit den Ergebnissen von ZIEHE (1999), die
Nachkommenschaften raumlich isolierter Buchen in einem Fichtenbestand im Westharz un-
tersuchte. Zu berticksichtigen ist jedoch auch, dal3 einerseits die untersuchten Elternbdume
kaum seltene Allele enthalten und daher der Anteil fremder Pollen mit den Eigentypallelen
der Sameneltern noch einen wesentlichen Anteil ausmachen kdnnen. Dies ist insbesondere bei
einer sehr intensiven Blte, die zur Vollmast des Bestandes flhrte, zu erwarten.
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Mit der Charakterisierung der Beerntungsbestande und ihrer Samenpopulationen stehen nun
grundlegende Informationen Uber das Vermehrungsgut zur Verfligung, deren Bedeutung Ein-
gang in die Bewertung der Vermehrungsgutproduktion finden kann.

7.5 DieVeranderung der genetischen Struktur des Vermehrungsgutesin der Baumschule

Aus den Vergleichen der genotypischen Strukturen wéahrend des Produktionsprozesses des
Vermehrungsgutes haben sich folgende wesentliche Ergebnisse herauskristalisiert, die im
folgenden diskutiert werden:

® Die reprasentative Erfassung der genetischen Struktur der Samen einer Elternpopulation in
im Beerntungsbestand wird durch die rd&umliche Verteilung der Samen auf der Untersu-
chungsfl&che beeinfluf3t.

® Ein wesentliches Problem der Bestimmung der genotypischen Struktur im Saatgut und
aler darauf aufbauenden Beurteilungen ist bel grof¥friichtigen Samen die Durchmischung
des Saatgutes.

® Dieflr die Veranderung der genotypischen Strukturen des Vermehrungsgutes wesentlichen
Phasen in der Baumschule sind die Entwicklung der Keimlinge und die Sortierung des zum
Handel bereitgestellten Pflanzgutes.

7.5.1 Die Referenzen zur Beurteilung der Reprasentativitét der Beerntung

Die dargestellten Ergebnisse Uber die Beurteilung der Reprasentativitat der Beerntung haben
gezeigt, dal? die Bestimmung der genotypischen Struktur des Erntegutes aufgrund der Beern-
tungsmethode nicht unproblematisch ist. Um eine reprasentative Saatgutstichprobe von jedem
beernteten Baum zu erzeugen, ist es notwendig bereits bel der Ernte eine lber die gesamte
Kronenschirmflache reprasentative Erhebung der Samenpopulation eines Baumes vorzuneh-
men. Das in dieser Untersuchung eingesetzte Verfahren besitzt das Problem, dal3 durch den
Beerntungsfortschritt nur zwei der vier Folien zur Erfassung der Samenpopulation verwendet
werden konnten. Ungleiche Vertellungen der Samen in den Baumkronen, wie sie bei Rand-
baumen zu erwarten sind, kdnnen daher zu einer Einschrankung der reprasentativen Erfassung
der Samenpopulation eines Baumes fuhren.

Ein weiteres Problem der Beerntung grof3frichtiger Samen ist die Durchmischung grof3erer
Saatgutmengen. Werden bei einer Beerntung mehrere hundert Kilogramm Saatgut gewonnen,
so ist eine Durchmischung des Saatgutes unabhangig vom Beerntungsverfahren erst im Laufe
der Saatgutbehandlung in der Darre mdglich. Die genotypische Struktur des Saatgutes ist da-
mit bereits weiteren Behandlungen unterworfen, bevor sie ermittelt werden kann. Gereinigtes
und in den Handel gebrachtes Saatgut kann bei nicht ausreichender Durchmischung des Saat-
gutes die Reprasentativitat des Saatgutes reduzieren, obwohl die Beerntung selbst représenta-
tiv erfolgt sein kann. Einem Vermehrungsgutproduzenten kann auf diese Weise sehr leicht
unterstellt werden, fremdes Saatgut verwendet zu haben, obwohl dieser Vorwurf unbegriindet
ist.

Um diesen Problemen vorzubeugen, wird fur die zukinftige Bestimmung der genotypischen
Struktur des Saatgutes vor Ort empfohlen, dald auf den zur Ernte ausgelegten Folien oder Net-
zen flache kreisférmige Siebe ausgelegt werden, die vor dem Zusammenlegen der Folien oder
Netze in einem separaten Transportbehélter ausgeleert werden. Auf diese Weise entsteht eine

131



flachenreprasentative Stichprobe der Samenpopulation der beernteten Baume, die eine bereits
zum Erntezeitpunkt mit geringem Aufwand leicht zu durchmischende Saatgutmenge darstellt.
An dieser Referenz lief3e sich anschlieffend sowohl die Reprasentativitét der Beerntung als
auch die Behandlung des Saatgutes in der Baumschule beziglich gehandelter, zugemischter
oder nicht ausreichend durchmischter Saatgutpartien untersuchen.

7.5.2 Die Repréasentativitat der Beerntung

Die Beurteilung der Reprasentativitét der Beerntung hat gezeigt, dal die genotypische Struk-
tur des Erntegutes der Untersuchungsfléache Hofgeismar von den Samen der gesamten Eltern-
population abwich. Die Ursache dafuir war die reliefbedingte, rdumliche Eingrenzung der Be-
erntungsflache im Verhéltnis zu der gesamten zur Beerntung zugel assenen Abteilungsflache.
Obwohl 118 Baume beerntet wurden, konnte keine représentative Beerntung der r&umlich
differenzierten Samenpopulation des Beerntungsbestandes (vgl. dazu auch BEHM & KON-
NERT, 1997) erreicht werden. Das Ergebnis zeigt die Notwendigkeit, dal die Festlegung ei-
ner Mindestanzahl von zu beerntenden Baumen (FSaatG) nicht ausreicht, um die Samen einer
Elternpopul ation représentativ zu beernten.

Die Beurtellung der Représentativitdt der Beerntung im Forstamt Horn ist durch das Verfah-
ren zur Herstellung der Samenstichproben, welche die genetische Struktur im Erntegut schét-
zen sollten, eingeschrankt. Durch die Wahl weniger Samen aus jeder Einzelbaum-
Nachkommenschaft werden die seltenen Genotypen diskriminiert (vgl. Kapitel 5.7.4). Ent-
sprechend treten an den Genorten 6PGDH-A und PGI-B signifikante Abweichungen auf, die
aber nicht als Folge der Beerntung interpretiert werden sollten. Dieses Problem wirde durch
die oben vorgeschlagene Alternative der Bestimmung der genotypischen Struktur des Ernte-
gutes ebenfalls aufgehoben.

7.5.3 Die Veranderung der genotypischen Struktur durch die Prozessierung des Saatgutesin
der Baumschule

7.5.3.1 Die Vorbereitung des Saatgutes zur Aussaat

Die Untersuchung der genetischen Strukturen zwischen zwei Entwicklungsphasen des Ver-
mehrungsgutes dient der Erkennung von Veranderungsprozessen in der genetischen Struktur.
Beziiglich des zur Aussaat vorbereiteten Saatgutes kann auf diese Weise untersucht werden,
ob sich die genetische Struktur des Saatgutes wahrend der Lagerung oder von der Aussaat bis
zur Keimung veréandert hat.

Nun haben die vorausgegangenen Informationen gezeigt, dal3 die mangelnde Durchmischung
des Saatgutes die Vergleichbarkeit der genetischen Strukturen von Saatgut und Pflanzgut be-
eintréchtigt. Dieser Einflufd setzt sich auch in der Baumschule fort. Sind in dem Saatgut, aus
welchem die Aussaatmenge entnommen wurde, die genetischen Informationen nicht homogen
verteilt und ist die zur Aussaat vorbereitete Saatgutmenge gering, dann kann bereits vor der
Aussaat die genetische Struktur des Saatgutes sehr stark verandert worden sein.

Da das zur Aussaat vorbereitete Saatgut 1996 nur 3 kg umfaldte und eine nicht ausreichende
Durchmischung des Saatgutes vermutet werden kann, kdnnen Abweichungen der genetischen
Struktur zwischen dem zur Aussaat vorbereiteten Saatgut und der des eingel agerten Saatgutes
sowohl durch inhomogen verteilte genetische Informationen im eingel agerten Saatgut als auch
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durch Veradnderungen der genetischen Struktur durch die Lagerung verursacht sein. Eine Ein-
schétzung der Lagerung des Saatgutes auf seine genetische Struktur ist daher nicht mdglich.

Dennoch &3 sich Uber die Wiederholung der Aussaat 1997 eine Abschétzung vornehmen, die
eine Beurteilung der Bedeutung der Effekte ermdglicht. Durch die Aussaat von 50 kg Saatgut
1997 wurden der Einflul® der mangelnden Durchmischung des Saatgutes in seiner Bedeutung
geddmpft. Die Folge davon war eine genotypische Struktur des zur Aussaat vorbereiteten
Saatgutes, die nicht signifikant von der des eingelagerten Saatgutes abwich. Es ist daher zu
erwarten, dal3 die mangelnde Durchmischung des eingelagerten Saatgutes bei einer kleinen
Aussaatmenge 1996 die signifikanten Abweichungen der genotypischen Strukturen zwischen
dem eingelagerten Saatgut und dem zur Aussaat vorbereiteten Saatgut verursacht hat. Eine
Veranderung der genotypischen Strukturen durch die Lagerung und die Vorbereitung zur
Aussaat liegt damit unterhalb der Nachweisgrenze, die mit dieser Untersuchungsmethode (N
= 150 Samen) erreicht werden kann.

Hinsichtlich der Beurteilung der genetischen Qualitét des Vermehrungsgutes ist jedoch fest-
zuhalten, dal3 bei einer mangelnden Durchmischung des Saatgutes die Auswahl des zur Aus-
saat vorgesehenen Saatgutes die genotypische Struktur des spéteren Pflanzgutes sowelt veran-
dern kann, dal3 die in den Samen einer Elternpopulation vorhandene genetische Information
nicht reprasentativ im Pflanzgut enthalten sind.

7.5.3.2 Die Veranderung der genotypischen Sruktur von der Aussaat bis zur Phase der
Keimlinge

Die Phase des Auflaufens der Keimlinge geht mit einer starken Reduktion der Populations-
grof3e einher. Daher wird besonders in dieser Phase erwartet, dald bei einer auf die untersuch-
ten Genorte zielenden, direkten oder indirekten Selektion Verénderungen der genotypischen
Strukturen stattfinden.

Diese Veranderungen der genotypischen Struktur belegt der Homogenitétstest fur die Genorte
LAP-A* und PGI-B in der Population der Keimlinge der Untersuchungsflache Hofgeismar
1996. 1997 tritt in den Keimlingen von derselben Untersuchungsflache am Genort 6PGDH-A
eine signifikante Veradnderung der genotypischen Struktur auf. Die am Genort LAP-A* beo-
bachtete Tendenz der Reduktion der Genotypen ,, 24" und ,, 34" ist nicht signifikant.

