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1.  Einleitung

In Mitteleuropa sind etwa 40,6 % (Nordeuropa 43,2 %, Westeuropa 23,8 % und Ost-
europa 42,6%) der Landfläche von Wäldern bedeckt (BML 1999, 2001, STATISTI-
SCHES BUNDESAMT DEUTSCHLAND 2001). Wälder stellen somit eine der bedeutend-
sten natürlichen Vegetationsformen dar. Sie erfüllen unverzichtbare Nutz-, Schutz- und
Erholungsfunktionen. Ihre nachhaltige Bewirtschaftung im Rahmen einer naturnahen
Forstwirtschaft gehört heute zu den natürlichsten Landnutzungsformen.

Die Eiche ist im mitteleuropäischen Raum eine Waldbaumart mit hoher ökologischer
und forstlicher Bedeutung. Die Traubeneiche nimmt in der Forstwirtschaft wegen ihres
hohen wirtschaftlichen Wertes eine besondere Stellung ein. Als bestandsbildende
Baumart oder auch als Beimischung ist sie Grundlage und Bestandteil vieler kom-
plexer Waldökosysteme. Die an Eichenwälder gebundenen vielfältigen Lebensgemein-
schaften von Fauna und Flora sind unersetzliche Bestandteile der belebten Umwelt
(ZAHNER und LOY 2000).

Der Wald als Ökosystem zeigt einige Besonderheiten. Aufgrund ihrer Ortsgebunden-
heit und Langlebigkeit sind Waldbäume einer äußerst komplexen Umwelt ausgesetzt.
Dies gilt insbesondere für die Eiche mit ihrer außergewöhnlich langen Lebensdauer
von bis zu 800 Jahren. Auf diese Weise unterliegt sie einer sehr großen zeitlichen und
räumlichen Umweltheterogenität. Dies ist auch bei einer forstlichen Bewirtschaftung
der Fall. Die Umtriebszeiten liegen bei der Eiche in der Regel deutlich über 200
Jahren. Im Vergleich zu anderen Baumarten ist dies auch aus forstlicher Sicht un-
gewöhnlich lang.

Eine hohe genetische Variation ist die Voraussetzung dafür, dass Baumpopulationen
flexibel auf Änderung der Umweltverhältnisse reagieren können (GREGORIUS et al.
1985, GREGORIUS 1995, ZIEHE et al. 1996). Durch sie wird die Anpassungsfähigkeit
determiniert. Als ökologisch-genetischer Stabilitätsparameter charakterisiert sie das
Potential einer Population, sich durch Änderung ihrer genetischen Strukturen an
variable Umweltbedingungen immer wieder anzupassen und dadurch auf Dauer zu
überleben (GREGORIUS 1991b). Demgegenüber beschreibt die Angepasstheit einer
Population den Zustand, der es dieser Population ermöglicht, unter den jeweils
gegebenen Umweltbedingungen zu überleben und zu reproduzieren (GREGORIUS et al.
1985, GREGORIUS 1989b).

Waldbäume weisen gegenüber anderen Nutzpflanzen eine größere genetische Varia-
bilität auf, bezogen auf Heterozygotie und mittlere Anzahl Allele (Gene) je Genort
(MÜLLER-STARCK 1997d, STREHLE 2000). In dieser Hinsicht unterscheiden sich
Bäume in erheblichem Maß von anderen Nutzpflanzen.
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Die Umweltheterogenität ist im Rahmen der forstlichen Bewirtschaftung nur in be-
grenztem Rahmen beeinflussbar. Manche Maßnahmen, wie z.B. Düngung und Boden-
melioration sind wirtschaftlich und ökologisch differenziert zu werten. Andere Um-
weltvariablen wie beispielsweise ungünstige klimatische Standortbedingungen können
überhaupt nicht beeinflusst werden. Auf der anderen Seite verändert der Mensch aber
auch das Klima und ist verantwortlich für Immissionen wie beispielsweise den
erhöhten Stickstoffeintrag.

Aus der Ungleichheit der Generationszyklen der Eichen- und ihrer Parasitenpopula-
tionen ergibt sich ein besonderes Risiko. Mit der Lebensdauer von Waldbäumen steigt
die Zahl der Populationszyklen der meist kurzlebigen Parasiten. Entsprechend steigt
die Wahrscheinlichkeit, dass die Schadorganismen neue angepasste genetische
Varianten an den Wirt entwickeln und so dessen Abwehrmechanismen überwinden.
Diese Belastungen durch biotische und abiotische Schadfaktoren sind nur schwer
prognostizierbar und entziehen sich weitgehend der Beeinflussbarkeit durch den
Menschen.

In den letzten Jahrzehnten haben die Belastungen der Wälder immissionsbedingt zuge-
nommen, so dass die Anforderungen an das Potential zur Anpassungsfähigkeit an
Stressfaktoren entscheidend an Bedeutung gewonnen hat.

Zusätzlich zum natürlichen Umweltstress, bedingt durch Standort, Frost oder Pa-
rasitenbefall, kommen menschliche Eingriffe in die Waldökosysteme. Waldnutzung
und -bewirtschaftung beeinflussen die Entstehung und Entwicklung des Waldes
(MOSANDL 1991a, 1991b, KOHLSTOCK 1993, KÜSTER 2000). Bereits geringe Eingriffe
in natürliche Systeme wie z.B. die Beschaffung von forstlichem Vermehrungsgut
(Erntemodus), die Art der Verjüngung (Naturverjüngung, Saat oder Pflanzung), das
Verjüngungsverfahren, Zäunung, sowie Pflege und Durchforstung können weitgehend
unbekannte ökologisch-genetische Konsequenzen zur Folge haben. Diese Beeinträchti-
gungen können dazu führen, dass sich die Viabilität der jeweiligen Populationen
verringert und Individuen schon vorzeitig absterben.

In Anbetracht der sowohl ökologischen als auch ökonomischen Bedeutung unserer
Wälder und der komplexen Einflüsse, denen sie unterliegen, steht die Bewahrung der
Anpassungsfähigkeit an variable Umweltbedingungen und damit die Stabilität für
Baumpopulationen im Vordergrund (MÜLLER-STARCK et al. 1995). Eine große
genetische Variation innerhalb von Eichenpopulationen ist damit die wichtigste
Voraussetzung für deren Fähigkeit, sich an komplexe und sehr variable Umweltver-
hältnisse anzupassen und dadurch über lange Zeiträume zu überleben.

Nach den geltenden gesetzlichen Bestimmungen über forstliches Vermehrungsgut
werden Bestände zur Saatgutgewinnung vor allem nach phänotypischen Merkmalen
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zugelassen. Eine praxisnahe, forstgenetische Grundlagenforschung kann dazu beitra-
gen, dass in Zukunft verstärkt auch genetische Kriterien zur Beurteilung der Qualität
von forstlichem Vermehrungsgut angewendet und auch bei der Gesetzgebung Berück-
sichtigung finden.

Die vorliegende Arbeit konzentriert sich auf die Untersuchung der Waldverjüngung bei
der Traubeneiche (Quercus petraea (Matt.) Liebl.). Dieses Stadium des Übergangs
vom Altbestand zur Verjüngung determiniert das Anpassungspotential der nach-
folgenden Generation und hat elementare Bedeutung für deren langfristiges Überleben.
Die genetische Variation (genetische Variabilität), aber auch die genetischen Belastun-
gen für die nachfolgenden Generationen werden in diesem Stadium festgelegt.

Mit Hilfe genetischer Marker können Genotypen von Altbäumen, Samen und Jung-
pflanzen ermittelt werden. Die Ergebnisse dieser Inventuren ermöglichen die
Bestimmung der genetischen Variation innerhalb und zwischen Altbeständen sowie
ihre Dynamik beim Übergang zur nächsten Generation. Destabilisierende Einflüsse auf
Waldökosysteme (Genverluste, Inzuchtdepression) können so besser erkannt und in
Zukunft vermieden werden.

1.1  Die Baumart Traubeneiche (Quercus petraea (Matt.) L iebl.)

1.1.1  Natür liche Verbreitung

Abbildung 1: Natürliche Areale von Quercus robur und Quercus petraea (aus SCHÜTT et al. 1992).



Reproduktion in Beständen der Traubeneiche
1. Einleitung

4

Die Traubeneiche, auch Wintereiche (engl. sessile oak) genannt, ist zusammen mit der
Stieleiche (Quercus robur L., engl.: pedunculate oak) nach der Rotbuche (Fagus
sylvatica L.) die häufigste und forstlich wichtigste Laubbaumart Mitteleuropas. Ihre
Heimat umfasst West-, Mittel- und Südeuropa und den Kaukasus. Insgesamt gesehen
hat die Traubeneiche ein deutlich kleineres Verbreitungsareal als die Stieleiche. So
fehlt sie beispielsweise in Osteuropa und reicht nicht ganz so weit nach Norden und
nach Süden. Ihr Arealzentrum liegt im mitteleuropäischen (subatlantisch-submedi-
terranen) Raum (AAS 2000, SCHÜTT et al. 1992).

Die Eichen sind mit ca. 9 % Anteil an der Waldfläche nach Fichte (33 %), Kiefer (28
%) und Buche (14 %) die vierthäufigste Baumart in Deutschland. Als Haupt- oder
Mischbaumart bestocken sie eine Fläche von 876.476 Hektar (BML 1999).

Die Traubeneiche kommt in Deutschland von der Ebene bis in mittlere Gebirgslagen
vor (Harz bis 650 m, Bayerischer Wald bis 715 m, Bayerische Alpen bis 900 m). Sie
bevorzugt ozeanisch getöntes Klima, meidet kontinentale Lagen und ist weniger
winterfrosthart als die Stieleiche. Einige ihrer Hauptvorkommen sind der Spessart, der
Steigerwald und der Pfälzer Wald (AAS 2000, SCHÜTT et al. 1992).

1.1.2  Waldbauliche und er tragskundliche Eigenschaften sowie Gefährdungen der
Traubeneiche

Die Traubeneiche ist eine Halblichtbaumart mit raschem Jugendwachstum. Der Zu-
wachs sinkt nach der frühen Kulmination stetig, aber langsam, bleibt jedoch bis ins
hohe Alter erhalten. In ihrer Jugend hat sie die Fähigkeit zur Bildung einer großen
Krone. Im Alter hingegen ist nur eine mäßige Kronenregeneration möglich. Die
Traubeneiche reagiert auf eine plötzliche Freistellung mit der Bildung von Wasser-
reisern. Außerdem kann sie im Sommer Johannistriebe ausbilden. Diese Fähigkeit
ermöglicht es der Eiche, auch nach Kalamitäten wie beispielsweise Kahlfraß durch In-
sekten, die Vegetationsperiode wenigstens noch teilweise zu nutzen (BURSCHEL und
HUSS 1997, SCHÜTT et al. 1992).

Die Wuchsleistung der Traubeneiche ist relativ gering. So werden in der I. Ertrags-
klasse im Alter 150 bei Mittelhöhe = 31 m, Stammzahl 123 Bäume/ ha : 436 Vorrats-
festmeter, 6,7 Vorratsfestmeter durchschnittlicher Gesamtzuwachs erreicht (Ertrags-
tafel JÜTTNER 1955, mäßige Durchforstung).

Voraussetzung für den forstwirtschaftlichen Ertrag ist die Produktion von Wertholz.
Die Erziehung von Furnierholzqualitäten benötigt lange Umtriebszeiten von über
zweihundert Jahren. Entscheidend für die Wertholzerzeugung ist eine gleichmäßige
und stammzahlreiche Verjüngung. Wichtig ist die rechtzeitige und regelmäßige
intensive Pflege, sowie die Begründung, Erhaltung und Steuerung eines Neben-
bestandes aus Schattholzarten.
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Eichen haben ein ausgesprochen starkes Stockausschlagvermögen. Dies wurde für
spezielle Bewirtschaftungsformen, zum Beispiel bei der Nieder- und Mittelwaldwirt-
schaft vom Menschen ausgenutzt. Diese Bewirtschaftungsformen spielen in Deutsch-
land heute allerdings nur noch eine geringe Rolle (BURSCHEL und HUSS 1997).

Die Traubeneiche fruktifiziert in geschlossenen Beständen nicht vor Alter 40, im Frei-
stand ab 20, in der Regel aber später als die Stieleiche (BURGER 1921, KRAHL-URBAN

1959, ROHMEDER 1972, SHAW 1974, AAS 2000). Dabei treten starke jährliche
Schwankungen in der Blüten- und Samenbildung (Mast) auf. Generell blühen Indivi-
duen und Bestände häufiger und meistens auch intensiver als sie fruktifizieren. Im
Handel mit Saatgut und in der Versorgung mit Jungpflanzen kann es deshalb zu
temporären Engpässen kommen (FRANKE 1991).

Oft findet man eine Synchronisation von Mastjahren zwischen den Individuen einer
Population und zwischen Populationen ganzer Regionen. Die Ursache dafür ist im
Detail bisher nicht geklärt. Es wird angenommen, dass Klima, Witterung und auch die
Verfügbarkeit von Reservestoffen des Mutterbaums eine zentrale Rolle spielen.

Bei den Früchten der Eiche (Eicheln) handelt es sich botanisch gesehen um Nuss-
früchte (ROHMEDER 1972). Um die Überlebenschancen zu erhöhen, ist die Produktion
eines hohen Samenangebots (Samenprädation) Voraussetzung. Die Verbreitung der
Eicheln findet durch Kleinsäuger und vor allem durch Vögel statt. Auf diese Weise ist
eine Ausbreitung bis zu mehreren Kilometern möglich (AAS 2000). Ansonsten ver-
bleiben die Eicheln aufgrund der Schwere der Früchte in unmittelbarer Nähe des
Mutterbaumes.

Die Eiche wird im allgemeinen als gering sturmwurfgefährdet eingestuft. Trotzdem
unterliegt sie zahlreichen anderen Gefährdungen. Dazu gehören beispielsweise Spät-
fröste. Weitere Gefährdungen werden durch Tiere hervorgerufen. Rot- und Rehwild
verursachen teilweise erhebliche Schäden durch Verbiss an Jungpflanzen, Rotwild
zusätzlich dazu Schälschäden an jüngeren Bäumen (Stangenholz). Mäuse stehen als
Kulturschädlinge an vorderster Stelle. Außerdem bieten Eichen einen idealen Lebens-
raum für zahlreiche Insektenarten. Schwammspinner (Lymantria dispar), Eichen-
wickler (Tortrix viridana) und Frostspanner (Hibernia defoliaria) gehören dabei zu
den wichtigsten forstlichen Schädlingen. Abschließend ist - neben zahlreichen anderen
Pilzarten, die an der Eiche vorkommen - noch der Eichenmehltau (Microsphaera
alphitoides Grif. et Maubl.) zu erwähnen, der vor allem in Kulturen, aber auch an
Johannistrieben schädigend auftritt (BURSCHEL und HUSS 1997, SCHÜTT et al. 1992,
AAS 2000).

1.1.3  Waldgeschichtliche Rahmenbedingungen

Viele Eichenwälder sind anthropogenen Ursprungs. Wegen ihrer vielfältigen Nut-
zungsmöglichkeiten wurde die Eiche bereits in vorgeschichtlicher Zeit vom Menschen
gefördert. Auch die Vorliebe des Adels auf die Jagd zu gehen, sicherte den Erhalt von
Eichenwäldern. Ihre stärkereichen Früchte hatten für die Schweinemast große
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Bedeutung. Aus dieser Zeit stammen die heute noch gebräuchlichen Bezeichnungen
wie Spreng-, Halb- oder Vollmast.

Aus Eicheln wurde früher durch Rösten ein Kaffeesurrogat, der Eichelkaffee, herge-
stellt. In der Volksmedizin hat man verschiedenen Mitteln Heilkräfte zugesprochen,
die aus Blättern, Früchten und der Rinde der Eiche gewonnen wurden. Vor allem die
adstringierende (zusammenziehende) Wirkung der Gerbstoffe stand dabei im Vorder-
grund. Außerdem wirken sie virustatisch. Hauptanwendungsgebiet waren Voll- und
Sitzbäder bei chronischen Hautkrankheiten (ZWIERLEIN 1897).

Die oben genannten Bewirtschaftungsformen wie Nieder- und Mittelwald waren aus
den damals wichtigsten Verwendungen der Eiche entstanden. Sie lieferte Gerbrinde für
das Leder (Lohgerberei), das notwendige Brennholz und auch Holz zum Bauen. Erst
im Verlauf der letzten 200 Jahre wurde die Eiche wegen ihrer Langsamwüchsigkeit zu-
gunsten schnellerwüchsiger Nadel- und Laubbaumarten stark zurückgedrängt.

Die Eiche hat im germanischen Raum eine große kultische und symbolische Bedeu-
tung (Gerichts- und Friedenseiche) und wurde oftmals als heilig verehrt. Heute findet
man Eichenlaub auf der Rückseite unseres Münzgeldes. Auch auf den neuen Euro-
Münzen aus Deutschland wird Eichenlaub abgebildet sein.

1.1.4  Wir tschaftliche Bedeutung

Die Eiche gehört heute zu den wertvollsten einheimischen Hölzern. Eichenholz wird
als Rund- und Schnittholz und als Furnier vermarktet. Furnierqualitäten bringen dabei
höchste Erlöse. So bewegen sich allein die Rundholzpreise zwischen 100 und 10.000
DM/Festmeter mit Spitzenwerten über 13.000 DM/Festmeter (FLEDER 1982). In
Bayern wurden im Durchschnitt der letzten acht Jahre Erlöse von deutlich über 200
DM/Festmeter erzielt. Damit ist der Durchschnittserlös mehr als doppelt so hoch wie
der von Buche und allen anderen Nadelhölzern zusammen (BAYSTMELF 1999).

Holzpreisstatistik Leitsortiment B 3a
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Abbildung 2: Holzpreisstatistik der Jahre 1949 -1999 für die Bayerischen Staatsforstverwaltung für
das Leitsortiment B, Stärkeklasse 3a [DM/Festmeter]
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Holzpreisstatistik Furnier Stärkeklasse 6
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Abbildung 3: Holzpreisstatistik der Jahre 1949 -1999 für die Bayerischen Staatsforstverwaltung für
Furnierqualitäten der Stärkeklasse 6 [DM/Festmeter]

Die Eiche hat als Möbelholz schon vielerlei Modewellen überdauert. Auch bei der
Verwendung als Parkett gehört sie zu den beliebtesten Holzarten. In jüngerer Zeit
wächst auch die Nachfrage nach Fassholz wieder an. Dagegen wurde Eichenholz aus
seiner, bis vor wenigen Jahrzehnten sehr wichtigen Verwendung im Eisenbahnbereich,
nämlich der Verarbeitung zu Schwellen (Weichenschwellen), in zunehmendem Maß
durch Betonschwellen zurückgedrängt (BAYSTMELF 1999, BML 1999).

Die Substitution fossiler Brennstoffe durch den vermehrten Einsatz von Holz aus nach-
haltiger Bewirtschaftung als Energieträger führt zu einer Verminderung fossiler
Kohlendioxid-Emissionen. In Zeiten steigender Rohölpreise und zunehmendem
Bewußtsein der Bevölkerung für den Einsatz nachwachsender und regenerierbarer
Rohstoffe mit einer neutralen CO2-Bilanz, erlebt die Eiche, neben anderen Baumarten,
eine Renaissance in der Verwendung als Brennholz. Bei einem durchschnittlichen
Stammholzanteil der Eiche zwischen 40 und 50 % erscheint dies eine durchaus
erfreuliche Entwicklung.

1.1.5  Die Reproduktion der  Traubeneiche

Bisher gibt es nur wenige genetische Untersuchungen zur Charakterisierung der Repro-
duktion der einheimischen Eichenarten, wobei diese aus Frankreich stammen
(BACILIERI et al. 1996). In einem Mischbestand von Stiel- und Traubeneiche (217 bzw.
190 Bäume) wurden unter den sehr verallgemeinernden Annahmen des ”Mixed-
Mating-Model”  (RITLAND 1983) Fremdbefruchtungsraten zwischen 91,8 % und 100 %
geschätzt (Isoenzym-Genmarker). Weitere Untersuchungen zum Thema Reproduktion
stammen aus Göttingen (HERZOG 1998, GEHLE 1999). HERZOG verglich im Rahmen
einer größeren Untersuchung unter anderem fünf Stieleichenpopulationen mit deren
jeweiligen Nachkommenschaften eines Vollmastjahres (2-jährige Jungpflanzen) vor
allem hinsichtlich ihrer Allelausstattung. GEHLE inventarisierte 15 Altbestände und
deren Nachkommen.

Zusätzliche Untersuchungen über die Hybridisierung zwischen beiden Arten zeigen,
dass der männliche Beitrag der Traubeneiche zu Nachkommenschaften der Stieleiche
bis zu 48 % betragen kann. Die Problematik der Hybridisierung von Stiel- und
Traubeneiche ist seit langem Thema wissenschaftlicher Untersuchungen (DENGLER

1941). Bis heute ist sie immer wieder Gegenstand aktueller Diskussionen (KLEIN-



Reproduktion in Beständen der Traubeneiche
1. Einleitung

8

SCHMIT 1995, KLEINSCHMIT J.R.G. et al. 1995, AAS et al. 1993, 1997, 1998, HERTEL

1998, KLEINSCHMIT und KLEINSCHMIT 2000, LIESEBACH und STEPHAN 2000).

Bei der Buche konnte anhand genetischer Vergleiche zwischen Altbeständen und ihren
Nachkommenschaften mit Hilfe von Isoenzym-Genmarkern nachgewiesen werden,
dass Selbstbefruchtung und Genfluss besonders von Populationsstruktur und -größe,
sowie von der räumlichen Isolation der Altbestände abhängen (STARKE 1996). Bei der
Tanne erwiesen sich die aus zwei verschiedenen Reproduktionsperioden stammenden
Nachkommenschaften eines Erntebestandes als genetisch so heterogen, dass statistisch
hochsignifikante Unterschiede nachweisbar waren (HUSSENDÖRFER und KONNERT

1998).

Untersuchungen an Kiefer haben gezeigt, dass der reproduktive Erfolg einzelner
Individuen bezüglich ihrer männlichen und weiblichen Gameten, sowohl zwischen
zwei Samenplantagen gleicher Klonausstattung, als auch zwischen zwei verschiedenen
Reproduktionsperioden dieser beiden Plantagen signifikante Unterschiede aufweist.
Der Unterschied zwischen den beiden Samenjahren war dabei noch größer, als der
zwischen den Samenplantagen innerhalb der selben Reproduktionsperiode (MÜLLER-
STARCK 1985).

Blüten, Früchte und Samen

Traubeneichen sind, wie alle Fagaceaen, einhäusig (monözisch) mit getrennt
geschlechtlichen Blüten. Die männlichen Blüten sind als dünne, schlaff hängende, viel-
blütige Kätzchen zu erkennen, die büschelartig in den Blütenknospen der letztjährigen
Triebe oder einzeln blattachselständig im basalen Bereich der diesjährigen Triebe
stehen. Die weiblichen Blüten sitzen blattachselständig an der Spitze der Frühjahrs-
triebe.

Die Blütezeit beginnt, verglichen mit anderen einheimischen Laubbaumarten, relativ
spät zwischen Mitte April und Mitte Mai. Sie fällt mit dem Laubaustrieb zusammen,
wobei die Hauptblüte kurz vor der vollständigen Blattausbildung stattfindet. Die
Blütenentfaltung liegt zwischen wenigen Tagen bis etwa zwei Wochen und wird von
der Witterung wesentlich beeinflusst. Die weiblichen Blüten entwickeln sich vor den
männlichen Blüten (Dichogamie, Protogynie), was als mögliche Ursache für eine
gewisse Selbststerilität gesehen wird. Alle Eichenarten sind anemogam (ROHMEDER

1972). Man nimmt daher an, dass die Bestäubung überwiegend zwischen benachbarten
Individuen stattfindet. Es sind jedoch auch Gegenbeispiele bekannt (DOW und ASHLEY

1997).

Das Reifen und der Abfall der Früchte findet im Herbst nach der Blüte von September
bis Oktober statt (ROHMEDER 1972). Das Saatgut ist nur schlecht lagerfähig
(ROHMEDER 1972, GUTHKE 1992). Der Wassergehalt der Samen ist mit einem Frisch-
gewicht von ca. 50 % verhältnismäßig hoch. Bei der Traubeneiche findet man keine
Keimhemmung, so dass die Eicheln zum Teil schon am Mutterbaum keimen können.
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Die Kotyledonen verbleiben bei der Keimung in der Erde (hypogäische Keimung). Das
Wachstum des Keimlings ist proportional zur Samengröße (AAS 2000).

Reproduktionssystem

Das Reproduktionssystem ist Bestandteil des genetischen Systems. Der Begriff des
genetischen Systems wurde von DARLINGTON (1939) geprägt. Das genetische System
einer Art umfasst die artspezifischen Mechanismen der Speicherung, Neugewinnung,
Erprobung, Neukombination, Modifikation und Weitergabe genetischer Information in
Reaktion auf die gegebenen Umweltbedingungen (STERN und TIGERSTEDT 1974).
Neue genetische Informationen können durch Mutation und Immigration entstehen.

Das Reproduktionssystem beinhaltet alle Vorgänge von der Gametenproduktion, das
heißt der Erzeugung und Bereitstellung von männlichen und weiblichen Gameten bis
zur Zygotenbildung. Da sich das Zygotenstadium einer genetischen Betrachtung ent-
zieht, ist es sinnvoll, das Reproduktionssystem auf das Stadium voll ausgebildeter
Nachkommen (Samen) auszuweiten. Die Samenverbreitung (Migration) gehört dabei
nicht mehr zum Reproduktionssystem (ZIEHE 1982).

Die Umweltverhältnisse beeinflussen Blühtermin und -intensität, den Modus der
Gametenfusion, die Viabilität der Zygoten und determinieren so die genetische
Zusammensetzung der Nachkommenschaft und damit die Überlebens- und An-
passungsfähigkeit der Folgegeneration.

Bei der Reproduktion stehen sich widerstrebende Forderungen, nämlich die Bewah-
rung erprobter und die Erprobung neuer genetischer Information gegenüber. Haupt-
aufgabe genetischer Systeme ist daher die Sicherstellung eines optimalen Verhältnisses
zwischen den beiden einander widerstrebenden Forderungen unter den Bedingungen
einer vorgegebenen Umwelt.

Genetische Systeme bestimmen mit ihren adaptiven Mechanismen die Fähigkeit von
Populationen, sich den gegebenen Umweltbedingungen anzupassen und dadurch zu
überleben. Das darin enthaltene System der sexuellen Reproduktion untergliedert sich
in drei Bereiche:
• Fertilität der Individuen der Parentalpopulation,
• Paarungssystem und
• Viabilität der Nachkommenschaft nach Abschluss der Zygotenbildung.

Fertilität der Individuen der Parentalpopulation

Die Fertilität eines Individuums besteht in seiner Fähigkeit, sich an der Erzeugung der
Folgegeneration zu beteiligen. Dies geschieht durch die Erzeugung und Bereitstellung
von männlichen und weiblichen Gameten. Mögliche Einflussfaktoren sind verschiede-
ne Blühintensitäten, Synchronie oder Asymmetrie der Blüte und Pollentransport. In der
Natur kommt es in der Regel zu Abweichungen von zufallsmäßigen Reproduktions-
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prozessen. Dazu gehören unterschiedliche Fertilitäten der Individuen der Parentalpopu-
lation und nicht zufallsmäßige Prozesse im Verlauf der Gametenbildung.

Paarungssystem

Das Paarungssystem ist ein zentraler Bestandteil des Reproduktionssystems. Es charak-
terisiert den Modus der Fusion weiblicher und männlicher Gameten zur diploiden
Zygote und aller damit zusammenhängender Prozesse. Es beschreibt, welche Paarungs-
kombinationen in welchen Häufigkeiten tatsächlich realisiert werden.

Es gibt verschiedene Möglichkeiten, das Paarungssystem zu analysieren. Eine Betrach-
tung der Verteilung der Paarungen zwischen Individuen konzentriert sich auf die
Quantifizierung von Selbst- und Fremdbefruchtung, sowie allgemein der Befruch-
tungswahrscheinlichkeiten in Abhängigkeit von der Entfernung der Paarungspartner
(HATTEMER et al.1993, MÜLLER-STARCK 1976, 1977).

Eine Analyse der Häufigkeitsverteilungen der Genotypen einzelner Loci (oder
Kombinationen) im Vergleich zu Referenzstrukturen (siehe Kapitel 3.2 Methoden) be-
trachtet Präferenzen und die damit verbundenen unmittelbaren Auswirkungen des
Paarungssystems auf die genotypische Struktur. Selbst- und Fremdbefruchtung können
ebenfalls anhand einzelner Genorte gut untersucht werden.

