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Weifdtanne

Herkunftskontrolle mittels geneti-
scher Marker am Beispiel Weifdtanne

Im Klimawandel spielt die Weif3tanne eine wichtige Rolle und wird auf geeigneten Standorten als
eine mogliche Ersatzbaumart bewertet [2]. Herkiinfte aus Rumanien (wirmeres Klima als in
Bayern) kénnten als Erganzung und zur Anreicherung des heimischen Genpools im Klimawandel

fur unterschiedliche Regionen Bayerns von Interesse sein. Dieses Vorgehen gilt als ein moglicher

Losungsansatz, um den Genpool der residenten Populationen anzureichern und eine lokale
Anpassung an den Klimawandel zu férdern [3].
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ie WeiBtanne bevorzugt ozeanische

bis subkontinentale Klimaverhalt-
nisse. Optimale Wuchsbedingungen fin-
det sie auf feuchten Boden in wenig frost-
gefahrdeten und sommerkiihlen Lagen
mit mindestens drei Monaten Vegetati-
onszeit. Sie meidet das trocken-warme
Klima des Flachlandes. GroBe Teile Bay-
erns liegen heute im WeiBtannen-Opti-
mum. Die warmen Regionen Bayerns
werden bei weiterer Temperaturerho-
hung ungeeignet fiir die WeiBtanne [1].
Der Bedarf an WeiBtannen-Saatgut hat in
den letzten Jahren kontinuierlich zuge-
nommen und wird sehr wahrscheinlich
auf hohem Niveau bleiben. Bereits heute
gibt es in einigen Regionen Bayerns Ver-
sorgungsengpasse mit hochwertigem
Vermehrungsgut der Weitanne.

Genetische Analysen zur Herkunfts-

kontrolle und zur Abschdtzung des An-
passungspotenzials sollten durchge-
fiihrt werden, bevor Vermehrungsgut
empfohlen und eingebracht wird. Aus
verschiedenen Studien ist bereits be-
kannt, dass der Schwerpunkt der Viel-
falt bei den europdischen und medi-
terranen Tannenarten sowie dass die
genetische Vielfalt innerhalb der WeiB-
tanne im Siiden Europas liegt [4, 5].
Durch die Riickwanderung tiber un-
terschiedliche Wege (Ost-/West-Alpen)
nach der letzten Eiszeit ist die Heraus-
bildung der aktuellen Muster in Bayern/
Deutschland (Abb. 2) begriindet. Auf-
grund der Bayerischen Herkunftsemp-
fehlungen war es bis Ende 2018 mog-
lich, Saatgut der Samenplantagen Avrig
und Neamt (SPL Garcina) als Ersatzher-
kunft fir die Herkunftsgebiete 827 06
und 827 10, Teil B nach Deutschland zu
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Abb. 1: Zapfen der WeiBtanne aus einer Samen-
plantage

»

»

»

»

Schneller
UBERBLICK

Die Nachfrage nach hochwertigem
und herkunftssicherem Saatgut der
WeiBtanne ftir den Waldumbau steigt

Deshalb wird die Saatgutversorgung
mit klimaplastischen Herkiinften der
WeiBtanne aus anderen Landern Euro-
pas erweitert

Die Herkunftskontrolle wird mittels
genetischer Analysen durchgefiihrt

Es erfolgt eine eindeutige Zuordnung
der Samen zu den Erntebdumen

importieren und Pflanzmaterial zu pro-
duzieren. Es ist geplant, in den neuen
Herkunfts- und Verwendungsempfeh-
lungen wiederum Samenplantagen aus
Rumadnien als ,klimaplastische Her-
kiinfte“ zur Verwendung in Bayern zu
empfehlen. Dabei werden die Ergebnis-
se der bayerischen Weitannen-Her-
kunftsversuche beriicksichtigt. Auf finf
Versuchsstandorten in Bayern waren
eine Herkunft aus den stidlichen Kar-
paten (Avrig) und eine Herkunft aus
den nordlichen Karpaten (Lapus) {iber-
durchschnittlich [6]. Neben der Samen-
plantage Avrig sind in Ruménien wei-
tere neun Samenplantagen zugelassen,

= die nach einer erfolgreichen Bewer-

tung in die Verwendungsempfehlungen
aufgenommen werden konnen. 2015
erfolgte die bundesweite Anlage von
WeiBtannenherkunftsversuchen, in de-
nen zehn rumanische Herkiinfte ange-
baut wurden. Vermehrungsgut von drei
Herkiinften wurde dabei aus Samen-
plantagen (Avrig, Baia Sprie und Sfan-
tul Gheorghe) gewonnen.

