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Genetische Vielfalt im Wald -
wie erkennen? wie erhalten?

Monika KONNERT

1. Bedeutung der genetischen Vielfalt fiir das
Okosystem Wald

Der Begriff ,,biologische Vielfalt* oder ,,Biodiver-

sitdt* (im englischen ,,Biodiversity*) ist wegen sei-

ner Komplexitat schwer fafbar und wird auch von

Fachleuten oft miBBverstéindlich gebraucht, meist

als Synonym fiir Artenvielfalt. Dabei ist biologi-

sche Diversitét eigentlich viel mehr als nur Arten-

vielfalt. Sie impliziert ndmlich:

— die Vielfalt der Lebensraume,

— die Vielfalt der Arten und

~ die Vielfalt der Erbanlagen (oder die genetische
Vielfalt).

Fiir Waldokosysteme ist die genetische Vielfalt,
d.h. die Verschiedenheit der genetischen Ausstat-
tung der Biume eines Bestandes, besonders wich-
tig. Waldbdume gehoren zu den langlebigsten Or-
ganismen unserer Erde. Sie sind zudem
ortsgebunden und wachsen auf unterschiedlich-
sten Standorten, an die sie sich jeweils anpassen
miissen. Sie sind wihrend ihres langen Lebenszy-
klus hdufig wechselnden Umwelteinfliissen ausge-
setzt, die vom Menschen nur begrenzt beeinflufbar
sind. All dies unterscheidet sie grundlegend von
fast allen lebenden Organismen. Es unterscheidet
sie auch von den landwirtschaftlichen Nutzpflan-
zen mit vergleichsweise sehr kurzem Lebenszy-
klus, die meist in einer homogenen und vom Men-
schen massiv manipulierten Umwelt wachsen. Fiir
Waldbdume und fiir Waldbaumpopulationen (Be-
stinde) ist also die Fahigkeit, sich an variierende
Umweltbedingungen anpassen zu kdnnen, beson-
ders wichtig. Voraussetzung dafiir ist die geneti-
sche Variation sowohl auf der Ebene des Einzel-
baumes (hoher Anteil heterozygoter Genorte) als
auch auf der Ebene der Population (Waldbestand)
(z.B. GREGORIUS et al. 1985, GEBUREK 1994,
MULLER-STARCK et al. 1995).

Baume mit Genvarianten, die an die derzeitigen
okologischen Bedingungen am besten angepalit
sind, haben eine hohere FitneB, d.h. eine Vitalitits-
und Fertilititsiiberlegenheit. Andern sich diese Be-
dingungen, so muB sich die Population entspre-
chend anpassen. Diesen Anpassungsproze3 werden
die Trager bestimmter Genvarianten méglicher-
weise gar nicht oder in ihrer Fitnefl geschwicht
tiberleben, wihrend die Triger anderer Genvarian-
ten unter den neuen Bedingungen eine héhere Fit-
nef} haben werden. Man spricht in der Forstgenetik
in diesem Sinne von einem operierenden (aktiven)
genetischen Potential, bestehend aus den in der
momentanen Situation anpassungsrelevanten Ge-
nen, und von einem latenten genetischen Potential,
gebildet aus Genen, die derzeitig nicht anpassungs-
relevant sind (BERGMANN et al. 1990).

Damit ein Anpassungsvorgang stattfinden kann,
muf also genetische Variation vorhanden sein. Ge-
rade in unserer Zeit, wo sich die Umwelt schnell
und grundlegend veridndert — Ozonloch, Treibhau-
seffekt, Luft- und Bodenbelastung durch Immissio-
nen sind nur einige Stichworte dafiir — ist eine brei-
te genetische Basis fiir unsere Walddkosysteme zu
ihrem langfristigen Uberleben dringend notwen-
dig. Genetische Vielfalt muB3 also in unseren Wil-
dern erhalten werden:

a) aus biologischen Griinden: sie bietet die Basis
fiir die Anpassungsfihigkeit an Umweltbedin-
gungen, die sich schnell rdumlich und zeitlich
dndern konnen.

