Ein forstgenetisches Monitoringsystem fiir Europa — LIFEGENMON

Walder und forstgenetische Ressourcen
sind einer Vielzahl zunehmender Bedro-
hungen ausgesetzt. Der wichtigste Mal3-
stab fiir das Uberleben und die Anpas-
sungsfahigkeit von Waldpopulationen un-
ter sich dandernden Klima- und Umwelt-
bedingungen ist die genetische Vielfalt.
Die Einflihrung der Waldgenetik in Gen-
erhaltungsprogramme,  Naturschutzpro-
gramme und eine nachhaltige Waldbewirt-
schaftung ermdglichen es uns, Informatio-
nen Uber relevante Verdnderungen der
neutralen und adaptiven genetischen Vari-
ation einer Art oder einer Population im
Laufe der Zeit zu bewerten. Basierend auf
Indikatoren und ihren Verifikatoren sollte
das forstgenetische Monitoring ein ent-
scheidender Bestandteil jeder nachhaltigen
Waldbewirtschaftung sein, da sie die M6g-
lichkeit bietet, potenziell schidliche Ande-
rungen der Anpassungsfahigkeit der Wal

Genetisches Langzeit-Monitoring: Weitannen-Fli-
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der friihzeitig zu erkennen. 2014 startete
das AWG mit fiinf Partnern aus Slowenien
und Griechenland das EU-Projekt LIFE-
GENMON (LIFE for EUROPEAN FOREST GE-
NETIC MONITORING SYSTEM (http://www.
lifegenmon.si/)). Das Projekt hat ein forst-
genetisches Monitoringkonzept imple-
mentiert und getestet mit den Zielen:

= Definition optimaler Indikatoren und Ve-
rifikatoren fiir das Monitoring der zeit-
lichen Verdnderungen der genetischen
Vielfalt fiir zwei ausgewdhlte Zielbau-
marten Rotbuche (Fagus sylvatica) und
Weilktanne (Abies alba/Abies borisii-re-
gis-Komplex) lber einen Transsekt von
Bayern nach Griechenland;

Ausarbeitung von Leitlinien zur Uber-
wachung der Genetik fiir die Umsetzung
des Konzeptes auf nationaler, regionaler
und EU-Ebene fiir diese zwei und weitere
fuinf Waldbaumarten (Abies alba/Abies
borisii-regis, Fagus sylvatica, Prunus avi-
um, Populus nigra, Prunus nigra, Fraxinus
excelsior und Quercus spp.-Komplex), die
sich in ihrer Verbreitung unterscheiden;
Erstellung eines Handbuchs fiir die Uber-
wachung der Genetik zur Umsetzung auf
EU-Ebene;

Organisation von Workshops/Schulungen
flir den Forstsektor, um forstgenetisches
Monitoring nach standardisierten Ver-
fahren durchfiihren zu kénnen und die
Ergebnisse dieses Frithwarnsystems als
Instrument fiir eine nachhaltige Waldbe-
wirtschaftung zu férdern.

Aus der Landesstelle

Robinie — aber bitte nur geradschaftig und
mit hoher genetischer Diversitat
Unlbersehbar scheinen tiberdurchschnittliche
Temperaturen und lange Trockenperioden ge-
rade in der Vegetationszeit zur RegelmaRigkeit
zu werden. Gerade dadurch gewinnen tempe-
raturtolerante Baumarten wie die Robinie an
Aufmerksamkeit. Die Wahl zum Baum des Jah-
res 2020 tragt zusdtzlich dazu bei, dass diese
recht umstrittene Baumart nun steigende
Nachfrage erfédhrt. Forstleute schrecken aller-
dings wegen ihrer Invasivitdt und den haufig
krummen Stammformen davor zuriick, sie zu