Wie wurde vorgegangen?

Die WeiBtanne hat ein groBes natiir-
liches Verbreitungsgebiet in Europa
und hat nach der letzten Eiszeit viele
Standorte erfolgreich besiedelt. Dane-
ben erfolgte vielerorts eine Einbrin-
gung durch den Menschen. Ein wichti-
ges Refugium wahrend der Eiszeit war
der Balkan (Abb. 2). Aus diesem
erfolgte die Wiederbesiedlung iiber die
Dinarischen Alpen und die Karpaten.
Die Tannenwalder Bayerns wurden
hauptsachlich tiber die Ost-Alpen besie-
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delt, aus Waldern, die urspriinglich in
Mittelitalien die Eiszeiten tiberdauert
haben. Die Wiederbesiedlung der Kar-
paten entstammt hauptsdchlich den
Refugien des stidlichen Balkans.

Die bisherige Zusammenarbeit zwi-
schen dem Bayerischen Amt fiir Wald-
genetik (AWG) und dem National Insti-
tute for Research and Development in
Forestry (Ruménien) wurde durch die
Bayerische Staatskanzlei finanziert und
bildete die Grundlage fiir eine gemein-
same Publikation [7]. Die Ergebnisse
dieser Studie belegen in allen 36 unter-
suchten Populationen eine hohe geneti-
sche Vielfalt (He = 0,779 bis 0,834 und
Ar = 11,61 bis 14,93). Die Bayes‘sche
Clusteranalyse ergab, dass es zwei ge-
netisch unterschiedliche Gruppen fiir
WeiBtannenpopulationen gibt: einen
groBeren Cluster, der die Karpaten des
inneren Ostens, die Karpaten der Kriim-
mung, die Stidkarpaten und das Ba-
natgebirge umfasst, und den zweiten
Cluster, der den groBten Teil der Popula-
tionen der Nord- und duBeren Ostkarpa-
ten abdeckt. Die eindeutige genetische
Differenzierung der Weiltannenpopu-
lationen fiihrt zur Ausweisung von zwei
Herkunftsregionen, die bei der Nutzung
beriicksichtigt werden sollten.

Im Rahmen eines Gastaufenthalts von
Dr. Maria Teodosiu (kofinanziert vom ru-
manischen Ministerium fiir Forschung
und Innovation im Rahmen des Projekts
PN19070305) wurde die Samenplanta-
ge Avrig genetisch charakterisiert. Die
Plantage stockt in den siidlichen Kar-
paten auf 615 m ii. NN. 1979 wurde sie
auf einer Gesamtflache von 5 ha begriin-
det und beinhaltet 39 Klone, die mehr-
mals wiederholt und zuféllig verteilt an-
gepflanzt wurden. Die Wiederholungen
eines Klons werden als ,Ramets“ be-
zeichnet. Als Vergleichspopulation wur-
den die Klone der Samenplantage Sfan-
tul Gheorghe (SP_SG) verwendet. Diese
Samenplantage wurde 1981 mit 26 Klo-
nen auf einer Flache von 10 ha etabliert.
Die Plusbaume wurden dabei in der glei-
chen Herkunftsregion wie bei der Sa-
menplantage Avrig gewonnen.

Das verwendete Vermehrungsgut
wurde auf dem Markt gekauft und
stammte aus der Samenplantage Av-
rig in Rumaénien. Fiir diesen Vergleich
wurden 96 zuféllig ausgewahlte Sa-
men verwendet. Die daraus extrahierte
DNA wurde danach in einer Polymera-
sekettenreaktion (PCR) fiir die geneti-

yInsgesamt ist die
genetische
Vielfalt in beiden
rumanischen
Weifdtannen-

Samenplantagen
hoch.
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schen Analysen mittels 15 hochvaria-
bler DNA-Marker (Kernmikrosatelliten)
verwendet. Ausgehend von den fir die
Einzelbdaume bestimmten Multilocus-
Genotypen wurden zuerst die Allelhdu-
figkeiten und daraus dann Parameter
berechnet, die die genetische Variation
innerhalb der Vorkommen beschreiben.
Genetische Indizes wurden mit dem
Programm GenAlex Version 6.5 [8] be-
rechnet. Verwandtschaftsbeziehungen
zwischen den Samen wurden mit dem
Programm COLONY berechnet [11] und
Voll- und Halbgeschwister identifiziert
und moglichen Eltern zugeordnet.

Was hat die
Untersuchung ergeben?