b) aus 6konomischen Griinden: weil kiinftig auch
andere als die z.Zt. vorrangigen und wirtschaft-
lich wichtigen Eigenschaften Bedeutung erlan-
gen konnen.

c) aus ethischen Griinden: um die natiirlichen
Waldokosysteme mit einer moglichst grofien
Artenvielfalt und genetischen Mannigfaltigkeit
fiir kommende Generationen zu bewahren und
diese Populationen und Arten moglichst unbe-
schadet weiterzugeben.

AnlaBl zur Besinnung auf die Notwendigkeit der
Erhaltung der genetischen Vielfalt bzw. des geneti-
schen Potentials unserer Wilder war das Waldster-
ben. Als die Waldschéden einen solchen Umfang
angenommen hatten, dafl bei manchen Baumarten
ein Aussterben regional angepaliter Populationen
befiirchtet werden mufite, war Handeln notwendig.
Denn selbst, wenn eine Art noch bei weitem nicht
vollstindig verschwindet, kann ihr Genbestand
doch so stark verarmen, daf} ihre Anpassungsfahig-
keit drastisch reduziert wird und sie dadurch friiher
oder spiter vom Aussterben bedroht ist. Wir spre-
chen in diesem Fall von Genverlust, der zu Gen-
verarmung und/oder Generosion fithrt. Mafinah-
men zur Erhaltung der genetischen Vielfalt der
Wilder, sog. Generhaltungs- oder Genkonservie-
rungsmaBnahmen wurden eingeleitet. Im vorlie-
genden Band wird von BEHM (1996) iiber das
,»,Konzept zur Erhaltung forstlicher Genressourcen
in der Bundesrepublik Deutschland* berichtet.
Wichtig ist bei solchen Mafinahmen, daf sie auch
wirklich das erreichen, wozu sie geplant und
durchgefiihrt werden: die genetische Ressource,
d.h. méglichst viel von deren genetischen Variation
zu erhalten. Bei der Auswahl der Generhaltungsob-
jekte miissen verniinftige Prioritdten gesetzt wer-
den; es miissen Entscheidungen getroffen werden
iiber die Anzahl von Bestiinden, die in solche MaB-
nahmen einbezogen werden, iiber die Anzahl der
Einzelbdume, die beriicksichtigt werden miissen,
iiber die Art der Erhaltung (z.B. vor Ort — ,,in situ*
oder ausgelagert — ,.ex situ*) etc. Dazu sind Kennt-
nisse iiber die phinotypische und genetische Varia-
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tion notwendig. Wichtig ist es ndmlich unter den
aufgrund ihres phéanotypischen Erscheinungsbildes
als angepafit eingestuften Bestinden die anpas-
sungsfihigsten, d.h. die mit hoher genetischer Viel-
falt und/oder Diversitit zu erhalten (RUETZ ez al.
1996).

2. Bestimmung und Quantifizierung
der genetischen Variation von
Waldbaumpopulationen

2.1 Bestimmung der genetischen Variation

Mit der Erarbeitung geeigneter Methoden zur Be-
stimmung genetischer Variation von Waldbidumen
wurde in der Forstgenetik vor etwa 25 Jahren be-
gonnen. Inzwischen ist vor allem die Isoenzym-
analyse, ein schon seit langem in der Populations-
genetik eingesetztes Verfahren, auch bei vielen
Baumarten serienm#fig anwendbar. Es ist fiir die
Forstgenetik vor allem deshalb interessant, weil es
erlaubt, mit relativ geringem Zeit- und Kostenauf-
wand grofie Probezahlen zu bearbeiten. Bei dieser
Methode erfolgt die genetische Untersuchung nicht
direkt an der Erbsubstanz (DNA), sondern an Ei-
weillstoffen, mit katalytischer Funktion im Stoff-
wechsel, Enzyme genannt. Die Zusammensetzung
dieser Enzyme (ihre Aminosédurenfolge) steht in
eindeutiger Beziehung zu der Basenabfolge be-
stimmter Abschnitte der DNA, den Genen. Man
kann somit von Enzymen unterschiedlicher Zu-
sammensetzung, aber gleicher katalytischer Funk-
tion, den Isoenzymen, auf unterschiedliche Varian-
ten eines Gens, Allele genannt, schlieflen.