Bezliglich des Vergleichs der Untersuchungsfléchen ist zu bemerken, dal3 die Population der
Keimlinge der Untersuchungsflache Horn aufgrund einer bis dahin noch nicht ausreichenden
Nachreife der Samen sehr vidl stérker reduziert wurde, als dies fir die Population der Unter-
suchungsflache Hofgeismar der Fall war. Diese starke Selektion der Populationsgrofie kann
dazu gefuhrt haben, daf3 Individuen, die bei einer ausreichenden Nachreife, zum Zeitpunkt der
Aufnahme der genotypischen Struktur der Keimlingspopulation vorhanden gewesen wéren,
entweder noch nicht gekeimt hatten oder aber das Keimlingsstadium tberhaupt nicht errei-
chen konnten. Eine signifikante Abweichung der genetischen Strukturen der Keimlinge von
den zur Aussaat vorbereiteten Samen ist daher die Folge einer unterschiedlich weit fortge-
schrittenen Saatgutstratifizierung.

Dal3 die Keimlinge einer stérkeren Belastung unterlegen haben, wird auch im Ergebnis des
Elektropherogramms deutlich, bei dem von 150 Keimlingen nur 60 Pflanzen eine Anférbung
am Genort LAP-A* gezeigt haben, wéhrend am Genort GOT-B Uberhaupt keine Anférbung
erreicht werden konnte. Diese Genorte gelten gemeinhin a's sehr empfindlich. Sie waren ver-
mutlich durch die Behandlung des Saatgutes physiologisch schwach und wurden evtl. durch
den nachfolgenden Transport der Pflanzen ins Labor zusétzlich belastet. Da diese Entwick-
lung bei den unter gleichen Bedingungen geernteten Keimlingen der Population Hofgeismar
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nicht aufgetreten ist, kann aus den genannten Effekten auf den physiologisch schlechteren
Zustand der Keimlinge der Untersuchungsflache Horn geschl ossen werden.

7.5.3.3 Die Sortierung der Pflanzen

Die Sortierung der Pflanzen ist der dritte, entscheidende Schritt wéhrend der Produktion von
Vermehrungsgut, bei dem eine Verénderung der genotypischen Strukturen moglich ist. Der
durchgeftihrte Homogenitétstest der sortierten Kollektive zeigt, dal3 die genotypischen Struk-
turen der Pflanzenkollektive unterschiedlich sein kénnen. Um die Situation eines Kéufers von
Forstpflanzen, der sich fir eine bestimmte Grofdenklasse entschieden hat, nachzuvollziehen,
sind die entstandenen Pflanzenkollektive nicht zusammengefaldt worden. Der paarweise Ver-
gleich bestatigt, dald insbesondere bel Genorten mit seltenen Genotypen (MDH-B*) signifi-
kante Verénderungen der genotypischen Struktur des Pflanzgutes auftreten konnen.

Der Einflul3 der Sortierung auf die genotypische Struktur nimmt entsprechend den Untersu-
chungsergebnissen mit dem Alter der Pflanzen zu. Diese Entwicklung bestétigt damit die Er-
wartungen, wonach die Konkurrenz zwischen den Pflanzen als Selektionsfaktor bei gegebe-
nem physiologischen Zustand und dem durch das Pflanzbeet begrenzten Raum mit dem Alter
zunimmt.

Da zu diesem Zeitpunkt fUr die Assoziationen noch keine statistische Abschétzung méglich
ist, soll daher nur auf die Tendenzen der Assoziationen hingewiesen werden. Durch die Dar-
stellung der Differenzen der Assoziationen in den sortierten Kollektiven zu den Assoziationen
der nicht sortierten Pflanzen wird deutlich, daf3 mit einer abnehmenden Grof3e des Kollektivs
die Assoziationen ansteigen. Besonders Genorte mit vielen und/oder seltenen Genotypen er-
reichen unter diesen Bedingungen schnell grof3e Assoziationswerte. Die Verénderung der As-
soziationen wird damit wesentlich von der Untersuchungsmethode bestimmt. Eine Verénde-
rung der Assoziationen zwischen den Genotypen des Pflanzgutes wird daher von der Grofie
des Pflanzenkollektivs bestimmt. Dain der Regel mit zunehmender Pflanzengrél3e die Anzahl
der verwendeten Pflanzen sinkt, gewinnt die Assoziation besonders fur grofe Pflanzen eine
zunehmende Bedeutung.

Diein dieser Untersuchung verwendeten Genorte besitzen durchschnittlich 2 bis5 Allele. Ihre
Variation ist damit im Verhdltnis zu dem, was molekulare Marker an Variation beschreiben,
relativ gering. Gerade aus dieser Situation heraus ist zu erwarten, dal? die Bedeutung von As-
soziationen fur hoch variable Genorte groR3er ist, as dies mit den verwendeten 1soenzymgen-
markern sichtbar werden kann. Werden durch geringe Pflanzenzahlen und die Sortierung sto-
chastische Assoziationen zwischen Genorten in Pflanzenkollektiven geschaffen, so kann ins-
besondere im genetischen Hintergrund eine Einschrankung der verflgbaren genetischen In-
formation auftreten.

Hinsichtlich der Bedeutung der Sortierung muf3 daher jeder Baumschulkunde fir sich beurtei-
len, inwieweit die Pflanzenzahlen und das Pflanzverfahren die Veranderung der genotypi-
schen Informationen im Saatgut durch die Sortierung der gewahlten Pflanzenpartien dominie-
ren darf. Da die Standortverhdltnissei. d. R. nicht homogen sind, liegt bereits ein Kompromif3
zwischen Sortierung und der Erhaltung der genetischen Struktur des Pflanzgutes darin, dal3
Pflanzen der Grof3e nach sortiert werden, gleichzeitig aber aus allen Grélenklassen Pflanzgut
erworben und in verschiedenen Teilen der zu begriindenden Fléche ausgepflanzt wird.
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7.5.3.4 Abschliefiende Bemerkungen zur Veranderung genetischer Strukturen des
Vermehrungsgutes in der Baumschule

Die Ergebnisse dieser Untersuchung zeigen, dal3 bei der Produktion von Vermehrungsgut die
genotypische Struktur der Samenpopulation eines Beerntungsbestandes verandert werden
kann. Als wichtige Faktoren stellten sich dabel die rdumliche Verteilung der zu beerntenden
Baume, die Durchmischung des Saatgutes und die Sortierung der Pflanzen heraus.

Da aus Grunden der Konkurrenzféhigkeit der Baumschul produkte der Aufwand fir die Stich-
probennahme und -auswertung im Rahmen einer Zertifizierung nicht unbegrenzt steigen kann,
wird sich eine Bewertung forstlichen Saat- und Pflanzgutes vorrangig auf diese Phasen der
Produktion von Vermehrungsgut konzentrieren missen.

7.6 Die Bewertung der genetischen Eigenschaften des Vermehrungsgutes

Das Interesse an der Bewertung der genetischen Eigenschaften des Vermehrungsgutes hat
seinen Ursprung in der Erwartung, daf3 bestimmte phanotypische M erkmal e genetisch kontrol-
liert und an die Nachkommen weitergegeben werden. In der traditionellen Auslegung fand
diese Vorstellung ihre Bestétigung in Herkunftsversuchen und ihren Niederschlag in der
Ausweisung von Herkunftsgebieten.

Die Populationsgenetik hat heute weit mehr Uber die Weitergabe genetischer Informationen in
Baumpopulationen aufgedeckt und in ihrer adaptiven Bedeutung erklart. In Zeiten sich zu-
nehmend rascher veréndernder Umweltbedingungen kommt der Sicherung und Stabilisierung
der Wdder eine entscheidende Bedeutung bel der Erhaltung der Wohlfahrtswirkungen des
Waldes zu. Aber auch die erfolgreiche Weitergabe phénotypischer Merkmale bei Baumen ist
darauf angewiesen, dal3 die ausgewdahlten Vermehrungsgutpopulationen an ihre Umweltbe-
dingungen angepaldt sind und bis zu ihrer Nutzungsreife Uberleben. Die Erfassung veranderter
genetischer Strukturen und die Bewertung der Angepaldtheit und der Anpassungsfahigkeit des
Vermehrungsgutes ist daher die zentrale Aufgabe bei der Bewertung der genetischen Eigen-
schaften des Vermehrungsgutes.

7.6.1 Das Verfahren der Zertifizierung

Das Verfahren der Zertifizierung prift zwel wesentliche Aspekte des Vermehrungsgutes: Die
Weitergabe der genetischen Information der Elternpopulation an ihre Samen und die Ange-
paldtheit des Vermehrungsgutes an Umweltbedingungen, die mit der Umweltgeschichte der
Elternpopulation tbereinstimmen.

Bereits die 0. g. Formulierung zeigt, dal? die Bewertung der Angepalitheit (s. Kapitel 5) an
sehr konkrete Bedingungen gebunden ist. Die Ursache dafUr ist, dal3 aus der genetischen In-
formation des Vermehrungsgutes nicht unmittelbar auf die adaquaten Umweltbedingungen
geschlossen werden kann. Die Kenntnis Uber die Umweltrelevanz der verwendeten Marker ist
dafiir bislang nicht ausreichend. Zwar sind durchaus Informationen tber die adaptive Bedeu-
tung genetischer Variationen bekannt (ROTHE & BERGMANN, 1995; BERGMANN &
GREGORIUS, 1993; BERGMANN & SCHOLZ, 1989), sie sind jedoch nicht ausreichend,
um spezifische Fahigkeiten der Merkmalstréger beztiglich ausgewahlter Umweltbedingungen
daran zu bewerten.
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Die adaptive Bewertung der genetischen Struktur des Vermehrungsgutes kann nur tber eine
genetische Struktur vorgenommen werden, deren adaptive Eigenschaften bereits bewiesen
sind. Diese Aussage gilt fUr die genetische Struktur der Elternpopulation zum Zeitpunkt der
Ernte. Sie beschreibt die genetische Struktur einer Population adulter Baume. Diese geneti-
sche Struktur ist daher nicht vergleichbar mit der genetischen Struktur des Vermehrungsgutes,
wel ches eine wesentlich frihere Entwicklungsphase reprasentiert.

Die Vergleichbarkeit der genetischen Struktur des Vermehrungsgutes mit der der Elternpopu-
lation zum Zeitpunkt der Ernte kann daher nur dann vorgenommen werden, wenn es gelingt,
eine Verbindung zwischen der genetischen Struktur des Vermehrungsgutes und der der El-
ternpopulation herzustellen.

Diese Verbindung wird aus dem Anpassungsprozef3 der Elternpopulation und ihrer Vorfahren
an ihre Umweltbedingungen abgeleitet. Denn wenn diese Anpassungsprozesse vielfach durch-
laufen wurden und sich die Umweltbedingungen nicht verandert haben, dann kann erwartet
werden, dal3 die sich anpassenden Populationen immer bessere Grade der Angepalitheit er-
reicht haben. Nach stetiger Optimierung der Angepaldtheit sollte sich daher die genetische
Struktur der Population in vergleichbaren Entwicklungsstadien nicht mehr wesentlich &ndern.
Da sich unter dieser Annahme die genetische Struktur der Elternpopulation in der entspre-
chenden Entwicklungsphase wiederholt, bildet sie fir die Generation des Vermehrungsgutes
die Ziestruktur, die im Laufe der Entwicklung erreicht wird. Das Vermehrungsgut wirde
daher im adulten Zustand die genetische Struktur der Elternpopulation annehmen, wenn keine
Beeintréchtigung der genetischen Struktur des Vermehrungsgutes durch die Produktionspro-
zesse eingetreten ist. Mit dieser Annahme ist damit die Verbindung der genetischen Struktur
des Vermehrungsgutes zu der der Elternpopulation hergestellt.

