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FORSTGENETIK

Wer mit offenen Augen durch den Wald geht,
sieht, dass Fichte nicht gleich Fichte und Buche
nicht gleich Buche ist. Unterschiedliche Kro-
nenformen, unterschiedliche Stammformen,
Vitalität und Zuwachs sind nicht nur das Ergeb-
nis waldbaulicher Behandlung, sondern wer-
den auch von den Erbanlagen bestimmt. Ei-

gentlich beginnt alles mit einem circa drei Me-
ter langen Faden, der aus vier Bausteinen be-
steht und in jedem Zellkern enthalten ist. Ab-
schnitte dieses als Erbsubstanz (DNS)
bezeichneten Stoffes bilden die Gene, die bei
allen lebenden Organismen die Erbinformati-
on für verschiedene Eigenschaften und Le-

bensvorgänge enthalten. Die Vielfalt in den
Erbanlagen wird als genetische Vielfalt oder
genetische Diversität bezeichnet.

Waldbäume sind langlebig und ortsgebun-
den. Dies unterscheidet sie grundlegend von
fast allen lebenden Organismen. Sie haben im
Vergleich zu anderen Lebewesen eine hohe
Variation in den Erbanlagen, sowohl auf der
Ebene des Einzelbaumes als auch auf der Ebe-
ne des Bestandes. Damit wächst ihr Potential,
auf Veränderungen der Umwelt zu reagieren
und gleichzeitig steigt die Chance, dass we-
nigstens einige Bäume aus dem Bestand mit
den neuen Bedingungen zurechtkommen.
Dies sichert das langfristige Überleben von Po-
pulationen und Arten. Grundvoraussetzung
dafür ist die genetische Vielfalt, ohne die An-
passungsprozesse nicht möglich wären. Gera-
de im Jahr der Biodiversität muss daran erin-
nert werden, dass Schutz und Förderung
genetischer Vielfalt kein Selbstzweck, sondern
ein zentrales Element jeder Maßnahme zur Er-
haltung von Arten und Ökosystemen sind.

Die Erhaltung forstgenetischer Ressourcen
wird in Deutschland seit 25 Jahren als wesent-
liche Aufgabe der Forstpflanzenzüchtung ver-
standen. Unter dem Eindruck der zunehmen-
den Waldschäden wurde 1985 eine
Bund-Länder Arbeitsgruppe »Erhaltung forst-
licher Genressourcen« (BLAG) eingesetzt. Sie
legte 1989 ein Konzept zur »Erhaltung und
nachhaltigen Nutzung forstlicher Genressour-
cen in der Bundesrepublik Deutschland« vor.
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Die »Biologische Vielfalt« ruht auf drei Säulen. Eine Säule ist die Vielfalt der Arten,
die zweite beschreibt die Vielfalt der Lebensräume. Die erste dieser drei jedoch ist
die Säule der genetischen Vielfalt. Sie steht für die Vielfalt in den Erbanlagen. Die
genetische Vielfalt – auch genetische Diversität genannt – ist der Motor für die
Veränderungen innerhalb der Arten und Antrieb für die Entstehung neuer Arten.
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Abbildung 1: In der forstlichen Genbank am ASP
werden unterschiedliche Herkünfte verschiedener
Baum- und Straucharten zur Sicherung der gene-
tischen Vielfalt aufbewahrt.
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gionale Umsetzung und Durchführung liegt
bei den Ländern. Mit der Errichtung der forst-
lichen Genbank und der genetischen Labore
am ASP hat die Forstverwaltung in Bayern
wichtige Maßnahmen zur Generhaltung ein-
geleitet. Das forstliche Samenplantagenpro-
gramm, die bayernweite Erfassung seltener
Baumarten sowie das genetische Monitoring
sind weitere Maßnahmen zur Erhaltung forst-
licher Genressourcen. Die genetische Vielfalt
der Bäume und Sträucher wird aber auch im
Rahmen der nachhaltigen Bewirtschaftung er-
halten bzw. gefördert. Beispielsweise zeigen
laborgenetische Untersuchungen, dass bei Na-
turverjüngungsverfahren mit langen Verjün-
gungszeiträumen unter Beteiligung möglichst
vieler Samenbäume die genetische Vielfalt

über die Generationen erhalten wird. Im Rah-
men des genetischen Monitorings wurden auf
einer Buchenfläche im Kranzberger Forst bei
Freising Fremdbefruchtungsraten von 99 Pro-
zent und Pollenflugweiten von bis zu 120 Me-
tern gefunden; alles Hinweise auf einen intak-
ten Genfluss im Bestand. 

Die Forstgenetik hat inzwischen Grundla-
gen und Methoden für die Generhaltung er-
arbeitet und auch die Möglichkeiten der nach-
haltigen Nutzung als integrierten Bestandteil
der Erhaltung aufgezeigt. Nationale und euro-
päische Netzwerke (z. B. Euforgen) bemühen
sich um die Erhaltung forstlicher Genressour-
cen im Bewusstsein um die Rolle der geneti-
schen Vielfalt für das Reaktionsvermögen der
Waldbäume. 