Isoenzyme konnen nach Extraktion aus dem
pflanzlichen Gewebe mittels geeigneter chemi-
scher Methoden, wie Elektrophorese, getrennt wer-
den. Das Ergebnis einer solchen ,,Jsoenzymanaly-
se* ist ein aus farbigen Linien gebildetes Muster —
das Zymogramm (BREITENBACH 1989,
SCHROEDER 1986). Nach einer genetischen

Analyse, die auf den Vererbungsgesetzen Mendels
beruht, kann man aus den Mustern der Zymogram-
me auf den Genotyp, d.h. auf die Kombination der
von Vater und Mutter vererbten Gene schliefen
(z.B. HATTEMER et al. 1993). Triagt der Baum an
einem Genort zwei gleiche Allele, so ist er an die-
sem Genort homozygot, im gegenteiligen Fall aber
heterozygot (Abb. 1).

2.2 Quantifizierung der
genetischen Variation

Durch die Untersuchung einer reprisentativen
Stichprobe eines Bestandes (Waldbaumpopulation)
kann auf die Art und Anzahl unterschiedlicher Ge-
notypen und Allele (Varianten eines Gens) in der
Population geschlossen werden. Die Haufigkeits-
verteilung dieser genetischen Typen wird als gene-
tische Struktur (genotypische oder allelische Struk-
tur) bezeichnet. Eine Waldbaumpopulation ist also
genetisch umso variabler, je mehr Genotypen
und/oder Allele in ihr vorkommen. Genetische Va-
riation ist nicht mit Artenvielfalt gleichzusetzen.
So kann z.B. eine Fichtenmonokultur genetisch
hoch variabel sein, ein Mischbestand aber kann,
bezogen auf die einzelnen Baumarten, durchaus
genetisch wenig variabel sein.

Ausgehend von den genetischen Strukturen kann
mittels bestimmter Parameter die genetische Varia-
tion von Einzelbdumen und Populationen quantifi-
ziert werden. Der Heterozygotiegrad eines Baumes
zeigt den Anteil heterozygoter Genorte unter den
untersuchten Genorten. Die genetische Variation
innerhalb einer Population wird durch die geneti-
sche Vielfalt und Diversitit beschrieben. Die Para-
meter zur Quantifizierung der genetischen Vielfalt
beriicksichtigen nur die Anzahl unterschiedlicher
genetischer Varianten in einem Bestand, die Para-
meter fiir die genetische Diversitit sowohl die An-
zahl als auch die Héufigkeiten dieser Varianten. Je
mehr Genvarianten in einem Bestand vorkommen,
umso grofer ist seine genetische Vielfalt; je gleich-

Individuum 1 Individuum 2 Individuum 3
Genotyp homozygot homozygot heterozygot
A1 Ay Az A; A A,
Allel A, Allet A, Allel A,
DNA: 2PoOoOOHC >xboomdC xpoocoodc
Genlocus A
Allel A Allel A, Allel A;
o - G -
O Isoenzyme A @ Isoenzyme A; @ Isoenzyme A,
Isoenzyme A, Isoenzyme A Isoenzyme A
Phénotyp: Ay Ay
Zymogramm A; A,

Abbildung 1

Isoenzyme: Produkte multipler Allele eines Genortes (nach SCHROEDER 1986).
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Abbildung 2 i

Allelische Struktur, genetische Vielfalt
und Diversitiit in zwei Fichtenpopulatio-
nen.

miBiger diese Genvarianten verteilt sind, umso
grofer ist seine genetische Diversitit. In Abb. 2 ist
dies an einem hypothetischen Beispiel fiir zwei Po-
pulationen dargestellt.