Das Vermehrungsgut muf3 sich nun im Laufe seiner Entwicklung dieser genetischen Zielstruk-
tur annahern. Dieser Annaherungsprozef} erfolgt durch eine Reduktion der Populationsgrofie,
bei der sich die relativen Haufigkeiten der Uberlebenden Genotypen andern kénnen.

Dain der Regel weder die Populationsgréfi3e der Vermehrungsgutpopulation noch die der El-
ternpopulation bekannt sind, mufd dieser Anndherungsprozeld der genetischen Struktur des
Vermehrungsgutes an die Zielstruktur anhand der relativen Haufigkeiten bewertet werden.

Das Mal3 dazu ist die Selektionslast, welche die minimale Reduktion einer Population mif3t,
um aus einer genetischen Struktur vor Selektion (Ausgangsverteilung) eine genetische Struk-
tur nach der Selektion (Zielverteilung) herzustellen. Sie steigt an, wenn mit der Verdnderung
der genetischen Struktur des Vermehrungsgutes eine starkere Reduktion der Populationsgrofie
verbunden ist, um die genetische Zielstruktur zu erreichen.

Die Reduktion der Populationsgrof3e ist grundsétzlich immer mit dem Verlust genetischer
Informationen verbunden. Dieser Verlust ist jedoch solange fir die Verfligbarkeit genetischer
Informationen unbedeutend, wie redundante Informationen enthommen wird und die Popul a-
tionsgrofe die Anzahl auftretender Merkmal sauspragungen nicht unterschreitet. Geht jedoch
einzigartige Information verloren, so verliert eine Population die Fahigkeit durch Rekombina-
tion angepaldte Individuen fur zukiinftige Umweltbedingungen zu produzieren. Dieser Verlust
genetischer Informationen ist nicht auf den durch Marker sichtbaren Bereich genetischer In-
formationen begrenzt, sondern vollzieht sich auch im genetischen Hintergrund.

Je stéarker daher eine Population durch eine einzige Umweltbedingung reduziert wird, desto
grof3er ist die Gefahr, dal3 mit dieser Reduktion genetisch einzigartige Informationen verloren
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gehen. Von einer angepaldten Population muld daher erwartet werden, dal sie die notwendige
Reduktion der Populationsgrofe so gestaltet, dald moglichst viele genetisch einzigartige In-
formationen erhalten bleiben. Dies kann durch die gleichméiige Verteilung der Selektionslast
auf moglichst viele Selektionsphasen erreicht werden und entspricht dann einer monotonen,
linearen Reduktion der Selektionslast vom Samenstadium bis zum adulten Baum. Eine Zu-
nahme der Selektionslast in einer angepaliten Population kann daher wahrend der Entwick-
lung ausgeschl ossen werden.

In welcher Form die Selektiondast in den Samen des Untersuchungsbestandes abgebaut wird,
konnte in dieser Untersuchung nicht festgestellt werden. Ob die Selektionslast zu Beginn der
Entwicklung relativ stark abgebaut wird oder zunéchst auf dem Niveau der Samenpopulation
erhalten wird, ist nicht bekannt. Lediglich die Selektionslast der Samen des Beerntungsbe-
standes bezliglich der genetischen Zielstruktur ist bekannt. Unter der Annahme, dal3 die Sa-
menpopulation des Untersuchungsbestandes angepaldt ist und ihre Selektionslast bis zum Sta-
dium des Erwachsenseins reduziert, kann diese Selektionslast als Referenz fur das Vermeh-
rungsgut verwendet werden.

Solange die Selektionglast des Vermehrungsgutes daher die Selektiondast der Samen der ge-
samten Elternpopulation nicht Uberschreitet, kann daher nicht von einer unangepaldten Ver-
mehrungsgutpopulation gesprochen werden. Auf der Basis dieser Referenz beruht das Bewer-
tungskonzept dieser Arbeit.

7.6.2 Das Zertifikat

Aus der Darstellung des Zertifizierungsverfahrens wird deutlich, dal3 die Bewertbarkeit der
genetischen Eigenschaften des Vermehrungsgutes sehr engen methodischen Grenzen unter-
worfen ist. Insbesondere die Beschreibung der Umweltgeschichte der Elternpopulation ist eine
zentrale Voraussetzung fur den Baumschulkunden, um fir das gewahlte Vermehrungsgut den
adaguaten Pflanzplatz finden zu kénnen bzw. anhand der Standortbeschreibung die entspre-
chende Herkunft festzulegen. Aus diesem Grund beginnt das Zertifikat mit einer detailierten
Beschreibung der Umweltbedingungen. Diese darf jedoch auch nicht dartiber hinwegtauschen,
dal3 die Kriterien zur Umweltbeschreibung nicht zwangsléufig mit den adaptiven Umweltkri-
terien Ubereinstimmen mussen. Sie sind nur jene, unter welchen sich die Elternpopulation
bislang in der bekannten Form entwickelt hat und welche zur Beschreibung der Umwelt bis-
lang zuganglich sind.

Die Angabe der Untersuchungsmethode dient im wesentlichen der Eingrenzung des
Mifbrauchs dieses Zertifizierungsverfahrens. Ohne die Angabe der methodischen Rahmenbe-
dingungen ist es denkbar, dal3 anhand einer sehr schwachen Untersuchungsmethode (kleine
Stichprobengréf3e, monomorphe Marker) keine wesentlichen Abweichungen zwischen der
genetischen Struktur der Samenpopulation und der des Pflanzgutes gefunden werden, obwohl
sie in den Grundgesamtheiten vorhanden sind. Anhand der Qualifizierung der Untersu-
chungsmethode kann der Baumschulkunde daher die Qualitét des Zertifikats einschétzen und
auch eine Entscheidung Uber die Bedeutung seltener Allele fir den zu begriindenden Bestand
treffen.

Die verbale Formulierung der Zertifikationsergebnisse gibt abschlief3end noch einmal Aus-
kunft Uber die wesentlichen Aspekte der Zertifizierung: Die Weitergabe der genetischen In-
formationen von den Eltern an ihre Samen und die Angepalétheit des Pflanzgutes an Umwelt-
bedingungen, welche denen der Elternpopulation vergleichbar sind.
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7.7 Aussagen und Grenzen des Zertifikats

Die Bedeutung der genetischen Information fur die Stabilitét von Wadern ist inzwischen un-
umstritten und verlangt die Berlicksichtigung genetischer Informationen im alltaglichen Han-
deln. Die Bereitstellung dieser Informationen und deren Akzeptanz am Markt ist jedoch an
enge Grenzen gebunden. Da viele dieser Informationen nicht direkt zuganglich sind, ist eine
Beurteilung der genetischen Eigenschaften des Vermehrungsgutes nicht ohne technischen
Aufwand maoglich. Die Bereitstellung von Produktinformationen ist daher an die Té&tigkeit
eines Sachverstandigen gebunden. Dieser wird, wie die Ergebnisse der Tropenholzzertifizie-
rung zeigen, den finanziellen Aufwand fir die Zertifizierung in Grenzen halten missen, um
die Zahlungsbereitschaft der Kunden nicht tber Gebihr zu strapazieren.

Eine wesentliche Bedeutung zur Umsetzung des Zertifikats kommt daher der rationellen Be-
schaffung der notwendigen Daten zu. Da die genetische Struktur der Samen der Elternpopul a-
tion und des Vermehrungsgutes jahrlich variiert, ist die Erhebung dieser Daten fir jede Beern-
tung zwangsléaufig. Mogliche Optimierungen konnten hier in der technischen Unterstiitzung
beim Auflesen der Bucheckern liegen, wie sie z. B. durch den Einsatz von Laubsaugern gege-
ben sind.

Die Bereitstellung der Informationen zur genetischen Struktur der Elternpopulation ist in der
Regel nicht an eine jahrliche Erfassung gebunden. Da diese genetische Struktur im wesentli-
chen durch Bewirtschaftungsmal3nahmen des Waldbesitzers verandert wird, kann sie vom
Waldbesitzer einmal erfalt und dann tber mehrere Jahre fortgeschrieben werden. Die geneti-
sche Struktur der Elternpopulation sollte daher vom Waldbesitzer bereitgestellt und Uber die
Pachtpreise finanziert werden. Auf diese Weise liefen sich die Kosten fur die Beschaffung der
Informationen zur Zertifizierung des Vermehrungsgutes in Grenzen halten, mithin die finan-
ziellen Hurden fir die Zertifizierung begrenzen.

Eine weitere Hirde besteht in der Glaubwirdigkeit und der Erléauterung der Bedeutung gene-
tischer Informationen fur die Angepal3theit und die Auspragung von erwtnschten Merkmalen
in Baumpopulationen. Da der Baumschulkunde in der Regel nicht Uber die notwendigen In-
formationen zu dem Produkt verfugt, ist gerade die Zertifizierung des Vermehrungsgutes
durch externe Gutachter geeignet, das Vertrauen der Kunden zu fordern und auszubauen. Die-
ses Vertrauen und die verstandliche Erlauterung der Bedeutung genetischer Informationen ist
die Basis fur die Zahlungsbereitschaft der Kunden und den wirtschaftlichen Erfolg der Baum-
schulen. Eine klare und auf Vertrauen aufgebaute Marketingstrategie beziglich der Kommu-
nikation und der Bedeutung der genetischen Produkteigenschaften ist daher eine wesentliche
Voraussetzung fur die Umsetzung dieses Zertifikats, fur die Berticksichtigung genetischer
Informationen im wirtschaftlichen Entschei dungsprozef3.
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8 Zusammenfassung

Die Existenz von Baumen ist aufgrund ihrer Ortsgebundenheit und langen Generationszeit an
die Fahigkeit gebunden, sich wahrend ihres Lebens verschiedenen Umweltbedingungen an-
passen zu konnen. Die Grundlage dieses Anpassungsprozesses ist die Verflgbarkeit und die
erfolgreiche Weitergabe der Erbinformationen von einer Generation zur nachsten. Auch die
wirtschaftliche Nutzung ausgewéhlter Baumpopulationen ist auf diese Anpassungsprozesse
angewiesen, da sie die Uberlebensfahigkeit der ausgewahlten Individuen bis zu ihrer Nut-
zungsreife gewahrleisten.