Unter natürlichen Bedingungen finden auch beim Paarungssystem in der Regel Abwei-
chungen von zufallsmäßigen Reproduktionsprozessen statt. Dazu gehören die Einwir-
kung von Externpollen und Abweichungen von der Zufallspaarung. Zu den nicht-
zufallsmäßigen Paarungen gehören folgende Prozesse:

a)  Assortative Paarung
b)  Bevorzugte Verwandtenpaarung/ Inzuchtsysteme

a) Assortative Paarung

Zwei oder mehr Typen mit gleicher Paarungsreferenz weisen verschiedene Paarungs-
präferenzen auf. Grund hierfür können bestimmte Merkmalsausprägungen sein, die
entweder phäno- oder genotypisch sein können. Paarungspartner werden so aufgrund
ihrer Ähnlichkeit bevorzugt (= positiv assortative Paarung) oder benachteiligt
(MÜLLER-STARCK 1977, Kapitel 3.2 Methoden). Der Ausschluss bestimmter Paarun-
gen aufgrund von Inkompatibilitäten verursacht negativ assortative Paarung.

b) Bevorzugte Verwandtenpaarung/ Inzuchtsysteme

Die Verwandtenpaarung (Inzuchtsysteme) beschreibt eine Paarungskonstellation auf
der Basis genealogischer Beziehungen. Sie kann Folge einer Konstellation sein, bei der
nur eine begrenzte Anzahl von Individuen in direktem Paarungskontakt steht. Möglich-
keiten der Verwandtenpaarung sind Selbstbefruchtung und Voll- bzw. Halbgeschwi-
sterpaarung.
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In Pflanzenpopulationen (natürlichen Populationen) paaren benachbarte Individuen
bevorzugt, wenn die Verbreitung des Pollens beschränkt ist. Bei gleichzeitiger
Beschränkung von Pollen und Samenverbreitung kommt es zur Bildung von Gruppen
verwandter Bäume bei der Naturverjüngung. In der Folge kommt es wiederum zu
Verwandtenpaarung. So kann es zur Entstehung deutlicher Inzuchteffekte kommen.
Diese führen zu diversen nachteiligen Wirkungen wie beispielsweise gesteigerter
Mortalität und Abnahme der Wuchsleistung. Die intensivste Form der Verwandten-
paarung ist die Selbstbefruchtung.

Inkompatibilitätssysteme

Inkompatibilitätssysteme sind eng mit dem Paarungssystem verknüpft. Sie können prä-
oder postzygotal sein. Bei präzygotalen Systemen kann das Zustandekommen der
Gametenfusion durch die Pollenkeimung auf der Narbe (sporophytisch) oder des
Pollenschlauchwachstums im Griffel (gametophytisch) von beispielsweise Eigen- oder
Verwandtenpollen verhindert oder gehemmt werden. Postzygotale Inkompatibilitäten
hingegen können zum sofortigen Ausfall von Zygoten oder zum Absterben einzelner
Individuen während der Entwicklung führen. Es gibt sowohl genotypische (zum Bei-
spiel Blühtermin) als auch phänotypische (z.B. Blütenbau) Formen der Inkompatibilität
(MÜLLER-STARCK 1977, STEINER 1992). Sie können genetisch relevante Folgen für
die Struktur der Nachkommenschaft haben.

Viabilität der Nachkommenschaft

Viabilität ist die Voraussetzung für das Erreichen der reproduktiven Altersstadien. Die
Viabilität der Nachkommen dagegen bezieht sich auf die Zygotenbildung und -ent-
wicklung bis zum Stadium voll ausgebildeter Samen. Postzygotale Inkompatibilität
kann den sofortigen Ausfall von Zygoten bewirken oder deren Absterben während der
Entwicklung. Letzteres geschieht in der Regel als Folge konkurrenzbedingter Selektion
gegen die weniger vitalen Embryonen. So kommt es in der Natur häufig zu Abwei-
chungen von zufallsmäßigen Reproduktionsprozessen in Form von unterschiedlichen
Viabilitäten der Zygoten bis zum Samenstadium.

1.2 Gesetzliche Grundlagen

Der Vertrieb von forstlichem Vermehrungsgut der meisten einheimischen Baumarten
(18 Baumarten und die Gattung Populus) ist in Deutschland durch Gesetze und Ver-
ordnungen streng reglementiert. Diese gelten auch für die Traubeneiche (Quercus
petraea (Matt.) Liebl.).

Erste Ansätze, Regelungen für das forstliche Saat- und Pflanzgut zu schaffen, wurden
bereits um 1920 unternommen. Vorreiter war damals die aus dem landwirtschaftlichen
Bereich stammende Sortenkennzeichnung. Standen zunächst die Interessen der Züchter
im Vordergrund, entwickelte sich dann allmählich die Idee des Verbraucherschutzes.
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Heute bildet das Gesetz über forstliches Saat- und Pflanzgut (FSaatG) vom 26. Juli
1979 (BGBl. 1979) die wichtigste Grundlage für den Vertrieb von forstlichem
Vermehrungsgut. Es handelt sich dabei um ein Verbraucherschutzgesetz mit der
Zielsetzung, ”die Forstwirtschaft zu fördern, insbesondere den Wald in seiner Ertrags-
fähigkeit und in seinen Wirkungen auf die Umwelt zu erhalten und zu verbessern.”  Der
Begriff Vertrieb wird als jegliches gewerbsmäßiges Inverkehrbringen von Vermeh-
rungsgut definiert. Die Verwendung im Wald ist dagegen nicht geregelt. Sie bleibt dem
Waldbesitzer überlassen. Unter Vermehrungsgut im Sinne dieses Gesetzes fallen
Saatgut, Pflanzenteile und Pflanzgut. Vermehrungsgut muss entweder ausgewählt oder
geprüft sein. Beide Kategorien müssen in ein sogenanntes Erntezulassungsregister
eingetragen werden.

Bei der Mehrzahl der zugelassenen Bestände (über 99 %) handelt es sich um die Kate-
gorie " Ausgewähltes Vermehrungsgut"  (BML 1997). In dieser Kategorie werden
Altbestände, die wegen ihrer Güte für die Nachzucht geeignet erscheinen und deren
Nachkommen keine für die Forstwirtschaft nachteiligen Eigenschaften erwarten lassen,
ausgewählt und in einem gesonderten Verfahren zugelassen. Das Ausgangsmaterial
sollte bevorzugt autochthon sein. Es wird hinsichtlich der Lage, Homogenität und
Massenleistung des Bestandes, der Güte des Holzes, der (Schaft)-Form, des Gesund-
heitszustandes und der Widerstandsfähigkeit, der Stammzahl und des Alters beurteilt.

" Geprüftes Vermehrungsgut"  dagegen muss zusätzlich einen verbesserten Anbau-
wert besitzen, der durch eine gesonderte Vergleichsprüfung ermittelt wird. Der ver-
besserte Anbauwert bildet die Gesamtheit der nach Anlage II des obigen Gesetzes zu
prüfenden genetisch bedingten Eigenschaften. Diese erstrecken sich bei der konkreten
Prüfung auf ”Verhaltens- und Produktionsmerkmale”  wie ”die Wüchsigkeit, die
Anpassungsfähigkeit und die Resistenz gegenüber solchen Schadorganismen und
abiotischen Faktoren, die wirtschaftlich erheblich sind.”

Insgesamt sind in Deutschland etwa 2 % der Waldfläche zugelassene Bestände oder
Samenplantagen. Eine genaue Quantifizierung, inwieweit die vorhandene genetische
Variation und damit die genetischen Ressourcen auf dieser Fläche repräsentiert sind,
wurde bisher nicht vorgenommen.

Unberücksichtigt bleiben außerdem die Nutzung genetischer Variation durch Naturver-
jüngung nicht zugelassener Bestände und der Anbau von Herkunftsmaterial aus Im-
portländern.

Tabelle 1: Flächen (reduzierte Fläche) der insgesamt 19 dem FSaatG unterliegenden Baumarten
der beiden Kategorien ausgewähltes und geprüftes Vermehrungsgut (BML 1997)

Fläche [ha] Anzahl
Ausgewähltes Vermehrungsgut
Bestände 208 041 43 836
Samenplantagen 338 117
Geprüftes Vermehrungsgut
Bestände 830 130
Samenplantagen 69 25
Klone 40
Klonmischungen 11
Summe 209 278 44159
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Tabelle 2: Übersicht über zugelassene Trauben- und Stieleichenbestände: Flächen (reduzierte Flä-
che) der beiden Kategorien ausgewähltes und geprüftes Vermehrungsgut (BML 1997)

     Traubeneiche         Stieleiche
Vermehrungsgut Anzahl Fläche Anzahl Fläche
Ausgewähltes Vermehrungsgut 8471 32317 2243 9151
Geprüftes Vermehrungsgut 48 232 8 43
Summe 8519 32548 2251 9193

Für die Gewinnung von Vermehrungsgut gelten wiederum besondere Vorschriften.
Das Vermehrungsgut darf vom Ort der Ernte nur entfernt werden, wenn ein entspre-
chender Begleitschein ordnungsgemäß ausgefüllt und beigefügt wird. Dieser enthält
eine klare Kennzeichnung des Vermehrungsgutes nach Kategorie, Baumart, Herkunfts-
gebiet (siehe unten) und Autochthonie.

Eine weitere wichtige Bestimmung ist die Forstsaat-Herkunftsgebietsverordnung. Sie
legt die genaue Abgrenzung der in §§ 2, 5 und 10 des FsaatG angesprochenen
Herkunftsgebiete fest. Abbildung 4 zeigt die aktuellen Herkunftsgebiete der Trauben-
eiche.

Abbildung 4: Forstliche Herkunftsgebiete der Traubeneiche (Quercus petraea (Matt.) Liebl.) in
Deutschland (entnomen aus aid: "Forstliches Saat- und Pflanzgut" (1164/1996))
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Die neuesten Bestimmungen sind in der Richtlinie 1999/105/EG des Rates vom 22.
Dezember 1999 über den Verkehr mit forstlichem Vermehrungsgut (ABL. 2000) fest-
gehalten. Im wesentlichen entspricht das geltende FSaatG den Anforderungen dieser
Richtlinie.

In der Richtlinie wird auch Bezug auf gentechnisch verändertes forstliches Vermeh-
rungsgut genommen.

Außerdem ist der Begriff autochthon näher definiert. Autochthon ist ein Bestand dem-
nach, wenn er aus ununterbrochener natürlicher Verjüngung stammt. Der Bestand kann
aber auch aus künstlichem oder generativem Vermehrungsgut begründet worden sein,
das in demselben Erntebestand oder in derselben Samenquelle oder in dicht benachbar-
ten autochthonen Erntebeständen oder Samenquellen geerntet wurde.

Zusätzlich wird hier auch der Begriff indigen eingeführt und folgendermaßen defi-
niert: Ein indigener Erntebestand oder eine Samenquelle ist autochthon oder künstlich
aus Saatgut begründet worden, dessen Ursprung in demselben Herkunftsgebiet liegt.
Dieser Begriff ist demnach etwas weiter gefasst und deckt sich nicht ganz mit dem
oben genanntem autochthonen Bestand.

1.3 Genetische Var iation europäischer  Eichenar ten

Während der letzten zehn Jahre wurde auch mit der genetischen Charakterisierung der
einheimischen Eichenarten begonnen. Zunächst wurde dazu ausschließlich die
Methodik der Isoenzymanalyse verwendet. Viele dieser Untersuchungen beziehen sich
auf den französischen Raum, aber auch für das restliche Europa gibt es mittlerweile
einige Referenzdaten. In der folgenden Tabelle findet sich eine Übersicht über die
Untersuchungen der europäischen Eichenarten der letzten zehn Jahre.

Tabelle 3: Übersicht über Untersuchungen an europäischen Eichenarten (AL = Anzahl Allele je
Genort, Ha = Beobachtete Heterozygotie, He = Bedingte Heterozygotie, v= Genpool-
Diversität, Ae = effektive Anzahl Allele)

Baumart
Geographischer Bereich (Referenz)

Popula-
tionen

Individuen Genorte AL Ha (%) He (%) v bzw.
Ae

Quercus petraea (Matt.) Liebl.
Deutschland, BY (JÜNGER 1997) 7 802 17 4,0 21,9
Deutschland (HERZOG 1996) 12 1200 (je 100) 14 1,34
Deutschland (KLEINSCHMIT et al. 1995) 1 111 10 3,1 20,6 55,5*
Deutschland (MÜLLER-STARCK und ZIEHE 1991,

MÜLLER-STARCK et al. 1993)
5 774

(∅ je 155)
13 3,1 21,9 56,7* 1,39

Deutschland, BRB (HERTEL und ZASPEL 1996) 4 225 11 3,4 24,5 28,6 1,40
Europa (HERZOG 1998) 12 1200 (je 100) 17 3,4 21,0 70,2* 1,37
Europa (HERZOG und MÜLLER-STARCK 1993) 9 900 (je 100) 7 22,9 27,7 1,34
Europa (LE CORRE et al. 1997a) 21 8 3,3 38,1
Europa (ZANETTO et al. 1993) 18 je 120 6 4,5 31,9 33,9
Europa (ZANETTO et al. 1994) 7 840 (je 120) 13 2,7 22,2 24,5 1,47
Europa (ZANETTO und KREMER 1995) 81 9720 (je 120) 13 4,8 22,8 26,5
Frankreich (KREMER et al. 1991) 5 40-120 (229) 4-15 3,2 26,6 1,48

32 je 120 (3840) 15 2,4 27,7 1,38
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Fortsetzung Tabelle 3: Übersicht über Untersuchungen an europäischen Eichenarten

Baumart
Geographischer Bereich (Referenz)

Popula-
tionen

Individuen Genorte AL Ha (%) He (%) v bzw.
Ae

Quercus petraea (Matt.) Liebl.
Frankreich (STREIFF et al. 1998) 1 166 von 355 4 4,3 26,8 38,5
Österreich (SAMUEL et al. 1995) 8 ∅ je 34 14 1,4 5,0 9,4
Schweiz (MÜLLER B. 1999) 3 153 (je 51) 14 3,0 24,2 26,7
Quercus robur L.
Deutschland (DEGEN et al. 1999) 1 228 7 3,3 28,5 1,66

1 85 7 2,9 31,1 1,65
Deutschland (HERZOG 1996) 9 900 (je 100) 14 21,3 1,33
Deutschland (KLEINSCHMIT et al. 1995) 1 111 10 2,9 26,7 59,9* 1,34
Deutschland (MÜLLER-STARCK 1997) 30 3000 20 4,1 25,0
Deutschland (MÜLLER-STARK und ZIEHE 1991,
                      MÜLLER-STARCK et al. 1993)

5 830 (∅166) 13 3,2 21,3 56,6* 1,37

Deutschland BRB (HERTEL und ZASPEL 1996) 5 375 11 3,7 24,5 27,5 1,38
Deutschland BY (STREHLE 2000) 27 2693 17 4,2 27,8 68,3* 1,53
Deutschland NRW (GEHLE 1999) 15 650 8 3,2 24,5 1,48

15 1679 8 3,2 25,1 1,58
Deutschland NRW (HERZOG und KRABEL 1996) 2 191 7 3,2 25,3 68,1* 1,38
Europa (HERZOG 1998) 10 1100 17 3,4 20,8 67,0* 1,38

6 623 (75-131) 17 3,3 23,8 70,8* 1,41
5 500 (je 100) 17 3,1 24,2 70,0* 1,41

Europa (ZANETTO et al. 1994) 7 840 (je 120) 13 2,7 18,4 25,2 1,49
Frankreich (STREIFF et al. 1998) 1 183 von 355 4 4,3 23,0 29,5
Frankreich, England (KREMER et al. 1991) 5 je 40-120 4-15 3,2 26,4 1,48
Österreich (SAMUEL et al. 1995) 6 ∅ je 35 14 1,4 4,66 9,6
Schweiz (MÜLLER B. 1999) 3 153 (je 51) 14 3,0 24,4 30,2
Quercus pubescens
Österreich (SAMUEL et al. 1995) 3 ∅ je 33 14 1,5 5,83 11,43
Schweiz (MÜLLER B. 1999) 27 1334 (je 51) 14 3,0 23 25,2
Quercus ilex
Europa (LUMARET und MICHAUD 1991) 44 16-59 ∅ 36 5 2,6 20,6
(LUMARET et al. 1991) 37 35 3 2,8
(MICHAUD et al. 1995) 57 1938 (je 34) 6 2,3 22,2 1,3
Quercus suber
(ELENA-ROSSELLO und CABRERA 1996) 7 175 (je 25) 13 2,5 28,8
Europa (TOUMI und LUMARET 1998) 40 1200 (je 30) 11 2,0 28,8

15-40 7 1,6 18,0
Quercus cerris
Österreich (SAMUEL et al. 1995) 2 ∅ 39 14 1,5 7,3 9,3
* Hc = bedingte Heterozygotie

1.4 Problemstellung

Die Eiche ist eine Baumart mit extrem langen Generationszyklen. Das forstliche Ver-
mehrungsgut muss daher sehr hohen Anforderungen hinsichtlich seiner Anpassungs-
und Überlebensfähigkeit gerecht werden. Die Altbäume haben während ihrer langen
Lebensdauer Eigenschaften herausgebildet, die sich auch über lange Zeiträume hinweg
bewährt haben. Es stellt sich aber die Frage, ob diese auch tatsächlich an die Nach-
kommenschaften weitergegeben werden. Ziel der vorliegenden Arbeit ist es daher,
einen genetischen Vergleich zwischen den bewährten Altbeständen und ihren Nach-
kommenschaften durchzuführen.
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Die vorliegende Arbeit basiert auf den folgenden Annahmen:

• Verluste an genetischer Variation bewirken Instabilität, weil sie die Fähigkeit von
Waldbeständen einschränken, sich an variierende Umweltsituationen anzupassen
und zu überleben.

• Die genetische Variation in der Folgegeneration wird durch die genetische Zusam-
mensetzung der Altbestände, das Reproduktionssystem und durch die gegebenen
Umweltbedingungen (einschließlich Verjüngungsverfahren) determiniert.

• Die Erfassung genetischer Variation in Altbeständen und im Vermehrungsgut er-
möglicht es, genetische Veränderungen, Genverluste und Inzuchtbelastungen zu
quantifizieren. Diese Informationen sind unentbehrliche Kriterien für Maßnahmen
zur Erhaltung der Stabilität von Waldbeständen.

Durch Nutzung moderner genetischer Inventurverfahren soll ein Beitrag zu einer gene-
tisch nachhaltigen Waldbewirtschaftung geleistet werden, in deren Mittelpunkt die
Erhaltung der ökologischen Stabilität von Eichenbeständen und der durch sie getra-
genen Waldökosysteme steht. Genetisch nachhaltig ist eine Waldbewirtschaftung nur
dann, wenn die Bewirtschaftung, Nutzung und Wiederbegründung von Waldbeständen
unter Wahrung ihres Anpassungspotentials vorgenommen wird, wenn genetische
Ressourcen geschützt werden und im Falle genetischer Destabilisierung Maßnahmen
zur Erhöhung der genetischen Diversität ergriffen werden (MÜLLER-STARCK 1993a,
1993b).

Genetische Inventuren sollen als Mittel der Früherkennung nachteiliger Wirkungen im
Vermehrungsgut eingesetzt werden. Genetisch verarmte und inzuchtbelastete Nach-
kommenschaften weisen eine verringerte Anpassungsfähigkeit und damit auch eine
mangelnde Toleranz gegenüber wechselnden Umwelteinflüssen auf. Dieser destabili-
sierende Trend ist mit einer genetisch nachhaltigen Waldbewirtschaftung unvereinbar
und angesichts der zu erwartenden globalen Umweltveränderungen sehr risikoreich.
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2. Ziele der  Arbeit

2.1 Quantifizierung genetischer  Var iation

Ziel der genetischen Inventuren in Altbeständen und deren Vermehrungsgut ist die Er-
fassung der Multilocus-Genotypen einzelner Bäume, Samen oder Jungpflanzen. Die
dazu verwendeten Variationsparameter sind Heterozygotie, genetische Vielfalt, geneti-
sche Diversität, Variabilität sowie Differenzierung innerhalb und zwischen Stichpro-
ben (siehe Kapitel 3.2 Methoden).

2.2 Vergleich genetischer  Strukturen von Samenerntebeständen, Saatgut und
Jungwuchs und Charakter isierung der  Reproduktion

Es wird untersucht, ob die Altbäume als genetisch repräsentativ angesehen werden
können und damit ein ausreichend großes genetisches Potential für die Erzeugung von
Samen zur Verfügung steht. Außerdem soll überprüft werden, inwieweit diese
genetische Information der Parentalgeneration an die Nachkommenschaften (Saatgut-
stichproben) auch tatsächlich weitergegeben werden.

Die genetischen Erhebungen in den Bestandesnachkommenschaften sollen nach Mög-
lichkeit erstmals als Kriterien für eine genetische Zertifizierung von forstlichem
Vermehrungsgut verwendet werden.

Zur Charakterisierung der Reproduktion der Traubeneiche (Quercus petraea (Matt.)
Liebl.) sollen die genetischen Strukturen ausgewählter Traubeneichenbestände in Form
zugelassener Samenerntebestände und ihrer aus freier Abblüte stammenden Nach-
kommenschaften (”Ausgewähltes Vermehrungsgut”  siehe Kapitel 1.2 Gesetzliche
Grundlagen) verglichen werden. Diese Vorgehensweise ermöglicht die Beschreibung
maßgeblicher Prozesse der Reproduktion wie beispielsweise Fertilitätsselektion,
Paarungsverhältnisse, sowie assortative Paarung und Inzucht. Diese speziellen Repro-
duktionsbedingungen werden durch Quantifizierung der Fertilitätsselektion, durch
Berechnung von Inzuchtkoeffizienten und den Nachweis sonstiger nicht zufalls-
mäßiger Paarungsprozesse beschrieben (siehe Kapitel 3.2 Methoden).

2.3 Bewer tung und Prognose genetischer  Belastungen in der  Folgegeneration

Von besonderer Bedeutung ist die Erfassung des Einflusses von Umwelt und forst-
licher Bewirtschaftung auf die genetischen Strukturen von Traubeneichenpopula-
tionen. Die Überprüfung der Auswirkungen waldbaulicher Verjüngungsverfahren auf
die genetische Variation und die Ausprägung von Inzucht im Vermehrungsgut sollen
eingeschätzt werden. Dafür sind u.a. folgende Kriterien maßgeblich: Die effektive
Anzahl der an der Reproduktion beteiligten Bäume im Altbestand (Frage nach der
Intensität der Eingriffe zu Beginn der Verjüngungsphase), die Art des Verjüngungs-
verfahrens (großflächig oder femelartig), die Anzahl der Reproduktionsperioden, die
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an der Naturverjüngung beteiligt sind, sowie der Modus der Komplettierung lückiger
Naturverjüngungen (autochthone Wildlinge oder nicht-autochthones Material).

Weiterhin soll geprüft werden, ob die bisher praktizierten Beerntungsverfahren (An-
zahl Erntebäume, Verteilungs- und Erntemodus) gewährleisten können, dass die gene-
tische Variation der Altbestände auch nur annähernd im Vermehrungsgut repräsentiert
ist.

Ein weiterer wichtiger Punkt ist die Überprüfung der Zusammenhänge zwischen Blüh-
intensität und der darauffolgenden Fruktifikation. Sehr wahrscheinlich hängen im Falle
einer schwachen Fruktifikation die genetischen Konsequenzen sehr von der Intensität
der vorangegangenen Blüte ab (JÜNGER 1997).

Anhand der Inventurergebnisse kann begonnen werden, Prognosen über die zu erwar-
tende Anpassungsfähigkeit des Vermehrungsgutes aus Samenerntebeständen der Trau-
beneiche zu stellen. Basis ist der genetische Vergleich zwischen Proben, wobei hohe
genetische Variabilität (Potential zur Erzeugung genetischer Variation) und geringe
Inzuchtbelastung die wichtigsten Kriterien sind. Der genetische Vergleich der unter-
suchten Altbestände lässt ebenfalls Prognosen über deren Eignung als Samenernte-
bestand zu.



Reproduktion in Beständen der Traubeneiche
3. Material und Methoden

19

3. Mater ial und Methoden

3.1 Mater ial

Insgesamt wurden 5704 Individuen in 44 Populationen untersucht. Diese gliedern sich
wie folgt auf: 15 Altbestände, 21 Bestandesabsaaten (Samen), 2 Samen-Stichproben
aus einer Sammelstelle beziehungsweise einer Klenge und 6 Jungwüchse. Bei den
Jungwüchsen handelt es sich um vier Populationen aus Baumschulen, eine Probe aus
einem forstamtseigenen Pflanzgarten und eine Naturverjüngung.

3.1.1 Auswahl der  Versuchsflächen

Für die Auswahl der Versuchsflächen galten folgende Kriterien:
• Baumart Traubeneiche Quercus petraea (Matt.) Liebl.;
• zugelassene Saatguterntebestände nach dem Gesetz über forstliches Saat- und

Pflanzgut (FSaatG);
• Mindestgröße der Bestände 10 ha;
• soweit möglich autochthone Bestände.
 

 Das Versuchsmaterial wurde überwiegend in der Südhälfte Deutschlands beschafft.
Einen Schwerpunkt bildete dabei der Norden Bayerns, der zugleich auch einen
Schwerpunkt in der Verbreitung der Traubeneiche darstellt. Darüber hinaus wurden
auch Bestände in Baden-Württemberg, Brandenburg und Rheinland-Pfalz beprobt. Die
genaue Lage und die Bestandsdaten der Probeflächen sind Abbildung 5 und Tabelle 4
zu entnehmen.
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 Tabelle 4: Übersicht über die 15 Versuchsflächen (Altbestände)
 
 Nr.  Forstamt  Herkunfts-

gebiet
 Land  Register-

Nummer
 Eigentümer  Bestands-

bezeichnung
 Jahr der

Begründung
 autoch

thon
 Eichen-

Anteil (%)
 1  Arnstein  818 11  Bayern  091

81811
384 1

 Staatswald  XXIII 0
 Schraudenbacher
 Forst

 1840  ja  90 (100)

 2  Bad
Neustadt/
Saale

 818 07  Bayern  091
81807
090 1

 Staatswald  XI 0
 Brendholz

 1886  ja  55

 3  Bamberg  818 11  Bayern  091
81811
122 1

 Staatswald  IV 10 a
 Veitenstein

 1856  ja  55

 4  Burgsinn  818 10  Bayern  091
81810
016 1

 Körper-
schaftswald

 04-00- -00
 Langer Grund

 1765  ja  95

     091
81810
017 1

   1765  ja  87

     091
81810
018 1

   1780  ja  72

 5  Dinkelsbühl  818 13  Bayern  091
81813
001 1

 Staatswald   1880  ja  80

 6  Hammelburg  818 07  Bayern  091
81807
115 1

 Staatswald  XIX 0
 Forst

 1774  ja  88 (70)

 7  Hochspeyer  818 08  Rhein-
land-
Pfalz

 072-
81808
120 1

 Staatswald  alt: VI 13a1
 neu: XIX 13a1
 Jägerhüblerschlag

 1737  ja  94

 8  Langenau  818 13  Baden-
Württem-
berg

 08 4 818
13 515 1

 Staatswald  XVII 1
 Schönholz

 1840  unbe-
kannt

 70

 9  Müllheim I  818 13  Baden-
Württem-
berg

 08 3 818
13 029 1

 Kommunal-
wald

 I 11
 Röte

 1800-1830  ja  65

 10  Müllheim II
Eichwald

 818 13  Baden-
Württem-
berg

 08 3 818
13 030 1

 Kommunal-
wald

 I 14
 Sonnenbückle

 1745-1840  ja  60

 11  Müllheim II
Steinacker

 818 13  Baden-
Württem-
berg

 08 3 818
13 020 1

 Kommunal-
wald

 I 5
 Steinbückle

 1800-1840  ja  60

 12  Müllrose
 
 Müllrose+

 818 04  Branden-
burg

 12 1 818
04 035 1
 12 1 818
04 041 1
 

 Staatswald  4 3 93 a1
 
 5 1 78 a2
 5 1 78 b1

 1865
 

 1866
 1870

 Unbe-
kannt

 100

 13  Peitz  818 04  Branden-
burg

 12 1 818
04 097 1

 Staatswald  156a³  1879  Unbe-
kannt

 100

 14  Schweinfurt  818 11  Bayern  091
81811
107 1

 Körper-
schaftswald

 II 4b°
 Eichen

 1830  ja  95

 15  Uffenheim  818 11  Bayern  091
81811
329 1

 Staatswald  IV 13 0
 Eichelberg

 1820  ja  100 (50)

 

 Anhand der o.g. Kriterien wurden 15 Versuchsflächen ausgewählt. Von diesen Flächen
wurde Versuchsmaterial aus zwei Kategorien von Populationen gewonnen:
• Altbestände
 Von den Altbeständen wurde in den Wintermonaten Knospenmaterial mittels Ast-
schere oder Schrotschuss geerntet.
• Nachkommenschaften
Es handelt sich dabei zum einen um Saatgut, das direkt in den jeweiligen Altbeständen
gesammelt wurde. Teilweise sind hier auch verschiedene Samenjahrgänge vorhanden.