Die Unterschiede in den genetischen Strukturen
zwischen Populationen werden durch den geneti-
schen Abstand oder die genetische Differenzierung
beschrieben. Der genetische Abstand zwischen
zwei Populationen zeigt, welchen relativen Anteil
der genetischen Elemente (Allele, Genotypen) man
austauschen miifite, um aus der genetischen Struk-
tur der einen Population die der anderen entstehen
zu lassen. Die Differenzierung zwischen mehreren
Populationen ist gleich dem genetischen Abstand
jeder Population von ihrem Komplement - das sind
die restlichen Populationen zusammengenommen.

Zur Berechnung genetischer Parameter, die in der
Forstgenetik eingesetzt werden, siehe z.B. HAT-
TEMER et al. (1993) und HATTEMER (1994). Es
sei darauf hingewiesen, daB sich alle Werte zur ge-
netischen Variation natiirlich nur auf den experi-
mentell untersuchten Teil der Erbanlagen beziehen.

3. Genetische Variation (Vielfalt, Diversitit)
und Forstwirtschaft

3.1 Allgemeine Betrachtungen

Erhaltung genetischer Variation kann zum einen im
Rahmen gezielter Generhaltungsmafnahmen reali-
siert werden. Dies ist natiirlich nur fiir einen klei-
nen Teil des Waldes moglich. Deshalb miissen zu-
nehmend Uberlegungen angestellt werden, um
auch in Wirtschaftswildern der Erhaltung der ge-
netischen Variation verstirkte Aufmerksamkeit zu
schenken. Denn Waldbewirtschaftung und Erhal-
tung der Biodiversitdt auf allen drei Ebenen
schlieBen sich nicht, wie oft filschlich behauptet,
von vornherein aus. Waldbewirtschaftung kann Bi-
odiversitit sowohl fordern als auch beeintrichti-
gen. Deshalb sollten waldbauliche Mafinahmen zu-
nehmend so gestaltet werden, daB sie auch die
Biodiversitit des Okosystems Wald, und damit sei-
ne Anpassungsfihigkeit, im Auge behalten. Sie
sollten seine Artenvielfalt, die Vielfalt seiner Le-
bensrdume und die genetische Vielfalt nachhaltig
sichern.

Zur Erhaltung und Erhohung der Artenvielfalt sei-
en nur einige Schlagworter erwidhnt: Umbau von
Monokulturen in Laubmischwilder, Anreicherung

Population 1

Genetische Vielfalt=3
Diversitit = 2,94

A2
10%

A3
15%

A4
5%

Population 2

Gonetischo Violfalt = 4
Diversitit = 1,90

baumartenarmer Waldgesellschaften mit geeigne-
ten Mischbaumarten, kontrolliertes Einbringen be-
wihrter fremdléndischer Baumarten etc.

Die Vielfalt der Strukturen kann vor allem iiber die
Bestandespflege und Verjiingungsform reguliert
werden. So fiihren z.B. lange Verjlingungszeitrau-
me zum Aufbau ungleichaltrig strukturierter Be-
stinde mit unterschiedlichen ©6kologischen Ni-
schen.

Die Idee der Sicherung der genetischen Vielfalt im
Forst ist noch relativ neu und wird von der Praxis
erst zogernd akzeptiert. Man spricht neuerdings
zunehmend von der ,,genetischen Nachhaltigkeit*
(HATTEMER et al. 1993, MULLER-STARCK
1993, 1996). Zur Realisierung dieses wichtigen
Ziels waren und sind die iiber biochemisch-geneti-
sche Methoden gewonnenen Erkenntnisse zur ge-
netischen Variation in Waldbaumpopulationen
wichtig.