Eine besonders sensible Phase bei der Weitergabe genetischer Informationen von einer Gene-
ration zur néchsten ist die Reproduktionsphase. Insbesondere die Auswahl von Beerntungsbe-
sténden und die Anzucht von Vermehrungsgut in der Baumschule kdnnen die Weitergabe
genetischer Informationen zwischen den Generationen beeinflussen. Ggf. veranderte geneti-
sche Informationen im Vermehrungsgut nehmen damit Einfluld auf die Angepaltheit des
Vermehrungsgutes an die lokalen Umweltbedingungen. Nicht weitergegebene genetische In-
formationen an die Nachkommen begrenzen gar die Ausbildung der morphologischen Eigen-
schaften der beernteten Baumpopulation, wegen derer diese zur Beerntung ausgewahlt worden
ist. Die Veranderung der Angepal3theit des Vermehrungsgutes und die unvollsténdige Weiter-
gabe genetischer Informationen kdnnen daher den wirtschaftlichen Erfolg der Verwendung
von Vermehrungsgut schméalern. Die Bewertung dieser Vermehrungsguteigenschaften dient
daher der Produktionssicherheit.

Im Rahmen dieser Arbeit werden daher eine Methode und ihre Rahmenbedingungen abgelei-
tet, unter denen eine Bewertung des Vermehrungsgutes hinsichtlich der Angepaldtheit und der
vollstandigen Weitergabe der markergestiitzten genetischen Informationen vorgenommen
werden kann. Fur die Anwendung der Methodik wird die externe Zertifizierung vorgeschla-
gen, um das Vertrauen der Baumschulkunden durch unabhéngige Informationen zu fordern
und ihre Zahlungsbereitschaft zu sichern.

Da der Produktionsprozeld des Vermehrungsgutes sehr umfangreich ist, mitunter von ver-
schiedenen Betrieben ausgefuhrt wird und die Aufwendungen fur die Zertifizierung begrenzt
werden missen, geht der Methodenentwicklung zunéchst die Analyse des Produktionsprozes-
ses voraus. Das Zid ist die Konzentration der Untersuchungen fir eine Zertifizierung auf die
Produktionsphasen, welche die genetische Struktur wesentlich beeinflussen. Um einen Ein-
druck von der Veranderung der genetischen Informationen bei der Vermehrungsgutproduktion
zu bekommen, wurden in aufeinander folgenden Produktionsphasen von der Beerntung bis
hin zum Verkauf des Vermehrungsgutes Untersuchungen der genetischen Struktur im Ver-
mehrungsgut vorgenommen. Als fir die Zertifizierung bedeutende Phasen des Produktions-
prozesses stellten sich die Auswahl der Beerntungsbaume im Beerntungsbestand, die Behand-
lung des Saatgutes und die Sortierung des Pflanzgutes heraus. Fir eine sortierte Pflanzgutpar-
tie (1+2jdhrige Buchen mit 50-80cm Hohe) wird exemplarisch eine Bewertung der Weiterga-
be der Uber Genmarker sichtbaren genetischen Informationen und die Bewertung der Ange-
paldt-heit vorgenommen. Die Arbeit baut auf der Methode der Starkegel el ektrophorese und der
Verwendung von Isoenzymgenmarkern zur Analyse genetischer Strukturen in zwel Buchen-
besténden im Forstamt Hofgeismar und im Forstamt Horn auf.
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Zur Struktur der Arbeit

Der Beschreibung der Problemstellung und des Projektziels (Kapitel 2) schliefdt sich die Dar-
stellung des problembezogenen Wissens (Kapitel3) an. In diesem Kapitel wird die Entste-
hung, Bedeutung und Messung genetischer Informationen in Populationen und eine system-
analytische Darstellung der nachhaltigen Nutzung von Ressourcen beschrieben. Das Wissen
Uber die Genetik der Buche und die 6konomischen Grundlagen fir eine Zertifizierung geneti-
scher Eigenschaften bilden den Abschlul® des Kapitels 3. Im Kapitel 4 werden die Beern-
tungsbestande beschrieben, der Ablauf der Beerntung dargestellt und die Phasen der Behand-
lung des Vermehrungsgutes im Samenbetrieb und in der Baumschule erléutert. Eine ausfihr-
liche Erklérung der verwendeten Methodik fir die Erstellung von reprasentativen Stichproben
und die berechneten Parameter genetischer Strukturen wird in Kapitel 5 angefugt. Den
Abschlul? des Kapitels Uber die Methoden bildet die Erlauterung der Zertifizierungsmethode
genetischer Eigenschaften im Vermehrungsguit.

Die Ergebnisse (Kapitel 6) wurden entsprechend der Methodik der Untersuchung genetischer
Strukturen und entsprechend des Prozef3ablaufes bei der Produktion von Vermehrungsgut
entwickelt. Zur Fundierung der gewonnenen genetischen Merkmal sausprdgungen wurde zu-
néchst eine Vererbungsanayse der Isoenzymgenorte IDH-A, MDH-B*, MDH-C, 6PGDH-A,
PGM-A, MNR-A, GOT-B, LAP-A* vorgenommen. Sie bestétigt die Verwendbarkeit der
verwendeten Merkmale als Genmarker.

Der Charakterisierung der Beerntungsbesténde im grofl3raumigen Vergleich dient die Bestim-
mung der Genbestandsdifferenzierung zu Besténden aus Rheinland-Pfalz. Dieser grof3raumi-
gen Einordnung der Untersuchungsbestande folgt der Vergleich der Untersuchungsbesténde
untereinander, um die Vergleichbarkeit der Daten einzuschatzen.

Mit der Gegenuiberstellung der genetischen Strukturen der beernteten Baume und der der ge-
samten Elternpopulation werden die Einflisse der Auswahl der beernteten Baume beschrie-
ben. Hierbel konnte eine signifikante Abweichung der genetischen Struktur der beernteten
Baume von der des fast vollstandig untersuchten gesamten Untersuchungsbestandes im Forst-
amt Horn (N=1128) nachgewiesen werden. Durch die Beerntung von Randbdumen wurde
auch ein Vergleich zwischen den genetischen Strukturen der Randb&ume und den im Inneren
des Bestandes stehenden Erntebaume maoglich.

Der Charakterisierung der Elternpopulationen folgte die Charakterisierung der Samenpopul a-
tionen der Beerntungsbesténde. Der Genbestandsdifferenzierung der Samenpopulationen aus
den Beerntungsbestanden im Vergleich zu nordrhein-westfalischen Samenpopulationen der
Buche schliefdt sich die Gegenlberstellung der genetischen Strukturen zwischen den Eltern-
populationen und ihren Samen in zwei Beerntungsjahren an. Interessante Ergebnisse ergeben
sich aus dem Vergleich des Heterozygotenanteils. Unter den Samen des Untersuchungsbe-
standes Horn finden sich an bestimmten Genorten stets Zunahmen und an anderen Genorten
stets Abnahmen des Heterozygotenanteils in den Erntejahren 1995 und 1998. Diese synchro-
nen Anderungen der genetischen Struktur wurden als Eigenart des Reproduktionssystems in-
terpretiert. Die Charakterisierung der Samenpopulationen wird durch eine Schatzung der
Selbstungsrate abgeschl ossen.

Mit der Untersuchung verénderter genetischer Strukturen im Vermehrungsgut wahrend des
Produktionsprozesses wird die Grundlage fur die Zertifizierung des Vermehrungsgutes gelegt.
Aufgrund des organisatorischen Ablaufes wurde die Produktion des Vermehrungsgutes in drei
Phasen unterteilt. In der ersten Phase wurde die Bestimmung der genetischen Struktur des
Erntegutes aus verschiedenen Samenstichproben wahrend des Behandlungsprozesses unter-
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sucht. Mittels der genetischen Struktur des Erntegutes und der der Samen der gesamten El-
ternpopulation wurde anschlief3end eine Schétzung der Représentativitét der Beerntung vor-
genommen. Diese zeigte fur die Beerntung der Untersuchungsflache Hofgeismar signifikante
Abweichungen der genetischen Struktur im Erntegut von den Samen des gesamten Beern-
tungsbestandes.

In einer zweiten Phase wurde die Behandlung des Erntegutes untersucht. Als eine wesentliche
Ursache fur veranderte genetische Strukturen im Vermehrungsgut konnte die Durchmischung
des Saatgutes festgestellt werden. Insbesondere bei grof3¥friichtigen Samen kann dies zu einer
deutlichen Verschiebung der genetischen Struktur im Erntegut fihren, wenn nicht ausreichend
durchmischtes Saatgut in Teilen in den Handel gebracht oder ausgesét wird.

In der dritten Phase wurden ale Entwicklungsphasen der Pflanzen in der Baumschule durch
genetische Inventuren begleitet. In der Phase der Entwicklung der Keimlinge aus den Samen,
in welcher die stérkste Populationsreduktion stattfindet, konnten keine signifikanten, Uber die
untersuchten Populationen konsistenten Veranderungen der genetischen Strukturen gefunden
werden. Aus der gleichgerichteten Entwicklung der relativen Haufigkeiten &3t sich jedoch
ableiten, dald z. B. am Genort LAP- A* ein Vorteil homozygoter Individuen vorhanden sein
kann.

Hinweise auf die Verdnderung genetischer Strukturen im Vermehrungsgut konnte die Sortie-
rung von grofReren Pflanzen erbringen, in dem am Genort MDH-B* unter den 1+2j&hrigen
Pflanzen vermehrt signifikante Abweichungen auftraten. Eine moglichst frihzeitige Ausbrin-
gung der Pflanzen im Wald oder ein Unterlassen der Sortierung von dteren Pflanzen kdnnte
daher die Verdnderung der genetischen Strukturen durch die Sortierung vermeiden.

Im Kapitel 6.4 werden Untersuchungsergebnisse in eine Bewertung Uberfuhrt. In diesem Ver-
fahren wird zunéchst geprift, in welchem Umfang die Gber Marker sichtbare genetische In-
formation der Elternpopulation an die geernteten Samen weitergegeben worden ist. Da die
genetische Struktur des Vermehrungsgutes und der Samenpopulation des Beerntungsbestan-
des anhand von Stichproben ermittelt wurden, ist es notwendig, die Qualitdt der Untersu-
chungsmethode in die Beurteilung mit einzubeziehen. Dies erfolgt durch die Berticksichti-
gung der minimalen Haufigkeit eines Merkmals in einer Grundgesamtheit, welche mit der
Untersuchungsmethode mit 95%iger Sicherheit entdeckt werden kann (Verlustwahrschein-
lichkeit). Alle Allele der Grundgesamtheit, die diese Verlustwahrscheinlichkeit unterschreiten,
bleiben, wenn sie nicht im Vermehrungsgut auftreten, bei der Bewertung der weitergegebenen
Informationen unberiicksichtigt.

Die Eigenschaft der Angepalitheit des Vermehrungsgutes kann nur aus der genetischen Struk-
tur der gesamten Elternpopulation der Untersuchungsflache und deren Umweltbedingungen
abgeleitet werden. Unter der Annahme der Angepaldtheit der Elternpopulation, welche zu ei-
nem genetischen Gleichgewicht fuhrt und bei der Auswahl der Beerntungsbestéande abgesi-
chert werden mul3, wird aus der genetischen Struktur der Elternpopulation die genetische Ziel-
struktur fir das Vermehrungsgut hergel eitet.

