
3 |2019 LWF aktuell  41

Allelverteilung

An
za

hl
 d

er
 A

lle
le

He
te

ro
zy

go
tie

gr
ad

0

2

4

6

8

10

12

0,62

0,64

0,66

0,68

0,70

0,72

0,74

Altbäume 
(N=331)

Bucheckern 
(N=403)

Naturverjüngung
(N=400)

Allelische (genetische) Vielfalt Private Allele
Effektive Allele Heterozygotiegrad

Kronendach eines Bu chen altbe stan
des zeigt Unterschiede im Austriebs
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Genetische Diversitätsparameter von Altbäumen und deren Nachkommen
schaften auf der BuchenMonitoringfläche Adlgaß

Amt für Waldgenetik

Art und Anzahl der Erbanlagen 
bestimmen über Angepasstheit 
und Anpassungsfähigkeit von 
Waldbeständen. Während unter 
der Angepasstheit eine positive 
Reaktion auf derzeit vorherr-
schende Umwelt- und Stand-
ortsbedingungen zu verstehen 
ist (z. B. die geeignete forstliche 
Herkunft), beschreibt die An-
passungsfähigkeit das Potenzi-
al eines Waldbestandes, auf 
neue und zeitlich rasch ändern-
de Bedingungen (wie sie die 
Klimaerwärmung durch die 
Häufung von Extremwetterer-
eignissen mit sich bringen) po-
sitiv reagieren zu können. Vor-
aussetzung hierfür ist eine ho-
he genetische Vielfalt. Vor 
diesem Hintergrund sind der 
Verlust an genetischer Variation 
sowie Störungen im geneti-
schen System wichtige Indika-
toren für eine Bewertung dieser 
Anpassungsfähigkeit. Störun-
gen äußern sich zum Beispiel 
durch Inzuchteffekte, enge Fa-
milienstrukturen und hohe Ver-
wandtschaftsgrade, die mit ei-
ner räumlich sehr eingeengten 
Pollen- und Samenausbreitung 
einhergehen. Mit einem gene-
tischen Monitoring sollen der 
gegenwärtige Zustand der ge-
netischen Variation und der Zu-
stand des gesamten geneti-
schen Systems auf Populati-
onsebene sowie zwischen den 
Populationen beobachtet und 
bewertet werden. 
Mit dem Verbundprojekt »Gen-
Mon« wurde 2016 erstmalig ein 
flächendeckendes Beobach-
tungsnetz in Deutschland eta-
bliert, in dem genetisches Mo-
nitoring für die forstlich rele-
vanten Hauptbaumarten Buche 
und Fichte stattfindet. GenMon 
umfasst 14 Buchen- und zehn 
Fichtenbestände und ist durch 
ein einheitliches Versuchsflä-
chendesign gekennzeichnet. 
Mindestens 250 Altbäume und 

400 Verjüngungspflanzen so-
wie die Samen von 20 fruktifi-
zierenden Altbäumen werden 
beprobt und genetisch analy-
siert. Im Verbundprojekt sind 
zehn Institutionen mit vier La-
boren beteiligt. Das Amt für 
Waldgenetik (AWG) koordiniert 
dieses Projekt und ist zuständig 
für die Einrichtung und phäno-
logische Beobachtung von zwei 
Buchen- und einem Fichtenbe-
stand in Bayern. Daneben ist es 
für die genetischen Analysen 
von sieben Buchenflächen und 
der bayerischen Fichtenfläche 
zuständig. 
Für die zwei bayerischen Bu-
chen-Monitoringbestände wur - 
den verschiedene genetische 
Parameter berechnet und ein-
zelne Diversitätsindizes darge-
stellt. In beiden Beständen 
herrscht ein intakter Genfluss. 
Die genetische Vielfalt der El-
terngeneration wird vollstän-
dig auf die Nachkommenschaf-
ten (Samen, Naturverjüngung) 
übertragen. Auf der Fläche Adl-
gaß (Grafik) besteht ein Gen-
fluss von außerhalb des Be-
standes, was durch eine höhere  
Anzahl privater Allele in der Na-
turverjüngung sichtbar wird. 
Private Allele sind solche, die bei 
den analysierten Altbäumen 
nicht vorhanden sind. Die er-
höhte genetische Vielfalt in der 
Naturverjüngung der Adlgaßer 
Buchenfläche könnte daher 
stammen, dass diese Pflanzen 
die Nachkommen mehrerer Sa-
menjahre sind. Da in einem Sa-
menjahr nicht alle potenziellen 
Elternbäume gleichmäßig am 
Re produktionsgeschehen teil-
nehmen, kommt es in der Ver-
jüngung zu einer genetischen 
Akkumulation, da die Buch-
eckern nur das Reproduktions-
ergebnis eines Samenjahres ab-
bilden. Weitere Auswertungs-
analysen (z. B. Elternschafts- 
analysen) lassen Rückschlüsse 

auf das Reproduktionsverhalten 
zu. Sie liefern die Grundlage für 
die Ableitung räumlicher Famili-
enstrukturen, zum Beispiel die 
Ausbreitungsdistanzen von 
Pollen und Samen.
Das genetische Monitoring wird 
ergänzt durch phänologische 
Beobachtungen (Austriebsver-
lauf, Blüh- und Fruktifikations-
intensität) sowie Vitalitätsein-
schätzungen an ausgewählten 
Individuen. Anhand stündlich 
aufgezeichneter Wetterdaten 
lassen sich abiotische Einflüsse 
aufzeigen (z. B. Spätfröste), die 
sich negativ auf das Reproduk-
tionsgeschehen (z. B. Absterben 
der Blüten) auswirken können. 
Anhand der Boniturdaten aus 
den Jahren 2017 bis 2019 ließen 
sich auf allen bayerischen Ver-
suchsflächen sowohl bei den 
Altbäumen als auch in der Ver-
jüngung Früh- und Spättreiber 
identifizieren (Foto). Deren Vor-
handensein und räumliche Ver-
teilung kann sich ebenfalls auf 
das Reproduktionsgeschehen 
auswirken, da bei einem Spät-
frostereignis nicht alle Individu-
en in gleichem Ausmaß geschä-
digt werden.

Über eine Integration des gene-
tischen Monitorings in das be-
stehende forstliche Umwelt-
monitoring (z. B. Wald- und Bo-
denzustandserhebung) können 
zeitliche und räumliche Verän-
derungen genetischer Parame-
ter frühzeitig aufgezeigt wer-
den. Das genetische Monitoring 
ermöglicht erstmals Einblicke  
in die genetische Intaktheit von 
Waldbeständen. Daraus lässt sich 
die Anpassungsfähigkeit von 
Waldbeständen wissenschaft-
lich beurteilen. Dieses Wissen 
liefert wichtige Entscheidungs- 
und Planungshilfen für die wei-
tere Behandlung von Waldbe-
ständen. Marco Kunz, AWG

Anzeichen des Klimawandels  
frühzeitig sichtbar machen