Reproduktion in Beständen der Traubeneiche
3. Material und Methoden

21

Ferner wurden Samen-Stichproben aus Sammelstellen oder Klengen gezogen. Die
Jungpflanzen stammen entweder aus Naturverjüngung, Baumschule oder Pflanzgarten.
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Arnstein
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Dinkelsbühl

Abbildung 5: Übersichtskarte Deutschland, Lage der Versuchsflächen

Bei drei Beständen gibt es erwähnenswerte Besonderheiten:

Für den Bestand Langenau konnte kein Material direkt von einer Baumschule bezo-
gen werden. Es wurde daher auf Material zurückgegriffen, das von der Baumschule in
dem zugelassenen Bestand im Herbst 1992 gesammelt und dann angezogen worden
war. Ein Teil der Pflanzen wurde im Jahr 1995 an das Forstamt geliefert und im Forst-
amtsbereich ausgebracht. Aus einer solchen gepflanzten Kultur ohne spätere Nach-
besserungen wurde eine Stichprobe gewonnen.
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Zu Vergleichszwecken wurde zusätzlich eine direkt benachbarte Kulturfläche beprobt.
Es handelt sich dabei um eine Heisterpflanzung aus dem Jahr 1996. Die Pflanzen
stammen aus dem ehemaligen forstamtseigenen Pflanzgarten. Das Saatgut, das im
Pflanzgarten ausgebracht wurde, wurde ebenfalls im Bestand Schönholz gesammelt.
Die Heister waren zum Zeitpunkt der Pflanzung ca. 4-5 Jahre alt.

Beim Bestand Müllheim I I  ergab sich folgendes Problem bezüglich des Baumschul-
materials: Es handelt sich bei beiden Jahrgängen (1994, 1996) um eine Mischprobe aus
zwei Distrikten (Eichwald und Steinacker), die ca. 2 Kilometer voneinander entfernt
liegen. Von beiden Distrikten wurde jeweils auf einer 10 Hektar große Teilfläche
sowohl eine Altbestands- als auch eine Saatgutstichprobe gewonnen. Zum Vergleich
des Baumschulmaterials mit den Altbeständen, beziehungsweise dem Saatgut, müssen
daher die Mittelwerte dieser beiden Distrikte herangezogen werden.

Im Bestand Müllrose ist ein direkter Vergleich des Baumschulmaterials mit dem
Altbestand und dem Saatgut nicht möglich. Wie sich erst nachträglich herausgestellt
hat, stammt das Material nicht aus diesem Bestand, sondern aus dem eines Nachbar-
reviers (Müllrose+).

Eine Übersicht der Altbestände und der verschiedenen Nachkommenschaften gibt
Tabelle 5.

Tabelle 5: Übersicht über die Versuchsbestände und deren Nachkommenschaften

Altbestand Blühbeo- Samen im Ort Jungwuchs
bachtung Jahr 19..

1 Arnstein ‘97 Bestand
‘97 Sammelstelle

2 Bad Neustadt/
Saale

 ‘98 ‘99 ‘97 ‘98 Bestand

3 Bamberg ‘98 Bestand
4 Burgsinn ‘98 Bestand
5 Dinkelsbühl  `98 `99 `97 `98 Bestand Naturverjüngung
6 Hammelburg `97 Bestand
7 Hochspeyer  `98 `99 `97 `98 Bestand

`97 Klenge
8 Langenau  `98 `99 `97 `98 Bestand - bereits ausgepflanztes Baumschul-

material der Mast `92 (Kultur)
-  Heisterpflanzung des ehem. Pflanz-

gartens des Forstamts (2-3 Jahr-
gänge)

9 Müllheim I  `96 Bestand
10 Müllheim II

Eichwald
`98 Bestand Baumschulmaterial der Masten 1994

und 1996 (jeweils Mischprobe) aus
11 Müllheim II

Steinacker
`98 Bestand beiden Beständen)

12 Müllrose  `96 `97 Bestand Baumschulmaterial aus benachbartem
Revier (Mast `94) = Müllrose+

13 Peitz  `96 Bestand
14 Schweinfurt  `96 Bestand
15 Uffenheim  `96 `97 Bestand
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3.1.2 Repräsentanz der  Erhebung

Vor Beginn der Untersuchungen müssen Stichprobenumfang und -design festgelegt
werden. Dabei ist die Repräsentativität der ausschlaggebende Faktor. Mit zunehmender
Größe einer Stichprobe wird die genetische Struktur einer Population immer genauer
widergespiegelt und die Wahrscheinlichkeit, dass alle in der Population vorkommen-
den Varianten enthalten sind nimmt zu. Die größtmögliche Repräsentativität stellt die
Vollaufnahme dar.

Stichprobenumfang

Es ist sinnvoll den Stichprobenumfang so zu wählen, dass mit einer zuvor festgelegten
Wahrscheinlichkeit eine Variante mit einer bestimmten Häufigkeit noch erfasst wird.
Wählt man die üblichen Signifikanzniveaus von 0,01 bzw. 0,05, so liegt die optimale
Stichprobengröße, wie aus den Tabellen 6-8 ersichtlich wird, zwischen 100 und 150
Individuen (HATTEMER et al. 1993, Kap. 8.8 und 12.2).

Tabelle 6: Verlustrisiko V eines seltenen unter zwei bzw. unter fünf Allelen eines Genlocus mit
HW-Struktur in Abhängigkeit von der Seltenheit des Allels sowie der Stichprobengröße
(nach GREGORIUS 1983; in HATTEMER et al. 1993, Kap. 12.2).

(a) Zwei Allele
Stichprobengröße Häufigkeit α des seltenen Allels

N 0,05 0,01 0,005
10 0,36 0,82 0,91
25 0,08 0,61 0,78
40 0,02 0,45 0,67
75 < 0,01 0,22 0,47

100 < 0,01 0,13 0,37
200 < 0,01 0,02 0,13
500 < 0,01 < 0,01 0,01

(b) Fünf Allele
Stichprobengröße Häufigkeit α der seltenen Allele

N 0,05 0,01 0,005
10 0,85 > 0,99 > 0,99
25 0,28 0,98 > 0,99
40 0,07 0,91 0,99
75 < 0,01 0,64 0,92

100 < 0,01 0,44 0,84
200 < 0,01 0,07 0,44
500 < 0,01 < 0,01 0,26

Tabelle 7: Mindestgröße N der Stichprobe, welche das Risiko für Verlust eines seltenen Allels mit
Häufig- keit α an einem Genort mit HW-Struktur unter bestimmten Grenzen V hält (nach
GREGORIUS 1983; in HATTEMER et al. 1993, Kap. 12.2).

Häufigkeit α des seltenen Allels
Verlustrisiko V 0,05 0,01 0,005

(a) Zwei Allele
0,05 30 150 299
0,01 45 230 460

0,001 68 344 690
(b) Fünf Allele

0,05 43 218 436
0,01 59 298 598

0,001 81 413 828
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Tabelle 8: Stichprobenumfang N, welcher mit der Wahrscheinlichkeit 1 - Φ erwarten lässt, dass
alle Varianten von der Häufigkeit ≥ α mindestens einmal in der Stichprobe auftreten (Φ
= Risiko des Übersehens). Die Werte von α in dieser Tabelle wurden mit Hilfe eines
Programms von H.-R. Gregorius berechnet (nach HATTEMER et al. 1993, Kap. 8.8).

α
N 1 - Φ = 0,99 1 - Φ = 0,95
50 0,10 0,10

100 0,07 0,06
125 0,06 0,05
150 0,05 0,04
175 0,045 0,035
200 0,039 0,031
225 0,034 0,028
250 0,031 0,026
300 0,027 0,022

Für Altbäume und Jungwuchs wurde ein Stichprobenumfang von 100 Individuen pro
Bestand festgelegt. Dieser erfüllt zum einen die Forderung nach Repräsentativität, und
zum andern entspricht dieser Wert vielen bereits vorangegangenen Inventuren auch
anderer Baumarten. So besteht zusätzlich der Vorteil einer Vergleichbarkeit der Ergeb-
nisse mit anderen Untersuchungen.

Bei den Samen wurde der Stichprobenumfang auf 150 erhöht, damit Allele, die mög-
licherweise durch Fremdpolleneinfluss hinzukommen, aufscheinend werden. Bei der
Interpretation der Ergebnisse, wie beispielsweise der Anzahl Allele pro Genort, in
noch stärkerem Maß bei der Struktur der Genotypen, müssen diese unterschiedlichen
Stichprobenumfänge unbedingt Berücksichtigung finden.

Stichprobendesign

Für die Probengewinnung der Altbäume und der Naturverjüngung wurde eine systema-
tische Punkt-Stichprobe in Form eines Gitternetzrasters von 30 x 30 m Abstand
gewählt. Dabei wurden diejenigen 100 Individuen, die dem Schnittpunkten des Rasters
am nächsten stehen, beprobt. Dieses Verfahren hat sich bei Bestandsinventuren in
Altbeständen bereits bewährt (HUSSENDÖRFER et al. 1999).

Für die Proben aus der Baumschule und aus der Klenge beziehungsweise Sammelstelle
wurden Losverfahren angewendet. Von der Baumschule wurde dazu eine zufällige
Stichprobe von 100 Jungpflanzen aus dem Kollektiv der angezogenen Pflanzen
geschickt. In der Klenge bzw. Sammelstelle wurden Stichproben von etwa 500 Eicheln
(Samen) gewonnen. Dazu wurden wiederholt zwei bis drei Eicheln, verteilt über die
Summe des gesammelten Materials eines Bestandes, gezogen. Die äußerliche Qualität
der Eicheln blieb dabei unberücksichtigt, und es wurde auch keine Probe wieder
zurückgelegt. Im Anschluss an die Lagerung wurde dann erneut das Losverfahren für
die 150 zu untersuchenden Eicheln herangezogen.

Für die Bestandesabsaaten (Samen) hingegen bot sich eine Art kombiniertes Verfahren
als das Sinnvollste an. An jedem Gitternetzpunkt wurden im Bestand etwa fünf Eicheln
gesammelt. Im Anschluss an die Lagerung wurde dann wie bei dem Material aus Sam-
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melstelle und Klenge ein Losverfahren für die 150 zu untersuchenden Eicheln an-
gewendet.

3.1.3 Blühbeobachtungen

Blühbeobachtungen sind ein sehr wichtiges Kriterium zur Beurteilung der Nachkom-
menschaften von Eichenbeständen. In ausgewählten Beständen in Bayern (Dinkelsbühl
und Bad Neustadt/Saale), Baden-Württemberg (Langenau) und Rheinland-Pfalz
(Hochspeyer) wurden daher nach einem vereinheitlichten Aufnahmeverfahren Blüh-
beobachtungen in zwei aufeinanderfolgenden Jahren durchgeführt. Hierzu wurde ein
Probekreisverfahren angewandt, bei dem jeweils 60 Bäume hinsichtlich ihrer Blüh-
intensität eingewertet wurden (siehe Kapitel 4. Ergebnisse, Tabelle 20). Die 60 Bäume
ergaben sich aus 12 Aufstellungen entlang eines Gitternetzes mit jeweils 5 Bäumen je
Probekreis.

Aus den darauffolgenden Mastjahren sollten dann die entsprechenden Samenstich-
proben gewonnen werden. Leider fiel nach der zweiten Aufnahme der Blühintensität
die Mast im Herbst 1999 in allen vier Beständen völlig aus. Ähnliches galt in diesem
Jahr im übrigen für das ganze Bundesgebiet.

Um dennoch Zusammenhänge zwischen Blüte und Mast herstellen zu können, musste
auf die Angaben der Revierleiter, soweit vorhanden, bezüglich der Blühintensität der
Vorjahre zurückgegriffen werden. Zusätzlich mussten entsprechende Samenstichpro-
ben aus diesen Jahren vorhanden sein. Es wurde versucht, die Blüheinschätzung der
Revierleiter mit den vorhandenen eigenen Blühbeobachtungen abzugleichen. Außer-
dem wurden die jährlich in der Allgemeinen Forst-Zeitschrift (AFZ) veröffentlichten
Informationen über das Blühen der Waldbäume als unterstützende Aussage hinzu-
gezogen. Bis 1998 stammten diese von der Amtlichen Prüfstelle für Forstliches Saatgut
in Freising, ab 1999 von der Landesforstanstalt Eberswalde. Dieses Vorgehen stellte
die einzige Möglichkeit dar, den Aspekt der Blüte trotz ausgefallener Mast mit in die
Untersuchung einzubeziehen.

Tabelle 9: Übersicht über die verfügbaren Blüheinschätzungen der vier ausgewählten Bestände

Bestand Eigene
Ansprache

Amtliche Prüfstelle Freising (-1998);
Landesforstanstalt Eberswalde (seit 1999)

Blüheinschätzung durch die
zuständigen Revierleiter

Bad Neustadt/
Saale

1998, 1999 1997, 1998, 1999 1997, 1998, 1999

Dinkelsbühl 1998, 1999 1997, 1998, 1999 1998, 1999
Langenau 1998, 1999 1997, 1998, 1999 1997, 1998
Hochspeyer 1998, 1999 1997, 1998, 1999 1998
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3.2 Methoden

3.2.1 Isoenzymanalyse

Zur Identifikation genetischer Merkmale wurden Isoenzym-Genmarker verwendet. Für
die genetischen Inventuren wurde die horizontale Stärkegel-Elektrophorese als bio-
chemisches Analyseverfahren angewendet. Die Entwicklung und Nutzung von bioche-
misch-genetischen Methoden zum Nachweis genetischer Merkmale hat ihren Ursprung
in den 70er Jahren und hat seitdem stetig zugenommen. Die Stärkegel-Elektrophorese
ist ein Standardverfahren auf dem Gebiet der experimentellen forstgenetischen
Forschung. In den vergangenen Jahren wurden aber auch in erheblichem Umfang mo-
lekulargenetische Verfahren entwickelt (Übersicht siehe z.B. KARP et al. 1998). Ein
entscheidender Vorteil der Isoenzymgenmarker ist jedoch, dass für keinen anderen
Genmarker eine vergleichbar große Menge an Referenzdaten existiert.

Das Verfahren selbst kann wie folgt zusammengefasst werden: Auf ein Stärkegel wird
ein pflanzliches Extrakt aufgetragen. In einem elektrischen Feld wandern die Enzyme
aus diesem Extrakt je nach Nettoladung und Molekülgröße unterschiedlich schnell. Die
Isoenzyme werden auf diese Art aufgetrennt. Mittels einer enzymspezifischen Färbe-
reaktion wird durch Zugabe von entsprechendem Substrat und Farbstoff (siehe
Anhang) ihre Position im Gel sichtbar gemacht. Die Farbbanden spiegeln die einzelnen
Isoenzyme wider. Es entstehen charakteristische Farbmuster, die Zymogramme ge-
nannt werden. Diese Zymogramme stellen zunächst nur ein phänotypisches Merkmal
dar. Die Enzym-Phänotypen ermöglichen die Identifikation der ihre Synthese kodie-
rende Genloci und damit die Analyse der Allelbesetzung an den einzelnen Isoenzym-
Genloci (BERGMANN 1991, MÜLLER-STARCK 1998, Kap. 5).

Für die isoenzymatischen Untersuchungen wurde bei den Altbäumen und beim Jung-
wuchs tiefgefrorenes Knospenmaterial, bei den Samen die Spitzen der frisch austrei-
benden Keimwurzeln verwendet. Zur Herstellung des Rohextraktes wird das Knospen-
material des grünen Knospeninneren in geringen Mengen mittels Skalpell heraus-
präpariert und in einem Extraktionspuffer homogenisiert. Der Extrakt wird von Filter-
papierschnipseln genormter Größe aufgesogen. Dabei werden zusätzlich pro Gel je
drei Referenzproben mit bekanntem Bandenmuster hinzugefügt. Anschließend werden
die Filterpapiere in verschiedene Stärkegele appliziert. Zur Herstellung der Gele wird
ein Mikrowellen-Ofen verwendet. Mit Laufzeiten zwischen 3,5 und 6 Stunden unter
laufender Kühlung zum Schutz der Enzyme vor Überhitzung erfolgt dann der
Trennvorgang in horizontalen Elektrophorese-Kammern (Rezepte für Gel- und
Elektrodenpuffer siehe MÜLLER-STARCK et al. 1996 und Anhang I-III).

Zum Anfärben werden die Gele horizontal in zwei bis drei Schichten geschnitten und
zusammen mit der enzymspezifischen Färbelösung unter Lichtabschluss in einen
Wärmeschrank bei ca. 40°C gestellt. Nach erfolgter Anfärbung werden die Gele visuell
auf einem Leuchttisch ausgewertet und zu Dokumentations- und Kontrollzwecken mit
Hilfe eines Durchlicht-Scanners elektronisch festgehalten. Die drei Referenzproben
dienen dabei der Abgleichung der Gele untereinander.
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Die Auswertung der Zymogramme erfolgt anhand von Taxierungskarten (siehe An-
hang). Diese basieren auf den von MÜLLER-STARCK et al. (1996) und ZANETTO et al.
(1996) in Kreuzungsversuchen nachgewiesenen Allelen.

3.2.2 Er fassung genetischer  Merkmale

Voraussetzung für die Verwendung von Isoenzymen als genetische Marker ist die
Durchführung einer Vererbungsanalyse. Dabei sollte auch eine Überprüfung der Um-
weltunabhängigkeit, die Unabhängigkeit von Gewebe und ontogenetischem Stadium
und die Identifizierung von Genloci und von Interaktionen zwischen den Genloci
berücksichtigt werden. Die genetische Kontrolle und der Vererbungsmodus der Isoen-
zyme wurde anhand der Untersuchung von Kreuzungsnachkommenschaften sowohl an
Stiel- als auch an Traubeneiche bereits abgeklärt (ZANETTO et al. 1996, MÜLLER-
STARCK et al. 1996).

Auf der Basis von 14 Enzymsystemen und 18 polymorphen, enzymkodierenden Gen-
orten des Primär- und Sekundärstoffwechsels wurde nun die genetische Struktur der
Bestände und ihrer Nachkommenschaften ermittelt (Tabelle 10).

Der Genort GDH zeigt bei Samenmaterial keine Aktivität und ist nur bei Altbäumen
und Jungwuchs auswertbar. Für den Vergleich der Altbestände mit dem Samenmaterial
stehen daher nur 13 Enzymsysteme mit 17 Genorten zur Verfügung.

Tabelle 10: Enzymsysteme, Enzymstruktur und enzymkodierende Genloci in Wurzeln und Knospen
von Quercus petraea (Matt.) Liebl.

Enzymsystem Kürzel Gruppe E.C. Nr. Struktur Genloci
Aspartataminotransferase AAT* I 2.6.1.1. dimer Aat-A
Aconitase ACO I 4.2.1.3. dimer Aco-A
Alkoholdehydrogenase ADH I 1.1.1.1. dimer Adh-A
Alaninaminopeptidase AP II 3.4.11.1. monomer Aap
Esterase EST II 3.1.1.1. monomer Est-A
Glutamatdehydrogenase GDH I 1.4.1.2. tetramer Gdh-A
Isocitratdehydrogenase IDH I 1.1.1.42. dimer Idh-A, Idh-B
Leucinaminopeptidase LAP II 3.4.11.1. monomer Lap
Malatdehydrogenase MDH I 1.1.1.37. monomer Mdh-A, Mdh-B
Menadionreductase MNR II 1.6.99.2. tetramer Mnr-A
6-Phosphogluconatdehydrogenase 6PGDH I 1.1.1.44. dimer 6Pgdh-A, 6Pgdh-B
Phosphoglucoseisomerase PGI I 5.3.1.9 dimer Pgi-A, Pgi-B
Phosphpglucomutase PGM I 2.7.5.1. monomer Pgm-A
Shikimatdehydrogenase SKDH II 1.1.1.25 monomer Skdh-A
* Glutamatdehydrogenase GOT

3.2.3 Quantifizierung der  genetischen Var iation

Grundlage genetischer Variation ist der polymorphe Zustand der Genloci. Die Quanti-
fizierung dieser Variation erfolgt mittels Berechnung verschiedener genetischer Varia-
tionsmaße auf der Ebene der Populationen und zwischen Populationen (zu Konzeption
und Diskussion der Variationsmaße siehe auch MÜLLER-STARCK und GREGORIUS

1986, HATTEMER 1991a, 1991b, 1994, HATTEMER et al. 1993, MÜLLER-STARCK

1995a). Die meisten dieser Variationsmaße können sowohl für Allele als auch Geno-
typen bzw. Multilocus-Genotypen berechnet werden. Dabei ist zu berücksichtigen,
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dass die ermittelten Allelhäufigkeiten aufgrund der geringeren Anzahl verfügbarer
Typen von der Stichprobengröße weit weniger beeinflusst werden als die Genotyp-
häufigkeiten (MÜLLER-STARCK 1993a).

Für die statistische Auswertung wurden folgende Programme verwendet:
GDA (LEWIS, P. O. und ZAYKIN, D. 1999)
GSED (GILLET 1998)
GENEPOP (RAYMOND, M., ROUSSET, F. 1995)
NTSYS (ROHLF 1997)
POPGENE (YEH et al. 1997)

Genetische Var iation innerhalb von Populationen

Genetische Vielfalt M
Die genetische Vielfalt ist ein Parameter der genetischen Variation und beschreibt die
Anzahl der genetischen Typen (Allele, Gene oder Genotypen), die an einem oder
mehreren Genloci innerhalb einer Population gefunden wurden. Je größer die allelische
oder genotypische Vielfalt einer Population ist, desto größer ist in der Regel auch ihre
Anpassungsfähigkeit an sich verändernde Umweltbedingungen (vgl. GREGORIUS

1989a). Unter besonderen Umweltbedingungen kann die Vielfalt aber auch negativ
sein und eine ”genetische Last”  darstellen (GREGORIUS 1991b). Wie schon unter 3.1.2
erwähnt, muss hier auch der Stichprobenumfang besondere Berücksichtigung bezüg-
lich der Repräsentanz seltener Allele finden.

Gametische Vielfalt    ∏
=

=
l

i
igam
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Genotypische Vielfalt   ( )[ ]∏
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+=
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i
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nnM
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Heterozygotie H
Hierbei müssen zum einen Heterozygotenanteil und zum anderen Heterozygotiegrad
unterschieden werden. Während der Heterozygotenanteil die Summe der Häufigkeiten
der heterozygoten Individuen für jeden einzelnen Genort innerhalb einer Population
angibt, ist der Heterozygotiegrad eine Eigenschaft des Multilocus-Genotyps von In-
dividuen. Er misst den Anteil untersuchter Genorte, die sich in heterozygotem Zustand
befinden.

Der Heterozygotenanteil kann sowohl als beobachtete Heterozygotie Ha (actual), oder
als bedingte Heterozygotie Hc (conditional) oder aber als erwartete Heterozygotie He

(expected) berechnet werden.

Beobachtete Heterozygotie Ha (HATTEMER et al. 1993)
Es handelt sich um den Anteil der heterozygoten Individuen der Population. Als arith-
metisches Mittel über alle Genloci hinweg entspricht dieser Wert dem arithmetischen
Mittel der Heterozygotiegrade H.

ni : Anzahl der Allele am Locus i
l : Anzahl Genloci

ni : Relative Häufigkeit eines
Genotyps mit den Allelen i
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Bedingte Heterozygotie Hc (GREGORIUS et al. 1986)
Es handelt sich dabei um eine Normierung des Heterozygotenanteils, indem der
beobachtete Heterozygotenanteil mit dem maximalen Heterozygotenanteil in
Beziehung gesetzt wird. Auf diese Art findet auch eine Berücksichtigung der Allel-
frequenzen statt.

H
HH a

c
max

=

Erwartete Heterozygotie He (NEI 1973)
In der Literatur findet man häufig auch den Wert des erwarteten Heterozygotenanteils.
Die Berechnung erfolgt aufgrund der beobachteten allelischen Strukturen unter
Annahme von Hardy-Weinberg-Häufigkeiten. Nur für diesen Fall handelt es sich um
ein Heterozygotiemaß. In allen anderen Fällen ist sie ein Maß für die genetische
Diversität. Ein weiterer Nachteil dieses Parameters ist, dass schon vorher stattge-
fundene Selektionsprozesse nicht zum Ausdruck gebracht werden können.

∑−=
i

ie
pH 21 pi: Häufigkeit des i-ten Allels

Genetische Diversität v (GREGORIUS 1978, 1987)
Die genetische Diversität ist ein mit der Häufigkeit der genetischen Typen (Allele oder
Genotypen) gewogenes Variationsmaß. Mit seiner Hilfe können auch Major- und
Minorpolymorphismen (Nähe zur Fixierung) charakterisiert werden.

∑
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12 )( pi: Häufigkeit des Allels (oder Genotyps) i

Hypothetische gametische Multilocus-Diversität vgam (GREGORIUS et al. 1985)
Auch sie ist ein Diversitätsparameter. Sie errechnet sich als das Produkt der Einzel-
locus-Diversitäten und gibt die maximal bildbare Anzahl verschiedener Gametentypen
an. Auf diese Weise wird die Fähigkeit beziehungsweise das Potential zur Erzeugung
genetischer Variation aufgezeigt.

gam k
k

n

v v=
=

∏
1

vk :Diversität am Genlocus k

Populationsdifferenzierung δ T

Sie quantifiziert den Anteil an Individuen gemeinsamer bzw. unterschiedlicher gene-
tischer Information innerhalb einer Population unter Berücksichtigung der Stichpro-
bengröße. Dieses Maß ist zwischen 0 und 1 normiert, wobei 0 völlige Gleichheit, 1
vollständige Verschiedenartigkeit aller Individuen bedeutet.

 Hmax = 1, wenn pi < 0.5 ∀ i bzw. 2⋅(1-pi) , wenn pi > 0.5
 pi: Häufigkeit des genetischen Typs i

0 wenn i = j
1 wenn i ≠ j
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Genetische Var iation zwischen Populationen

Genetischer Abstand do (GREGORIUS 1974)
Der Genetische Abstand quantifiziert paarweise die genetische Verschiedenartigkeit
zweier Populationen. Sein Wert liegt zwischen 0 und 1, wobei 0 völlige genetische
Übereinstimmung bedeutet und der Wert 1 anzeigt, dass keine gemeinsamen Allele
oder Genotypen vorliegen.
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Genetische Differenzierung Dj (GREGORIUS und ROBERDS 1986)
Sollen mehr als zwei Populationen miteinander verglichen werden, so benutzt man
dazu die genetische Differenzierung Dj. Dieser Wert gibt den Abstand einer Popu-
lation zur Gesamtheit aller anderen Populationen an. Auf diese Weise können Unter-
schiede in der genetischen Struktur jedes Kollektivs zum gemeinsamen Genpool offen-
gelegt werden. Populationen mit besonders niedrigen Dj-Werten sind dabei besonders
repräsentativ (Generalisten), solche mit hohen Werten eher Spezialisten.
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Mittlere Differenzierung δ
Als Vergleichsgröße zur genetischen Differenzierung wird die mit den Stichprobenum-
fängen gewogene mittlere Differenzierung δ berechnet.

∑ ⋅=
j

jj Dcδ

3.2.4 Quantifizierung der  Auswirkungen des Reproduktionssystems auf die
genotypische Struktur

Um die Auswirkungen des Reproduktionssystems auf die genotypischen Strukturen zu
analysieren, werden die genetischen Strukturen von Eltern und ihren Nachkommen
verglichen. Hierzu sollte man ein möglichst frühes Stadium der Folgegeneration
wählen, am besten das Zygotenstadium. In der Praxis kann aber nur der Samen als
frühestmögliches Stadium herangezogen werden. Es findet dann ein Vergleich dieser
empirisch ermittelten Strukturen mit Referenzstrukturen (Modellannahmen) statt, um
genetisch bedingte Unterschiede in der potentiellen Reproduktionsbeteiligung und den
durch Auslese verursachten zu differenzieren. Modellannahmen idealisieren bezie-
hungsweise randomisieren die Reproduktionsbedingungen. Ein Beispiel für ein solches
Modell ist die Panmixie (siehe unten).

 pi und qi: relative Häufigkeiten eines genetischen Typs k (Allel
oder Genotyp) in zwei verschiedenen Populationen

 pi: Häufigkeit des Allels (oder Genotyps) i
 N: Stichprobengröße

 pi: relative Häufigkeit des i-ten genetischen Typs
 pi: relative Häufigkeit dieses Typs in den

Komplementpopulationen
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Fixierungsindex F (WRIGHT 1965)
Die Inzucht wird mittels des F-Wertes (Fixierungsindex, auch Inzuchtkoeffizient oder
Fixierungskoeffizient genannt) quantifiziert. Der Wert liegt zwischen -1 und 1, wobei
positive Werte einen Überschuss, negative Werte ein Defizit gegenüber dem bei
Vorliegen einer Hardy-Weinberg-Struktur (siehe unten) zu erwartenden Anteil an
Heterozygoten (He) anzeigen.

F H H
H
e a

e

=
−

Inzucht hängt vom Grad der Verwandtschaft der Eltern ab. Der Inzuchtkoeffizient (Fz)
eines Individuums Z gibt dabei die Wahrscheinlichkeit an, mit welcher die beiden
Allele eines bestimmten Genlocus abstammungsidentisch sind. Je höher der Inzucht-
koeffizient ist, desto höher ist die Wahrscheinlichkeit abstammungsidentischer Allele
und daher homozygoter Genotypen.

Die beiden Möglichkeiten der Verwandtenpaarung sind zum einen die fortgesetzte
Selbstbefruchtung und zum anderen die fortgesetzte Vollgeschwisterpaarung, wobei
im ersten Fall F noch schneller ansteigt.