Da das Reproduktionssystem die genetische Struktur der Elternpopulation verandert, bedarf es
in der Regel einer gerichteten Selektion, um die genetische Struktur der Elternpopulation aus
ihren Samen bei unveranderten Umweltbedingungen wiederherzustellen. Das Ausmal3 dieser
Populationsreduktion mifdt die Selektionslast. Da mit der Reduktion der Populationsgrofie
stets das Risiko des Verlusts einzigartiger genetischer Informationen verbunden ist, kann tber
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die Art und Weise des Abbaus der Selektiondlast eine Schatzung Uber die Angepalitheit des
V ermehrungsgutes vorgenommen werden.

Das Ergebnis der Bewertung der genetischen Eigenschaften des Vermehrungsgutes wird ab-
schlief3end in einem Zertifikat zusammengefaldt. Neben der Beschreibung der Umweltbedin-
gungen, beziglich derer Angepaldtheit bewertet worden ist, werden die detailierten Daten Uber
die Produktion des Vermehrungsgutes gegeben. Im Anschlul3 daran werden die Untersu-
chungsmethode mit ihrer Aussageféhigkeit und die verwendeten Marker beschrieben. Den
Abschlul® des Zertifikats bildet die verbale Formulierung der Untersuchungsergebni sses.

Kapitel 7 widmet sich der Diskussion der Untersuchungsergebnisse und beleuchtet siein ihrer
Bedeutung fur die Zertifizierung forstlichen Saat- und Pflanzgutes. Das Kapitel 8 faldt die Ar-
beit zusammen, Kapitel 9 erlautert wichtige Begriffe der Arbeit und Kapitel 10 stellt die ver-
wendete Literatur zusammen. Kapitel 11, 12 und 13 listen die Abbildungen und Tabellen auf
und geben im Anhang die Ergebnisse der Spaltungsanalysen und die Tabellen der absoluten
Haufigkeiten der untersuchten Stichproben.
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9 Glossar

Baumschule

Ankeimung = die A. bezeichnet den Prozef3 der Keimentwicklung im zuvor getrockneten und
eingelagerten Samen, der durch die Zugabe von Wasser und die Erhéhung der Tem-
peratur ausgel 6st wird.

Auflaufen = die Phase der Pflanzenentwicklung, bei der aus den Samen die Keimlinge ent-
stehen und im Saatbeet sichtbar werden, wird als A. bezeichnet.

Beerntung = bezeichnet den Vorgang der Samengewinnung.

Beerntungsbestand = der gesamte zur Beerntung zugel assene Baumbestand einer forstlichen
Wirtschaftsfléche, deren Beerntung nicht durch Naturverjingung oder technische
Einrichtungen wie Zaune, etc. verhindert wird.

Beerntungsverfahren = das Beerntungsverfahren kann maschinell oder manuell durchgefihrt
werden. Der Prozel3 der Beerntung von Baumen kann sowohl durch das RUtteln der
Baume als auch durch das Auslegen von Netzen, oder durch das Pflicken oder das
Aufsammeln der Samen vom Boden erfolgen.

Bestand = eine rdumlich abgegrenzte Population von Baumen. Die raumliche Abgrenzung
wird i. d. R. nach den Bewirtschaftungseinheiten vorgenommen. Die Differenzierung
nach Jung- und Altbestand bezeichnen unterschiedliche Entwicklungsstadien einer
Population.

Erntegut = als E. werden die geernteten Reproduktionseinheiten bezeichnet. In dieser Arbeit
ist der Begriff auf die geernteten Samen begrenzt.

Stratifizierung (Kalt-nal3-Behandlungen) = ist ein Verfahren zur Aufhebung der Keimruhe.
Pflanzen der gemaliigten Breiten verfliigen haufig Uber eine Keimruhe, um die Ent-
wicklung der Keimlinge im Winter zu vermeiden. Diese Keimruhe kann mitunter
durch den Wechsel des Feuchtegrades und der Temperatur aufgehoben werden.

Keimling = die sich aus dem Samen entwickelnde Pflanze mit den noch vorhandenen Keim-
bléttern. Bei der Buche werden die Keimblétter 4-6 Wochen nach dem Auflaufen
durch erste, neu entwickelte Blé&tter erganzt.

Keimung = der Prozef3 der Aktivierung des Stoffwechsels nach der Keimruhe bis zur Ausbil-
dung des Keimlings.

Keimruhe (Dormancy) = Entwicklungsphase eines Samens in der die Keimung durch bioche-
mische oder physikalische Einflisse unterdrickt wird.

Pflanzbeet = das Pflanzbeet bezeichnet die Flache in einer Baumschule, in der zuvor ausgeho-
bene Pflanzen wieder i. d. R. mit grof3eren Abstéanden ausgepflanzt werden.

Pflanzgut = Pflanzen, die in der Baumschule angezogen worden sind.

Prozessierung = unter dem Begriff der P. werden in dieser Arbeit alle Produktionsschritte von
der Beerntung bis zum Verkauf des Pflanzgutes zusammengefalit.

Saatgutbetrieb (Darre) - ein Betrieb, in dem das Saatgut aufbereitet wird. Dazu gehort neben
der Reinigung des Saatgutes, die Entfllgelung, die Mischung, die Stratifizierung und
die Trocknung des Saatgutes.

Saatbeet = das S. ist die Flache in der Baumschule, auf der die Samen ausgesat werden.

Sortierung = die S. bezeichnet die Einteilung der produzierten Pflanzen in verschiedene Klas-
sen, die nach der Gréle, der Form, der Farbe, etc. der Pflanzen gebildet werden kon-
nen.

Vermehrungsgut = ein Sammelbegriff fur alle bei der Vermehrung von Pflanzen eingesetzten
Entwicklungsstadien einer Pflanzenart. Generatives V. umfaldt Samen und die daraus
gezogenen Pflanzen, wahrend vegetatives V. Pflanzenteile und die daraus gezogenen
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Pflanzen umfaldt. Das Forstsaatgutgesetz differenziert das V. weiter in ausgewahltes
(85 FSaatG) und gepriftes (86 FSaatG) Vermehrungsgut.

Verschulbeet = das Verschulbeet ist ein Pflanzbeet, in dem die Pflanzen des Saatbeetes aus-
gepflanzt werden.

Verschulung = die V. dient der Erweiterung des Pflanzraumes im Saatbeet. Da die Pflanzen
mit zunehmendem Alter ihren Wuchsraum erweitern, ist es notwendig bereits nach
einer Vegetationsperiode den Standraum im Saatbeet durch die Entnahme einiger
Reihen zu erweitern.

For stwirtschaft

Biozonosen = L ebensgemeinschaft von Arten

Forsteinrichtung = Wissenschaft von der Planung, Erfassung und Bewirtschaftung von Wal-
dern. Der Begriff wird auch fur die von der Forsteinrichtung erstellten Planungs-
grundlagen fur eine Waldfl&che verwendet.

FSaatG = Gesetz Uber forstliches Saat- und Pflanzgut, 1979.

Grof3schirmschlag = Verfahren der Bewirtschaftung von Buchenbestanden.

Hiebsreife = Entwicklungsstadium von Baumen, in dem sie die Bedingungen fur die Nutzung
erfullen und gefallt werden kénnen.

Schneebruchgefahr = die durch Schneelast ausgel 6ste Gefahr des Kronenbruchs bei Baumen
in bestimmten Hohenlagen.

Standortbeschreibung = Beschreibung der abiotischen und biotischen Umweltbedingungen
einer Population. Sie umfaldt die abiotischen Faktoren Klima, Boden, Wasser und
Licht. Als biotische Faktoren werden die Baumartenmischung, die Bestandestruktu-
rierung, etc. erfafyt.

Nachhaltigkeit = Charakterisierung der Nutzungsweise von Ressourcen, welche die Regenera-
tionsfahigkeit des Ressourcenvorrates Uberwacht.

Selbstregulation = Eigenschaft eines Systems, auf Stérungen des Systemzustandes mit Repa-
raturmechanismen, die den Ausgangszustand des Systems wiederherstellen, zu rea-
gieren.

Fremdregulation = eine fUr ein System nicht steuerbare Beeinflussung des Systemzustandes,
der zur Veranderung der Identitét eines Systems fihrt.

Genetik

Anpassung = Entwicklungsprozef3 in einer Population oder in einem Individuum, der den
physiologischen oder den strukturellen Zustand so verandert, dal die aktuellen Um-
weltbedingungen nicht als substantielle Stressfaktoren wirksam werden kénnen.

Angepaldtheit = Zustand einer Population oder eines Individuums, in dem die aktuellen Um-
weltbedingungen keinen substantiellem Stref3 ausl 6sen.

Anpassungsfahigkeit = die Verfligbarkeit von Informationen in einer Population oder in ei-
nem Individuum, die eine Anpassung an zukiinftige Umwel tbedingungen ermoglicht.

Allele = unterschiedliche Informationseinheiten an einem Genort.

Amplifikation = Vervielfaltigung von Genen durch molekularbiologische Verfahren.

assortative Paarung = Eigenschaft des Paarungssystems, die zu Abweichungen von dem Mo-
dell der Zufallspaarung fuhrt.

Autochthonie = Bezeichnung fur Populationen, die am Ort ihrer Entstehung Uber einen sehr
langen Zeitraum verblieben sind. Diesen Populationen wird unterstellt, dal3 sie durch
vielfache Anpassungsprozesse optimal an ihre Umwelt angepaldt sind, sofern sich der
Rhythmus des A uftretens der Umweltbedingungen nicht verandert hat.
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Bestandesnachkommenschaft = Samen oder Pflanzen einer Elternpopulation. Dieser Begriff
wird in dieser Arbeit verwendet, um die Nachkommen der gesamten Population der
Untersuchungsflache von den Nachkommen der beernteten B&ume abzugrenzen.

Dem = Eine Gruppe von Individuen aus einer Population

DNS-Sequenz = Reihenfolge der Bausteine der Erbinformationen (DNS- Desoxyribonuklein-
saure)

Eigentypalele = Allele der Mutter, die in den Nachkommen auftreten.

Einzel baumnachkommenschaft = Nachkommenschaft eines Baumes. Diese Bezeichnung wird
gewdhlt, um die Zuordnung der Samen zu ihrem Samenelter hervorzuheben. Sie
dient der Abgrenzung der Nachkommen eines Baumes von dem Erntegut (Nach-
kommenschaft der beernteten Baume und von der Bestandesnachkommenschaft
(Nachkommen der gesamten Popul ation des Untersuchungsbestandes)

Elektrophorese = Verfahren zur Trennung von molekularen Strukturen in einer Matrix. Diein
dieser Arbeit benutzte Stérkegel-Elektrophorese verwendet als Matrix ein Starkegel.
Das Gerét, in welchem die Trennung vollzogen wird, ist die Elektrophoresekammer.

Elternpopulation = dieser Begriff wird hier fir die potentiellen Eltern im Untersuchungsbe-
stand verwendet, die in die Untersuchungen aufgenommen wurden.

Flexibilitét - die Flexibilitdt beschreibt die Fahigkeit verschiedene Umwelteinfllisse zu ertra-
gen, ohne dabei den Zustand andern zu miissen.