3.2 Ergebnisse von Isoenzymanalysen als
Entscheidungshilfen fiir waldbauliche
MafBnahmen

Beispiel 1: Genetische Inventuren

Um der waldbaulichen Praxis wichtige Entschei-
dungshilfen z.B. bei der Durchfiihrung. von Gener-
haltungsmafBnahmen, zur Abgrenzung von Her-
kunftsgebieten, bei der Zulassung von
Erntebestdnden und/oder der Herkunftsidentifizie-
rung bieten zu konnen, sind Kenntnisse iiber die
genetische Variation der Baumarten in ihrem natiir-
lichen Verbreitungsgebiet dringend erforderlich.
Diese werden iiber sog. ,,genetische Inventuren®
gewonnen. Dabei werden Besténde aus vielen Teil-
bereichen nach derselben Methodik untersucht und
verglichen. Solche Inventuren wurden fiir Bayern
bislang von der LSP Teisendorf fiir Wei3tanne
(Abies alba) und Fichte (Picea abies) durchge-
fiihrt, an der Inventur der Buche wird z.Zt. gearbei-
tet. Andere Baumarten sollen folgen. Die Ergebnis-
se werden mit denen anderer Arbeitsgruppen
verglichen, so daB} ein moglichst breites Bild des
genetischen Variationsmusters einer Baumart ent-
steht.

Fiir Tanne z.B. zeigten solche Untersuchungen in
Siiddeutschland deutliche regionale Unterschiede
in den genetischen Strukturen. An mehreren Gen-
orten wurde die stetige Zu- bzw. Abnahme der
Hiufigkeiten bestimmter Allele mit der geographi-
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Abbildung 3

Hiufigkeiten des Allels IDH-B2 in
Weilitannenpopulationen aus verschie-
denen Regionen Siiddeutschlands

Baden-Wirttemberg

Sudschw arzw ald

Nordschw arzw ald

Schw abisch-frankischer
Wald

Baar

Schw &b. Alp + SW-
Alpenvorland

Westl. Alpen +
Alpenvorland

Ostl. Alpen + Alpenvorland
Bayerischer Wald
Bayerischer Jura
Nordostbayern

Mittelfranken

Abbildung 4

Genetische Diversitit in Weitannenpopulationen aus verschiedenen Regionen Siiddeutschlands.

schen Lénge und/oder Breite beobachtet. So nimmt
z.B. das Allel IDH-B, in Siiddeutschland von West
nach Ost und von Siid nach Nord ab. Es ist am hdu-
figsten im Siidschwarzwald und Allgdu (bis zu
50 %) und erreicht in den nordostbayerischen und
thiiringischen Mittelgebirgen nur noch 10-18 %
(Abb.3).

Gleichzeitig haben Tannenpopulationen aus Siid-

westdeutschland (Schwarzwald, Baar, westl. Alpen
u. Alpenvorland) eine hohere Diversitit als solche
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aus Siidostdeutschland (6stl. Alpen u. Alpenvor-
land, Bayerischer Wald). Noch weniger divers sind
die Tannenpopulationen aus Nordostbayern und
Thiiringen (Abb.4) (KONNERT 1994).

Diese spezifische Variation der Weiitanne wird
durch ihre nacheiszeitliche Riickwanderungsge-
schichte erklart (BREITENBACH-DORFER et al.
1992, KONNERT u. BERGMANN 1995). Je lin-
ger die Wanderwege aus den nacheiszeitlichen Re-
fugien waren, umso starker war der Selektions-