Assortative Paarungspräferenz U*

Sie gibt Auskunft darüber, ob bevorzugte Paarungen aufgrund bestimmter Merkmals-
ausprägungen stattfinden. Für U* < 1 geht man von einer negativ assortativen Paarung,
für U* > 1 von einer positiv assortativen Paarung aus. Liegt der Wert genau bei eins,
handelt es sich um eine zufallsmäßige Kombination (MÜLLER-STARCK und
GREGORIUS 1988, STARKE 1996).
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Referenzstrukturen

Panmixie
Bei der sogenannten Panmixie handelt es sich um ein idealisiertes Paarungssystem.
Dabei werden idealisierte Reproduktionsverhältnisse unterstellt. Hierzu gehören Zu-
fallspaarung, getrennte Generationen, effektiv unendlich große Populationsgrößen,
sexuelle Symmetrie und der Ausschluss von Mutation, Genfluss, Fertilitäts- und Viabi-
litätsselektion.

Im Gegensatz zu den Gymnospermen ist bei den Angiospermen keine Unterscheidung
zwischen männlichen und weiblichen Gameten möglich. Es handelt sich daher um
ungeordnete Genotypen. Für die Eiche, die zu den Angiospermen zählt, bleiben die
allelische und genotypische Struktur unter dem Einfluss von Panmixie konstant. Im
Hardy-Weinberg-Gleichgewicht sind die panmiktische Struktur und die Hardy-
Weinberg-Struktur identisch. Für Angiospermen und Gymnospermen gleichermaßen

Pii, Pij: Genotyphäufigkeit
pi, pj: Allelhäufigkeit
für i ≠ j
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gilt, dass der Fixierungskoeffizient F = 0 ist und alle Paarungspräferenzen den Wert
eins haben.

Abbildung 6: Konsequenzen fortgesetzer Panmixie für die gene-
tische Struktur an einem autosomalen Genlocus in
einer Mendel-Population (aus HATTEMER et al.
1993)

Hardy-Weinberg-Struktur
Es werden die unter Hardy-Weinberg erwarteten genotypischen Strukturen berechnet.
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Inzucht-Struktur
Hierzu werden die unter Inzucht erwarteten genotypischen Strukturen berechnet.
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 ni : Anzahl Allele i
 nj : Anzahl Allele j
 n : Anzahl aller Allele

 pi : Häufigkeit Allel i
 pj : Häufigkeit Allel j
 F : Fixierungsindex
 n : Anzahl aller Allele
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4. Ergebnisse

4.1  Genetische Var iation innerhalb der  Populationen

In Tabelle 11 findet sich eine Zusammenstellung der wichtigsten genetischen Varia-
tionsparameter für alle 44 Bestände. Die Werte wurden für den Genpool von 17 Loci
ermittelt. Zur besseren Übersicht erscheinen die Altbestände in Fettdruck und die
Minimum- und Maximumwerte sind jeweils hell- und dunkelgrau hinterlegt

Tabelle 11: Übersicht über die genetische Variation innerhalb der Populationen für alle Bestände
über 17 Genorte (n = Stichprobenumfang, AL = Anzahl Allele je Genort, GL = Anzahl
Genotypen je Genort, Ha = Beobachtete Heterozygotie, He = Bedingte Heterozygotie, v =
Genpool-Diversität, vgam = Hypothetische gametische Multilocus-Diversität und δT =
Populationsdifferenzierung)

Population n AL GL Ho Hc v v gam δT

1 Arnstein 102 4,29 7,47 0,266 0,576 1,595 7.097.384 0,375
2 Arnstein Sammelstelle 1997 150 4,71 8,71 0,272 0,623 1,564 5.898.321 0,362
3 Arnstein Bestandesabsaat 1997 150 4,94 8,65 0,299 0,638 1,629 9.697.979 0,388
4 Bad Neustadt 102 4,00 6,53 0,227 0,611 1,487 2.292.374 0,329
5 Bad Neustadt Bestandesabsaat 1997 98 4,24 7,65 0,242 0,631 1,464 1.483.328 0,319
6 Bad Neustadt Bestandesabsaat 1998 151 4,88 9,35 0,294 0,583 1,638 12.658.756 0,391
7 Bamberg 102 4,12 6,88 0,260 0,635 1,547 3.990.787 0,355
8 Bamberg Bestandesabsaat 1998 150 4,71 8,59 0,236 0,618 1,466 1.829.233 0,319
9 Burgsinn 102 4,06 6,65 0,244 0,592 1,516 2.823.559 0,342
10 Burgsinn Bestandesabsaat 1998 150 4,24 8,12 0,270 0,583 1,527 3.708.153 0,346
11 Dinkelsbühl 102 4,47 7,59 0,272 0,573 1,593 6.124.811 0,374
12 Dinkelsbühl Bestandesabsaat 1997 150 4,76 8,29 0,252 0,637 1,513 2.158.499 0,340
13 Dinkelsbühl Bestandesabsaat 1998 150 4,59 9,06 0,275 0,611 1,579 7.200.998 0,368
14 Dinkelsbühl Naturverjüngung 102 4,24 7,35 0,265 0,572* 1,535 4.004.710 0,350
15 Hammelburg 102 4,18 6,94 0,245 0,557* 1,495 2.511.406 0,333
16 Hammelburg Bestandesabsaat 1997 150 4,53 8,59 0,280 0,635 1,528 3.403.615 0,347
17 Hochspeyer 102 4,35 7,24 0,253 0,594 1,543 4.315.636 0,353
18 Hochspeyer Klenge 1997 150 4,06 7,06 0,278 0,638 1,463 2.077.677 0,318
19 Hochspeyer Bestandesabsaat 1997 150 4,35 7,65 0,268 0,637 1,502 2.442.666 0,335
20 Hochspeyer Bestandesabsaat 1998 150 4,59 8,41 0,261 0,632 1,506 3.745.795 0,337
21 Langenau 102 4,47 7,47 0,300 0,598 1,618 10.932.266 0,384
22 Langenau Bestandesabsaat 1997 150 4,65 8,18 0,247 0,617 1,482 1.712.975 0,326
23 Langenau Bestandesabsaat 1998 150 4,88 8,47 0,272 0,616 1,532 4.489.789 0,348
24 Langenau Kultur Baumschule 103 3,94 6,29 0,280 0,595 1,495 2.822.013 0,333
25 Langenau Pflanzgarten Heister 103 4,35 7,24 0,267 0,614 1,495 2.616.148 0,333
26 Müllheim 102 4,47 7,29 0,232 0,568 1,485 2.085.620 0,328
27 Müllheim Bestandesabsaat 1996 150 4,71 7,94 0,216 0,621 1,388 496.071 0,280
28 Müllheim Eichwald 102 4,35 6,82 0,244 0,601 1,498 2.458.320 0,334
29 Müllheim Steinacker 102 4,24 7,12 0,255 0,604 1,499 2.323.404 0,334
30 Müllheim Baumschule 94 89 4,18 6,35 0,255 0,647 1,473 1.864.242 0,323
31 Müllheim Baumschule 96 98 4,18 6,76 0,247 0,591 1,491 2.373.648 0,331
32 Müllheim Eich. Bestandesabsaat 1998 150 4,59 7,88 0,238 0,627 1,463 1.291.574 0,318
33 Müllheim St. Bestandesabsaat 1998 150 4,35 7,18 0,224 0,620 1,415 845.647 0,294
34 Müllrose 102 4,18 7,41 0,250 0,577 1,536 4.215.667 0,351
35 Müllrose* Baumschule 80 4,24 6,94 0,274 0,533 1,611 9.287.621 0,382
36 Müllrose Bestandesabsaat 1996 300 4,71 8,47 0,224 0,698 1,386 729.281 0,279
37 Müllrose Bestandesabsaat 1997 200 4,94 8,76 0,261 0,623 1,531 2.744.778 0,348
38 Peitz 101 4,12 6,76 0,226 0,578 1,500 2.252.813 0,335
39 Peitz Bestandesabsaat 1996 150 4,41 7,65 0,208 0,629 1,369 459.919 0,271
40 Schweinfurt 103 4,18 6,88 0,240 0,567 1,501 2.972.667 0,336
41 Schweinfurt Bestandesabsaat 1996 150 4,12 6,35 0,229 0,752 1,379 589.812 0,276
42 Uffenheim 102 4,41 7,18 0,279 0,553 1,591 6.033.194 0,373
43 Uffenheim Bestandesabsaat 1996 150 4,12 6,88 0,225 0,714 1,376 544.917 0,274
44 Uffenheim Bestandesabsaat 1997 150 4,29 7,29 0,247 0,680 1,403 889.936 0,288
arithmetisches Mittel:
Altbestände 102 4,26 7,08 0,253 0,586 1,534 4.161.994 0,349
Samen 156 4,54 8,05 0,253 0,637 1,483 3.091.292 0,325
alle Jungbestände 144 4,46 7,80 0,255 0,628 1,490 3.243.728 0,328
alle Bestände 130 4,39 7,55 0,255 0,614 1,505 3.556.773 0,335
(Altbestände erscheinen in Fettdruck, Minimum- und Maximum-Werte sind hell- und dunkelgrau unterlegt,  *
Wert nur für 16 Genorte)
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Eine detaillierte Aufstellung der einzelnen Parameter aller 44 Bestände für jeden
einzelnen Genort befindet sich im Anhang in den Tabellen 3-14.

4.1.1 Genetische Vielfalt

Allelhäufigkeiten

Einen Überblick über den Polymorphismus einzelner Genorte für alle 44 Popula-
tionen gibt Tabelle 12. Die aufgeführten Werte stellen dabei arithmetische
Mittelwerte über alle 44 Bestände dar. Die jeweils durchschnittlich häufigsten
Allele erscheinen in Fettdruck, Allele mit einer durchschnittlichen Häufigkeit von
über 5 % sind grau unterlegt. Der Schwankungsbereich der Allelhäufigkeiten für
die einzelnen Genorte innerhalb der 44 Bestände ist Tabelle 1 im Anhang zu ent-
nehmen. In der Regel ist jedoch das durchschnittlich häufigste Allel auch für den
Einzelbestand das häufigste. Vereinzelte Ausnahmen hiervon finden sich an den
Genorten AP-A (LAP) und AP-B (AAP). Häufiger tritt dieses Phänomen am
Locus EST-A auf. An beinahe allen Genorten kommt es vor, dass Allele zwar im
Durchschnitt Häufigkeiten von über 5 % aufweisen, bei einzelnen Beständen je-
doch in geringerer Frequenz auftreten. Umgekehrt haben einzelne Allele in
manchen Beständen Häufigkeiten über 5 %, die bei der Bildung des arithmetischen
Mittelwertes über 44 Bestände deutlich geringere Frequenzen zeigen.

Tabelle 12: Durchschnittliche Allelhäufigkeiten [%] für alle 44 untersuchten Populationen für
die gemeinsamen 17 Genorte. Die jeweils durchschnittlich häufigsten Allele erschei-
nen in Fettdruck, Allele mit einer durchschnittlichen Häufigkeit von über 5 % sind
grau unterlegt.

Allel 1 2 3 4 5 6 7 8 9
Genort

44 Be- AAT-B 5,24 0,33 0,20 93,62 0,15 0,46
stände ACO-A 0,14 0,83 15,06 80,84 1,56 1,58

ADH-A 3,30 1,30 57,81 10,73 5,78 17,96 2,94 0,18
AP-A (LAP) 0,31 25,63 16,22 49,40 7,27 0,67 0,50 0,02
AP-B (AAP) 1,07 51,40 9,77 30,38 7,38 0,01
EST-A 0,96 19,10 28,30 42,21 5,72 3,75
IDH-A 1,40 10,34 82,33 2,05 3,64 0,25
IDH-B 8,16 0,01 4,75 0,13 86,92 0,03
MDH-B 0,11 4,31 90,09 4,78 0,71
MDH-C 6,04 92,20 1,68 0,08
MNR-A 0,67 3,35 78,07 4,86 1,81 0,72 0,07 10,45
6PGDH-A 6,54 86,04 5,70 1,73
6PGDH-B 0,14 2,97 96,27 0,55 0,02 0,05
PGI-A 0,43 3,58 93,48 2,51
PGI-B 0,16 7,95 3,51 0,66 0,13 80,38 0,15 6,98 0,08
PGM-A 0,10 9,40 2,55 81,90 5,61 0,45 0,01
SKDH-A 0,34 24,03 69,45 3,63 2,48 0,09

An den Genorten AAT-B, IDH-A, IDH-B, MDH-B, MDH-C, 6PGDH-A, 6PGDH-B,
PGI-A und PGM-A ist ein Trend zum Minorpolymorphismus klar erkennbar. Demge-
genüber zeigen die Genorte ADH-A, AP-A (LAP), AP-B (AAP), EST-A und GDA-A
eine regelmäßigere Verteilung auf mehrere Allele und so einen Trend zum Major-
polymorphismus. Dieses Ergebnis zeigt eine große Übereinstimmung mit Untersu-
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chungen an Stieleiche (Quercus robur L.) (MÜLLER-STARCK 1997 und STREHLE

2000).

Anzahl Allele je Genort AL

Für alle 44 Bestände zusammen finden sich im Mittel 4,39 Allele je Genort. Der Mini-
mumwert ist mit 3,94 im Bestand Langenau Baumschule zu finden, der Maximalwert
mit 4,94 in Müllrose Bestandesabsaat 1997. Ihr Potential zur Bildung verschiedener
Gameten (Mgam) liegt zwischen 5,4 e9 für den Altbestand Bad Neustadt/Saale und 3,9
e11 für die Bestandesabsaat 1997 Müllrose (vergleiche Anhang, Tabelle 3).

Anzahl Genotypen je Genort GL

Im Mittel über alle Bestände liegt GL bei 7,55. Der maximale Wert beträgt 9,35 für die
Bestandesabsaat Dinkelsbühl 1998, der minimale 6,29 für das Baumschulmaterial Lan-
genau. Ihr Potential zur Bildung unterschiedlicher Genotypen (Mgeno) liegt zwischen
2,8 e16 für den Bestand Bad Neustadt/Saale und 3,6 e20 für den Bestand Arnstein Be-
standesabsaat 1997 (vergleiche Anhang, Tabelle 4).

4.1.2  Heterozygotie

Die beobachtete Heterozygotie Ha erreicht im Durchschnitt über alle Bestände einen
Wert von 25,5 %. Die Spanne reicht dabei von 20,8 % (Peitz Bestandesabsaat 1996)
bis 30,0 % (Langenau Altbestand). Diese Werte stehen in guter Übereinstimmung mit
den Ergebnissen anderer Untersuchungen an Eiche (siehe Kapitel 1.3 Referenzdaten).
Eine nähere Betrachtung dieses Parameters erfolgt auch beim Vergleich der Altbestän-
de und ihrer Nachkommenschaften (siehe Kapitel 4.3).

Eine Betrachtung der bedingten Heterozygotie Hc als der maximal möglichen Hetero-
zygotie, zeigt einen durchschnittlichen Wert von 61,4 % über alle Bestände. Die Werte
reichen dabei von maximal 75,2 % (Schweinfurt Bestandesabsaat 1996) bis minimal
53,3 % (Müllrose Baumschulmaterial). Das bedeutet, dass die Bestände etwa gut die
Hälfte bis drei Viertel - im Durchschnitt etwa zwei Drittel - der möglichen Heterozygo-
ten auch tatsächlich ausbilden.

4.1.3  Genetische Diversität

Die Genpool-Diversität v ist mit Durchschnittswerten um 1,51 über alle Genorte relativ
hoch. Der niedrigste Wert findet sich für die Bestandesabsaat Peitz 1996 mit 1,37, der
höchste für die Bestandesabsaat Bad Neustadt/Saale 1998 mit 1,64.

Die allelische Diversität v(a) ist mit Durchschnittswerten um 1,73 gemittelt über alle 17
Genorte ebenfalls relativ hoch. Der niedrigste Wert findet sich mit 1,51 für die
Bestandesabsaat Müllheim 1996, der höchste mit 1,87 für die Bestandesabsaat Bad
Neustadt/Saale 1998. Die genotypische Diversität v(g) weist demgegenüber mit Werten
von 2,07 (Müllheim Bestandesabsaat 1996) bis 2,99 (Bad Neustadt/Saale Bestandes-
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absaat 1998) eine etwas größere Streuung auf. Der arithmetische Mittelwert über die
17 Genloci liegt hier bei 2,54.

Die hypothetische gametische Multilocus-Diversität vgam lässt die Unterschiede inner-
halb der Bestände deutlicher hervortreten, die sich bei der allelischen und der
genotypischen Diversität zeigen. Der kleinste Wert findet sich mit 459.919 bildbaren
Gameten auch hier für die Bestandesabsaat Peitz 1996 und der höchste mit 12.658.756
bildbaren Gameten für die Bestandesabsaat Bad Neustadt/Saale 1998.

4.1.4  Populationsdifferenzierung

Die Populationsdifferenzierung δT zeigt einen mittleren Wert von 0,335 bei einer
Spanne von 0,271 (Peitz Bestandesabsaat 1997) bis 0,391 (Bad Neustadt/Saale Bestan-
desabsaat 1998).

4.2  Genetische Var iation zwischen den Beständen

4.2.1 Homogenitätstest

Tests zeigen starke Abweichungen bezüglich der Homogenität der Bestände. Bei der
Berechnung der genetischen Abstände do (siehe Kapitel 4.2.2, Abbildung 7) ergibt sich
einen Aufteilung in zwei Einzelbestände und zwei Gruppen inklusive ihrer weiteren
Untergliederung (drei Cluster). Innerhalb dieser Cluster bestehen über beinahe alle 17
Genorte hinweg signifikante Unterschiede zwischen den Beständen (Tabelle 13).

Tabelle 13: Homogenitätstest für die drei Cluster, die sich bei der Berechnung der geneti-
schen Genpool-Abstände ergeben

"obere Gruppe" "untere Gruppe"
19 Bestände 18 Bestände 5 Bestände

AAT-B G = 156.296 *** G = 125.116 ** G = 45.999 ***
X**2 = 189.921 *** X**2 = 144.702 *** X**2 48.593 ***

ACO-A G = 217.808 *** G = 564.657 *** G = 58.540 ***
X**2 = 221.596 *** X**2 = 532.436 *** X**2 = 56.226 ***

ADH-A G = kein Test 1) G kein Test 1) G = 140.814 ***
X**2 = kein Test 1) X**2 kein Test 1) X**2 = 132.133 ***

AP-A (LAP) G = kein Test 1) G kein Test 1) G = 56.253 ***
X**2 = kein Test 1) X**2 kein Test 1) X**2 = 51.956 ***

AP-B (AAP) G = 236.768 *** G = 273.388 *** G = 47.859 ***
X**2 = 238.013 *** X**2 = 315.307 *** X**2 = 46.970 ***

EST-A G = 637.443 *** G = 528.166 *** G = 261.916 ***
X**2 = 630.853 *** X**2 = 545.994 *** X**2 = 257.860 ***

IDH-A G = 300.495 *** G = 264.116 *** G = 41.816 ***
X**2 = 299.900 *** X**2 = 264.038 *** X**2 = 42.240 ***

IDH-B G = 88.574 n.s. G = 188.761 *** G = 56.763 ***
X**2 = 117.182 *** X**2 = 237.860 *** X**2 = 55.038 ***

MDH-B G = 276.846 *** G = 306.044 *** G = 46.880 ***
X**2 = 306.226 *** X**2 = 285.198 *** X**2 = 50.923 ***

MDH-C G = 205.784 *** G = 264.815 *** G = 28.200 **
X**2 = 218.979 *** X**2 = 268.451 *** X**2 = 27.637 **

MNR-A G = kein Test 1) G kein Test 1) G = 115.902 ***
X**2 = kein Test 1) X**2 kein Test 1) X**2 = 110.031 ***

6PGDH-A G = 254.947 *** G = 266.439 *** G = 28.258 **
X**2 = 234.997 *** X**2 = 234.372 *** X**2 = 27.624 **
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Tabelle 13 (Fortsetzung)
"obere Gruppe" "untere Gruppe"

19 Bestände 18 Bestände 5 Bestände

6PGDH-B G = 129.781 *** G = 221.808 *** G = 34.823 ***
X**2 = 163.529 *** X**2 = 242.250 *** X**2 = 41.586 ***

PGI-A G = 161.653 *** G = 336.487 *** G = 41.993 ***
X**2 = 173.732 *** X**2 = 428.818 *** X**2 = 53.454 ***

PGI-B G = kein Test 1) G kein Test 1) G = 59.841 ***
X**2 = kein Test 1) X**2 kein Test 1) X**2 = 56.389 ***

PGM-A G = kein Test 1) G kein Test 1) G = 51.923 ***
X**2 = kein Test 1) X**2 kein Test 1) X**2 = 51.929 ***

SKDH-A G = 162.731 *** G = 321.212 *** G = 42.320 ***
X**2 = 167.243 *** X**2 = 331.749 *** X**2 = 51.738 ***

1) durch die hohe Anzahl an Populationen war zum Teil aufgrund unzureichender Klassenbesetzung (statistische
Probleme)  kein Test möglich

4.2.2 Genetischer  Abstand

Die genetischen Abstände do für den Genpool der 17 Genorte erreichen Werte von
0,050 bis 0,222. Zur grafischen Veranschaulichung der Unterschiede bzw. Ähnlichkei-
ten zwischen mehr als zwei Populationen verwendet man sogenannte Dendrogramme.

Eine Betrachtung der genetischen Abstände zwischen allen 44 Populationen anhand
ihrer Allelhäufigkeiten zeigt eine Aufgliederung in zwei Gruppen sowie zwei Einzel-
bestände.

Die ”obere Gruppe”  setzt sich beinahe ausschließlich aus den Altbeständen zusammen.
Hinzu kommen zwei Baumschulpopulationen (Müllheim 1994 und 1996), die Natur-
verjüngung Dinkelsbühl und der Heisterbestand Langenau. Die ”untere Gruppe”
dagegen besteht aus allen Bestandesabsaaten und den Sammelstellen- bzw. Klengen-
beständen (Arnstein und Hochspeyer).

Bei genauerer Betrachtung lässt sich bei der ”untere Gruppe”  eine weitere Aufgliede-
rung erkennen. Es handelt sich dabei um die fünf Bestandesabsaaten aus dem Jahr
1996. Außerdem scheinen sich die einzelnen Jahrgänge der Bestandesabsaaten
zumindest ansatzweise in Gruppen aufzuteilen.

Eine sehr deutliche Separierung dagegen zeigt der Bestand Langenau Baumschule,
eine etwas weniger deutliche der Bestand Müllrose+ Baumschule.

Berücksichtigt man die beobachtete Spanne der do-Werte von 0,050 bis 0,222 bei
einem möglichen Maximalwert von eins, so sind die Unterschiede besonders innerhalb
aber auch zwischen der ”oberen”  und der ”unteren”  Gruppe eher im mittleren bis
unteren Bereich anzusiedeln. Wie der durchgeführte Homogenitätstest gezeigt hat
(siehe 4.2.1), sind sie aber durchaus signifikant.
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Abbildung 7: Dendrogramm der allelischen Abstände do aller Bestände (Nomenklatur siehe Tabelle
11) für den Genpool (17 Loci)

Bei der Verwendung aller Genorte (Multilocus-Betrachtung) besteht allerdings das
Risiko einer Überlagerung bzw. Beeinflussung der differenzierungseffektiven Enzym-
systeme durch die weniger differenzierten. Es kann daher sinnvoll sein, auch eine Ein-
zellocus-Betrachtung dieser erstgenannten Enzymsysteme in die Analyse mit einzube-
ziehen. Dies sind im Folgenden die sechs Genorte ACO-A, ADH-A, AP-A (LAP), AP-
B (AAP), EST-A und SKDH-A (siehe Abbildungen 8-13).

An diesen einzelnen Loci ist nicht die deutliche Aufgliederung in Gruppen zu finden,
wie dies für den Genpool der 17 Loci der Fall ist. Am ehesten lässt der Genort ADH-A
eine Zusammengruppierung der ontogenetischen Stadien und innerhalb dieser auch der
einzelnen Samenjahrgänge erkennen. Die Betrachtung der verbleibenden fünf Genorte
lässt keine geordneten Strukturen oder Tendenzen erkennen.. Für den Genpool der
sechs Loci ist wieder eine ähnliche Konstellation wie für den Genpool aller 17 Genorte
zu finden.

Ein Vergleich der absoluten do-Werte an den sechs Loci zeigt jedoch große Unter-
schiede. So werden am Genort EST-A Spitzenwerte von 0,690 erreicht. Auch am
Locus ADH-A erreichen die Werte mit 0,608 ein sehr hohes Niveau. An den übrigen
fünf Loci liegen die Werte mit 0,288 bis 0,383 deutlich niedriger.
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Abbildungen 8-14: Dendrogramme der allelischen Abstände do aller Bestände (Nomenklatur siehe
Tabelle 11) für die Genorte ACO-A, ADH-A, AP-A (LAP), AP-B (AAP), EST-A
und SKDH-A und für deren Genpool (6 Loci)

4.2.3 Genetische Differenzierung

Betrachtet man die Ergebnisse der Gesamtdifferenzierung aller 44 Bestände über 17
Genorte (Dj = 0,050 bis 0,179, δ = 0,074), so fällt auch hier der Bestand Langenau
Baumschule (24) mit der größten Differenzierung (größter Radius) vom Kollektiv der
anderen Populationen auf (Abbildung 15). Damit unterscheidet er sich am stärksten
von dem zusammengefassten Restkollektiv (= ”Spezialist” ). Den kleinsten Radius und
damit die geringste Differenzierung (= ”Generalist” ) zeigt die Bestandesabsaat 1997
Langenau (22). Insgesamt gesehen weisen die Bestände jedoch keine allzu großen
Unterschiede auf.
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Abbildung 15: Genetische Differenzierung Dj (a) aller 44 Bestände
(Nomenklatur siehe Tabelle 11) für den Genpool (17
Loci), Altbestände in Fettdruck, grau segmentiert.

Ähnlich wie bei den genetischen Abständen besteht auch für die genetische Differen-
zierung bei einer Multilocus-Interpretation das Risiko von Überlagerungen. Um Unter-
schiede genauer erkennen zu können, sollten daher auch hier die besonders differenzie-
rungsrelevanten Genorte einzeln und in ihrer Gesamtkombination betrachtet werden
(siehe Abbildung 16).

Drei der sechs Genorte (ADH-A, AP-B (AAP), SKDH-A) zeigen wiederum für den
Bestand Langenau Kultur (Baumschule) die größte Abweichung vom Gesamtkollektiv.
An den übrigen drei Genorten weichen jeweils verschiedene Bestände am stärksten
vom Gesamtkollektiv ab (”Spezialisten”). Dies ist der Bestand Hochspeyer Bestandes-
absaat 1997 für den Genort ACO-A, der Bestand Langenau Pflanzgarten (Heister) für
den Genort AP-A (LAP) und der Altbestand Hammelburg für den Genort EST-A.

Den jeweils kleinsten Radius (”Generalisten”) haben Langenau Bestandesabsaat 1997
an den Genorten ACO-A und SKDH-A, Hammelburg Bestandesabsaat 1997 an den
Genorten ADH-A und EST-A, Bad Neustadt/Saale Bestandesabsaat 1997 am Genort
AP-A (LAP) und Bad Neustadt/Saale Bestandesabsaat 1998 am Genort AP-B (AAP).

Für den Genpool der sechs Loci besetzen dieselben zwei Bestände die beiden Extrem-
positionen, wie dies schon für den Genpool aller 17 Genorte der Fall war. Es handelt
sich dabei um die Bestände Langenau Baumschule und Langenau Bestandesabsaat
1997.
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Abbildung 16: Genetische Differenzierung Dj (a) aller Bestände (Nomenklatur siehe Tabelle 11) für
die sechs Loci ACO-A, ADH-A, AP-A (LAP), AP-B (AAP), EST-A und SKDH-A
und deren Genpool.
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Der Grad der Differenzierung schwankt zwischen den verschiedenen Loci. Dies wird
auch anhand der Größenunterschiede in der grafischen Darstellung deutlich. Der
Genort ADH-A (0,503) weist insgesamt gesehen die stärksten Differenzierungen auf,
gefolgt von EST-A (0,455).

4.3 Vergleich der  Altbestände mit ihren Nachkommenschaften

Im Regelfall findet jeweils ein direkter Vergleich der Altbestände mit ihren Nachkom-
menschaften statt. Eine Ausnahme bildet - wie schon in Kapitel 3. Material erwähnt -
der Bestand Müllheim II. Hier werden die Mittelwerte der Bestände Müllheim Eich-
wald und Müllheim Steinacker (= Müllheim II) und entsprechend auch die Mittelwerte
ihrer beiden Nachkommenschaften zum Vergleich mit den Baumschulmaterialien ver-
wendet.