Fremdtypallele = Allele in den Nachkommen, die nicht von ihrer Mutter stammen kénnen.

Genlocus = Position merkmalsspezifischer genetischer Informationen auf homologen Chro-
mosom

Genmarker = Ein Merkmal, das einen eineindeutigen Rickschlufd auf die genetische Informa-
tion erlaubt, von der es codiert wird.

Genom = Gesamtheit der genetischen Informationen in einem Individuum.

Genotyp = Charakterisiert die genetische Information eines Individuums an einem Genort.

Hardy-Weinberg-Modell = ein in der Populationsgenetik verbreitet eingesetztes Modell zur
Analyse von Zusammenhangen des genetischen Systems.

Heterozygotie = Bezeichnung fir unterschiedliche genetische Informationen an einem Genort.

Heterozygotiegrad = Bezeichnung fur die Anzahl der Genorte in einem Individuum, welche
heterozygot sind.

Isoenzym = Enzyme eines Genortes mit gleicher Funktion und verschiedener Ladung und
Konformation werden a's | soenzyme bezeichnet.

Konformation = Anordnung der Aminosauren in der Molekulkette z. B. eines Enzyms.

Majorpolymorphismus = Haufigkeitsverteilung von Merkmalen in einer Population, in der
mehrere Merkmal sauspragungen mit mehr als 20% Haufigkeit auftreten.

Meiose = Bezeichnung fir die Reifeteilung der Geschlechtszellen, welche der Aufteilung der
genetischen Informationen der Chromosomen auf die haploiden Gameten dient.

Metaphase = Entwicklungsphase in der Meiose

Minorpolymorphismus= Haufigkeitsverteilung von Merkmalen in einer Population, in der
eine Merkmalsauspragungen sehr haufig, die anderen jedoch seltener als mit 20%
Haufigkeit auftreten.

Mutation = die Veranderung der Erbinformation durch externe Einfliisse, die zu einer Ande-
rung in der Abfolge der Basensequenzen fiihrt und nicht durch Segregation oder Re-
kombination ausgel 6st ist.

Nullallel = ein in der Elektrophorese nicht sichtbares bzw. nicht anférbbares Allel eines Ge-
nortes.

Paarungssystem = Menge aler Faktoren, welche die Assoziation der Gameten zu Zygoten
steuert.

Pachytan = Entwicklungsphase in der Meiose
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Phénotyp = mit dem Phanotyp wird die Auspragung einzelner oder mehrerer beobachtbarer
Merkmale eines Individuums beschrieben.

Plastizitét = die Plastizitét beschreibt die Fahigkeit den Systemzustand voribergehend andern
zu konnen, ohne dabei die Fahigkeit zu verlieren, zum Ausgangszustand zurtickkeh-
ren zu konnen. Der Begriff der Plastizitét ist auf physiologische oder phénotypische
Merkmale anwendbar.

Pollenelter = Baum, der die Pollen zur Bildung der Nachkommen begetragen hat

Population = ein Kollektiv zu generativer Reproduktion beféhigter biologischer Organismen,
in welchem jedes Paar von Individuen die Moglichkeit besitzt, wenigstens einen ge-
meinsamen Nachfahren zu haben.

Primer = eine Sequenz von Erbinformationen, welche as Startsequenz verwendet wird, um
bestimmte Bereiche des Genoms zu kopieren.

Prophase = Entwicklungsphase in der Meiose

Samenelter = Baum, der die Eizellen zur Bildung der Nachkommen beigetragen hat.

Segregation = Aufspaltung der Gene eines Baumes bei der Meiose.

Selbstung = Selbstbefruchtung bei mondzischen Pflanzen. Sie kann die Bildung von nicht
|ebensfahigen Zygoten (Hohlkorn) begiinstigen.

Telophase = Entwicklungsphase in der Meiose

Trandation = die Ubersetzung der Erbinformation in eine Abfolge von Amionsauren, die an
den Ribosomen stattfindet.

Transskription = Vorgang bel dem die Erbinformation abgeschrieben wird.

Uberdominanz = Uberlegenheit eines heterozygoten Individuums gegeniiber beiden Individu-
en mit homozygoter Erbinformation an einem biallelen Genort.

M athematik

Assoziationen = Mal3 fur die stochastische Abhéngigkeit zwischen zwei Merkmalen.

Beprobungsverfahren = Verfahren nach dem die Proben fir die Laboruntersuchungen gewon-
nen wurden.

Chi2-Test = Statistischer Test (Pearson’s goodness-of-fit-Test) auf der Basis der Chiz-
Verteilung

Differenzierungen = Mal3 fur die Unterschiedlichkeit der genetischen Informationen zwischen
mehreren Populationen (s. Kapitel 5)

Diskrepanzmald = Mal3 fur die Unterschiedlichkeit zwischen zwei Verteilungen (i. d. R. fr
die Beobachtung und die Prifverteilung verwendet).

Diversitdt = Mal3 fur die Beschreibung der Anzahl und Haufigkeit von Merkmalen in einer
Grundgesamtheit. Unter dem Sammelbegriff der Biodiversitdt kann es auf einzelne
Arten, Individuen, Genorte oder auch auf Gruppen von Genorten (Multi-Locus-
Diversitét) angewendet werden.

do-Abstand = Mal3 fur die Unterschiedlichkeit zweier Verteilungen (s. Kapitel 5)

Eveness = Mal3 fur die Gleichvertelltheit von Merkmalen in einer Population.

Gitternetzstichprobe = Verfahren zur systematischen Beprobung einer Untersuchungsfléache.

Grundgesamtheit = Menge aler Elemente, aus der eine Stichprobe gezogen wurde.

G-Test = Statistischer Test (Likelihood-ratio-Test) auf der Basis der Chi2-Verteilung.

Kalibrierung = Anpassung eines Modells an die Beobachtung mit Hilfe der freien Modellpa-
rameter

Konfidenzbereich = Vertrauensbereich fir die Aussage einer Stichprobenuntersuchung

Likelihood-ratio-Test ( G-Test) = Statistischer Test auf der Basis der Chi2-Verteilung

Maximum-Likelihood-Schétzung = Statistisches Verfahren zur Schétzung eines Modellpara-
meters.
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Mixed-Mating-Modell = Modell zur Schéatzung der Selbst- und Fremdbefruchtung in einer
Nachkommenschaft.

Monte-Carlo-Simulation = Verfahren zur Entwicklung einer Prifverteilung.

Priifgrof3e = das Diskrepanzmald zwischen der Modellerwartung und der Beobachtung.

p-Wert = Wahrscheinlichkeitswert aus einer Prifverteilung, der eine Aussage Uber die Hau-
figkeit des Prufgrofenwertes macht.

Selektionslast = Mal’ fur die minimal notwendige Verdnderung von Verteilungen, um aus
einer Ausgangsverteilung eine Zielverteilung herzustellen.

Viedfat = Anzahl verschiedener Merkmal sauspragungen in einer Vertellung.

Zertifizierung

Herkunftszertifizierung = Verfahren zur Absicherung der Herkunft eines Produktes. Es findet
in der paneuropdischen Forstzertifizierung Verwendung.

FSC = Forest Stewardship Council. Internationale Dachorganisation fur die Zertifizierung von
Forstprodukten.

Naturland-Zertifizierung = Verfahren zur Zertifizierung von Forstprodukten auf der Basis des
Naturland Verbandes.

Oko-Auditverordnung = Verordnung der Européischen Gemeinschaft zur Zertifizierung von
Betrieben.

Okolabel = Sammelbegriff fur Gittesiegel, welche 6kologisch produzierte Produkte kenn-
zeichnen.

Qualitétsmanagementsystem = Organisations- und Kontrollstruktur in einem Unternehmen
zur Gewahrleistung eines dauerhaften Qualitétsniveaus der Produkte.

Tropenholzzertifizierung = Verfahren zur Bewertung von Tropenhdlzern aus nachhaltiger
Waldbewirtschaftung.

Zertifizierung (Brockhaus 1996) = [aus spétlat. certificare, zu lat. certus >sicher< und facere
>machen<], die Beurteilung des Qualitdts- oder Umweltmanagements eines Unter-
nehmens oder seiner Produkte durch seine Kunden (interne Z., Kundenaudit, engl.
Second party assessment) oder durch eine unabhéngige, bei einer nationalen
Akkreditierungsstelle eingetragene Z.-Gesellschaft (externe Z., engl. Third party
assessment). Die Uberprifung von Umweltmanagementsystemen durch unabhangige
Prufungsstellen wird auch as Verifizierung bezeichnet. Bel der Produkt-Z. wird
durch Qualitatsprifungen bzw. anhand techn. Unterlagen festgestellt, ob ein
Erzeugnis den vorab definierten Qualitdtsanforderungen gentigt. Unabhangige Z.-
Stellen bestétigen die Erfullung von Qualitdtsanforderungen i. d. R. mit einem
Produktzertifikat (z. B. VDE-Zeichen). Beim Systemzertifikat handelt es sich um ein
Zeugnis Uber das ordnungsgeméal3e Funktionieren eines unternehmensbezogenen
Managementsystems. Bel der Beurteilung von Qualitétsmanagementsystemen wird
Uberprift, ob die Normen nach der DIN 9000 erfullt werden. Zertifizierte
Umweltmanagementsysteme mussen die Normen nach DIN SO 14000 einhalten.
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13 Anhang

13.1 Die Segregation in den Einzelbaumnachkommenschaften (Hofgeismar)

Segregation in den EZB-SamenNachkommenschaften (Hofgeismar)