Zuerst erfolgte ein Vergleich der geneti-
schen Vielfalt der ruménischen Samen-
plantagen (SP_Avrig und SP_SG). Die
Anzahl der Allele (Na) schwankt zwischen
9,38 (SP_Avrig) und 8,15 (SP_SG) mit
einem Gesamtdurchschnitt von Na = 8,77.
Die Anzahl der effektiven Allele (Ne) liegt
zwischen 4,50 (SP_ Avrig) und 4,54
(SP_SG) mit einem Gesamtmittelwert von
Ne = 4,52. Die Heterozygotie (He) war in
beiden Samenplantagen hoch (Mittel-
wert = 0,602). Die allelische Vielfalt (Ar)
schwankte zwischen 8,34 (SP_Avrig) und
8,07 (SP_SG) mit einem Gesamtmittelwert
von Ar = 8,21. Der Inzuchtkoeffizient (Fis)

Genetische Variation

variierte von -0,017 (SP_Avrig) bis 0,043
(SP_SG) (Tab. 1).

Insgesamt ist die genetische Vielfalt
in beiden ruménischen Weiltannen-Sa-
menplantagen hoch. Der Vergleich mit
den untersuchten Bestanden aus der Stu-
die in Rumanien [7] zeigt, dass die gene-
tische Vielfalt vergleichbar ist mit den
Samenplantagen Avrig und SG (mittlere
Anzahl der Allele iiber alle 36 Bestande
mit 14,02, Ar 13,51, beobachtete Hetero-
zygotie 0,80 und erwartetet Heterozygo-
tie 0,83). In der Studie wurden sieben der
15 hier verwendeten Kern-Mikrosatelliten
(nSSR) angewandt.

Die Zuordnung basiert auf den gene-
tischen Abstidnden [9] zwischen der Sa-
menplantage Sfantul Gheorghe (SP_SG)
und der Samenplantage Avrig (SP Av-
rig) aus Ruménien sowie Samen der Sa-
menplantage Avrig (Sa_Avrig). Das Er-
gebnis zeigt eine eindeutige Zuordnung
der Samen zu der Samenplantage Av-
rig. Wichtig zu unterstreichen ist, dass
die Samen aus der Samenplantage Avrig
zu 99,98 % mit den Klonen der Samen-
plantage Avrig gruppiert werden. Es wird
deutlich, dass der groBte genetische Un-
terschied zwischen der Samenplantage
Sfantul Gheorghe (SP_SG) und den ande-
ren beiden Kollektiven liegt. Bei der El-
ternschaftsanalyse des Saatguts aus der
Samenplantage Avrig (SP_Avrig) zeigt
sich ein weitgehend mit den Erwartun-
gen libereinstimmendes Ergebnis, wobei
der iiberwiegende Teil der Nachkommen
aus Bestdubungen innerhalb der Planta-
ge stammt. Die Variabilitdt der verwende-
ten Kern-DNA-Mikrosatelliten ermoglich-
te die Bestimmung der Eltern. Bei
84 Samen (87,5 %) stammten Mutter- und
Vaterbdume (also beide Eltern) eindeutig
aus der Samenplantage Avrig. Von weite-
ren 11 Samen (12,5 %) stammte zumin-
dest ein Elternteil aus der Plantage. Da-
mit stammten nur bei einem Samen der
Zufallsstichprobe (96 Samen) die Eltern
nicht aus der Plantage. Der Selbstungs-
anteil war sehr gering.

Tab. 1: Parameter der genetischen Variation der rumanischen WeiBtannen-Samenplantagen

SP_Avrig 39

938 450 834 0607 0593 0601 -0017

SP_SG 26 815 454 807 0601 061 0623 0043
Mittelwert gesamt 32 877 452 821 0604 0,602 0612 0,013

N = Probenzahl; Na = mittlere Anzahl verschiedener Allele; Ne = mittlere Anzahl von effektiven Allelen; Ar = mittlere allelische Vielfalt
(basierend auf einer StichprobengréBe von 26 Individuen); Hb = beobachtete Heterozygotie; He = erwartete Heterozygotie; uHe = unver-

zerrte erwartete Heterozygotie; Fis = Inzuchtkoeffizient
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Abb. 2: Phylogenet|sche Gruppen der Riickwanderungswege der WeiBtanne (R: Refugialgebiet)

Die Studie zeigt, wie genau der Ur-
sprung des Saatguts identifiziert werden
kann, wenn die DNA-Fingerabdriicke der
einzelnen Klone von Samenplantagen
verfligbar sind. Dariiber hinaus konnen
mit bestehenden Elternschaftsanalyse-
Programmen wie COLONY Mutterbaume
jeden Samens identifiziert und der Grad
des Polleneintrags tiberpriift werden.
Die reprasentative Verteilung der Klone
auf der Samenplantage sowie eine voll-
standige Beerntung der Samenplanta-
ge haben eine sehr hohe Bedeutung und
sollten beriicksichtigt werden.