(ASP) ist seit der Gründung Mitglied der BLAG
und hat an der Erstellung des Konzeptes aktiv
mitgewirkt. Im Jahr 2000 wurde das Konzept
kritisch überprüft und erweitert. Im Anhalt an
die Übereinkunft über die Biologische Vielfalt
erhielt der Aspekt der nachhaltigen Nutzung
forstlicher Genressourcen verstärkte Aufmerk-
samkeit. Heute ist es als Nationales Fachpro-
gramm »Forstgenetische Ressourcen« ein be-
deutender Teil der Nationalen Strategie zur
Biologischen Vielfalt.

Die angeführten Erhaltungsmaßnahmen
untergliedern sich in die Erfassung und Evalu-
ierung forstlicher Genressourcen, die Durch-
führung von Erhaltungsmaßnahmen in situ
und ex situ sowie in das Monitoring geneti-
scher Prozesse über längere Zeiträume. Die re-
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AUS DER FORSCHUNG

Wuchsreaktionen der Weißtanne
auf Trockenstress

Das Trockenjahr 2003 und das trockene Früh-
jahr 2007 waren nach Meinung vieler Exper-
ten erste Vorboten für die prognostizierten Kli-
maveränderungen. Im Projekt KLIP14 des
Klimaprogramms Bayern 2020 analysiert das
ASP die Reaktionen von 26 Weißtannenher-
künften aus Europa auf diese Trockenstress-Er-
eignisse. Dazu werden auf fünf Versuchsflä-
chen in Bayern, die 1982/83 angelegt
wurden, 800 bis 1.000 Bäume gefällt und der
jährliche Höhenzuwachs der letzten zehn Jah-
re gemessen. Gleichzeitig wird von jedem
Baum eine Stammscheibe gewonnen und ei-
ne Jahrringanalyse durchgeführt. 

Ziel des Projektes ist es, Reaktionskurven
für den Dicken- und Höhenzuwachs getrennt
nach den Herkünften zu berechnen. Erste Ana-
lysen der bisher gewonnenen Daten (ca. 220
Bäume) belegen einen erheblichen negativen
Einfluss des Trockenjahres 2003 auf das Di-
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ckenwachstum und das anschließende Wachs-
tumsverhalten der Tannenherkünfte. Derzeit
wird ermittelt, ob sich die Stressereignisse glei-
chermaßen auf das Höhen- und Dickenwachs-
tum auswirken oder ob unterschiedliche Reak-
tionsmuster auftreten. 

Zur genetischen Charakterisierung werden
von allen entnommenen Bäumen Nadelpro-
ben gewonnen und mittels etablierter DNS-
Analysemethoden untersucht. Im Weiteren
soll analysiert werden, ob ein Zusammenhang
zwischen den genetischen Strukturen und
dem Wuchsverhalten vorliegt. huber

FORKAST – Forschung im Verbund
Monitoring, Modellierung und Experimente
sind die drei wesentlichen Forschungsstrate-
gien des bayerischen Forschungsverbundes
FORKAST. FORKAST versucht, die ökologi-
schen Klimafolgen für Bayern abzuschätzen
und daraus geeignete Strategien zur Klimaan-
passung abzuleiten. Im Forschungsverbund
sind Wissenschaftler von 19 Lehrstühlen der
Universitäten Bayreuth, Regensburg, Würz-
burg, Erlangen-Nürnberg, der TU München so-
wie der Landesanstalt für Wald und Forstwirt-
schaft und dem ASP beteiligt.

Der Lehrstuhl für Biogeografie in Bayreuth
und das ASP kooperieren im Projekt Plastizität
und Anpassung verschiedener Herkünfte
pflanzlicher Schlüsselarten hinsichtlich klimati-
scher Extremereignisse. Das ASP zieht speziell
ausgewählte Buchenherkünfte aus acht ver-
schiedenen Zielregionen in Europa sowie aus
Bayern an und charakterisiert sie genetisch.
Die einjährigen Buchenpflanzen werden an-
schließend an der Universität Bayreuth experi-
mentell unter verschiedenen Klimamanipula-
tionen in ihrem Wuchsverhalten verglichen.
Neben den allgemeinen Temperaturerhöhun-
gen interessieren besonders die Resistenz der
Buchenherkünfte gegenüber Einzelereignissen
wie Sommertrockenheit und Spätfrost. Die da-
raus gewonnenen Daten sollen mit Ergebnis-
sen des Internationalen Buchenherkunftsver-
suchs verglichen werden, an dem das ASP seit
1989 beteiligt ist. huber

Weitere Informationen unter:
www.bayceer.uni-bayreuth.de/forkast/