Anzahl - IDH-A Tiiiii ] Anzanl - MDH-C
BaumNr. [GT] 22 23 33 GesarjChiz  G-Test BaumNr. 11 12 22 G-Test
12 [22] 3 17 of 20 12 [22] 0 9 11 20|
14 [23] 1 8 11 20} 0,371 0,369 14 [22] 0 9 11 20
24 [33] 0 6 14] 20 24 [22] 0 3 17 20
39 [23] 1 13 6 20] 0,180 0,176 39 [12] 4 7 9 20| 0,180 0,176
57 [23] 1 11 8 20] 0,655 0,654 57 [12] 1 10 9 20] 1,000 1,000
60 [23] 1 9 10 20] 0,655 0,654 60 [22] 0 6 14 20
67 [33] 0 7 13l 20 67 [22] 0 7 13 20
84 [23] 6 14 ol 20]0,074 0,070 84 [22] 0 8 12 20
Gesamt 13 85 62] 160 Gesamt 5 59 96 160
Anzahl - 6P-A Tiiiii ] Anzanl - PGM-A Tiiiii
BaumNr. [GT] 22 23 33 GesarjChiz  G-Test BaumnNr. |22 23 33 Gesamt |Chi? Chiz  G-Tesf]
12 [23] 10 9 1 20] 0,655 0,654 12 [33] 0 11 9 20
14 [22] 19 1 o) 20 14 [23] 4 12 4 20] 0,938] 0,371 0,369
24 [22] 19 1 of 20 24 [33] 0 7 13 20
39 [22] 7 13 0 20 39 [23] 11 9 0| 20] 0,995] 0,655 0,654
57 [22] 19 1 0 20 57 [23] 7 6 7 20] 0,525] 0,074 0,070
60 [22] 17 3 0 20 60 [23] 4 8 8 20] 0,938] 0,371 0,369
67 [22] 20 0 0 20 67 [33] 0 5 15 20
84 [22] 20 0 0 20 84 [23] 0 8 12 20] 0,938] 0,371 0,369
Gesamt 131 28 1] 160 Gesamt 26 66 68 160
Anzahl - MNR-A Tiiiii ] Anzanl - GOT-B Tiiiii
BaumNr. [GT] 22 24 44 GesarjChiz  G-Test BaumNr. |22 23 33 Gesamt |Chi? Chiz  G-Tesf]
12 [22] 20 0 o[ 20 12 [23] 1 17 2 20[ 0,044] 0,002 0,001
14 [24] 13 7 o] 20]0,180 0,176 14 [33] 0 10 10 20
24 [24] 2 15 3 20] 0,025 0,022 24 [23] 6 7 7 20| 0,772] 0,180 0,176
39 [22] 19 1 0 20 39 [23] 3 8 9 20] 0,938] 0,371 0,369
57 [22] 19 1 0 20 57 [23] 2 12 6 20] 0,938] 0,371 0,369
60 [22] 19 1 0 20 60 [33] 0 10 10 20
67 [22] 18 1 0 19 67 [23] 8 10 2 20| 1,000 1,000 1,000
84 [22] 18 2 o] 20 84 [23] 1 13 6 20 0,772] 0,180 0,176
Gesamt 128 28 3] 159 Gesamt 21 87 52 160
Anzahl - MDH-B m,jj:ij ir:jr Anzahl - MDH-B* Ti
BaumNr. [GT] 13 14 33 34 44 GesarjChiz _|Chi? G-Test |Chi? G-Test BaumN{13 33 Gesamt |Chi? G-Test
12 [34] 4 2 3 7 4 20[0.995] 1000 1,000 0414 0,410 12 [33] 6 14 20
14 [14] 10 0 0 8 2 20] 0,874 0,157 0,637 0,637 14 [13] 10 10 20] 1,000 1,000
24 [33] 0 0 19 1 of 20 24 [33] 0 20 20
39 [13] 8 3 4 5 0 20] 0,766 0,248 0,244] 0,480 0,477 39 [13] 11 9 20] 0,655 0,654
57 [33] 2 0 7 11 0 20 57 [33] 2 18 20
60 [34] 1 0 9 8 2 20] 0,914 0,491 0,490 0,317 60 [33] 1 19 20
67 [34] 3 1 9 4 3 20] 0,287 67 [33] 4 16 20
84 [13] * 2 0 18 0 0 20] 0,008| 0,000 0,000] 0,000 0,000 84 [13] 2 18 20] 0,000 0,000
Gesamt 30 6 69 44 11] 160 Gesam 36 124 160
Anzahl - LAP-A* m,jj:ij+ir:jr Ti ir:jr Anzahl - PGI-B m,jj:ij
BaumNr [Genotyp] 22 23 33 24 34 44] Sum Chi2 Chiz  G-Test] Chi? G-Test BaumN22 23 Gesamt|Chiz G-Test
12 [23] 0 8 5 0 7 o] 20 0,381 0,405 0,403 ] 0,414 0,410 12 [22 19 1 20
14 [34] 0 0 3 5 4 8] 20 0,217 0,071 0,065 ] 0,637 0,637 14 [22 16 4 20
24 [23] 10 2 2 1 5 o] 20 0,044 0,008 0,005] 0,102 0,088 24 [22 16 4 20
39 [23] 4 4 0 11 1 o] 20 0,080 1,000 1,000 | 0,013 0,009 39 [22 19 1 20
57 [23] 3 4 1 10 2 o] 20 0,235 1,000 1,000 | 0,021 0,016 57 [22 20 0 20
60 [23] 5 5 6 3 1 o] 20 0,517 0,134 0,129 ] 0,317 0,306 60 [22 20 0 20
67 [23] 4 4 5 6 1 o] 20 0,240 0,166 0,160 | 0,059 0,047 67 [22 20 0 20
84 [33] 0 3 6 0 11 0] 20 84 [22 20 0 20
26 30 28 36 32 8 160 Gesam| 150 10 160
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13.2 Die Genotyphaufigkeiten der untersuchten Populationen und Teilpopulationen

Absolute Genotyphaufigkeiten aller untersuchter Altbadume der Untersuchungsflache
(ohne 32 Baume der Abt. 226)
Genotyp / Genort]IDH-A  MDH-C 6P-A  PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB*
11 21 7
12 387 1 1
13| 143]

22 55 718 906 103 1011 134 1117 175
23 371 208 439 3 528 8 208 40
24 2 108 255

33| 695 13 584 462 1 135 937
34 3 223

Absolute Genotyphaufigkeiten der beernteten Baume der Untersuchungsflache Horn

Absolute Genotyphaufigkeiten der beernteten Baume der Untersuchungsflache Hofgeismar (ohne 32 Baume der_Abt. 226)
Genotyp / Genort JIDH-A MDH-C 6P-A  PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B_LAPA* MDHB*| |Genotyp / Genort]IDH-A MDH-C 6P-A PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B_LAPA* MDHB*
11 7 11 8
12 40 1 12 39
13 24 13| 10
14 14
15 15
22 11 69 90 14 104 21 114 11 22 7 38 77 6 78 9 85 13
23 44 24 45 51 2 17 23 24 8 31 37 18
24 12 20 24 7 16
25 25|
33 61 1 57 33 12 91! 33| 54 48 39 14 75
34 25 34 17
35 35|
44 29 44 7
45 45
55 55

Absolute Genotyphéaufigkeiten der beernteten Randbaume der Untersuchungsflache Horn
(ohne 32 Baume der Abt. 226)
Genotyp / Genort]IDH-A MDH-C 6P-A  PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB*

11 8
12 39
13 10
14
15
22 7 38 7 6 78 9 85 13
23 24 8 31 37 18
24 7 16
25
33 54 48 39 14 75
34 17
35
44 7
45
55
Absolute Genotyphaufigkeiten in den Probekreisen auf der gesamten Untersuchungsfiéche Absolute Genotyphaufigkeiten in den Probekreisen auf der gesamten Untersuchungsflache
(50m Abst. , 514 cm?) Hofgeismar 1995 (50m Abst. , 514 cm?) Horn 1995
Genotyp / Genort_]IDH-A_MDH-C 6P-A_ PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B_LAPA* MDHB*  [Genotyp / Genort]IDH-A MDH-C 6P-A  PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB
11] 13 4 11 9 2
12 54 2 12 51
13 26 13 22
14 14
15] 15]
22, 10 83 121 43 137 147 7 22 14 100 130 32 143 152 17
23] 63 24 33 3 11 23 51 30 51 8 23 2
24 11 18 24 16 36
25 25
33 7 5 37 6 120 33 95 77 11 134
34 16 34 46
35 35
44 12 44 24
45 45
55 55
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Absolute Genotyphéufigkeiten in den Probekreisen auf der gesamten Untersuchungsflache

(50m Abst. , 283 cm?) Hofgeismar 1995

Genotyp / Genort  |IDH-A° MDH-C 6P-A  PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B  LAPA* MDHB*
11 7
12 31
13 11
14
15
22 8 32 58 20 67 76 4
23 34 20 28 4 10
24 12 10
25
33 38 1 32 12 69
34 20
35
44 1 14
45
55

Absolute Genotyphéufigkeiten in dem Erntegut aus den Einzelbaumnachkommenschaften

(EG-EB) Hofgeismar 1995

Absolute Genotyphaufigkeiten in den Probekreisen auf der gesamten Untersuchungsflache
(50m Abst. , 514 cm?) Horn 1998

Genotyp / Genort

IDH-A  MDH-C 6P-A

PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA*

MDHB*|

6
32

34

58

72

12 76 10

41 3

15
18 20

46 44 9

14

1]
2
6

84

Absolute Genotyphaufigkeiten in den Probekreisen auf der gesamten Untersuchungsflache
(50m Abst. , 283 cm?) Horn 1998

Genotyp / Genort

IDH-A MDH-C 6P-A

PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA*

MDHB*|

11
12
13
14
15
22
23
24
25
33
34
35
44
45
55|

8
28

30

66

85
16

10
40

101 14

38 11

54 51 6

27

10

2
1
14

84

Genotyp / Genort

IDH-A  MDH-C 6P-A  PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA*

MDHB*

Absolute Genotyphaufigkeiten in dem Erntegut aus den Einzelbaumnachkommenschaften
(EG-EB) Horn 1995

11
12
13|
14
15]
22
23]
24
25]
33|
34
35
44
45
55)

14
60

13
66

76 130

19

24
58

136 17 141 7
68 9 13
14 33

71 1 68 65 11

43

43

3

23

124

Genotyp / Genort

IDH-A  MDH-C 6P-A

PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA*

MDHB?

11
12
13|

12
54

19
59

91 1

82

35
25

33 141 10 159

59 1

17
26
7 44

73 91 17

40

14

145]
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Absolute Genotyphaufigkeiten in dem Erntegut nach der Reinigung
(EG-R) Horn 1995

Absolute Genotyphaufigkeiten in dem Erntegut nach Vorbereitung zur Lagerung (EG-L)

Genotyp / Genort

IDH-A  MDH-C 6P-A

PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA*

MDHB*

11
12
13|
14
15
22
23
24
25
33

20
49

12 81
61

7

123
26

80
51

19

137

13

18
76

56

142

17
23
41

19
26

23

1

18

131

Absolute Genotyphéaufigkeiten in dem Erntegut nach Vorbereitung zur Lagerung (EG-L)

Hofgeismar 1995 Horn 1995
Genotyp / Genort  |IDH-A  MDH-C 6P-A  PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB¥ Genotyp / Genort|IDH-A  MDH-C 6P-A  PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB*|
11 18 2 11 16 2
12 55 1 1 12 54 1
13 29 13 13
14 14
15 15
22 8 7 125 15 126 21 144 13 22 5 60 112 17 114 5 123 11
23 72 23 75 1 62 5 28 23 42 18 51 2 40 7 21 3
24 23 28 24 1 13 27
25 25
33 69 1 60 67 1 12 117 33 81 62 45 16 112
34 1 40 34 1 30
35) 35
44 29 44 14
45 45
55) 55
Absolute Genotyphaufigkeiten in dem Erntegut aus Probekreisen und den Baumen
Horn 1998
Genotyp / Genort]IDH-A MDH-C 6P-A  PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB*
11 10 2
12 69 3 1
13| 9
14 2
15
22| 5 71 128 15 124 13 148 14
23] 31 21 46 1 65 1 28
24 18 37
25|
33| 114 1 89 72 18 139
34 38
35]
44 2 15
45|
55|
Absolute Genotyphéufigkeiten im Saatgut vor der Aussaat (vA96) Hofgeismar 1996 Absolute Genotyphéaufigkeiten im Saatgut vor der Aussaat (vA96) Horn 1996
Genotyp / Genort  |[IDH-A  MDH-C 6P-A  PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB*| Genotyp / Genort]IDH-A  MDH-C 6P-A  PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B  LAPA* MDHB*|
11 11 2 11 10 3
12 48 12 54
13 19 13 20
14 14
15 15
22| 17 91 129 18 132 27 148 9 22| 15 86 129 26 129 18 142 14
23] 57 19 46 1 58 2 25 1 23] 53 16 49 4 52 7 21 1
24 16 33 24 1 15 33
25 25,
33 76 2 85 65 1 128 33 81 5 67 80 1 19 126
34 42 34 33
35 35
44 1 30 44 2 28
45 45
55| 55|
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Absolute Genotyphaufigkeiten im Saatgut vor der Aussaat (vA97) Hofgeismar 1997