Was lisst sich aus
den Ergebnissen schlief3en?

Der Waldumbau wird in ganz Europa dis-
kutiert und von vielen Landern bereits
umgesetzt. Entscheidend fiir den Anbau-
erfolg und die Stabilisierung der Waldbe-
stdnde ist die Verwendung von geeigne-
ten und standortgerechten Baumarten
und Herkiinften. Der Bedarf an hochwer-
tigem und herkunftssicherem Vermeh-
rungsgut, das am Anfang der Produkti-
onskette steht, ist sehr hoch und kann
bei vielen Baumarten nicht befriedigt
werden. Bei allen genutzten Saatgutquel-
len sollte die Anzahl der zu beerntenden
Baume hoch sein. Bei allen windbe-
stdubten Baumarten werden mindestens

Literaturhinweise:
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100 Baume ohne Fragmentierung emp-
fohlen [10]. Neben der Herkunftssicher-
heit und der Beerntung ist die geneti-
sche Ausstattung (Struktur, Vielfalt und
Diversitét) der Bestande ein wichtiger
MaBstab fiir die zukiinftige Anpassungs-
fahigkeit und sollte vor dem Anbau
bekannt sein. Ein Uberblick der geneti-
schen Ausstattung von bayerischen
Bestanden der Weitanne wurde 2011
durch Konnert und Schirmer [5] gege-
ben.

Zurzeit erfolgt die genetische Cha-
rakterisierung der bayerischen Samen-
plantagen und der moglichen Gen-
erhaltungsbestédnde der Weitanne.
Besonders bei der Gewinnung und Ein-
bringung von Vermehrungsgut aus Po-
pulationen, die als klimaplastisch gel-
ten und auBerhalb Bayerns liegen,
sollten diese Parameter bekannt und
uberpriifbar sein. Wenn klimaplasti-
sche Herkiinfte heimischer Hauptbaum-
arten zur Anreicherung des Genpools
genutzt werden und dadurch zu einer
Erhohung der Anpassungsfahigkeit (as-
sisted gene flow) fiihren, sollte die ge-
netische Ausstattung detailliert analy-
siert werden. Im Rahmen dieser Arbeit
wurde die Herkunftskontrolle bei der
WeiBtanne mittels genetischer Ana-
lysen vorgenommen. In unterschied-
lichen Untersuchungen wurden eine
hohe genetische Vielfalt sowie ein {iber-
durchschnittliches Wachstum der ruma-
nischen Herkiinfte belegt. Fiir die zu-
kiinftige Verwendung muss auch eine
hohe Herkunftssicherheit gewahrleistet

werden. Die Saatgutpriifung am AWG
stellte eine hohe Keimfdhigkeit der vor-
liegenden Samenpartie fest, was als ers-
ter Hinweis fiir qualitativ hochwertiges
Vermehrungsgut gewertet werden kann.
Durch die Anwendung von forstgeneti-
schen Labormethoden konnte eine hohe
Ubereinstimmung der Samenpartie mit
den Genotypen der Samenplantage Av-
rig nachgewiesen werden. Von den 96
analysierten Samen konnten 95 den Ge-
notypen zugeordnet werden, die auf der
Samenplantage zu finden sind. Die an-
gewandten Analyseverfahren und -me-
thoden kénnen fiir die Uberpriifung
weiterer Samenplantagen dieser Baum-
art uneingeschrankt verwendet werden.
Im Rahmen der weiteren Forschungsko-
operation ist geplant, mindestens fiinf
weitere ruménische Samenplantagen
genetisch zu inventarisieren und damit
die Uberpriifbarkeit zu erméglichen.
Des Weiteren sollte die genetische Cha-
rakterisierung von weiteren deutschen
Samenplantagen erfolgen, die zukiinftig
genutzt werden sollen.

Das im Rahmen dieser Arbeit vor-
gestellte Vorgehen sollte fiir weite-
re Baumarten getestet und etabliert
werden. Damit kann die Herkunftssi-
cherheit bei der Nutzung alternativer
Herkiinfte heimischer und nicht heimi-
scher Baumarten gesteigert werden.
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