4.3.1  Genetische Vielfalt

Allelhäufigkeiten

Einen Überblick über den Polymorphismus an den einzelnen Genloci, aufgegliedert
nach Altbeständen und Nachkommenschaften, gibt Tabelle 14. Die aufgeführten Werte
stellen dabei arithmetische Mittelwerte über die 15 Altbestände bzw. die 29 Nach-
kommenschaften dar. Die jeweils durchschnittlich häufigsten Allele erscheinen in Fett-
druck. Allele mit einer durchschnittlichen Häufigkeit von über 5 % sind grau unterlegt.
Der Schwankungsbereich der Allelhäufigkeiten für die einzelnen Genorte aller 44
Bestände ist in Tabelle 1 im Anhang zu finden. In der Regel ist jedoch das durch-
schnittlich häufigste Allel auch für die jeweiligen Einzelbestände das häufigste.
Ausnahmen hiervon finden sich an den Genorten AP-A (LAP) und AP-B (AAP) für
die beiden Bestände Langenau Baumschule und Langenau Heister. Deutlich häufiger
(12 Bestände) tritt dieses Phänomen am Locus EST-A auf.

An beinahe allen Genorten kommt es vor, dass Allele zwar im Durchschnitt Häufig-
keiten von über 5 % aufweisen, bei einzelnen Beständen jedoch in geringerer Frequenz
auftreten. Umgekehrt haben einzelne Allele in manchen Beständen Häufigkeiten über
5 %, die bei der Bildung des arithmetischen Mittelwertes über 15 bzw. 29 Bestände
geringere Frequenzen zeigen. Eine detaillierte Auflistung der Allelfrequenzen aller
Bestände für die einzelnen Genorte ist in Tabelle 1 im Anhang zu finden. Diese zeigt
dann auch, dass häufiger in den Nachkommenschaften Allele erscheinen, die in den
Altbeständen nicht nachgewiesen werden konnten. Umgekehrt kommt es aber beinahe
genauso oft vor, dass Allele der Altbestände in einer oder mehreren Nachkommen-
schaften nicht mehr präsent sind. Es handelt sich in beiden Fällen um Allele mit
äußerst geringer Frequenz.
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Tabelle 14: Durchschnittliche Allelhäufigkeiten [%] der 15 Altbestände für 18 Genorte und der
29 Jungbestände für die gemeinsamen 17 Genorte. Die jeweils durchschnittlich häu-
figsten Allele erscheinen in Fettdruck, Allele mit einer durchschnittlichen Häufig-
keit von über 5 % sind grau unterlegt.

Allel 1 2 3 4 5 6 7 8 9
Genort

15 AAT-B 6,00 0,23 0,39 92,84 0,17 0,37
Altbe- ACO-A 0,20 1,05 16,71 79,32 0,50 2,26
stände ADH-A 5,62 0,46 53,76 9,11 2,45 25,48 2,79 0,33

AP-A (LAP) 0,17 23,33 20,05 48,14 6,93 0,56 0,86
AP-B (AAP) 1,22 52,32 10,38 28,83 7,25 0,00
EST-A 1,55 29,73 32,15 34,11 2,37 0,10
GDA-A 1,25 36,37 29,89 31,71 0,79
IDH-A 1,87 11,73 80,36 2,21 3,56 0,30
IDH-B 8,39 0,03 4,94 86,61 0,03
MDH-B 5,49 87,03 7,09 0,39
MDH-C 9,21 88,17 2,56 0,07
MNR-A 0,66 3,37 73,44 5,52 1,65 0,60 14,80
6PGDH-A 5,61 86,07 6,75 1,59
6PGDH-B 0,13 2,27 97,27 0,27 0,07
PGI-A 0,10 2,10 95,14 2,69
PGI-B 0,39 7,75 3,09 0,40 0,07 81,15 0,13 6,93 0,13
PGM-A 0,23 9,93 2,11 83,57 4,11 0,07
SKDH-A 0,65 26,87 69,05 2,24 1,23

29 Jung- AAT-B 4,84 0,37 0,10 94,02 0,14 0,51
bestände ACO-A 0,11 0,72 14,20 81,62 2,11 1,23

ADH-A 2,10 1,73 59,91 11,56 7,50 14,07 3,01 0,10
AP-A (LAP) 0,39 26,82 14,24 50,05 7,44 0,72 0,31 0,02
AP-B (AAP) 0,99 50,92 9,46 31,18 7,44 0,02
EST-A 0,66 13,59 26,30 46,40 7,45 5,63
IDH-A 1,15 9,62 83,35 1,97 3,69 0,22
IDH-B 8,04 0,00 4,65 0,20 87,08 0,02
MDH-B 0,17 3,70 91,68 3,58 0,88
MDH-C 4,39 94,28 1,23 0,09
MNR-A 0,67 3,34 80,47 4,52 1,89 0,78 0,10 8,20
6PGDH-A 7,02 86,03 5,16 1,80
6PGDH-B 0,14 3,34 95,76 0,69 0,03 0,04
PGI-A 0,61 4,35 92,63 2,42
PGI-B 0,04 8,06 3,73 0,79 0,16 79,98 0,16 7,01 0,06
PGM-A 0,04 9,13 2,79 81,03 6,38 0,64 0,01
SKDH-A 0,17 22,57 69,66 4,35 3,13 0,13

Anzahl Allele je Genort AL

Für die Altbestände liegt AL bei durchschnittlich 4,26 mit einer Spanne von 4,00 (Bad
Neustadt/Saale) bis 4,47 (Dinkelsbühl und Müllheim). Sowohl für die Samenstich-
proben als auch die gesamten Nachkommenschaften liegt der Durchschnittswert mit
4,54 bzw. 4,46 etwas darüber. Auch ist die Spreitung mit einem Minimumwert von
3,94 im Bestand Langenau Baumschule und einem Maximalwert von 4,94 für Müllrose
Bestandesabsaat 1997 etwas größer als bei den Altbeständen.

Beim Vergleich der einzelnen Altbestände mit ihren Nachkommen ergibt sich in etwa
einem Drittel der Fälle (32 %) eine Abnahme der allelischen Vielfalt. Es handelt sich
dabei um die Bestände Dinkelsbühl (Naturverjüngung), Hochspeyer (Klenge 1997),
Langenau (Kultur/Baumschule), Langenau (Pflanzgarten/ Heister), Müllheim (Baum-
schulmaterial 1994 und 1996), Schweinfurt (Bestandesabsaat 1996) und Uffenheim
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(Bestandesabsaat 1996). Bei den restlichen zwei Dritteln erfolgt dagegen ein Anstieg
der Anzahl Allele je Genort. In nur einem Fall gibt es keinen Unterschied zwischen
Altbestand und Nachkommenschaft (Hochspeyer Bestandesabsaat 1997).

Anzahl Genotypen je Genort GL

Auch die genotypische Vielfalt ist mit einem Wert von 7,08 für die Altbestände bzw.
8,05 für das Samenmaterial und 7,80 für die gesamten Nachkommenschaften sehr
hoch. Insgesamt liegen die Werte der Nachkommen sehr häufig (71 % der Fälle) etwas
über denen der Altbestände. Bei knapp einem Drittel (29 %) liegen die Werte der
Nachkommenschaften unter denen der dazugehörigen Altbestände, wobei es sich um
die gleichen Bestände handelt wie bei der allelischen Vielfalt.

4.3.2 Heterozygotie

Die Durchschnittswerte für Altbestände und Nachkommenschaften sind für diesen
Parameter nahezu identisch. Vergleicht man die Werte der einzelnen Altbestände für
die beobachtete Heterozygotie Ho mit ihren jeweiligen Nachkommenschaften, so sind
diese für die Nachkommenschaften in den Beständen Bamberg, Langenau, Müllheim,
Peitz, Schweinfurt und Uffenheim etwas niedriger. Im Gegensatz dazu findet in den
Beständen Arnstein, Burgsinn, Hammelburg und Hochspeyer für alle untersuchten
Nachkommen ein Anstieg der beobachteten Heterozygotie statt. Die restlichen Be-
stände lassen sich nicht eindeutig zuordnen. Prozentual über alle Bestände gesehen ist
eine - wenn auch eher eine schwache - Tendenz zur Abnahme der beobachteten Hete-
rozygotie beim Übergang von der Parentalpopulation auf die Nachkommen (61%) zu
verzeichnen.

Eine Betrachtung der bedingten Heterozygotie Hc zeigt, dass nur in etwa einem Fünftel
der Fälle eine Abnahme dieses Wertes beim Übergang zu den Folgegenerationen
stattfindet. In der überwiegenden Zahl der Fälle steigt der Wert. So liegt dann auch der
Mittelwert der Altbestände mit 58,6 % gut 4 % unter dem der Nachkommenschaften.

4.3.3 Genetische Diversität

Der Mittelwert der Genpool-Diversität v liegt mit 1,53 für die Altbestände nur gering-
fügig über dem der Samen (1,48) bzw. dem der gesamten Nachkommenschaften
(1,49).

Ähnliches gilt für die allelische Diversität v(a) mit 1,73 für die Altbestände, 1,67 für die
Samen und 1,74 für die gesamten Nachkommenschaften.

Auch für die genotypische Diversität v(g) zeigen die Mittelwerte für Altbestände und
Nachkommen keine nennenswerten Unterschiede (siehe Anhang, Tabelle 9).
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Der Mittelwert der hypothetischen gametischen Multilocus-Diversität vgam für die
Altbestände ist mit 4.161.994 deutlich höher als der für die Samen (3.091.292) oder
auch für alle Nachkommenschaften (3.243.728).

Genetische Var iation zwischen den Beständen

4.3.4 Genetischer  Abstand

Bei den Altbeständen reicht die Spanne der genetischen Abstände (do-Werte) von
0,064 - 0,119.

Abb. 17: Dendrogramm der allelischen Abstände do der 15 Altbestände für den Genpool (18 loci)

Die Nachkommenschaften weisen dagegen mit Werten von 0,061 bis 0,222 eine
größere Spanne bezüglich der genetischen Abstände (do-Werte) auf. Bei genauerer
Betrachtung ergibt sich diese größere Spanne aber hauptsächlich durch den Bestand
Langenau Baumschule und teilweise noch durch den Bestand Müllrose+ Baumschule.
Diese beiden Bestände weisen einen jeweils größeren Abstand zu den restlichen Nach-
kommenschaften auf. Nimmt man den Bestand Langenau Baumschule aus der Gesamt-
betrachtung heraus, so reduziert sich der Maximalwert deutlich auf einen Wert von
0,166.

Eine Betrachtung des Dendrogramms der Nachkommenschaften ergibt eine Clusterung
in fünf Gruppen. Dies sind zum einen die Bestandesabsaaten des Jahres 1998, die
Bestandesabsaaten des Jahres 1996, sämtliche Baumschul-, Heister- und Naturverjün-
gungsbestände - mit Ausnahme des Bestandes Langenau - und die Bestandesabsaaten
des Jahres 1997. Letztere teilen sich allerdings wiederum in zwei Gruppen auf.
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Abb. 18: Dendrogramm der allelischen Abstände do der 29 Nachkommenschaften (Nomenklatur siehe
Tabelle 11) für den Genpool (17 Loci)

Beim direkten Vergleich der Altbestände mit ihren jeweiligen Nachkommenschaften
liegen die absoluten Werte des genetischen Abstands für den Genpool zwischen 0,058
und 0,196 bei einer möglichen Spanne zwischen Null und Eins.

 |----------|----------|----------|----------|----------|----------|----------|----------|----------|----------|
0 0,1  0,2     0,3        0,4        0,5        0,6        0,7        0,8        0,9        1,0

Abbildung 13: Spanne der genetischen Abstände (do-Werte) für die 14 Altbestände und ihre Nach-
kommenschaften.

Die grafische Darstellung der genetischen Abstände für die einzelnen Altbestände und
ihre entsprechenden Nachkommenschaften erfolgt auch hier in Form von Dendrogram-
men (Abbildung 19).

Die insgesamt größten genetischen Abstände findet man für den Bestand Langenau
Kultur (Baumschule), gefolgt von der Heisterpflanzung des selben Bestandes.

Bei den Beständen Dinkelsbühl, Hochspeyer, Langenau und Uffenheim haben die Sa-
menstichproben untereinander geringere genetische Abstände als zum Altbestand. Die
beiden Proben aus der Sammelstelle bzw. Klenge (Arnstein und Hochspeyer) haben
eine jeweils größere Ähnlichkeit mit dem Samenmaterial als mit den Altbeständen. Die
Naturverjüngung aus Dinkelsbühl hingegen weicht von den Samenstichproben deutlich
stärker ab als vom Altbestand. Im Bestand Langenau haben die Proben aus der
Baumschule und dem forstamtseigenen Pflanzgarten (Heister) deutlich größere
Abstände sowohl zum Altbestand als auch zu den Samenstichproben.
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In den Beständen Bad Neustadt/Saale und Müllrose unterscheiden sich die beiden
Bestandesabsaaten in ihrer Nähe zum Altbestand im Gegensatz zu den oben genannten
Beständen jedoch deutlich voneinander. In Bad Neustadt/Saale hat die Bestandesabsaat
des Jahres 1997 einen vergleichsweise großen Abstand zum Altbestand, die des Jahres
1998 einen eher geringen. Auch in Müllrose hat die Bestandesabsaat 1997 einen
deutlich größeren Abstand zum Altbestand als die des Vergleichsjahres 1996.

Für den Bestand Müllheim II ist der genetische Abstand der Bestandesabsaat etwas
größer als der beider Baumschuljahrgänge.
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Abbildung 19: Genetische Abstände do der Altbestände und ihrer jeweiligen Nachkommenschaften
für den Genpool (17 Loci)

4.3.5 Genetische Differenzierung

Eine separate Betrachtung der 15 Altbestände für 18 Genorte zeigt ein ähnliches Bild,
wie es sich schon für alle Bestände gemeinsam ergeben hat (siehe Kapitel 4.2.2.
Genetische Differenzierung). Auch hier weichen die Bestände Peitz Dj = 0,049 und
Schweinfurt Dj = 0,083 im Verhältnis am weitesten von der mittleren Differenzierung
δ = 0,066 ab. Das bedeutet, dass Peitz den Gesamtpool an genetischer Variation am
besten, Schweinfurt hingegen am wenigsten repräsentiert. Insgesamt gesehen sind die
Dj-Werte jedoch sehr niedrig und zeigen nur unwesentliche Abweichungen von der
mittleren Differenzierung δ.
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Abbildung 20: Genetische Differenzierung Dj (a) der Altbestände für den Genpool (18 Loci)

Die Betrachtung der Nachkommenschaften bezüglich ihrer genetischen Differen-
zierung zeigt ein Bild, dass im Wesentlichen dem der genetischen Abstände entspricht.
Auch hier fällt der Bestand Langenau durch seinen deutlich größeren Abstand (Dj =
0,179) zur mittleren Differenzierung δ = 0,072 auf, die damit etwas über dem Wert der
Altbestände liegt.

Abbildung 21: Genetische Differenzierung Dj (a) der Jungbestände (Nomenklatur siehe Tabelle 11)
für den Genpool (17 Loci); Bestandesabsaaten sind weiß, Baumschulbestände hell-
grau, Heisterpflanzung dunkelgrau und Naturverjüngung schwarz gefärbt
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Ein Vergleich der genetischen Differenzierung der Altbestände mit ihren jeweiligen
Nachkommenschaften erfolgt für acht Altbestände. Bei sechs Beständen konnte
jeweils nur eine Nachkommenschaft untersucht werden. Dort entspricht die Differen-
zierung dem genetischen Abstand .

Bei fast allen Beständen sind bei einer Multilocus-Betrachtung (17 Genorte) nur ver-
hältnismäßig geringe genetische Unterschiede zwischen den jeweiligen Gruppen einer
Populationen anzutreffen. Lediglich beim Bestand Langenau zeigt die aus der Baum-
schule stammende Nachkommenschaft einen auffallend großen Abstand zum Gesamt-
kollektiv.

Eine einzellocusweise Betrachtung zeigt teilweise stärkere Differenzierungen (siehe
Anhang, Tabelle 10). Besonders auffallend ist auch hier wieder der Bestand Langenau
Kultur (Baumschulmaterial) mit den zwei Maximalwerten für Dj(a) von 0,523 am
Genort ADH-A und 0,403 am Genort PGM-A. Den kleinsten Wert (0,002) findet man
am Genort AAT-B (Bad Neustadt/Saale Altbestand). Ansonsten bewegen sich die
Werte in einem Bereich von etwa 0,02 bis 0,15 (0,2).
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Abbildung 17: Genetische Differenzierung Dj(a) der Altbestände und ihrer Nachkommenschaften
(Nomenklatur siehe Tabelle 11) für den Genpool (17 Loci)
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Zieht man bei der Betrachtung der genetischen Differenzierung den Genpool der sechs
aussagekräftigsten Genorte heran, so ergibt sich ein fast identisches Bild wie das des
Genpools aller 17 Loci. Allerdings liegen die absoluten Werte deutlich höher als bei
der 17-Locus-Betrachtung.
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Abbildung 23: Genetische Differenzierung Dj(a) der Altbestände und der dazugehörigen Nachkom-
menschaften (Nomenklatur siehe Tabelle 11) für den Genpool der 6 Loci ACO-A,
ADH-A, AP-A (LAP), AP-B (AAP), EST-A und SKDH-A.

4.3.6 Referenzstrukturen

Hardy-Weinberg-Struktur

Anhand des G-Tests und des X²-Tests wurde für jeden einzelnen Bestand an allen 17
Genorten die Übereinstimmung der beobachteten genotypischen Strukturen mit der
entsprechenden Hardy-Weinberg-Struktur getestet. Dieser Vergleich zeigt eine
auffällige Häufung von signifikanten Unterschieden (siehe Anhang, Tabellen 18 und
19) zwischen den beiden Strukturen.

Betrachtet man die erwarteten Strukturen der Altbestände unter Hardy-Weinberg-
Erwartung und die beobachteten Strukturen der Nachkommenschaften, so finden sich
auch hier keine direkten Übereinstimmungen. Exemplarisch für vier besonders
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differenzierungsrelevante Genorte wurde diesbezüglich ein Signifikanztest (X²-Test)
durchgeführt.

Tabelle 15: Hardy-Weinberg-Erwartung der Altbestände zur beobachteten Struktur der
Nachkommenschaften (X² -Test)

ADH-A AP-A (LAP) AP-B (AAP) EST-A
Arnstein Sammelstelle 1997 *** *** *** *
Arnstein Bestandesabsaat 1997 *** *** *** *
Bad Neustadt Bestandesabsaat 1997 *** *** ns ***
Bad Neustadt Bestandesabsaat 1998 *** *** ns ***
Bamberg Bestandesabsaat 1998 *** ** ** ***
Burgsinn Bestandesabsaat 1998 *** *** * ns
Dinkelsbühl Bestandesabsaat 1997 *** *** ns ***
Dinkelsbühl Bestandesabsaat 1998 *** *** *** ***
Dinkelsbühl Naturverjüngung *** *** *** *
Hammelburg Bestandesabsaat 1997 *** *** * ***
Hochspeyer Klenge 1997 *** *** ns ***
Hochspeyer Bestandesabsaat 1997 *** *** ns ***
Hochspeyer Bestandesabsaat 1998 *** *** ** ***
Langenau Bestandesabsaat 1997 *** *** *** ***
Langenau Bestandesabsaat 1998 *** ** ** ns
Langenau Kultur Baumschule *** *** *** ***
Langenau Pflanzgarten Heister *** *** ** ***
Müllheim Bestandesabsaat 1996 *** *** ** ***
Müllheim Baumschule 94 ns *** *** *
Müllheim Baumschule 96 *** *** *** ***
Müllheim Eichwald Bestandesabsaat 1998 *** *** *** ***
Müllheim Steinacker Bestandesabsaat 1998 *** ** ** ***
Müllrose Bestandesabsaat 1996 *** *** * ***
Müllrose Bestandesabsaat 1997 *** *** *** ***
Peitz Bestandesabsaat 1996 *** *** ns ***
Schweinfurt Bestandesabsaat 1996 *** *** ** ***
Uffenheim Bestandesabsaat 1996 *** *** ** ***
Uffenheim Bestandesabsaat 1997 *** *** *** ***

Außerdem lassen sich auch keine eindeutigen Trends bezüglich einer Zu- oder
Abnahme homozygoter Genotypen beim Übergang in die Nachfolgegenerationen an
den einzelnen Genloci feststellen (siehe Anhang, Tabelle 20).

Fixierungsindex

Zur Prüfung der Ursachen für die gefundenen Abweichungen von der Hardy-Wein-
berg-Struktur werden die Fixierungskoeffizienten F berechnet. Anhand der ermittelten
F-Werte kann festgestellt werden, ob Homo- oder Heterozygotenüberschüsse vor-
liegen.

Die Berechnung dieses Koeffizienten bringt folgendes Ergebnis: Die Werte der mittle-
ren Fixierungsindices F über 17 Genorte sind für alle 44 Populationen positiv. Der
Mittelwert über alle Bestände liegt bei 0,226. Die Spanne reicht dabei von 0,143
(Schweinfurt Bestandesabsaat 1996) bis 0,326 (Müllrose*  Baumschule). Der Mittel-
wert der Altbestände liegt mit 0,291 klar über dem der Nachkommenschaften (Samen
0,247, alle Jungbestände 0,252). Die Spanne der F-Werte ist mit 0,240 bis 0,320 bei
den Altbeständen geringer als bei den Nachkommenschaften (0,143 - 0,326).
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Abbildung 24: Fixierungskoeffizienten F der 44 Bestände (Nomenklatur siehe Tabelle 11) im Mittel
über 17 Genorte

Ein Vergleich der Altbestände mit ihren jeweiligen Nachkommenschaften zeigt in den
meisten Fällen (71 %) eine Abnahme des F-Wertes. Bei weniger als einem Drittel
steigt der Fixierungskoeffizient der Nachkommenschaft gegenüber den Altbeständen
an (29 %). Die Werte nehmen in den Beständen Arnstein, Bad Neustadt/Saale, Hoch-
speyer, Müllheim, Müllrose, Peitz, Schweinfurt und Uffenheim ab, in Bamberg und
Burgsinn zu. In Dinkelsbühl, Langenau und Müllheim II gibt es sowohl Zu- als auch
Abnahmen.

Eine detailliertere Betrachtung der einzelnen Genorte und Bestände ergibt, dass die F-
Werte überwiegend positiv sind. An vier Genorten (AP-A (LAP), GDA-A, MNR-A
und SKDH-A) sind ausschließlich positive Werte zu finden. An den Genorten AAT-B,
ACO-A und IDH-B finden sich für jeweils mehrere Bestände auch negative Werte. An
den restlichen Genorten finden sich nur für einen oder wenige Bestände negative
Werte (vergleiche Anhang, Tabelle 15).

Inzuchtstruktur

Für die Untersuchung der Inzuchtstruktur und den dazu parallel erfolgenden Vergleich
mit der Hardy-Weinberg-Struktur werden solche Genorte herangezogen, die mehrere
Allele in möglichst gleichmäßiger Verteilung aufweisen. Bei den dieser Arbeit
zugrunde liegenden Populationen zeigen die Genorte ADH-A, AP-A (LAP), AP-B
(AAP) und EST-A einen solchen Trend zum Majorpolymorphismus (siehe Anhang,
Tabelle 1). Um statistisch besser abgesicherte Ergebnisse zu erzielen, wurden zusätz-
lich seltene Allele mit einer Häufigkeit unter 5 % gepoolt. Einschränkend muss darauf
hingewiesen werden, dass bei den statistischen Tests je nach Art der Gruppierung die
Testergebnisse voneinander abweichen können, also auch Hypothesen in Grenzfällen
angenommen oder verworfen werden. Dies kann auch dann noch passieren, wenn die
seltenen Allele mit einer beobachteten Häufigkeit unter 5 % gepoolt werden.
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Sowohl G-Tests als auch X2-Tests zeigen, dass in der Mehrzahl der Fälle die beobach-
teten Genotyphäufigkeiten an diesen vier Genorten signifikant von der Erwartung unter
Hardy-Weinberg abweichen (siehe Tabelle 16 und Anhang, Tabelle 19).

Tabelle 16: Anteil der Bestände [%] mit Übereinstimmung (n.s.) bzw. Abweichung (∗, ∗∗,
∗∗∗) von der Erwartung unter Hardy-Weinberg entsprechend ihrem Signifi-
kanzniveau gegliedert nach Genorten

                G         X2

ADH-A AP-A
(LAP)

AP-B
(AAP)

EST-A ∅ ADH-A AP-A
(LAP)

AP-B
(AAP)

EST-A ∅

n.s. 11,4 2,3 27,3 11,4 13,1 9,1 2,3 22,7 11,4 11,4
∗ 13,6 0,0 2,3 9,1 6,3 15,9 2,3 6,8 11,4 9,1
∗∗ 25,0 11,4 18,2 29,5 21,0 20,5 9,1 6,8 25,0 15,3
∗∗∗ 50,0 86,4 52,3 50,0 59,7 54,5 86,4 63,6 52,3 64,2

∑ sign. 88,6 97,7 72,7 88,6 86,9 90,9 97,7 77,3 88,6 88,6

Für 55 % (G-Test) bzw. 59 % (X²-Test) der Bestände ist eine signifikante Abweichung
der Hardy-Weinberg-Struktur an allen vier untersuchten Genorten, für 39 % (G-Test)
bzw. 36 % (X²-Test) an drei Loci und für 7 % (G-Test) bzw. 5 % (X²-Test) an nur zwei
Genorten zu finden. Eine einzellocusweise Aufstellung der beobachteten genotypi-
schen Strukturen und der unter Hardy-Weinberg-Erwartung findet sich im Anhang,
Tabelle 20.

Betrachtet man den prozentualen Anteil an homozygoten Genotypen für einen oder
auch mehrere Genorte, so weicht die Hardy-Weinberg-Erwartung in allen Beständen
deutlich von der beobachteten Struktur ab (siehe Abbildung 25).

G-Test und X²-Test zeigen im Mittel über die vier Genorte jedoch in etwa der Hälfte
der Fälle eine starke Übereinstimmung mit der Inzuchtstruktur . Besonders deutlich
wird diese Übereinstimmung am Genort AP-B (AAP). Hier weicht die beobachtete
Struktur nur in etwa einem Zehntel der Fälle signifikant von der Inzucht-Erwartung ab.

Tabelle 17: Anteil der Bestände [%] mit Übereinstimmung (n.s.) bzw. Abweichung (∗, ∗∗,
∗∗∗) von der Erwartung unter Inzucht entsprechend ihrem Signifikanzniveau,
gegliedert nach Genorten

      G         X²
ADH-A AP-A

(LAP)
AP-B
(AAP)

EST-A ADH-A AP-A
(LAP)

AP-B
(AAP)

EST-A

n.s. 29,5 11,4 88,6 56,8 46,6 40,9 13,6 90,9 54,5 50,0
∗ 20,5 4,5 11,4 18,2 13,6 20,5 15,9 9,1 20,5 16,5
∗∗ 25,0 27,3 - 11,4 15,9 13,6 22,7 - 9,1 11,4
∗∗∗ 15,9 56,8 - 9,1 20,5 15,9 47,7 - 11,4 18,8

∑ sign. 61,4 88,6 11,4 38,6 50,0 50,0 86,4 9,1 40,9 46,6
neg. F-Wert 9,1 - - 4,5 3,4 9,1 - - 4,5 3,4

Der prozentuale Anteil Homozygoter für die vier näher analysierten Genorte zeigt -
verglichen mit den tatsächlich beobachteten Strukturen - eine starke Übereinstimmung
mit der Erwartung unter Inzucht (siehe Abbildung 25).
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Es gibt jedoch nur zwei Bestände (Schweinfurt Bestandesabsaat 1996, nur G-Test und
Uffenheim Bestandesabsaat 1997, G-Test und X²-Test), in denen an allen vier Gen-
orten keine signifikante Abweichung von der Inzucht-Struktur zu finden ist. In den
restlichen Beständen liegt für mindestens einen (G-Test: 27 %, X²-Test: 39%) oder
mehrere Genorte eine signifikante Abweichung vor. Eine einzellocusweise Aufstellung
der beobachteten genotypischen Strukturen und der unter Inzucht-Erwartung für die
vier ausgewählten Genorte befindet sich im Anhang, Tabelle 20.
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Abbildung 25: Prozentuale Anteile homozygoter Genotypen für die beobachtete Struktur (N), die
daraus abgeleitete Hardy-Weinberg-Erwartung (HW) und die Erwartung unter Inzucht
(In) gemittelt über die vier Genorte ADH-A, AP-A (LAP), AP-B (AAP) und EST-A.
(*  Mittel für 3 Loci, * *  Mittel für 2 Loci) .

4.3.8 Assor tative Paarungspräferenz

Auch für die Berechnung der assortativen Paarungspräferenz wurden exemplarisch die
oben genannten vier Genorte verwendet, da Präferenzen nur berechnet werden können,
wenn mehrere häufige Allele vorhanden sind. Auf ein Poolen der selteneren Allele
wurde hierbei verzichtet. Die Ergebnisse zeigen insgesamt eine auffällige Häufung von
Werten größer als eins. Diese konzentrieren sich vor allem auf die homozygoten Geno-
typen, bei denen nahezu ausschließlich (94 %) Werte über eins zu finden sind. Aber
auch bei den heterozygoten Genotypen liegen die Werte häufig über eins (46 %).
Allerdings sind hier Werte unter eins in über der Hälfte der Fälle (54 %) anzutreffen.
Demnach zeichnet sich ein Trend zur positiv assortativen Paarungspräferenz vor allem
zugunsten Homozygoter ab.