Genotyp / Genort  JIDH-A MDH-C 6P-A  PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB*
11 10 3
12 59
13 17
14
15
22 14 81 126 14 135 11 143 15
23 66 22 61 65 7 21 1
24 13 22
25
33 70 2 75 74 15 129
34 46
35
44 2 31
45|
55

Absolute Genotyphaufigkeiten in den Keimlingen (Keiml96) in der Baumschule

Hofgeismar 1996

Absolute Genotyphéufigkeiten in den Keimlingen (Keiml96) in der Baumschule Horn 1996

Genotyp / Genort |IDH-A_MDH-C 6P-A PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B _LAPA* MDHB Genotyp / Genort]IDH-A  MDH-C 6P-A  PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B_LAPA* MDHB¥
11 13 2 11 25 1
12 57 12 69
13 25 13 1 34
14 14
15| 15
22 8 80 134 15 124 141 21 22 21 106 183 15 179 193 6
23 52 14 42 8 23 3| 23 75 17 57 7 10 1
24 23 19 24 18 8
25 25
33 89 2 93 1 14 120 33 103 87 9 164
34 1 23 34 17
35 35
44 3 27 44 2 12
45 45
55| 55

Absolute Genotyphéufigkeiten in den Keimlingen (Keiml97) in der Baumschule Absolute Genotyphéaufigkeiten in den Keimlingen (Keiml98135) in der Baumschule in den

Hofgeismar 1997 Saatbeetreihen 1, 3,5 Horn 1998

Genotyp / Genort [IDH-A MDH-C 6P-A  PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B  LAPA* MDHB?| Genotyp / Genort]IDH-A MDH-C 6P-A  PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB*
11 17 1 11 6 2
12 59 1 12 38 1
13| 2 23 13 10
14 14
15] 15
22 14 71 108 16 128 2 145 16 22 5 47 76 12 79 91 10
23 56 37 64 41 5 28 23 35 14 42 14
24 16 23 24 11 16
25 25
33| 78 1 70 35 19 125 33 51 1 35 13 79
34 35 34| 26
35 35
44 2 25 44 11
45 45
55| 55

Absolute Genotyphéaufigkeiten in den Keimlingen (Keiml9824) in der Baumschule in den

Saatbeetreihen 2, 4 Horn 1998

Genotyp / Genort

IDH-A

MDH-C 6P-A

PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA*

MDHB*|

11

53

8
43

58 83 19 99
26 46
10

a4

105

18
17
18

19
27

10

97
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Absolute Genotyphaufigkeiten in den verschulten Pflanzen (VS96) in der Baumschule

Absolute Genotyphaufigkeiten in den verschulten Pflanzen (VS96) in der Baumschule

Hofgeismar 1996 Horn 1996
Genotyp / Genort  |IDH-A  MDH-C 6P-A  PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB*| Genotyp / Genort]IDH-A MDH-C 6P-A  PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB*
11 18 1 11 17
12 55 12 54
13 4 27 13 2 16
14 14
15 15
22 8 7 123 18 137 147 16 22 6 79 127 16 131 144 16
23 57 26 51 3 22 1 23 50 23 67 6 34 2
24 13 16 24 2 19 29
25 25,
33 84 1 77 19 121 33 92 65 17 132
34 44 34 30
35 35
44 33 44 24
45 45
55) 55|

Absolute Genotyphaufigkeiten in den 2+0jahrigen Pflanzen (2+0j-97, < 30 cm Hoéhe) in der

Baumschule Hofgeismar 1997

Absolute Genotyphaufigkeiten in den 2+0jahrigen Pflanzen (2+0j-97, < 30 cm Héhe) in der

Baumschule Horn 1997

Genotyp / Genort  JIDH-A~ MDH-C 6P-A  PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B  LAPA* MDHB Genotyp / Genort]IDH-A~ MDH-C 6P-A PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB
11 2 11 4 1
12| 9 12| 12
13 3 13 6
14 14
15 15
22| 1 20 25 1 28 6 31 4 22| 2 26 31 5 37 2 42 9
23 13 6 8 18 2 23 13 10 16 23 7 1
24 3 3 24 5 6
25 25
33 17 22 7 6 28 33 27 1 21 17 6 34
34 3 34 8
35 35
44 7 44 6
45 45
55 55

Absolute Genotyphaufigkeiten in den 2+0jéhrigen Pflanzen (2+0j-97, 30-50 cm Hohe)

Baumschule Hofgeismar 1997

Absolute Genotyphaufigkeiten in den 2+0jéhrigen Pflanzen (2+0j-97, 30-50 cm Héhe) in der

Baumschule Horn 1997

Genotyp / Genort  JIDH-A  MDH-C 6P-A  PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB* Genotyp / Genort]IDH-A MDH-C 6P-A PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B_LAPA* MDHBY
11 6 11 6 2
12 39 12 29
13 12 13 10
14 14
15 15
22 6 39 70 7 79 21 83 5 22 5 36 60 8 63 10 68 11
23] 25 14 32 37 1 4 23] 23 11 30 1 31 3 18 2
24 5 11 24 6 12
25 25
33| 53 45 26 9 72 33| 43 33 30 7 57
34 18 34 17
35] 35
44 15 44 1 6
45 45
55| 55

Absolute Genotyphaufigkeiten in den 2+0jahrigen Pflanzen (2+0j-97, > 50 cm Héhe) Absolute Genotyphaufigkeiten in den 2+0jahrigen Pflanzen (2+0j-97, > 50 cm)

Baumschule Hofgeismar Baumschule Horn

Genotyp / Genort [IDH-A MDH-C 6P-A  PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHBH Genotyp / GenortJIDH-A MDH-C 6P-A  PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B  LAPA* MDHB
11 1 11 8
12 5 12 15
13 2| 13 6|
14 14
15] 15
22 10 14 4 12 1 15 22| 14 31 8 36 6 36 5
23 7 1 5 10 1 23 14 6 13 10 1 11 1
24 3 2 24 1 6
25| 25
33 8 6 4 1 12 33 23 16 21 6 30,
34 4 34 7
35 35
44 7 44 2
45 45
55 55
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Absolute Genotyphéaufigkeiten in den 2+0jahrigen Pflanzen (2+0j-98, < 30 cm Hohe) in der

Baumschule Hofgeismar 1998

Genotyp / Genort  JIDH-A MDH-C 6P-A  PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB*
11 5
12 20 1
13 9
14
15
22, 5 40 53 5 55 4 60 4
23 29 12 37 25 5 13
24 9 11
25
33 31 23 36 8 56
34 20
35
44 9
45
55

Absolute Genotyphéaufigkeiten in den 2+0jahrigen Pflanzen (2+0j-98, 30-50 cm Hohe) in der

Baumschule Hofgeismar 1998

Genotyp / Genort |IDH-A  MDH-C 6P-A  PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB*
11 4 2
12, 27
13, 1 11
14
15
22 4 30 49 10 53 5 59 9
23 23 12 25 26 2 11 1
24 8 18
25
33 34 25 30 3 47
34 11
35
44 9
45
55

Absolute Genotyphaufigkeiten in den 2+0jahrigen Pflanzen (2+0j-98, >50 cm Hohe) in

Baumschule Hofgeismar

Genotyp / Genort JIDH-A MDH-C 6P-A  PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B_LAPA* MDHBH
11 1
12 5
13 2
14
15
22| 10 14 4 12 1 15
23 7 1 5 10 1
24 3 2
25
33| 8 6 4 1 12|
34 4
35)
44 7
45
55)
Absolute Genotyphaufigkeiten in den 1+2jahrigen Pflanzen (1+2}-98, <50 cm Hohe) in der Absolute Genotyphéaufigkeiten in den 1+2jahrigen Pflanzen (1+2j-98, <50 cm Hohe) in der
Baumschule Hofgeismar 1998 Baumschule Horn 1998
Genotyp / Genort  |IDH-A° MDH-C 6P-A  PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB*| Genotyp / Genort]IDH-A  MDH-C 6P-A  PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB*
11 2 11
12 9 1 12 1
13| 13
14 14
15 15
22 1 7 16 1 18 1 19 1 22 5 5 1 6 2 6 2
23 6 3 10 10 4 23 2 1 3 2 1
24 3 24 2
25 25,
33 12 5 8 5 18 33 4 2 2 6
34 4 34
35 35
44 2 44 1
45 45
55 55
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Absolute Genotyphaufigkeiten in den 1+2jahrigen Pflanzen (1+2j-98, 50-80 cm Héhe) in der

Baumschule Hofgeismar 1998

Absolute Genotyphéaufigkeiten in den 1+2jahrigen Pflanzen (1+2j-98, 50-80 cm Hohe) in der

Baumschule Horn 1998

Genotyp / Genort  |IDH-A  MDH-C 6P-A  PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB* Genotyp / Genort]IDH-A_MDH-C 6P-A _PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B_LAPA* MDHB
11 6 11 5
12 28 12 25
13 18 13 8
14 14
15 15
22 6 36 59 4 67 6 68 7 22 3 47 61 11 70 9 76 10
23 28 11 26 33 2 11 23 26 16 35 26 1 11
24 3 11 24 6 17
25 25
33 36 38 23 9 52 33 47 31 42 16 69
34 15 34 1 16
35 35
44 14 44 1 7
45 45
55| 55
Absolute Genotyphaufigkeiten in den 1+2jahrigen Pflanzen (1+2j-98, >80 cm Hohe) in Absolute Genotyphaufigkeiten in den 1+2jahrigen Pflanzen (1+2j-98, >80 cm Hohe) in der
Baumschule Hofgeismar Baumschule Horn 1998
Genotyp / Genort  JIDH-A  MDH-C 6P-A  PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB? Genotyp / Genort]IDH-A  MDH-C 6P-A  PGM-A MNR-A GOT-B PGI-B LAPA* MDHB*
11 2 11 5 2
12 20 12 25
13 9 13 15
14 14
15 15
22 5 35 45 2 51 4 54 6 22 6 38 56 12 59 11 62 11
23 28 11 27 29 3 7 23 22 12 27 27 6 15
24 6 15 24 1 9 8
25 25|
33 24 1 27 19 9 47 33 40 28 30 9 51
34 10 34 18
35 35|
44 10 44 7
45 45
55 55|
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