druck, vor allem durch die starke Konkurrenz der
Buche. Einige Genotypen hatten dabei wahr-
scheinlich einen Selektionsvorteil, wihrend andere
zum grofien Teil nicht iiberleben konnten. Die Fol-
ge war eine genetische Verarmung, wie wir sie
heute im Frankenwald, Fichtelgebirge und Thiirin-
ger Wald finden. Diese Erkentnisse sind bei der
Abgrenzung von Herkunftsgebieten und bei der
Erarbeitung von Herkunftsempfehlungen sowie
Wiedereinbringungsmafnahmen berlicksichtigt
worden (z.B. RAU et al. 1995, HENKEL et al.
1996); zum einen soll das Saatgut aus Regionen
mit genetischer Einengung nicht in andere Regio-
nen gebracht werden, zum anderen soll in Gebie-
ten mit niederer Diversitit eine genetische Anrei-
cherung mit Vermehrungsgut aus anderen Gebieten
mit vergleichbaren standortlichen Bedingungen
stattfinden.

Beispiel 2:

Untersuchungen zur Erfassung der Dynamik
genetischer Variation

Bestandesverjiingung ohne Saat und Pflanzung be-
zeichnet man als ,,natiirlich® Die genetische Zu-
sammensetzung der Folgegeneration hingt dabei
u.a. von der Zusammensetzung des Altbestandes,
den Reproduktionsverhaltnissen, den Standortsver-
hiltnissen und vor allem von dem verwendeten
Verjiingungsverfahren ab (HATTEMER et al.
1993, MULLER 1990). Naturverjiingungsverfah-
ren mit langen Verjiingungszeitraumen oder mit
kleinflachig gestaffeltem Vorgehen gewéhrleisten
am besten die Weitergabe eines moglichst grofien
Teils der Erbanlagen des Elternbestandes an den
Folgebestand. Es ist davon auszugehen, dal bei
natiirlicher Verjiingung die Anpassung an den je-
weiligen Standort am besten erhalten bleibt. Das
heilt nicht, dal} die genetische Struktur der Natur-
verjlingung mit der des Altbestandes identisch sein
muf}, sondern dafl moglichst viele Genvarianten
des Altbestandes in der Naturverjiingung zu finden
sind, so daf} eine breite genetische Ausgangsbasis
fiir die im Laufe der Entwicklung eintretenden Se-
lektionsprozesse (ein Grofteil der Pflanzen schei-
det im Laufe des Bestandeslebens aus) vorhanden
ist. Wichtig ist also, daf3 ein Hochstmal an geneti-
scher Vielfalt und Diversitit erhalten bleibt, damit
auch die Folgegeneration ihre Anpassungsfahigkeit
nicht verliert. Beides kann man durch den Ver-
gleich von Altbestdnden und Naturverjiingung
iiberpriifen.

Eine solche vergleichende Untersuchung in sechs
zum Teil schon stark geschidigten Tannenbestin-
den aus Baden-Wiirttemberg zeigte, dafl die geneti-
sche Vielfalt und Heterozygotie der Naturverjiin-
gung der der Altbestiande vergleichbar ist, wihrend
ihre Diversitit in einigen Féllen sogar substantiell
hoher liegt. Ausgehend von diesen Ergebnissen
wurde empfohlen in diesen Besténden die natiirli-
che Verjiingung anzustreben, weil sie trotz starker
Schidigung noch die Weitergabe der kompletten
natiirlich gegebenen genetischen Vielfalt des Alt-
bestandes gewihrleistet. Ahnliche Ergebnisse wur-
den bei der Untersuchung eines Buchenaltbestan-
des und seiner Naturverjiingung aus dem FoA
ScheBlitz gefunden (Tab. 1).