Der direkte Vergleich der Altbestände mit ihren jeweiligen Nachkommenschaften
bezieht sich im Folgenden nur auf die gemeinsamen Genotypen, da nur für diese eine
Zu- oder Abnahme des U*-Wertes quantifiziert werden kann. Die homozygoten Geno-
typen zeigen bezüglich der U*-Werte tendenziell eine Abnahme der absoluten Werte
zwischen den beiden Generationen von alt zu jung. Umgekehrt ist für die
heterozygoten Genotypen eine genau gegenläufige Tendenz festzustellen (siehe
Tabelle 18). Eine genotypweise Aufstellung der U*-Werte für die einzelnen Bestände



Reproduktion in Beständen der Traubeneiche
4. Ergebnisse

62

an den vier Genorten ADH-A, AP-A (LAP), AP-B (AAP) und EST-A findet sich im
Anhang, Tabelle 20.

Tabelle 18: Veränderung des U*-Werts beim Übergang von der Elterngeneration auf die
Nachkommenschaften

Homozygote Heterozygote
Zunahme Abnahme Zunahme Abnahme

Arnstein Sammelstelle 1997 x x
Arnstein Bestandesabsaat 1997 x x
Bad Neustadt Bestandesabsaat 1997 x x
Bad Neustadt Bestandesabsaat 1998 x x
Bamberg Bestandesabsaat 1998 x x
Burgsinn Bestandesabsaat 1998 x x
Dinkelsbühl Bestandesabsaat 1997 x x
Dinkelsbühl Bestandesabsaat 1998 x x
Dinkelsbühl Naturverjüngung x x
Hammelburg Bestandesabsaat 1997 x x
Hochspeyer Klenge 1997 x x
Hochspeyer Bestandesabsaat 1997 x x
Hochspeyer Bestandesabsaat 1998 x x
Langenau Bestandesabsaat 1997 x x
Langenau Bestandesabsaat 1998 x x
Langenau Kultur Baumschule x x
Langenau Pflanzgarten Heister x x
Müllheim Bestandesabsaat 1996 o o o o
Müllheim Baumschule 1994 x x
Müllheim Baumschule 1996 x x
Müllheim Eichwald Bestandesabsaat 1998 x x
Müllheim Steinacker Bestandesabsaat 1998 x x
Müllrose Bestandesabsaat 1996 x x
Müllrose Bestandesabsaat 1997 x x
Peitz Bestandesabsaat 1996 x x
Schweinfurt Bestandesabsaat 1996 x x
Uffenheim Bestandesabsaat 1996 o o x
Uffenheim Bestandesabsaat 1997 o o o o

4.4 Blüte und Fruktifikation

Es stehen drei verschiedene Formen der Blühansprache für vier verschiedene Bestände
zur Verfügung. Dies sind die eigene Ansprache, die durch die zuständigen Revierleiter
und die jährlich von der Amtlichen Prüfstelle für forstliches Saatgut in Freising (bis
1998) bzw. der Landesforstanstalt Eberswalde (seit 1999) veröffentlichten Werte
(siehe Kapitel 3.1 Material).

Tabelle 19: Eigene Ansprache der Blühintensität in den vier ausgewählten Beständen für
die Jahre 1998 und 1999 in absoluten Anzahlen an Probebäumen

Blühin- Bad Neustadt/Saale Dinkelsbühl Hochspeyer Langenau
tensität 1998 1999 1998 1999 1998 1999 1998 1999

 0 22 30 12 14 37 18 6 10
 1 13 20 13 13 17 25 10 9
 2 11 8 15 19 4 16 22 11
 3 10 2 11 9 2 1 11 15
 4 4 0 9 5 0 0 11 15
Mittelwert 1,35 0,70 1,87 1,63 0,52 1,00 2,18 2,27
0 = keine Blüte
1 = sehr schwache Blüte (nur einzelne /sehr wenige Blüten erkennbar)
2 = Blüte (auf den ersten Blick Blüten erkennbar, überwiegend an den oberen Kronenrändern)
3 = starke Blüte (zahlreiche Blüten erkennbar, über die Krone verteilt)
4 = sehr starke Blüte (sehr viele Blüten, auch im Kroneninneren)
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Die Tabelle veranschaulicht, dass das Blühverhalten innerhalb der verschiedenen
Bestände und Jahre zum Teil sehr inhomogen ist. So schwankt beispielsweise die An-
zahl der Bäume, an denen überhaupt keine Blüte zu erkennen war, zwischen 10 %
(Langenau 1998) und 50 % (Bad Neustadt/Saale 1999). Für die sehr stark blühenden
Bäume wurde in drei von acht Fällen überhaupt kein Baum in diese Kategorie ein-
gestuft, andererseits wurden in einem Fall sogar 25% der Bäume in diese Intensitäts-
stufe einklassifiziert (Langenau 1999). Bei der Bildung der Mittelwerte sind ebenfalls
stärkere Schwankungen zwischen den Beständen und Jahren erkennbar (siehe unten).

Tabelle 20: Blühansprache in drei aufeinanderfolgenden Jahren für vier ausgewählte Bestände

Jahr Bestand 1 * 2 **
3 ***

Einschätzung durch die Revierleiter Vorgefundene Mast

1997 Bad Neustadt/ Saale 1,75 schwächer als 1998 sehr geringe Mast
Dinkelsbühl 2,0 gute Mast
Hochspeyer 2,5 späte Blüte, aber keine genauere An-

sprache durch den Revierleiter erfolgt
recht gute Mast,
stellenweise nur
mittlere Mast

Langenau 2,0 deutlich schwächer als 1998 sehr gute Mast
1998 Bad Neustadt/ Saale 1,35 2,9 nicht alle Bäume blühen, aber diese

dann sehr stark
schwache bis
mittlere Mast

Dinkelsbühl 1,87 3,25 ca. 70% des Bestandes blühen sehr
stark, der Rest überhaupt nicht

sehr gute Mast

Hochspeyer 0,52 3,0 nur minimale Blüte zu erkennen, aber
schwierig anzusprechen wegen des
Buchen-Nebenbestands

geringe Mast

Langenau 2,18 3,25 starke (aber nicht sehr starke) Blüte,
fast jeder Baum; deutlich stärker als im
Vorjahr

sehr gute Vollmast

1999 Bad Neustadt/ Saale 0,70 2,34 spärliche Blüte keine Mast
Dinkelsbühl 1,63 2,0 Blüte deutlich geringer als im Vorjahr keine Mast
Hochspeyer 1,00 2,0 Blüte erkennbar, aber keine nähere

Einschätzung
keine Mast

Langenau 2,27 2,0 Revierleiterwechsel; keine Einschät-
zung der Blüte vorhanden

keine Mast

* Eigene Ansprache (keine Schätzung der %-Anteile)
0 = keine Blüte
1 = sehr schwache Blüte (nur sehr wenige, einzelne Blüten erkennbar)
2 = Blüte (Blüten auf den ersten Blick erkennbar, überwiegend an den oberen Kronenaußenrändern)
3 = starke Blüte (zahlreiche Blüten erkennbar)
4 = sehr starke Blüte (sehr viele Blüten, deutlich auch im Kroneninneren)

** Amtliche Prüfstelle für forstliches Saatgut in Freising (bis 1998);
*** Landesforstanstalt Eberswalde (seit 1999)
(die Werte werden jeweils für das gesamte Herkunftsgebiet angegeben)
BZ 1 = kein/geringes Blühen entspricht 0 - (10) %
BZ 2 = schwaches/mäßiges Blühen entspricht (0) 10 - 30 %
BZ 3 = mittleres gutes Blühen entspricht (30) 40 - 60 %
BZ 4 = reichliches/volles Blühen entspricht (60) 70 – 100 %

Für das Jahr 1999 ist leider keine Auswertung der Beziehungen zwischen Blüte und
Fruktifikation möglich, da die Mast im Herbst dieses Jahres bundesweit ausgefallen ist
(siehe Kapitel 3.1 Material). Die ermittelten Daten können aber dazu verwendet
werden, die drei verschieden Blüheinschätzungen miteinander abzustimmen.
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Blühansprache

Ein Vergleich der drei unterschiedlichen verfügbaren Versionen von Blüheinschätzun-
gen zeigt tendenziell eine gute Übereinstimmung der eigenen Ansprache mit denen der
Amtlichen Prüfstelle für forstliches Saatgut in Freising (bis 1998) bzw. der Landes-
forstanstalt Eberswalde (seit 1999) für die drei Bestände Bad Neustadt/Saale, Dinkels-
bühl und Langenau, auch wenn die absoluten Werte nicht dieselben sind. Auch die
mündlichen Mitteilungen durch die Revierleiter, die zwar nur einen relativen Vergleich
zwischen den Jahren erlauben und außerdem nicht für alle Bestände und für jedes Jahr
vorhanden sind, passen in das Gesamtbild. Demnach war die Blüte im Bestand Bad
Neustadt/Saale sowohl im Jahr 1997 als auch im Jahr 1998 schwächer als in den
beiden anderen Beständen Dinkelsbühl und Langenau. Außerdem war die Blüte im
Jahr 1997 insgesamt für alle drei Bestände schwächer als im darauffolgenden Jahr.
Lediglich im dritten Jahr weicht die eigene Ansprache im Bestand Bad Neustadt/Saale
stark von der durch die Amtliche Prüfstelle für forstliches Saatgut in Freising (bis
1998) bzw. der Landesforstanstalt Eberswalde (seit 1999) ab (siehe Tabelle 20).

Der Bestand Hochspeyer weicht in allen drei Jahren vom Gesamtbild der anderen drei
Bestände ab. Zwar korrelieren die eigene und die durch den Revierleiter getroffene
Ansprache (1998). Mit den Werten der amtlichen Prüfstelle für forstliches Saatgut in
Freising (bis 1998) beziehungsweise der Landesforstanstalt Eberswalde (seit 1999)
findet sich jedoch in keinem Fall eine Übereinstimmung. Dazu muss man aber
berücksichtigen, dass die letztgenannten Einstufungen lediglich einen Durchschnitts-
wert für das gesamte Wuchsgebiet darstellen und damit nicht unbedingt repräsentativ
für den Einzelbestand sein müssen.

Blüte und Fruktifikation

Bezüglich der Blüte und der darauffolgenden Masten ergeben sich folgende Be-
ziehungen: Für das Jahr 1997 stehen nur die wuchsgebietsweisen Ansprachen der
amtlichen Prüfstelle für forstliches Saatgut in Freising (bis 1998) bzw. der Landes-
forstanstalt Eberswalde (seit 1999) zur Verfügung. Für die drei Bestände Bad Neu-
stadt/Saale, Dinkelsbühl und Langenau liefern diese nahezu identische Werte. Die
Masten dagegen schwanken in den drei genannten Beständen von sehr gering über gut
bis sehr gut. Für das Gebiet, in dem der Bestand Hochspeyer liegt, wurde mit 2,5 der
höchste Wert angegeben. Die dazugehörige Mast dagegen war nur gut, teilweise sogar
nur mittel.

Im Jahr 1998 besteht eine klare Beziehung zwischen der selbst durchgeführten Blüh-
ansprache, einschließlich der durch die Revierleiter, mit der darauffolgenden Frukti-
fikation. Je schwächer die Blüte im Frühjahr war, desto geringer fiel im Herbst auch
die Mast im entsprechenden Bestand (Hochspeyer) aus. Umgekehrt lieferte die stärkste
Blüte auch die stärkste Fruktifikation (Langenau).
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Blüte, Fruktifikation und genetische Parameter

Setzt man Blüte, Mast und genetische Parameter miteinander in Beziehung, so kommt
man zu folgenden Ergebnissen: In den Beständen Bad Neustadt/Saale Dinkelsbühl und
Langenau war in den beiden Vergleichsjahren die Fruktifikation des zweiten Jahres
stärker als die des ersten. Gleichzeitig ist für die meisten der angeführten genetischen
Parameter ein unterschiedlich großer Anstieg der Werte zu verzeichnen. Ausnahme
hiervon bildet in allen drei Beständen die bedingte Heterozygotie Hc. Im Bestand Din-
kelsbühl gilt dies zusätzlich für die Anzahl Allele pro Genort AL und im Bestand
Langenau für den Fixierungskoeffizienten F. Hier nehmen die Werte ab, zum Teil
jedoch nur in einem sehr geringen Maß.

Im Bestand Hochspeyer war die Mast im zweiten Jahr geringer als im ersten. Trotzdem
ist auch hier für fast alle genetischen Parameter - wiederum mit Ausnahme der beding-
ten Heterozygotie Hc - ein Anstieg der Werte zu verzeichnen.

Tabelle 21: Übersicht über die genetische Variation innerhalb der Populationen über 17 Genorte und
die Intensität der Blüte und der Fruktifikation (n = Stichprobenumfang, AL = Anzahl
Allele je Genort, GL = Anzahl Genotypen je Genort, Ho = Beobachtete Heterozygotie, He

= Bedingte Heterozygotie, v = Genpool-Diversität, vgam = Hypothetische gametische
Multilocus-Diversität, δT = Genetische Differenzierung und F = Fixierungskoeffizient)

Population AL GL Ho Hc v v gam δT F
Blühin-
tensität Mast

Bad Neustadt /Saale
Bestandesabsaat 1997 4,24 7,65 0,242 0,631 1,464 1.483.328 0,319 0,254

(gering -)
schwach

(sehr)
gering

Bad Neustadt/Saale
Bestandesabsaat 1998 4,88 9,35 0,294 0,583 1,638 12.658.756 0,391 0,282 gut schwach

Dinkelsbühl
Bestandesabsaat 1997 4,76 8,29 0,252 0,637 1,513 2.158.499 0,340 0,250 schwach gut

Dinkelsbühl
Bestandesabsaat 1998 4,59 9,06 0,275 0,611 1,579 7.200.998 0,368 0,272

gut
(- reichlich) sehr gut

Hochspeyer Bestandes-
absaat 1997 4,35 7,65 0,268 0,637 1,502 2.442.666 0,335 0,227

schwach -
mittel

gut
(- mittel)

Hochspeyer Bestandes-
absaat 1998 4,59 8,41 0,261 0,632 1,506 3.745.795 0,337 0,256 gering gering

Langenau Bestandes-
absaat 1997 4,65 8,18 0,247 0,617 1,482 1.712.975 0,326 0,270 schwach sehr gut

Langenau Bestandes-
absaat 1998 4,88 8,47 0,272 0,616 1,532 4.489.789 0,348 0,266

(gut -)
reichlich reichlich

4.5 Pilotstudie zur  Vergleichbarkeit von Mikrosatelliten mit Isoenzymanalysen

Es bestand im Rahmen dieser Arbeit die Möglichkeit, eine Pilotstudie zum Vergleich
von Isoenzym-Genmarkern mit einem weiteren kodominanten, im Kern lokalisierten
”Mendel-Marker” , den Mikrosatelliten (LA SCALA 2000) durchzuführen. Dazu
konnten die Bestandskollektive Müllheim und Müllrose und der Bestand Müllrose+

Baumschule (siehe Kapitel 3.1 Material) herangezogen werden. Für das Baumschul-
material beider Bestände standen für die Isoenzymanalyse im Gegensatz zu den Mikro-
satelliten leider nicht mehr alle 100 Individuen zur Verfügung (siehe Tabelle 22), da
das Probenmaterial zum Teil bereits für die Mikrosatelliten vollständig verbraucht
worden war.



Reproduktion in Beständen der Traubeneiche
4. Ergebnisse

66

4.5.1 Genetische Var iation

Die zwei Bestände Müllheim und Müllrose inklusive ihrer dazugehörigen Nach-
kommenschaften sowie der Bestand Müllrose+ wurden sowohl isoenzymatisch als auch
mit Mikrosatelliten (LA SCALA 2000) untersucht. Bei den Mikrosatelliten wurden von
Sabina La Scala fünf Genorte (siehe Tabelle 22) und für die Isoenzyme 17 Genorte
(siehe Kapitel 3.2 Methoden) in den Vergleich miteinbezogen. Die Ergebnisse wurden
dann anhand verschiedener genetischer Parameter miteinander verglichen.

Tabelle 22: Genetische Parameter der Bestandskollektive Müllheim und Müllrose für den
Genpool jeweils für Isoenzyme (17 Loci) und Mikrosatelliten (5 Loci);
n = Stichprobengröße, AL = Anzahl Allele je Genort, v(a) allelische Diversität, Ho

= beobachtete Heterozygotie und He = erwartete Heterozygotie

Isoenzyme (17 Loci) Mikrosatelliten (5 Loci)

n AL v(a) Ho He n AL v(a) Ho He

1 Müllheim Steinacker
Altbestand

102 4,24 1,499 0,256 0,335 100 15,4 6,82 0,64 0,85

2 Müllheim Steinacker
Bestandesabsaat

150 4,35 1,415 0,224 0,294 150 15,0 6,22 0,61 0,84

3 Müllheim Eichwald
Altbestand

102 4,35 1,498 0,244 0,334 100 14,8 6,76 0,66 0,85

4 Müllheim Eichwald
Bestandesabsaat

150 4,59 1,463 0,238 0,318 150 14,4 6,39 0,61 0,84

5 Müllheim Baum-
schule '94

89 4,18 1,473 0,255 0,323 100 14,6 7,96 0,54 0,86

6 Müllheim Baum-
schule '96

98 4,18 1,491 0,247 0,331 100 17,8 7,87 0,66 0,86

7 Müllrose Alt-
bestand

102 4,18 1,536 0,250 0,351 100 16,6 8,80 0,76 0,88

8 Müllrose Bestandes-
absaat '97

150 4,9 1,525 0,264 0,346 150 17,4 7,83 0,72 0,87

9 Müllrose+ Baum-
schule '94

80 4,24 1,611 0,274 0,382 100 16,6 9,21 0,56 0,88

Mittelwert 4,35 1,501 0,250 0,335 15,8 7,54 0,64 0,86

Ein Vergleich der Daten von Isoenzymanalyse und Mikrosatelliten ergibt, dass die
absoluten Werte der genetischen Vielfalt (AL), der allelischen Diversität (v(a)), sowie der
beobachteten (Ho) und der erwarteten Heterozygotie (He) bei den Mikrosatelliten in
allen Fällen deutlich höher sind als bei den Isoenzymen. Im Durchschnitt sind die
Werte für die genetische Vielfalt AL bei den Mikrosatelliten (15,8) ungefähr dreiein-
halbmal so hoch wie bei den Isoenzymen (4,35). Die Werte der Mikrosatelliten sind für
die allelische Diversität v(a) ungefähr fünfmal (7,54 vs. 1.50) und für die beobachtete Ho

(0,64 vs. 0,25) bzw. die erwartete Heterozygotie He (0,86 vs. 0,34) je etwa zweiein-
halbmal so hoch wie die der Isoenzyme. Relativ gesehen bewegen sich die jeweiligen
Werte jedoch in einer ähnlichen Größenordnung (siehe Tabelle 22).

Bildet man die Mittelwerte der einzelnen Parameter für die neun gemeinsam unter-
suchten Bestände, so finden sich prozentuale Abweichungen der Einzelwerte zu die-
sem Mittelwert von minus 12 % bis plus 18 % für die Isoenzyme und von minus 18 %
bis plus 19 % für die Mikrosatelliten.



Reproduktion in Beständen der Traubeneiche
4. Ergebnisse

67

4.5.2 Fixierungskoeffizienten

Für die Ermittlung der Fixierungskoeffizienten F wurden bei den Isoenzymen fünf
Genorte mit Trend zum Majorpolymorphismus als Vergleichswert herangezogen (siehe
Anhang, Tabelle 1). Bei den Mikrosatelliten wurden alle fünf untersuchten Genorte
miteinbezogen, da diese alle einen Trend zum Majorpolymorphismus aufweisen (LA

SCALA 2000).

Tabelle 23: Fixierungskoeffizienten F der Bestandskollektive Müllheim (MH), Müllrose (MR) und
Müllrose+ (MR+) für Isoenzyme und Mikrosatelliten an jeweils fünf Genorten

MH MR MR+

Eichwald
Altbestand

Eichwald
Bestandes-
absaat

Steinacker
Altbestand

Steinacker
Bestandes-
absaat

Baum-
schule
1994

Baum-
schule
1996

Altbe-
stand

Bestandes-
absaat

Baum-
schule
1994

ADH-A 0,232 0,179 0,310 0,049 0,105 0,256 0,161 0,050 0,225
AP-A(LAP) 0,288 0,246 0,204 0,099 0,222 0,210 0,147 0,273 0,381
AP-B(AAP) 0,327 0,238 0,278 0,260 0,227 0,300 0,255 0,186 0,179
EST-A 0,182 0,083 0,102 0,178 0,242 0,324 0,410 0,199 0,327
SKDH-A 0,327 0,314 0,439 0,407 0,419 0,454 0,307 0,173 0,270
Mittel
Isoenzyme 0,271 0,212 0,267 0,199 0,243 0,309 0,256 0,176 0,276

ssrQpZAG58 0,273 0,362 0,144 0,293 0,318 0,293 0,124 0,222 0,347
ssrQpZAG1/2 0,194 0,157 0,174 0,203 0,533 0,097 0,185 0,214 0,689
ssrQpZAG110 0,159 0,301 0,406 0,368 0,397 0,266 -0,037 0,032 0,36
ssrQpZAG36 0,281 0,333 0,156 0,306 0,473 0,212 0,184 0,122 0,183
ssrQpZAG9 0,241 0,188 0,332 0,204 0,266 0,287 0,226 0,271 0,222
Mittel Mikro-
satelliten

0,230 0,268 0,242 0,275 0,397 0,231 0,136 0,172 0,360

Für beide Marker wurden - mit nur einer Ausnahme bei den Mikrosatelliten (ssrQp
ZAG110, Müllrose Altbestand) - ausschließlich positive F-Werte gefunden. Die Werte
für die Isoenzyme variieren dabei zwischen 0,050 (ADH-A, Müllrose Bestandesabsaat)
und 0,454 (SKDH-A, Müllheim Baumschulmaterial 1996), die der Mikrosatelliten
zwischen -0,037 (ssrQpZAG110, Müllrose Altbestand) und 0,533 (ssrQpZAG1/2,
Müllheim Baumschulmaterial 1994). Die Mittelwerte über jeweils alle fünf Loci liegen
für beide Marker in einer ähnlichen Größenordnung (siehe Tabelle 23 und Abbildung
26). Die prozentualen Abweichungen der Genpoolwerte gegenüber diesem Mittelwert
liegen bei den Mikrosatelliten zwischen minus 47 % und plus 55 %, während sie bei
den Isoenzymen lediglich in einem Bereich von minus 28 % und plus 26 % schwan-
ken.
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Abbildung 26: Mittlere Fixierungskoeffizienten F für fünf Isoenzym-Genorte und fünf Mikro-
satelliten (Nomenklatur der Bestände siehe Tabelle 22)

4.5.3 Referenzstrukturen

Die sowohl bei Isoenzymen als auch bei Mikrosatelliten vorgefundenen hohen Fixie-
rungskoeffizienten unterstützen die Hypothese einer Inzuchtbelastung der Bestände.
Im Folgenden wird daher ein detaillierter Vergleich der beobachteten Homozygoten-
anteile mit den zwei Referenzstrukturen Hardy-Weinberg-Erwartung und Inzucht-
Erwartung (siehe Kapitel 3.2 Methoden) für beide Marker an den jeweils fünf
Genorten vorgenommen.
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Abbildung 27: Vergleich der beobachteten Homozygotenanteile (N) für das Bestandskollektiv Müll-
rose an fünf Isoenzym-Genorten (oben) und fünf Mikrosatelliten (unten) mit der
Erwartung unter Hardy-Weinberg (HW) und unter Inzucht (Nomenklatur der
Bestände siehe Tabelle 22)
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Abbildung 28: Vergleich der beobachteten Homozygotenanteile (N) für das Bestandskollektiv
Müllheim an fünf Isoenzym-Genorten (oben) und fünf Mikrosatelliten (unten) mit der
Erwartung unter Hardy-Weinberg (HW) und unter Inzucht (Nomenklatur der Bestände
siehe Tabelle 22)
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Abbildung 29: Vergleich der beobachteten Homozygotenanteile (N) für das Bestandskollektiv
Müllheim im Mittel der fünf Isoenzym-Genorten (oben) und der fünf Mikrosatelliten
(unten) mit der Erwartung unter Hardy-Weinberg (HW) und unter Inzucht (Nomen-
klatur der Bestände siehe Tabelle 22)

Beide Marker zeigen bei diesem Vergleich trotz unterschiedlicher absoluter Werte bei
einer relativen Betrachtung ähnliche Trends. Dies sind zum einen eine deutliche Ab-
weichung von der Hardy-Weinberg-Erwartung und zum anderen eine recht große
Übereinstimmung mit der Erwartung unter Inzuchtbedingungen. Im Unterschied zu
den Mikrosatelliten, bei denen die beobachteten Werte mal über und mal unter denen
der Erwartungswerte unter Inzucht liegen, sind die beobachteten Werte bei den Isoen-
zymen immer größer oder gleich denen unter Inzuchterwartung.
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5. Diskussion

5.1 Fragestellung

Die vorliegende Arbeit stellt den Versuch dar, am Beispiel der Traubeneiche (Quercus
petraea (Matt.) Liebl.) mittels der Unterschiede in den genetischen Strukturen von
Parentalpopulationen und ihrer Nachkommenschaften auf die Besonderheiten des
Reproduktionssystems zurückzuschließen, soweit die Natur im vorgegebenen Zeit-
rahmen eine Realisierung der Versuchsgestaltung (Variation von Blühintensität und
Fruktifikationsstärke) auch tatsächlich erlaubte. Eine umfassende Literaturübersicht
der bisherigen Arbeiten zur genetischen Variation von Stiel- und Traubeneiche unter
Verwendung von Isoenzym-Markern gibt zum Beispiel HERZOG (1998). Sie macht
deutlich, dass trotz einiger Untersuchungen mit zum Teil recht großen Anzahlen an
Beständen und Stichprobenumfängen bis heute auf diesem Gebiet nur ein unvollstän-
diges Bild über die genetischen Strukturen dieser beiden Eichenarten existiert.
Insbesondere wurde bisher nur in untergeordnetem Maß auf oben genannte Zusam-
menhänge eingegangen. Vor allem der Einfluss unterschiedlicher Samenjahrgänge und
Zusammenhänge mit dem Grad der Fruktifikation unter Berücksichtigung der Blühin-
tensität wurden bislang selten untersucht.

In den vergangenen Jahren wurden zur Untersuchung der Eichenarten in verstärktem
Maß auch DNA-Marker eingesetzt, die sich auf das Organellengenom beziehen
(KREMER et al.  1991, PETIT et al. 1993, 1997, LE CORRE et al. 1997a, 1997b, DU-
COUSSO et al. 1997, KÖNIG et al. 1997). Dabei hat sich gezeigt, dass dieser Markertyp
zur Klärung der Zusammenhänge zwischen genetischer und geographischer Variation
besonders gut und im Vergleich zu Isoenzymanalysen besser geeignet ist.

5.2 Untersuchungsmethode und genetische Markersysteme

Die genetischen Untersuchungen an deutschen Traubeneichenbeständen erfolgten mit
Hilfe von biochemisch-genetischen Markern. Es handelt sich dabei um eine erprobte
und bewährte Methode, die eine Untersuchung sehr großer Stichprobenumfänge bei
vergleichsweise geringem finanziellen und zeitlichen Aufwand ermöglicht. Ein
weiterer, wesentlicher Vorteil dieser Methode liegt in der Verfügbarkeit von Referenz-
daten, nicht nur für die Eiche, sondern auch für zahlreiche andere (einheimische)
Baumarten.

Die Anzahl der im Rahmen dieser Arbeit untersuchten Genloci ist sehr hoch. Alle
verwendeten Genorte wurden bereits als genetische Marker identifiziert (MÜLLER-
STARCK et al. 1996, ZANETTO et al. 1996). Die Besonderheiten der meisten in dieser
Arbeit verwendeten Isoenzymgenloci wurden bereits an anderer Stelle ausführlich
diskutiert (ZANETTO et al. 1994, BACILIERI et al. 1995, SAMUEL et al. 1995, HERTEL

und ZASPEL 1996, MÜLLER-STARCK et al. 1996, HERZOG 1998, GEHLE 1999) und sind
eine wichtige Grundlage bei der Interpretation der Daten. Im Folgenden sollen diese
Ergebnisse anhand der ermittelten genetischen Parameter detailliert diskutiert werden.
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5.3 Genetische Var iation innerhalb der  Populationen

Die genetische Variation innerhalb der 44 untersuchten Populationen wurde mittels
verschiedener genetischer Parameter wie der genetischen Vielfalt, der Heterozygotie,
der genetischen Differenzierung und der Populationsdifferenzierung quantifiziert.
Grundlage hierfür bilden die allelischen, beziehungsweise genotypischen Strukturen
der Individuen der verschiedenen Populationen an den 17 gemeinsamen Genorten.