Dafiir wurden sechs waldgenetische Beob-
achtungsflachen, drei fiir Weiktanne und
drei fiir Rotbuche, im Transsekt von Sid-
deutschland nach Griechenland angelegt.
Mehr als 6.000 DNA-Proben von erwach-
senen Bdaumen, der Naturverjiingung und
Samen wurden analysiert. Phdnologische
Beobachtungen von Austriebs- und Bliite-
zeiten wurden durchgefiihrt. Erste Ergeb-
nisse zeigten eine hohe genetische Vielfalt
innerhalb von unterschiedlichen Generati-
onen von Altbdumen, der Naturverjiingung
und Samen beider Arten. Der Klimawandel
mit den Folgen der Erwdrmung der Erdat-
mosphdre, Sturmereignissen, Ausbreitung
von Schadlingen und Krankheiten kann je-
doch extreme Auswirkungen auf die gene-
tische Vielfalt haben. Daher ist eine konti-
nuierliche Uberwachung der Waldgenetik
von entscheidender Bedeutung.
Projektergebnisse werden auf der LIFE-
GENMON-Abschlusskonferenz »Forest
Science for Future Forests: Forest genetic
monitoring and biodiversity in changing
environments« vom 21. bis 25. September
2020 in Ljubljana, Slowenien vorgestellt .
Finanziell unterstiitzt wurde diese Arbeit
vom LIFE-Finanzierungsmechanismus der
Européischen Union (LIFEGENMON-Pro-
jekt, LIFE13 ENV /Sl /000148).

Dr. Darius Kavaliauskas, AWG

Konferenz-Webseite:
https://conference.lifegenmon.si/

Wie bei allen forstlich relevanten Baumarten
kommt es bei der Auswahl des Vermehrungs-
gutes auch bei der Robinie auf die richtige ge-
netische Herkunft an. Die Robinie unterliegt
dem Forstvermehrungsgutgesetz und ermog-
licht damit die fiir die Praxis so bedeutende
Herkunftssicherheit und Identitdtssicherung.
Vermehrungsgut, meist als einjdhrige wurzel-
nackte Pflanzen im Sortiment 1/0, kann also nur
aus amtlich zugelassenen Ernteeinheiten wie
Saatguterntebestdanden oder Samenplantagen

verwenden. Andererseits wird sie neben der
Diirreresistenz, dem geringen Standortan-
spruch und der raschen Bodenbefestigung la-
biler Lagen besonders auch wegen dem hohen
Brennwert und der Widerstandsfahigkeit und
Harte des Kernholzes geschatzt.
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stammen. Die Bayerischen Herkunftsempfeh-
lungen schlagen Vermehrungsgut aus der Re-
gion Nyirseg vor. Hier liegt der Schwerpunkt
des ungarischen Robinienanbaus zur Schnitt-
holzproduktion. Ferner werden Erntebestdande
aus dem fiir Bayern zugewiesenen Herkunfts-
gebiet 819 02 »Ubriges Bundesgebiet« emp-
fohlen. In Bayern gibt es bislang davon nur



Vorbereitete Ver-
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Das Bayerische Amt fiir Waldgenetik (AWG) hat ge-

Welche Fichtenherkunft hat im Bayerischen Wald Zukunft?

E: *

meinsam mit der Nationalparkverwaltung Bayerischer
Wald (NPV) und dem Forstbetrieb Neureichenau der
BaySF in diesem Friihjahr die Grundlage fir eine gene-
tische Langzeitbeobachtung unterschiedlicher Fich-
tenprovenienzen gelegt.

Ziel des Projekts ist die Bestimmung der Anpassungs-
fahigkeit von Fichtenherkiinften aus autochthonen
Bestdnden unterschiedlicher Hohenlagen auf sich dn-
dernde Umweltbedingungen. In vorhergehenden Un-
tersuchungen des AWG konnte mit Hilfe von geneti-
schen Analysen eine héhenabhangige genetische Dif-
ferenzierung der Fichte nachgewiesen werden. Dabei
grenzten sich die Fichtenherkiinfte von Standorten
unterhalb 8oo m i.N.N. deutlich von Hochlagenher-
kiinften ab. Durch das Verbringen unterschiedlicher
Herkiinfte in Tief- (400m), Mittel- (85om) und Hochla-

gen (1.200m) des Bayerischen Waldes wird der Klima-
wandel simuliert: Es wird untersucht, wie Hochlagen-
fichten in warm-trockenen Gebieten und Tieflagen-
fichten durch klimawandelbedingte Migration in
kiihleren Hochlagen reagieren. Die kiinftigen Untersu-
chungen erfassen zundchst die Entwicklung der pha-
notypischen Merkmale und streben eine Verkniipfung
mit den genetischen Strukturen an.