Ist der Altbestand bereits genetisch stark einge-
engt, so birgt die Verjiingung ausschlieBlich auf

natlirlichem Wege die Gefahr weiterer genetischer
Einengung. Untersuchungen im Bereich des Ge-
meindewaldes Sugenheim (KONNERT 1996) in
Tannenvorkommen, die nur noch aus einigen
Baumchen bestehen, zeigten eine deutliche geneti-
sche Einengung (Drifteffekte) sowohl des Altbe-
standes als auch der Naturverjiingung. Die Diver-
sitdtwerte liegen weit unter denen anderer
Tannenpopulationen Siiddeutschlands. AuBerdem
zeigen die hohen positiven Werte der Inzuchtkoef-
fizienten (Fpje; = +0.104), daR viele der Nach-
kommen aus Selbstung oder Paarung von ver-
wandten Individuen stammen. Es wurde deshalb
empfohlen, die Naturverjiingung unbedingt mit
Vermehrungsgut aus anderen Tannengebieten an-
zureichern, um die genetische Basis zu erweitern.

Weitere Untersuchungen zum Vergleich von Altbe-
stand und Naturverjiingung finden sich u.a. bei
KONNERT (1991), WITTLAND (1992), STAR-
KE u. MULLER-STARCK (1992). Wegen der Be-
deutung dieser Problematik werden in den n#ch-
sten Jahren auch bei der LSP Teisendorf
vergleichende Untersuchungen von Altbestand,
Naturverjiingung und Kunstverjiingung intensi-
viert durchgefiihrt werden, um fiir die Praxis kon-
krete Empfehlungen zu den Verjlingungsverfahren
zu erarbeiten.

Beispiel 3:

Untersuchungen zur Auswirkung géangiger forst-
licher Praktiken auf die genetische Struktur

Bei kiinstlicher Bestandesverjiingung hat schon die
Saatgutgewinnung einen grofen Einfluf auf die
genetische Vielfalt, weil sie tiber die Zusammen-
setzung der spiteren Kulturen entscheidet. Saat-
gutgewinnung ist folglich so durchzufiihren, dafl
sie eine moglichst vollstdndige Erfassung der ge-
netischen Vielfalt garantiert. Dazu muf} Saatgut
von einer moglichst groen Anzahl von Erntebau-
men im Erntebestand gesammelt werden bzw. von
mehreren Herkiinften eines Herkunftsgebietes die
Ernte zusammengelegt werden. Untersuchungen
zu dieser Problematik gibt es noch wenige. Bei ei-
nem Vergleich der Embryonen von Tannensamen,
die in vier verschiedenen Jahren in demselben Be-
stand geerntet worden waren, zeigten sich grofie
Unterschiede in der genetischen Vielfalt und Di-
versitdt (Abb. 5). Im Jahr 1993 war die genetische
Diversitit nur halb so grof3 wie in den Jahren 1989
und 1995. Dies hingt natiirlich neben der Anzahl
der Erntebdume von den Bliih- und Bestaubungs-
verhiltnissen ab.

Tabelle 1

Werte der genetischen Vielfalt, Diversitit und He-
terozygotie in einem Buchen-Altbestand und seiner
Naturverjiingung.

Parameter Altbestand Nfltur-
verjlingung
Genetische Vielfalt 2,57 2,71
Diversitit 221,5 258,5
Heterozygotie (%) 29,0 29,0
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Erntejahr

1989}

Erntejahr

1989

Abbildung 5

Genetische Diversitidt und Heterozygo-

H, (%]

Forstpflanzen einer Altersstufe werden im Handel
tiblicherweise in mehreren Gréfen angeboten, so
daB vom Verbraucher die dem Standort und dem
Pflanzverfahren am besten entsprechenden Sorten
ausgesucht werden, d.h. vor dem Verkauf wird ei-
ne GroBensortierung vorgenommen. Erste Unter-
suchungen fiir Fichte und Tanne, von der LSP Tei-
sendorf im Pflanzgarten Laufen vorgenommen,
zeigten, daBl diese GroBensortierung deutliche
Auswirkungen auf die genetischen Strukturen der
Pflanzenpopulationen hat und unter genetischem
Gesichtspunkt durchaus als kritisch zu beurteilen
ist. Zum einen unterscheiden sich die Teilkollekti-
ve ,,groBe Pflanzen* und ,kleine Pflanzen* stark
in ihren genetischen Strukturen und zum anderen
hat das Kollektiv der grolen Pflanzen die kleinste
genetische Variation (Tab. 2) und unterscheidet
sich am stirksten von dem Ausgangsbestand.