Im Vergleich zu anderen Laubbaumarten, wie zum Beispiel der Buche (MÜLLER-
STARCK 1991b), aber vor allem auch zu Koniferen weist die Traubeneiche überdurch-
schnittliche hohe Werte hinsichtlich der genetischen Vielfalt auf. Vergleicht man die
Ergebnisse dieser Arbeit mit anderen Eichen-Untersuchungen - allerdings ungeachtet
der unterschiedlichen ontogenetischen Stadien - liegen die Ergebnisse für die Werte
der ermittelten genetischen Parameter im oberen Bereich. Berücksichtigt man die
häufig deutlich geringeren Stichprobenumfänge (Vergleich Kapitel 1.3 Referenzdaten),
bietet sich folgende Erklärungsmöglichkeit an: In der vorliegenden Arbeit wurde eine
große Anzahl an Individuen je Population untersucht. Hieraus resultiert die Erfassung
sehr seltener Allele, die zu einer Erhöhung der durchschnittlichen Anzahl von Allelen
je Genort führt. Die besonders hohen Werte dieser Untersuchung lassen sich jedoch
auch durch die vergleichsweise hohe Zahl verschiedener und gleichzeitig polymorpher
Genorte erklären. Am ehesten korrespondieren die Ergebnisse der vorliegenden Arbeit
daher mit Untersuchungen ähnlich großer Stichprobenumfänge und Anzahlen an
Genorten (ZANETTO et al. 1993, ZANETTO und KREMER 1995, STREIFF 1998), am
stärksten jedoch mit Untersuchungen an beiden Eichenarten, die unter den gleichen
Laborbedingungen und unter Verwendung der gleichen Genorte durchgeführt wurden
(JÜNGER 1997, MÜLLER-STARCK 1997, STREHLE 2000).

Die Verteilung der Allelhäufigkeiten in den untersuchten Traubeneichenbeständen
weist an einer Vielzahl der Genorte auf Minorpolymorphismen hin. Dieser Trend
spiegelt sich auch in anderen Untersuchungen wider (HERZOG 1998, GEHLE 1999,
STREHLE 2000). Damit steigt die Wahrscheinlichkeit eines Verlustes seltener Allele an.
Gerade diese Allele erhöhen die Anpassungsfähigkeit einer Population. Sie treten
normalerweise zwar unter den gegebenen Umweltbedingungen nicht besonders in
Erscheinung. Ändern sich aber die Umweltbedingungen, können es gerade diese
seltenen Allele sein, die ihren Trägern eine gegenüber anderen Individuen erhöhte
Fitness verleihen. Durch Ausfälle (Absterben) nehmen die Individuen mit den vorher
seltenen Allelen durch diesen Konkurrenzvorteil in ihrer relativen Häufigkeit zu. So
können sich Populationen schon innerhalb einer oder zwei Generationen an sich
ändernde Umweltbedingungen anpassen (KRUSCHE 1990a, b). Bei der Eiche sind dies
allerdings immer noch mindestens (20-) 40 Jahre je Generation. Den Nachweis für eine
solche Form der Anpassung lieferte MÜLLER-STARCK (1993b) anhand von Aussaat-
versuchen von Buchen unter Freilandbedingungen. Unter Berücksichtigung dieser
Aspekte erscheint die hohe Zahl an Genorten, die einen solchen Minorpolymorphismus
aufweisen - zum Teil mit Trend zur Fixierung - bedenklich. Bei der erwarteten raschen
Klimaveränderung mit einem erheblichen Anstieg der Temperaturen innerhalb weniger
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Jahrzehnte erscheint es allerdings fraglich, ob solche Anpassungsmechanismen in Zu-
kunft überhaupt noch ausreichen werden.

Die genetische Diversität ist ein wichtiges Variationsmaß, weil es die Häufigkeiten
genetischer Typen quantifiziert. Viele verschiedene Allele beziehungsweise Genotypen
in annähernd gleichen relativen Häufigkeiten charakterisieren eine große Diversität.
Die größtmögliche Diversität wird im Falle der Gleichverteilung von Allelen bezie-
hungsweise Genotypen erreicht. Hinter einem hohen Wert stehen dementsprechend
viele genetisch verschiedene Individuen.

Die Genpool-Diversität stellt das harmonische Mittel der Einzellocus-Diversitäten (17
Genorte) als die Anzahl effektiver Allele dar. Durch die Gewichtung mit der Häufig-
keit ist die Diversität nur dann identisch mit der Anzahl Allele pro Locus, wenn die
Allele gleich verteilt sind. Betrachtet man die Genpool-Diversitäten der vorliegenden
Arbeit, so liegt die Amplitude der ermittelten Werte mit 1,37 und 1,64 im Bereich des
Spektrums früherer Untersuchungen (KREMER et al. 1991, MÜLLER-STARCK und
ZIEHE 1991, HERZOG und MÜLLER-STARCK 1993, MÜLLER-STARCK et al. 1993,
ZANETTO et al. 1994, HERTEL und ZASPEL 1996, HERZOG 1996, HERZOG und KRABEL

1996, HERZOG 1998, KLEINSCHMIT et al. 1995, MÜLLER-STARCK 1997, GEHLE 1999,
DEGEN et al. 1999, STREHLE 2000). Dies erscheint insoweit interessant, als es sich um
Studien handelt, die zum Teil auf einer sehr unterschiedlichen Anzahl und Auswahl an
Genorten beruhen, unterschiedliche Stichprobengrößen aufweisen, keine einheitlichen
Stichprobenverfahren verwenden und außerdem verschiedene Altersstufen erfasst
haben.

Die hypothetische gametische Multilocus-Diversität errechnet sich aus den Einzel-
locus-Diversitäten und quantifiziert die Anzahl maximal bildbarer verschiedenartiger
Gametentypen. Das Potential, genetisch unterschiedliche Gameten in der nächsten
Generation bilden zu können, bestimmt die Anpassungsfähigkeit der nachfolgenden
Generationen. Unterschiede zwischen den Beständen treten wegen der zugrunde
liegenden Produktstruktur wesentlich deutlicher hervor, als dies für die Genpool-
Diversität der Fall ist (GREGORIUS et al. 1985). Die untersuchten Populationen weisen
erhebliche Unterschiede hinsichtlich der vgam-Werte auf. Der größte Wert liegt bei
12.659 (Bad Neustadt/Saale Bestandesabsaat 1998) und ist damit rund 27 mal so hoch
wie der niedrigste mit 460 (Bestandesabsaat Peitz 1996). Minimum- und Maximum-
werte stehen in der vorliegenden Untersuchung in Analogie zur Anzahl Allele je
Genort. Für die dazwischenliegenden Werte lassen sich keine eindeutigen Trends
erkennen. Für die hypothetische gametische Multilocus-Diversität gibt es nur wenig
Vergleichsdaten. Untersuchungen von MÜLLER-STARCK (1997) und STREHLE (2000)
weisen Maximumwerte auf, die beinahe doppelt so hoch liegen.

Die Berechnung der Populationsdifferenzierung als Maß für die genetische Variation
innerhalb einer Population liefert Genpoolwerte (0,271 - 0,391, im Mittel 0,335), die
etwas über den Werten der meisten bisherigen Untersuchungen liegen (HERZOG 1993,
HERZOG und MÜLLER-STARCK 1993, HERTEL und ZASPEL 1996, HERZOG und KRABEL

1996 , HERZOG 1998), aber unter denen von und DEGEN (1999).
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Zusammenfassend lässt sich feststellen, dass die meisten der für die Traubeneiche
ermittelten Parameter zur genetischen Variation innerhalb von Populationen im
Vergleich zu anderen holzigen Pflanzen, insbesondere Laubbäumen relativ hoch sind
(HAMRICK und GODT 1990, HAMRICK et al. 1992). Besonders auffällig sind die hohen
AL-Werte (MÜLLER-STARCK 1991, TUROK 1995).

5.4 Genetische Var iation zwischen den Populationen

Die genetische Variation zwischen den Populationen wurde anhand der paarweisen
genetischen Abstände und der genetischen Differenzierung quantifiziert. Mögliche
Zusammenhänge zwischen genetischer und geographischer Variation wurden anhand
des Mantel-Tests (Isolation by distance) locusweise überprüft, konnten aber nicht
nachgewiesen werden. Auch eine detaillierte Analyse von Allel- und Genotyphäufig-
keiten und genetischer Differenzierung im Zusammenhang mit der geographischen
Anordnung der Bestände und den Wuchsgebieten zeigt keine eindeutigen Trends.

Die paarweisen genetischen Abstände do liegen mit einer Amplitude von 0,050 bis
0,222 für den Genpool der 17 Loci innerhalb des Wertebereichs, der auch in anderen
Untersuchungen ermittelt wurde (JÜNGER 1997, MÜLLER-STARCK 1997, HERZOG

1998, GEHLE 1999, STREHLE 2000). Allerdings liegen die Werte für die Bestände
Langenau Baumschule und Müllrose+ Baumschule deutlich über dem Durchschnitt.
Der verhältnismäßig große genetische Abstand des Baumschulmaterials Langenau soll
im Folgenden beim direkten Vergleich der Altbestände mit ihren jeweiligen Nach-
kommenschaften besprochen werden. Für den Bestand Müllrose+ Baumschule können
folgende Tatsachen als Erklärungsansatz für den verhältnismäßig großen Abstand zu
den anderen Populationen dienen: Während der Anzucht der Jungpflanzen in der
Baumschule haben wahrscheinlich bereits Selektionsprozesse stattgefunden. Dies ist
aber bei den anderen Baumschulmaterialien ebenso der Fall. Abgesehen davon handelt
es sich um einen relativ separat zu betrachtenden Bestand, für den kein direktes
Vergleichsmaterial wie Altbestand, weitere Nachkommenschaften oder Ähnliches
vorliegt. Zu berücksichtigen ist außerdem die vergleichsweise geringe Stichproben-
größe von nur 89 Individuen.

Die separate Betrachtung einzelner Loci spiegelt nicht die Multilocus-Konstellation
wieder. Lediglich der Bestand Langenau Baumschule weist über die sechs näher
untersuchten Genorte hinweg sehr große Abstände auf. Diese stark unterschiedliche
Clusterung an den einzelnen Loci ist dadurch erklärbar, dass die verschieden Genorte
spezifischen Selektionsbedingungen unterliegen. Eine 6-Locus-Betrachtung zeigt dann
auch wieder ein Verteilungsmuster, das dem der Multilocus-Betrachtung ähnelt.
Erstaunlich ist, dass statt des Baumschulmaterials Müllrose+ hier der Altbestand Ham-
melburg nach Langenau Baumschule den größten Abstand aufweist. Einzig mögliche
Erklärung hierfür ist der außergewöhnlich hohe do-Wert für diesen Bestand am Genort
EST-A.
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Verglichen mit der großen genetischen Variation innerhalb der Stichproben ist die
genetische Differenzierung (Dj = 0,050 bis 0,179, δ = 0,074) zwischen den 44 Popula-
tionen relativ gering. Dies muss als ein Charakteristikum von kontinuierlich ver-
breiteten Baumarten in Kombination mit effektivem Genfluss angesehen werden
(MÜLLER-STARCK 1997). Ähnliche Trends zeigen die Ergebnisse der umfangreicheren
genetischen Erhebungen in europäischen Buchenbeständen. Die Betrachtung einzelner
Genorte demonstriert Unterschiede, die mit spezifischen Selektionsbedingungen an
diesen Genorten zusammenhängen. Diese treten zwischen den verschiedenen hier
untersuchten Beständen auch stärker hervor. Ähnlich wie bei den genetischen Ab-
ständen weist der Bestand Langenau Baumschule an vier der sechs detailliert
betrachteten Genorten und deren Genpool den höchsten Dj-Wert auf. Auch der
Altbestand Hammelburg fällt bei der Einzellocus-Betrachtung durch seinen hohen
Wert am Genort EST-A auf. Allerdings liegt er bei der Genpoolbetrachtung der sechs
Loci zwar auch an zweiter Stelle, aber weicht von den restlichen Beständen nicht sehr
stark ab.

5.5 Vergleich der  Altbestände mit ihren Nachkommenschaften

In einer Vielzahl der Vergleichsfälle wurde ein Anstieg der genetischen Vielfalt beim
Übergang der Parentalpopulation auf die Nachkommenschaften nachgewiesen. Auf-
grund der repräsentativen Form der Stichprobennahme und der Höhe des Stichproben-
umfangs ist aber davon auszugehen, dass auch seltene Allele des Altbestands mit einer
sehr hohen Wahrscheinlichkeit erfasst wurden. Berücksichtigung muss dennoch der
unterschiedlich große Stichprobenumfang von Altbeständen (durchschnittlich 100
Individuen) und Nachkommen (durchschnittlich 150 Individuen) finden. Dies allein
kann aber nicht der ausschlaggebende Faktor sein. In Bad Neustadt/Saale Bestandes-
absaat 1997 beispielsweise steigt trotz ungefähr gleichen Stichprobenumfangs die
durchschnittliche Anzahl Allele je Genort gegenüber dem Altbestand an. Als eine
mögliche Ursache ist daher ein gewisses Maß an Fremdpolleneinflug in Betracht zu
ziehen. Ein direkter Nachweis ist aber bei der vorliegenden Versuchsgestaltung, bei
der keine individuelle Zuordnung der Nachkommen zu ihren Eltern erfolgt, nicht end-
gültig möglich.

Die genotypische Vielfalt zeigt ähnliche Tendenzen wie die allelische Vielfalt. Die
seltenen Allele findet man in der genotypischen Struktur mit bereits im Altbestand
vorhandenen Allelvarianten meistens in heterozygotem Zustand. Auch dies kann als
ein Indiz für das Einwirken von Externpollen und somit auch für einen potentiellen
Genfluss angesehen werden.

Die Heterozygotie hat als Variationsparameter, als Kenngröße des Paarungssystems
oder für die Anpassung einer Population an die gegebenen Umweltbedingungen große
Bedeutung. Darüber geben bereits ZIEHE und HATTEMER (1998) einen ausführlichen
Überblick. Da Zusammenhänge zwischen Heterozygotie und Viabilität bestehen
können, wurde in Baumpopulationen teilweise eine Anreicherung heterozygoter Indivi-
duen im Laufe der Bestandsentwicklung nachgewiesen (MITTON und GRANT 1984,
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MITTON und JEFFERS 1989). Ein hohes Maß an Heterozygotie ermöglicht demnach
eine größere Anpassungsfähigkeit unter komplexen Stressbedingungen (MÜLLER-
STARCK 1993).

Die Heterozygotenanteile der einzelnen Genorte beziehungsweise Populationen sind
erwartungsgemäß abhängig von dem zugrundeliegenden Polymorphismustyp. Genorte,
die eine Tendenz zum Majorpolymorphismus zeigen, weisen in der Regel auch höhere
mittlere aktuelle Heterozygotiegrade als die mit ausgeprägten Minorpolymorphismen
auf. Die Werte für die beobachtete Heterozygotie liegen bei der vorliegenden Unter-
suchung innerhalb des durch frühere Arbeiten gegebenen Rahmens (siehe Kapitel 1.3
Referenzmaterial, Tabelle 3 und Anhang, Tabelle 6).

Während der Reproduktion findet prozentual über alle Nachkommenschaften gesehen
eine geringe Abnahme der beobachteten Heterozygotie statt. Allerdings sind die Unter-
schiede im vorliegenden Fall äußerst gering und die Durchschnittswerte sogar nahezu
identisch. Im Gegensatz dazu konnte HERZOG (1998) beim Vergleich verschiedener
ontogenetische Stadien einen leichten durchschnittlichen Anstieg feststellen. Aber
auch in dieser Untersuchung wurden sowohl Anstiege als auch Abnahmen (Verhältnis
3:2) beobachtet. Eine einheitliche Interpretation dieser Ergebnisse erscheint schwierig.
So lassen sich gleich große beziehungsweise geringgradig höhere mittlere Heterozygo-
tiegrade in den Altbeständen durch Selektionsprozesse während der Bestandsentwick-
lung erklären. Andererseits erwartet man aufgrund von Viabilitätsselektion zwischen
den reproduktiven Phasen eines Bestandes eher einen Anstieg des mittleren Hetero-
zygotiegrades der Nachkommenschaften gegenüber ihren Eltern.

Betrachtet man nun die bedingte Heterozygotie als ein auf den maximal möglichen
Heterozygotenanteil normiertes Maß, sind zunächst dessen Vor- und Nachteile näher
zu beleuchten. Sein wesentlicher Vorteil liegt in der Unabhängigkeit vom Einflusses
allelischer Strukturen. Seine Schwächen liegen dagegen im Bereich der ausgeprägten
Minorpolymorphismen. Hier besteht die Gefahr, dass bei sehr kleinen maximalen
Heterozygotenanteilen der bedingte Heterozygotiegrad extreme Schwankungen zeigen
kann. Im Rahmen der vorliegenden Untersuchung konnten leichte Anstiege der Werte
in den juvenilen Populationen gegenüber den Altbeständen festgestellt werden. Die für
viele Genorte über 50 % liegenden und des öfteren 100 % erreichenden Hc-Werte
zeigen jedoch, dass in einer Vielzahl der Fälle ein verhältnismäßig großer Teil der
maximal möglichen Heterozygotie erreicht wird (vergleiche Anhang, Tabelle 7). In der
Multilocus-Betrachtung wird dies durch Überlagerungseffekte jedoch nicht in gleicher
Form deutlich. Die meisten Untersuchungen an Eiche führen den Hc-Wert nur äußerst
selten an. Verglichen mit diesem wenigen Referenzmaterial liegen die Ergebnisse für
die bedingte Heterozygotie jedoch auf einem vergleichbaren Niveau (siehe Kapitel 1.3
Referenzmaterial, Tabelle 3).

Bezüglich der genetischen Diversität lassen sich keine nennenswerten Unterschiede
zwischen verschiedenen ontogenetischen Stadien feststellen. Tendenziell liegen aber
die Werte der Altbestände geringfügig über denen der Nachkommenschaften. Diese
Ergebnisse korrespondieren mit denen von HERZOG (1998). Interessant ist jedoch, dass
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bei den Samen zunächst ein leichter Rückgang der Diversität erkennbar wird. Mit zu-
nehmendem Alter (Jungpflanzen aus Baumschule) ist aber beispielsweise für den
Bestand Müllheim II wieder eine gewisse Steigerung zu verzeichnen. Interessant wäre
im Rahmen weiterer Studien festzustellen, ob es sich hierbei tatsächlich um einen
Trend handelt.

Die genetischen Abstände zeigen bei einer jeweils separaten Betrachtung von Eltern
und dazugehörigen Nachkommenschaften Schwankungsbereiche, die in einem Bereich
liegen, der bereits durch andere Untersuchungen bestätigt wurde (JÜNGER 1997,
MÜLLER-STARCK 1997, HERZOG 1998, GEHLE 1999, STREHLE 2000). Bei den Alt-
beständen lassen sich keine Zusammenhänge zwischen genetischem Abstand und
anderen Kenngrößen wie beispielsweise dem geographischen Abstand feststellen
(Mantel-Test, isolation by distance). Dies kann zum einen die Folge einer lokalen
Anpassung sein oder zum anderen durch anthropogene Einflüsse verursacht worden
sein. Innerhalb eines Herkunftsgebiets sind ähnliche ökologische Verhältnisse zu
erwarten. Möglicherweise sind diese aber nicht so einheitlich, dass die von ihnen
ausgehenden selektiven Kräfte einen nachweisbaren gerichteten Einfluss auf die
genetische Struktur haben. Wahrscheinlich haben dagegen lokal wirksame Selektions-
faktoren einen weit größeren Einfluss. Außerdem besteht die Möglichkeit einer
Überlagerung durch weitere differenzierungsfördernde Faktoren und anthropogene
Einflüsse. Schon früh in der Geschichte der Forstwirtschaft wurden vor allem
Eichenbestände durch Saat oder (Heister-)Pflanzung künstlich begründet und auch
Saatgut in größerem Ausmaß verfrachtet. Daher ist auch nicht für alle Bestände
gewährleistet, dass Herkunftsgebiet und Ursprung miteinander übereinstimmen. Dieser
historische Hintergrund bietet einen möglichen Erklärungsansatz dafür, dass geneti-
sche und geographische Abstände häufig nicht miteinander korrespondieren. Die gute
Qualität der zugelassenen Saatguterntebestände spricht sicher für eine gute Angepasst-
heit der Bestände. Diese Tatsache stellt sicher ein Argument für eine Beibehaltung von
Herkunftsgebieten dar, wie sie im Gesetz über forstliches Saat- und Pflanzgut fest-
gelegt sind. Allerdings ist damit nicht zwingend gleichzeitig eine gute Anpassungs-
fähigkeit der Bestände gegeben.

Auffällig erscheint die sehr deutliche Separierung der Altbestände von den Nach-
kommenschaften und auch der Nachkommenschaften untereinander. Schon bei der
Gesamtbetrachtung aller 44 Bestände zeichnete sich eine solche Aufgliederung ab. Zu
einem ähnlichen Ergebnis kam auch GEHLE (1999). Das Dendrogramm für Alt-
bestände und Nachkommenschaften zeigt dort ebenfalls einen Ansatz zur Clusterung in
diese beiden ontogenetischen Stadien. Allerdings sind in dieser Untersuchung die
relativen Ähnlichkeiten der genetischen Abstände unter den Altbeständen und die unter
den Nachkommenschaften unter Umständen auch auf unterschiedliche Stichproben-
umfänge zurückzuführen (Altbestände 50, Nachkommenschaften 100 Individuen).
Dies gilt in gewissem Maß auch für die vorliegende Untersuchung, bei der die
Stichproben ebenfalls unterschiedlich groß sind (Altbestände 100, Nachkommen-
schaften 150 Individuen). Die Aufgliederung innerhalb der Nachkommenschaften im
Rahmen der vorliegenden Untersuchung erscheint hingegen noch interessanter. Es
zeichnet sich hier ein eindeutiger Trend zur Unterscheidbarkeit verschiedener Samen-
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jahrgänge in diesem frühen Untersuchungsstadium ab. Als mögliche Ursache kommen
hierfür eventuell ähnliche großklimatische jährliche Schwankungen in Betracht (Spät-
fröste, Sommertrockenheit, o.ä.).

Auch die genetischen Abstände do der Altbestände zu ihren jeweiligen Nachkommen-
schaften entsprechen denen anderer Untersuchungen (JÜNGER 1997, HERZOG 1998,
GEHLE 1999). Häufig weisen die Bestandesabsaaten aus verschiedenen Mastjahren
etwas geringere genetische Abstände zueinander auf als zum entsprechenden Alt-
bestand. Ausnahmen hiervon bilden die Bestände Bad Neustadt/Saale und Müllrose,
bei denen jeweils eine Nachkommenschaft einen relativ größeren Abstand aufweist.
Betrachtet man allerdings die absoluten Werte der genetischen Abstände (siehe
Anhang Tabelle 17) wird deutlich, dass die Bestände insgesamt einen nur verhält-
nismäßig geringen Schwankungsbereich bezüglich der Abstandswerte aufweisen.
Möglicherweise bestehen auch zusätzlich Zusammenhänge zu Blüh- und/oder Frukti-
fikationsstärke. So stammt zum Beispiel das Samenmaterial des Jahres 1997 in Bad
Neustadt/Saale aus einer schwachen Blüte mit sehr geringer Mast. Unter Einhaltung
des vorgegebenen Sammelmodus konnten nur etwas über einhundert Eicheln gesam-
melt werden, von denen wiederum 98 Individuen überlebten und untersucht werden
konnten. In Müllrose war 1996 ein besseres Samenjahr als 1997. Dementsprechend
war der genetische Abstand der Bestandesabsaat 1996 geringer als der des Jahres 1997.

Die beiden Proben aus Sammelstelle und Klenge (Arnstein und Hochspeyer) unter-
scheiden sich ebenfalls nur geringfügig von der selbst gesammelten, repräsentativen
Stichprobe. Offensichtlich führt das in diesen beiden Fällen angewendete Beerntungs-
verfahren (manuelles Sammeln durch die Bevölkerung) zu einer guten Repräsentierung
des vorhandenen genetischen Potentials. Eine interessante Fragestellung für weitere
Untersuchungen bleibt, inwieweit andere (gewerbliche) Formen der Saatgutgewinnung
(Netze, Laubsauger o.ä.) zu einem ebenso repräsentativen Ergebnis führen.

Interessant ist die geringe genetische Distanz der Naturverjüngung zum Altbestand in
Dinkelsbühl. Anscheinend resultiert aus der Zusammenführung mehrerer Samenjahr-
gänge und praktisch identischen Umweltbedingungen - mit den entsprechenden Selek-
tionsprozessen - eine den Eltern ähnliche Entwicklung. Zur Verifizierung diese Aus-
sage wäre es wünschenswert im Rahmen weiterer Untersuchungen einige zusätzliche
Naturverjüngungen hinsichtlich dieser Fragestellung zu beurteilen. Das Problem dabei
ist, dass man in nur sehr wenigen Eichenbeständen Naturverjüngung vorfindet, die
über das Keimlingsalter hinausgekommen ist.

Es stellt sich deshalb die Frage, ob durch Mischung verschiedener Samenjahrgänge
eines Bestandes die Ähnlichkeit beziehungsweise Repräsentativität gegenüber dem
Altbestand erhöht werden kann. Bei sechs Beständen wurden jeweils zwei aufeinan-
derfolgende Bestandesabsaaten untersucht. Die Berechnung der genetischen Parameter
bei einer gemeinschaftlichen Betrachtung zweier Reproduktionsperioden zeigt, dass
sich im Wesentlichen in etwa eine Mittelung der Werte ergibt (Abbildungen 30 und 31,
Tabelle 24).
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Abbildung 30: Vergleich verschiedener genetischer Parameter von Altbeständen und Bestandes-
absaaten jahrgangsweise und gemischt

Lediglich bei der genetischen Vielfalt ist ein Anstieg zu erkennen, wobei man hierbei
berücksichtigen muss, dass durch die Zusammenlegung zweier Einzelproben die Stich-
probengröße auf das Doppelte ansteigt.
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Abbildung 31: Vergleich der genetischen Vielfalt und Diversität von Altbeständen und Bestandes-
absaaten jahrgangsweise und gemischt

Wenn man bei der Verjüngung das Material verschiedener Jahre miteinander mischen
würde, hätte dies demnach folgende Konsequenzen: Genetisch ”ärmer”  ausgestattete
Jahrgänge, die zum Beispiel aus Jahren schlechter Blüte und/oder Fruktifikation
stammen, könnten durch genetisch besser ausgestattete Jahrgänge aufgewertet werden,
ohne dabei die ”guten”  zu sehr zu verschlechtern. Auf diese Art ließen sich auch
schwächere Masten unter genetischen Gesichtspunkten durchaus sinnvoll ausnutzen.

Auffällig ist die Veränderung des Fixierungskoeffizienten bei der Mischung von zwei
Jahrgängen. Für die meisten Beständen ergibt sich ein Wert, der zum Teil deutlich über
dem des Mittelwertes beider Einzelbestände liegt. Als Erklärungsmöglichkeit für
dieses Phänomen erscheint der Wahlund-Effekt (siehe S.83) sehr wahrscheinlich.
Lediglich in Uffenheim findet man einen Fixierungskoeffizienten, der zwischen den
Werten der Einzelbestände liegt.
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Tabelle 24: Vergleich der genetischen Parameter von Altbeständen und Bestandesab-
saaten Jahrgangsweise und gemischt

Population n AL Ho Hc v vgam δT F
Bad Neustadt/Saale Altbestand 102 4,00 0,227 0,611 1,487 2.292.374 0,329 0,283
Bad Neustadt Bestandesabsaat 1997 98 4,24 0,242 0,631 1,464 1.483.328 0,319 0,254
Bad Neustadt Bestandesabsaat 1998 151 4,88 0,294 0,583 1,638 12.658.756 0,391 0,282
Bad Neustadt Samen 1997 und 1998 249 5,1 0,274 0,576 1,576 5.831.99 0,366 0,298
Dinkelsbühl Altbestand 102 4,47 0,272 0,573 1,593 6.124.811 0,374 0,289
Dinkelsbühl Bestandesabsaat 1997 150 4,76 0,252 0,637 1,513 2.158.499 0,340 0,250
Dinkelsbühl Bestandesabsaat 1998 150 4,59 0,275 0,611 1,579 7.200.998 0,368 0,272
Dinkelsbühl Samen 1997 und 1998 300 5,1 0,263 0,619 1,551 4.100.565 0,356 0,265
Hochspeyer Altbestand 102 4,35 0,253 0,594 1,543 4.315.636 0,353 0,277
Hochspeyer Bestandesabsaat 1997 150 4,35 0,268 0,637 1,502 2.442.666 0,335 0,227
Hochspeyer Bestandesabsaat 1998 150 4,59 0,261 0,632 1,506 3.745.795 0,337 0,256
Hochspeyer Samen 1997 und 1998 300 4,9 0,265 0,625 1,517 3.396.639 0,341 0,255
Langenau Altbestand 102 4,47 0,300 0,598 1,618 10.932.266 0,384 0,254
Langenau Bestandesabsaat 1997 150 4,65 0,247 0,617 1,482 1.712.975 0,326 0,270
Langenau Bestandesabsaat 1998 150 4,88 0,272 0,616 1,532 4.489.789 0,348 0,266
Langenau Samen 1997 und 1998 300 5,2 0,259 0,613 1,511 2.868.966 0,339 0,27
Müllrose Altbestand 102 4,18 0,250 0,577 1,536 4.215.667 0,351 0,308
Müllrose Bestandesabsaat 1996 300 4,71 0,224 0,698 1,386 729.281 0,279 0,203
Müllrose Bestandesabsaat 1997 200 4,94 0,261 0,623 1,531 2.744.778 0,348 0,254
Müllrose Samen 1996 und 1997 500 5,1 0,239 0,649 1,448 1.311.637 0,310 0,245
Uffenheim Altbestand 102 4,41 0,279 0,553 1,591 6.033.194 0,373 0,310
Uffenheim Bestandesabsaat 1996 150 4,12 0,225 0,714 1,376 544.917 0,274 0,179
Uffenheim Bestandesabsaat 1997 150 4,29 0,247 0,680 1,403 889.936 0,288 0,200
Uffenheim Samen 1996 und 1997 300 4,7 0,236 0,707 1,395 720.213 0,284 0,183

Betrachtet man die genetischen Abstände do der gemischten Nachkommenschaften zu
den dazugehörigen Altbeständen, so findet verglichen mit den jeweils einzelnen Nach-
kommenschaften in fünf von sechs Fällen (Ausnahme: Dinkelsbühl) eine, zum Teil
recht deutliche, Reduktion statt (Tabelle 25). Aufgrund der vorliegenden Ergebnisse ist
davon auszugehen, dass die Nachkommenschaften bei einer Mischung des Saatguts
aus mehreren Reproduktionsperioden eine größere genetische Nähe zum Altbestand
erzielen als die entsprechenden Einzelabsaaten.