Auf jeder 0,3 ha groften Versuchsfliche wurden fiinf
unterschiedliche Herkiinfte ausgepflanzt: eine Tiefla-
genherkunft des Voralpenlandes sowie drei Herkiinfte
aus verschiedenen Héhenlagen des Bayerischen Wal-
des. Die Hochlagenherkiinfte aus dem Nationalpark
wurden aus Saatgutreserven der Genbank nachgezo-
gen, da die urspriinglichen Saatgutbestdnde wegen
des Borkenkdferbefalls nicht mehr vorhanden sind. Zu-
sdtzlich kam eine Herkunft aus Mittelschweden zur
Auspflanzung. Diese Herkunft zeigte bereits in der
Baumschule eine stark unterschiedliche Hohenent-
wicklung. Zu Vergleichszwecken wurde auf allen sechs
Versuchsstandorten eine Parzelle mit Saatgut aus drei
Héhenstufen der Herkunftsgebiete 840 20, 840 21 und
840 22 angelegt. Alle Flachen wurden, um gleiche Aus-
gangsbedingungen zu schaffen, gemulcht und ge-
zaunt. Alle Flachen wurden aufgrund der anhaltenden
Frithjahrstrockenheit bewdssert, um Ausféllen vorzu-
beugen. Die Erstaufnahme von Hoéhe, Wurzelhals-
durchmesser und Ausfallprozent erfolgt zum Ende der
Vegetationsperiode. Die NPV wird die Versuchsflachen
fiir Begleituntersuchungen an der Ektomykorrhiza
nutzen. Das AWG bedankt sich fiir die konstruktive Zu-
sammenarbeit mit dem BaySF-Forstbetrieb und der
Nationalparkverwaltung bei der Flachenauswahl und

-d nlage. Martin Fritzenwenger und Randolf Schirmer, AWG

zwei, einen bei Hochstadt/Aisch und einen bei
Bamberg. Ein Dritter, an der Isen nahe Altotting,
befindet sich derzeit in der Zulassung. Dabei
wurden zundachst die geforderten Mindestkri-
terien und die phanotypischen Merkmale, hier
an erster Stelle die Stammform, gemdl} den
Vorgaben der Forstvermehrungsgut-Zulas-
sungsverordnung tberpriift. Die oft geflirchte-
te Fahigkeit der Robinie, Stockausschldage und
starke Wurzelbrut zu bilden, kann dazu fiihren,
dass viele Individuen urspriinglich nur von ei-
nem Mutterbaum stammen. Diese klonale
Struktur l3sst eine unerwiinschte genetische
Ausstattung des Saatgutes erwarten. Um dies
abzuklaren, wurden deshalb liber die Fldche
verteilt Holzproben genommen, die gerade im
Labor am Bayerischen Amt fiir Waldgenetik der
DNA-Analyse unterzogen werden. Dieses Er-
gebnis entscheidet nun malgeblich iiber die
Zulassungswiirdigkeit des Vorkommens. Die
Wuchsform wie auch eine ausreichend geneti-

sche Diversitdt des Saatguts wird die Voraus-
setzung sein fiir die Beteiligung der Robinie
beim Aufbau klimatoleranter Mischwalder. So
hat der Silberregen — wie die Robinie auch ge-
nannt wird — in Bayern eine Zukunft: nicht nur
in der freien Landschaft, sondern auch an pas-
senden Waldstandorten mit der richtigen

waldbaulichen Behandlung. Michael Luckas, AWG

Stamm, Bldtter und
Bliite der Robinie
Foto: M. Luckas, AWG
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Gen-Check in Tannentrupps

Die Weilstanne ist eine wichtige Baumart struktur-
reicher Walder und gilt als »klimatolerante« Baum-
art. In vielen Waldern sind dltere Tannen oft nur in
einzel- und trupp-, seltener in gruppenweiser Bei-
mischung vorhanden, bieten aber gern genutzte
Ansatzpunkte fiir die natirliche Verjiingung oder
sogar der innerbetrieblichen Wildlingsgewinnung.
Aus oOkologisch-genetischer Sicht beeinflusst die
PopulationsgroBe die effektive Anzahl der poten-
ziellen Elternbdume und hat damit eine groRe
Bedeutung fiir die genetische Konstitution und
Anpassungsfdhigkeit der Nachkommenschaften.
Dieser Thematik ging eine Bachelorarbeit der
Hochschule Weihenstephan-Triesdorf zusammen
mit dem AWG Teisendorf nach. Genetisch unter-
sucht wurden dabei drei isolierte, aber rdaumlich
dicht benachbarte Tannentrupps (mit jeweils 5 bis 21
Alttannen und einer Distanz zwischen Trupps von
ca. 30—-60 m) und davon abstammende Naturver-
jingung in einem Fichten-Buchen-Tannenmisch-
bestand im Kranzberger Forst (BaySF, Forstbetrieb
Freising). Im Vordergrund der Untersuchung stand
die Frage, ob zwischen den Tannentrupps als po-
tenzielle Eltern der Naturverjlingung ein Genfluss
(Austausch genetischer Information) méglich und
nachweisbar ist. Ein hoher Genfluss zwischen den
isolierten Trupps wiirde sich glinstig auf die geneti-
sche Anpassungsfdhigkeit auswirken, geringer
Genfluss hingegen birgt die Gefahr des Verlusts an
genetischer Anpassungsfdhigkeit. Fiir die geneti-
sche Untersuchung wurden alle Alttannen der
Trupps und eine Stichprobe von je 5o Jungpflanzen
pro Trupp mit sog. DNA-Mikrosatelliten analysiert.