Diese Ergebnisse, untermauert durch weitere Un-
tersuchungen, sollen dazu verwendet werden, den
Forstbetrieben zu empfehlen, keine iibertriebene
GroBenselektion von Pflanzen bei der Anzucht
vorzunehmen, weil dies die deutliche Gefahr der
genetischen Einengung in sich birgt.

Auch Nutzungen beeinflussen die genetischen
Strukturen von Bestdnden. Am Beispiel der Buche
wurde z.B. untersucht, inwieweit zwei weitverbrei-
tete Nutzungsverfahren, die Zielstirkennutzung
und die Auslesedurchforstung, die genetischen
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Strukturen von Bestdnden verdndern. Bei der Ziel-
starkennutzung werden bevorzugt dicke Stimme
genutzt, schwichere Bdume mit guten Schaftqua-
litdten sollen in die durch die Nutzung freiwerden-
den Standrdume hineinwachsen. Aus den zunéchst
im Dickenwachstum zuriickgebliebenen Bdumen
soll spdter die Oberschicht des Bestandes gebildet
werden. Bei der Auslesedurchforstung dagegen
werden die Baume nach Vitalitidt und Qualitit aus-
gewihlt und durch die Entnahme der Konkurrenten
gefordert (KONNERT u. SPIECKER 1996).

Es zeigte sich, dafl unter genetischem Gesichts-
punkt die Zielstarkennutzung ungiinstiger ist, denn

Tabelle 2

Genetische Diversitit in den durch Sortierung erhal-
tenen Fichten- und Tannenkollektiven und den Aus-
gangspopulationen.

Kollektiv Diversitit (vp)
Fichte Tanne
Ausfall 51,09 67,43
15-30cm 59,37 87,03
25 (30) - 50 cm 49,46 63,29
Ausgangspopulation 54,13 72,63




hier werden genau die Baume entnommen, die in
der Regel bei einem natiirlichen Differenzierungs-
prozeB die hochsten Uberlebenschancen gehabt
hitten, d.h. die genetische Zusammensetzung der
Folgegeneration ist der unter natiirlichen Bedin-
gungen verbleibenden entgegengesetzt. Erfolgt
diese Nutzung schon relativ frith, so werden die
entnommenen Baume nicht durch ihre Samen zur
Bildung des zukiinftigen Bestandes beitragen. Ge-
netische Einengung, d.h. ein Verlust an Diversitit
konnte weder bei der Zielstiarkennutzung noch bei
der Auslesedurchforstung beobachtet werden. Es
gibt erst sehr wenige Untersuchungen dieser Art
(z.B. auch HOSIUS 1993). Die Notwendigkeit, sie
zu intensivieren, wurde aber durchaus erkannt
(z.B. HATTEMER et al. 1993, FRANKE 1995).

5. SchluBbemerkungen

Die Forstgenetik hat in den letzten Jahren mit der
Isoenzymanalyse (und zunehmend auch mit der
DNA-Analyse) das Werkzeug entwickelt, um Un-
tersuchungen zu genetischen Aspekten der prakti-
schen forstlichen Titigkeit schnell und sicher
durchzufiihren. Auf dieser Grundlage kann der Er-
halt der forstgenetischen Ressourcen in ihrer
ganzen Vielfalt in forstwirtschaftliche Strategien
einbezogen werden, um auch die Nachhaltigkeit in
genetischem Sinne sicherzustellen. Bleibt zu hof-
fen, daB die Forstwirtschaft diese Chance intensi-
ver als bisher nutzt zum Wohle ihrer Existenz-
grundlage, des Okosystems Wald.
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