Die Ergebnisse der Elternschaftsanalyse zeigen,
dass es einen gewissen genetischen Austausch zwi-
schen den Tannengruppen gibt. Dieser wird weitge-
hend bestimmt von der Hauptwindrichtung: Gen-
fluss von West nach Ost findet haufiger statt als von
Ost nach West. Der GroBteil der genetischen Infor-
mation eines Alttannentrupps findet sich jedoch
geklumpt in der Verjiingung um die Trupps. So wur-
den fiir durchschnittlich 8o % der Jungpflanzen die

Alttannen Gruppe 1

Jungwuchs Gruppe 1
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Mitter im selben Tannentrupp identifiziert. Hin-
sichtlich der genetischen Vielfalt weist die Verjlin-
gung in allen drei Trupps einen leicht reduzierten
Wert gegeniiber den Alttannen auf. Von einem sig-
nifikanten genetischen Flaschenhals muss aber
noch nicht ausgegangen werden.

Die Ergebnisse verdeutlichen, dass der genetische
Austausch zwischen rdaumlich eng benachbarten,
aber dennoch isolierten Tannentrupps (in diesem
Fall iberwiegend durch dazwischen stehende Fich-
ten isoliert) erheblich eingeschrinkt ist. Dadurch
ergeben sich deutliche raumliche Klumpungen ge-
netischer Information mit sog. »Verwandtschafts-
strukturen«, die bekanntermallen nachteilige Fol-
gen fiur die genetische Anpassungsfahigkeit der
Nachkommen haben kdnnen. Fiir die Praxis wdre es
im Hinblick auf die steigende Bedeutung der gene-
tischen Anpassungsfahigkeit im Klimawandel daher
empfehlenswert, die Naturverjiingung aus kleinen
Einheiten durch Pflanzungen genetisch anzurei-
chern. Eine Verbesserung des Genflusses kann
maoglicherweise auch durch die Ausnutzung einer
raumlichen Anordnung (Windrichtung, Thermik) er-
folgen oder durch die Reduktion des »Pollensiebs«
durch die Entnahme von Baumen, die zwischen den
isolierten Einheiten stehen. Sinnvoll ist auf jeden
Fall, langfristige Verjiingungszeitraume einzupla-
nen, da jdhrlich unterschiedliche Bliih- und Fruktifi-
kations-Konstellationen sich positiv auf die Erhal-
tung und Erh6hung genetischer Variation auswirken
konnen. Fir die Einbringung von Tannenvorbauten
bedeuten die Ergebnisse, dass diese nicht zu klein-
flichig und/oder riumlich zu isoliert eingebracht
werden sollten. Nur so kann gewdhrleistet werden,
dass in der Folgegeneration das genetische System,
insbesondere der Genfluss zwischen Individuen als
effektive Wirkung gegen genetische Isolation bis
hin zu nachteiligen Inzuchteffekten zu einer Erhal-
tung der genetischen Variation und Anpassungsfa-
higkeit tiberhaupt beitragen kann.

Dr. E. Hussenddrfer (HSWT), Dr. E. Cremer (AWG), J. Probst (HSWT)
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Grafische Darstellung
der Elternschaftsana-
lysen mit der Software
»pedigree viewer« in
drei Tannengruppen ei-
nes Bestandes; rote Li-
nien verbinden Mutter-
biaume (oben) mit ihren
Nachkommen (unten);
gelbe Linien verbinden
Viter (oben) mit ihrem
Nachkommen (unten)