Tabelle 25: Genetische Abstände zwischen Altbestand und Bestandesabsaaten einzeln und für die
Mischung von zwei aufeinanderfolgenden Jahrgängen

Bad Neustadt/ Saale Dinkelsbühl Hochspeyer Langenau Müllrose Uffenheim
do Altbestand Altbestand Altbestand Altbestand Altbestand Altbestand

Bestandesabsaat I 0,101 0,098 0,106 0,090 0,093 0,115
Bestandesabsaat II 0,095 0,115 0,102 0,083 0,102 0,116
Mischung I / II 0,087 0,101 0,089 0,079 0,081 0,110

Für eine Erklärung der sehr unterschiedlichen Tendenzen bezüglich der Baumschul-
materialien kann nicht ohne weiteres auf Zusammenhänge mit Blüh- und/oder Fruktifi-
kationsstärke zurückgegriffen werden, da hierüber keine detaillierten Informationen
vorliegen. Es ist allerdings davon auszugehen, dass Sammelaktionen nur in Jahren
durchgeführt werden, in denen es sich auch wirtschaftlich lohnt. Diese Tatsache wäre
dann auch ein möglicher Erklärungsansatz für die größere Nähe der beiden Baum-
schulpopulationen zum Altbestand in Müllheim II. Dazu passt auch der Umstand, dass
die Mast im Jahr 1998 zwar relativ gut, aber anscheinend nicht ausreichend für eine
Beerntung war und gleichzeitig einen größeren genetischen Abstand zum Altbestand
aufweist als beide Baumschulpopulationen.
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Umso überraschender erscheint unter den oben genannten Annahmen der außerge-
wöhnlich große Abstand des Baumschulmaterials aus Langenau zum Altbestand. Es
handelt sich bei diesem Material nach Auskunft des Forstamtes um eine Lohnanzucht,
das heißt, dem Forstamt wurde von der Baumschule ein Teil des Saatguts in Form von
Pflanzenmaterial vergütet. Man sollte also davon ausgehen können, dass das Material
auch tatsächlich aus diesem Bestand stammt. Es lassen sich dazu folgende Hypothesen
aufstellen: Zum einen kann das Material in der Baumschule mit dem eines oder
mehrerer anderer Bestände verwechselt worden sein. Zum anderen handelt es sich um
das vergleichsweise älteste Material innerhalb der Untersuchungen (Mastjahr 1992).
Demzufolge war es auch über den vergleichsweise längsten Zeitraum verschiedenen
Selektionsprozessen ausgesetzt. Diese erfolgten zuerst in der Baumschule und/oder
anschließend auf der Kulturfläche, bei der es sich um eine stark vergraste, südexpo-
nierte Hangkahlfläche mit entsprechend starken Ausfällen (Trockenheit und Mäuse)
handelt. Damit unterscheiden sich die Umweltbedingungen bereits erheblich von denen
des Altbestandes. Als dritte Möglichkeit kommt auch noch die Art der Beerntung in
Betracht.

Zusammenfassend spiegelt die genetische Differenzierung Dj die Beobachtungen der
paarweisen genetischen Abstände wider. Auch hier zeigt sich, dass die Bestands-
gruppen, bestehend aus Altbeständen und ihren jeweiligen Nachkommenschaften,
nicht sehr stark voneinander differenzieren. Auffällige Abweichungen sind auch hier
lediglich beim Bestand Langenau Baumschule zu finden. Ein Abnahme der Differen-
zierung mit zunehmendem Alter, wie sie HERZOG (1998) feststellt, kann lediglich bei
einer Betrachtung aller Altbestände und aller Nachkommenschaften gemeinsam
bestätigt werden. Die Betrachtung der einzelnen Gruppen aber zeigt, dass die Altbe-
stände auch häufig höhere Dj-Werte aufweisen als die dazugehörigen Nachkommen-
schaften.

Referenzstrukturen zur  Charakter isierung der  Reproduktion

Ein Vergleich der beobachteten genetischen Strukturen mit den Hardy-Weinberg-
Strukturen soll einen Hinweis darauf geben, inwieweit bei den untersuchten Populatio-
nen Einflussfaktoren wirksam waren, die sich bezüglich der genotypischen Struktur
vor allem auf Homo-, beziehungsweise Heterozygotenanteile auswirken. Solche Struk-
turveränderungen können zum einen durch Selektion, aber vor allem durch Auswir-
kungen des Paarungssystems wie Verwandtenpaarung (Inzucht) oder Paarungspräfe-
renzen hervorgerufen werden.

Verwandtenpaarung bewirkt an allen Genloci einen Homozygotenüberschuss und
umgekehrt ein Defizit an Heterozygoten. Sie lässt die Allelhäufigkeiten in aufeinander-
folgenden Generationen unverändert, das heißt die allelische Struktur wird nicht pri-
mär durch Inzucht determiniert, sondern vielmehr von der Selektion. Die durch den
Fixierungskoeffizienten F gemessenen Homozygotenüberschüsse müssen an allen un-
tersuchten Genloci übereinstimmen, weil Verwandtenpaarung das gesamte Kerngenom
betrifft. Außerdem müssen die Homozygotenüberschüsse an einem Genort gleich-
mäßig auf die homozygoten Genotypen verteilt sein, weil keine selektive Bevorzugung
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oder Benachteiligung von Allelen oder Genotypen auftritt. Eine weitere Voraussetzung
ist, dass die Stichprobe ausreichend groß ist.

Im Rahmen der vorliegenden Untersuchung konnten über alle Bestände und in der
Regel auch über mehrere Genorte hinweg signifikante Abweichungen von der Hardy-
Weinberg-Struktur beobachtet werden. Daher wurde mittels des Fixierungskoeffizien-
ten F eine generelle Überprüfung auf Homozygotenüberschuss vorgenommen. Mit
Hilfe von F lassen sich Homozygotenüberschüsse beziehungsweise Defizite gegenüber
dem Modell der zufallsmäßigen Reproduktionsbedingungen (Hardy-Weinberg-Propor-
tionen) quantifizieren. Die Ergebnisse zeigen in allen Fällen positive mittlere Fixie-
rungsindizes und bestätigen damit das Vorliegen von Homozygotenüberschüssen.
Die teilweise sehr hohen positiven F-Werte, sowie eine gewisse Tendenz zur Homoge-
nität über alle Genloci hinweg sprechen für die Anwesenheit von Verwandtenpaarung
einschließlich Selbstbefruchtung. An einzelnen Genorten ermittelte Heterozygoten-
überschüsse (negative Fixierungskoeffizienten) könnten als das Ergebnis eines anfangs
inzuchtbedingten positiven F-Wertes und einer anschließenden Viabilitätsselektion
gegen Homozygote zu interpretieren sein.

Ein direkter Vergleich der F-Werte für die Altbestände mit denen ihrer Nachkommen-
schaften zeigt tendenziell eine Abnahme des Inzuchtkoeffizienten beim Übergang zur
Nachfolgegeneration. Diese Beobachtung steht im Gegensatz zur Ansicht, dass in
Samen als Folge von Verwandtenpaarung inklusive Selbstbefruchtung der Homozygo-
tenüberschuss gegenüber den Altbäumen ansteigt. Die Ergebnisse lassen sich durch
Befunde einer Selbstinkompatibilität bei der Eiche sowie die Förderung von Samen, in
denen Fremdpollen bei der Befruchtung beteiligt waren, erklären (YACINE und LUMA-
RET 1989, DUCOUSSO et al. 1993, KLEINSCHMIT 1994).

Ein möglicher Erklärungsansatz für dieses Phänomen könnte in der Geschichte der
Bestandsbegründung zu finden sein. Wenn auch aufgrund einer langen forstlichen
Tradition oft brauchbare Aufzeichnungen existieren, stellt sich die Rekonstruktion der
Historie einzelner Bestände in der Praxis, auch bedingt durch die extrem lange Lebens-
dauer der Eiche, nicht selten als recht schwierig heraus. So können beispielsweise
organisatorische und verwaltungstechnische Umstrukturierungen oder Besitz- und
Grenzänderungen während dieses langen Zeitraums dazu führen, dass die Entstehungs-
geschichte einzelner Bestände heute nicht mehr eindeutig rekonstruiert werden kann.
Darüber hinaus könnte bei der Begründung der Bestände Saatgut von nur wenigen
Mutterbäumen ausgebracht worden sein, so dass sich zwangsläufig Gruppen nahe ver-
wandter Individuen gebildet haben. Ein effektiver Genfluss durch Pollen kann in der
Folgegeneration wiederum zu einer Abschwächung der Verwandtenpaarung (Inzucht)
führen.

Homozygotenüberschüsse, wie sie durch die positiven F-Werte bestätigt werden, sind
ein sehr deutlicher Hinweis auf Inzuchteffekte, könnten aber auch durch Selektion
verursacht sein. Darum wurde eine detaillierte Überprüfung auf Vorliegen einer
Inzuchtstruktur  vorgenommen. Hierzu können jedoch nicht alle in der vorliegenden
Untersuchung analysierten Genorte, sondern nur solche mit einer geeigneten Häufig-
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keitsverteilung herangezogen werden. Genloci mit Minorpolymorphismus (ein domi-
nierendes Allel) sind aufgrund der geringen Häufigkeiten der weiteren Allele für einen
Nachweis ungeeignet.

Inzuchtstruktur und beobachtete Struktur stimmen in 50 % der Fälle signifikant
überein. Auch GEHLE (1999) konnte an einigen Genorten für einzelne Bestände eine
Übereinstimmung von beobachteter Struktur und Inzuchtstruktur feststellen. Die
mittleren beobachteten Homozygotenanteile sind über die untersuchten vier Genloci
hinweg sogar nahezu identisch mit den errechneten mittleren Homozygotenanteilen der
Inzuchtstruktur über diese vier Genorte. Auch dies untermauert die These einer
allgemeinen Inzuchtbelastung der untersuchten Traubeneichenbestände.

Die Inzuchtkoeffizienten zeigen jedoch keine völlige Homogenität über alle Genorte.
Die ausgewiesenen Heterozygotendefizite an manchen Genloci können daher auch
selektive Effekte andeuten, die auf nicht-zufallsmäßigen Reproduktionsprozessen wie
der assor tativen Paarungspräferenz beruhen. Die Berechnung der assortativen
Paarungspräferenz an den vier untersuchten Genorten zeigt dann auch eine signifikante
Häufung von Werten größer als Eins. Die Genorte wurden ausgewählt, weil sich
Präferenzen erst für den Fall mehrerer häufiger Allele erkennen lassen. Werte größer
als Eins wurden darüber hinaus überwiegend für Homozygote ermittelt. Die Ergebnisse
der vorliegenden Untersuchung zeigen, dass auch die positiv assortative Paarungs-
präferenz zugunsten Homozygoter ein wichtiger Bestandteil des Reproduktionssystems
innerhalb der Bestände ist.

Ergänzend bleibt zu bemerken, dass sich Homozygotenüberschüsse an einzelnen Gen-
loci auch durch das Nichterkennen von Nullallelen und die damit verbundene Fehl-
interpretation von heterozygoten Trägern des Nullallels zugunsten der Homozygoten
ergeben können (Brown 1979). Den Zusammenhang zwischen Stichprobenumfang,
relativer Häufigkeit der Homozygoten bezüglich des Nullallels und Einfluss auf den F-
Wert quantifiziert Hattemer et al. (1996). Ein unentdecktes rezessives Allel mit der
Häufigkeit p führt zu einem Fixierungskoeffizient von 2p/(1+p) bei panmiktischer
Reproduktion. Dies bedeutet zum Beispiel für ein Nullallel mit der Häufigkeit p = 0,1,
dass sich der F-Wert auf 0,18 erhöht. Allein mit Hilfe eines Nullallels sind die hohen
beobachteten F-Werte allerdings auch nicht zu erklären. Denkbar ist zusätzlich zu
Inzucht und assortativer Paarungspräferenz auch ein gewisser Einfluss von Fertilitäts-
oder zygotaler Viabilitätsselektion mit Homozygotenvorteil oder der Wahlund-Effekt
(DUCOUSSO et al. 1993, GREGORIUS et al. 1993). Auch genetische Drift ist nicht völlig
auszuschließen. Der Wahlund-Effekt bezeichnet den Homozygotenüberschuss
gegenüber HW-Proportionen bei Mischung von Populationen mit HW-Strukturen.
Dieser Gesetzmäßigkeit liegt zugrunde, dass eine Mischung von HW-Strukturen nicht
zwingend wieder zu einer solchen führen muss. Einzelne Deme können damit
Panmixie und daraus folgende HW-Strukturen aufweisen. Bei reproduktiver Isolation,
unterschiedlichen Allelhäufigkeiten und mangelnder Auseinanderhaltung während der
Stichprobennahme stellt sich als beobachtetes Ergebnis dann keine HW-Struktur ein,
sondern es wird, in Abhängigkeit von der Variation der Allelhäufigkeiten, bei dieser
Mischung vielmehr ein Überschuss an Homozygoten erzeugt (HATTEMER et al. 1993,
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Kap.15). Auch Besonderheiten der Umwelt im jeweiligen Reproduktionsjahr könnten
einen Beitrag zur Zunahme der Heterozygotie in den Samen geleistet haben. Es können
auch Überlagerungseffekte durch das Auftreten einer oder mehrerer der o.g.
Phänomene auftreten. Dies erschwert eine eindeutige Charakterisierung und
Zuordnung. Insgesamt gesehen kann jedoch festgestellt werden, dass Inzucht ein
vordringliches Merkmal des realisierten Reproduktionssystems der untersuchten
Populationen der Eiche ist. Eine Inzuchtdepression in der Form wie sie ERIKSSON

(1973) bei der Fichte nachgewiesen hat, ist bei der Eiche aber anscheinend nicht
gegeben. Inwieweit dies im Zusammenhang mit der langen Entwicklungsgeschichte
speziell der Eiche steht, lässt Raum für zahlreiche Spekulationen.

5.6 Markervergleich Mikrosatelliten - Isoenzyme

Mikrosatelliten und Isoenzyme weisen wesentliche Gemeinsamkeiten auf. Deshalb
erscheint ein Vergleich dieser beiden Marker besonders sinnvoll. Sie sind kodominant,
das heißt ihre Allele vererben sich gemäss den Mendel-Gesetzen, so dass jedes
Individuum entweder als homozygot oder aber heterozygot erkennbar ist. Ein
wesentlicher Unterschied liegt jedoch darin, dass bei Isoenzymen häufig Minorpoly-
morphismen vorliegen, wohingegen bei Mikrosatelliten alle untersuchten Loci zu
einem Majorpolymorphismus tendieren. Die parallele Verwendung beider Marker-
Typen hat gezeigt, dass sich Unterschiede bezüglich ihrer absoluten Werte ergeben,
wobei die Mikrosatelliten aufgrund ihrer weit größeren Anzahl genetischer Typen
immer deutlich höhere Werte aufweisen.

Tabelle 26: Durchschnittswerte für neun gemeinsam untersuchte Bestände

AL v Ho He F
Isoenzyme (17 Loci) 4,4 1,50 0,25 0,33 0,28
Mikrosatelliten (5 Loci) 15,8 7,54 0,64 0,86 0,26

So sind die Werte für die beobachtete und die erwartete Heterozygotie um etwa das
Zweieinhalbfache (0,25 vs. 0,64 und 0,34 vs. 0,86) und für die Anzahl Allele je Genort
etwa dreieinhalbmal so hoch (4,4 vs. 15,8). Den größten Unterschied findet man für
die Genpooldiversität. Hier erreichen die Mikrosatelliten den fünffachen Wert (1,50 vs.
7,54). Trotz dieser Unterschiede besteht eine bemerkenswerte Übereinstimmung hin-
sichtlich der F-Werte. Ergebnisse mit ähnlichen Größenunterschieden bezüglich der
ermittelten Werte bei einer parallelen Betrachtung von Isoenzymen und Mikrosatelliten
erzielten auch STREIFF et al. (1998) und DEGEN et al. (1999).

Bei einer genaueren Betrachtung der Werte können durchaus ähnliche Trends erkannt
und analysiert werden. Dies wird insbesondere am Nachweis der Abweichung von der
Hardy-Weinberg-Struktur und der beobachteten Inzuchtbelastung deutlich.

Anhand der Ergebnisse dieser Pilotstudie lässt sich daher feststellen, dass beide
Marker jeweils einige gemeinsame, aber auch unterschiedliche Vor- und Nachteile
besitzen und daher keiner den anderen vollständig ersetzten kann. Vielmehr stellt eine
parallele Verwendung beider Marker eine wertvolle gegenseitige Ergänzung dar. In der
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vorliegenden Untersuchung konnte die Verwendung eines zweiten Markers vor allem
zu einer Verifizierung der hohen F-Werte herangezogen werden.

5.7 Schlussfolgerungen für  forstliche Praxis und Gesetzgebung

Die Eiche hat in den bewährten Altbeständen eine außergewöhnlich große genetische
Vielfalt gezeigt. Die lange Lebensdauer der Eiche bewirkt, dass sie einer großen
Heterogenität der Umweltbedingungen ausgesetzt ist. Eine Gefährdung durch Eingriffe
in das natürliche Anpassungspotential ist besonders groß. Die natürlicherseits ausge-
sprochen große genetische Vielfalt sollte aber möglichst uneingeschränkt erhalten
werden. Ein genetisch nachhaltiges Management ist daher gerade bei der Eiche
besonders wichtig und sollte bei der forstlichen Bewirtschaftung Berücksichtigung
finden.

Das waldbauliche Ziel bei der Begründung von Werteichenbeständen sind nach wie
vor qualitativ hochwertige und vitale Bestände. Das Ziel der Wertholzproduktion kann
nur mit möglichst langen, astfreien Schäften und gleichmäßigem, feinem Jahrringbau
erreicht werden. Es wurde in der Vergangenheit durch Verjüngungsverfahren mit
hohen Ausgangsstammzahlen und einer daran anschließenden, entsprechenden Pflege
erreicht (KRAHL-URBAN 1959, FLEDER 1981, BURSCHEL und HUSS 1997).

Die Ver jüngung von Eichenbeständen erfolgte beispielsweise im Spessart in der
Regel durch Saat, selten durch Pflanzung. Mischbaumarten sind Rotbuchen,
Hainbuchen und Linden. Ihnen kommt meist eine dienende Rolle zu (Astreinigung). Es
wurden ca. 12-15 Zentner Eicheln pro Hektar gesät. Seit einiger Zeit wird in der
Forstwirtschaft Kritik hinsichtlich der Wirtschaftlichkeit solch material- und kosten-
intensiver Verjüngungsverfahren geübt.

Aus genetischer Sicht weist die Saat gegenüber der Pflanzung einen entscheidenden
Vorteil auf. Selektionsprozesse während der Phase der Keimung und bei den Jung-
pflanzen finden in situ und damit zum frühestmöglichen Zeitpunkt statt. Es herrschen
bereits diejenigen Umweltbedingungen, denen die Pflanzen während ihrer gesamten
Lebensdauer ausgesetzt sind.

Bei der Pflanzung, die heute die weitaus bedeutendere Verjüngungsform darstellt,
werden bezüglich waldbaulicher Ziele und ökonomisch vertretbarem Aufwand Diskus-
sionen über die optimale Pflanzendichte geführt. Der Trend geht dabei zu einer Kultur-
begründung mit deutlich geringeren Pflanzenzahlen, als sie in der Vergangenheit
üblich waren. Der Pflanzverband orientiert sich nur selten am vorhandenen, bezie-
hungsweise vermuteten, genetischen Anpassungspotential. Das Pflanzenmaterial unter-
lag - anders als bei Saat oder Naturverjüngung - bereits dem ersten Selektions- und
damit Anpassungsprozess (an die Bedingungen in der Baumschule) und wurde darüber
hinaus noch visuell (anthropogen) nach der Größe sortiert. Bis die Pflanze auf der
Kulturfläche ausgebracht wird, hat sie damit bereits mehrere Selektionsprozesse hinter
sich, die sich aber in der Regel erheblich von den darauffolgenden Freilandbedin-
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gungen unterscheiden. Dies impliziert auch die sogenannte ”Ausfälle”  in der Kultur
durch erneute Anpassungsprozesse. Hinzu kommen noch mögliche Pflanzschäden. Es
besteht somit die erhöhte Gefahr einer Einschränkung der genetischen Variabilität und
der damit verbundenen Anpassungsfähigkeit. Bei ein- bis dreihundert Pflanzen pro 100
Quadratmeter findet zwar noch bis zum Alter 150 eine Reduktion auf ein Individuum
pro 100 Quadratmeter statt, dennoch wird der Spielraum zum Beispiel im Vergleich zu
Naturverjüngungen mit 50 000 Individuen und mehr sehr eingeschränkt. Hohe Pflan-
zenzahlen allein bieten aber auch keine Garantie für eine genetisch sichere Bestands-
begründung. Seltene Allele als latentes Anpassungspotential sind erst dann mit
ausreichender Sicherheit vertreten, wenn zuvor eine entsprechende Bestandsauswahl
durchgeführt wurde und sowohl Beerntung als auch Anzucht an adaptiven Erforder-
nissen orientiert sind. Bei der Kunstverjüngung, besonders im Weitverband, aber auch
bei der Trupp- oder Nesterpflanzung, ist unter den heutigen Bedingungen und dem
aktuellen Stand der Gesetzgebung somit die Gefahr von Allelverlusten und dadurch
eine Reduktion des Anpassungspotentials gegeben.

Grundsätzlich, wenn auch in der Praxis eine untergeordnete Rolle spielend, besteht bei
der Eiche die Möglichkeit einer natürlichen Verjüngung, zum Beispiel auf kleineren
Bestandslücken im Femelschlag oder in nicht zu dichten Schirmstellungen. Natur-
verjüngung ist aus genetischer Sicht ein sehr günstig zu bewertendes Verfahren, vor
allem, wenn ausreichend lange Verjüngungszeiträume angesetzt werden. Auch bei
Naturverjüngung erscheint es sinnvoll, mehrere Samenjahre durch Anwendung ent-
sprechender Verfahren und Flächengrößen (Hiebsfortschritte) auszunutzen, um die
Beteiligung einer möglichst großen Zahl an Bestandesmitgliedern des Altbestandes
heraufzusetzen. Ein Hindernis ist dabei die relativ seltene Fruktifikation. Durch den
hohen Lichtbedarf der Eichensämlinge ergeben sich weitere Schwierigkeiten. Zum
einen wird durch eine vermehrte Auflichtung der Bestände die Anzahl der potentiellen
Mutterbäume für den Nachfolgebestand herabgesetzt und außerdem die Gefahr einer
verjüngungshemmenden Vergrasung der Bestände vergrößert. Bei einer unzureichen-
den Lichtzufuhr dagegen unterliegt die Eiche vermehrt der Konkurrenz durch schatten-
ertragende Baumarten. Bei der Eiche sind die Verjüngungszeiträume daher gewöhnlich
eher kurz. Üblich ist eine verhältnismäßig rasche Räumung der Bestände nach etwa 5
Jahren, die aus dem relativ hohen Lichtbedürfnisses der Eiche resultiert. Die
Ergänzung lückiger Naturverjüngung durch Pflanzung stellt eine gute Möglichkeit dar,
die oftmals größeren zeitlichen Abstände zwischen den Mastjahren zu entschärfen. Das
Ausgangsmaterial bringt im Falle eines vitalen Altbestandes die günstigsten Vorraus-
setzungen für eine gute Anpassung an die lokal herrschenden ökologischen
Bedingungen mit, jedoch nicht unbedingt auch automatisch eine gute Anpassungs-
fähigkeit.

Für die Buche wurde festgestellt, dass an einigen Genloci, in Abhängigkeit von
Schadstoffeinträgen (Bodenversauerung), der Selektion unterschiedliches Gewicht zu-
kommt (MÜLLER-STARCK 1995b). So kommen Selektionseffekte bei der (Halb-)
Schattbaumart Buche erst unter Vollbelichtung zum Ausdruck (COMPS et al. 1990,
1991). Bei der Eiche als einer wenig schattentoleranten Baumart steht zu erwarten,
dass die stärksten Selektionseffekte im (Halb-)Schatten auftreten, wie sie insbesondere
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unter (lichten) Schirmstellungen auftreten. Auch extreme Selektionsbedingungen durch
überhöhte Wildbestände dürfen in diesem Zusammenhang nicht vergessen werden. Sie
beeinflussen nicht nur genetische Vielfalt und Diversität, sondern können den Verjün-
gungserfolg an sich gefährden.

Schon der Modus der Saatgutgewinnung, also die Art und Weise der Beerntung, hat
zweifellos Auswirkungen auf die genetische Anpassungsfähigkeit des gesammelten
Ausgangsmaterials. Bisher wurde angenommen, dass eine solche primär in Vollmasten
sinnvoll sei. Doch auch dann muss eine Beerntung am besten aller, zumindest aber
möglichst vieler Bäume gegeben sein. Keinesfalls dürfen nur einige wenige Bäume
beerntet werden, da dies einen Verlust an Vielfalt und einen weiteren Anstieg der
Inzucht zur Folge hätte. Da aber nicht auszuschließen ist, dass Unterschiede im Blüh-
verhalten auch dazu führen können, dass einige Bäume gerade in einem Vollmastjahr
nicht fruktifizieren (HERZOG 1998), scheint eine Beschränkung auf die Beerntung in
Vollmastjahren vor dem Hintergrund der Bewahrung genetischer Ressourcen nicht
unbedingt sinnvoll zu sein. Dies spricht für eine zusätzliche Beerntung auch bei Halb-
oder Sprengmasten.

Auch die Art und Weise der Pflanzenanzucht in der Baumschule unter optimierten
Anzuchtbedingungen (Düngung, Pflanzenschutzmittel) verhindert die natürliche Viabi-
litätsselektion und die damit verbundene Änderung der genetischen Strukturen, wie sie
unter natürlichen Bedingungen im Freiland stattfinden würde. Durch das Ausscheiden
nicht oder schlecht angepasster Genotypen findet in der Natur eine deutliche Reduk-
tion der Individuen während der Keimung und der anschließenden Sämlingsphase statt.
Aus ökonomischen Gründen werden diese Prozesse bei der kommerziellen Anzucht
nach Möglichkeit weitestgehend unterbunden. Unter optimierten experimentellen
Bedingungen im Gewächshaus wurden schon Keimquoten von über 90 % erreicht, die
damit deutlich über denen unter natürlichen Bedingungen liegen (60 - 70 %). Dies
kann allerdings auch als Vorteil angesehen werden, da auf diese Weise - zumindest bis
zum Keimlingsstadium - auch seltene Allele erhalten bleiben.

Das Mischen von Einzelbeständen innerhalb eines Herkunftsgebiets erscheint aufgrund
der vorliegenden Ergebnisse im Hinblick auf eine Risikostreuung unbedenklich. Aus
genetischer Sicht ist darin sogar ein Vorteil zu sehen. Dies gilt vor allem, solange man
das genetische Spektrum des Ausgangsmaterials nicht kennt und auch keine genetische
Zer tifizierung des Saatguts vorgenommen wird, die mit den der Genetik heute zur
Verfügung stehenden Werkzeugen möglich wäre. Wie die Ergebnisse der vorliegenden
Arbeit zeigen, kann auch das Mischen von verschiedenen Samenjahrgängen bei der
künstlichen Bestandsbegründung einen genetischen Vorteil bedeuten. In der Praxis
können dazu zum Beispiel von der Baumschule Pflanzen von zwei aufeinander-
folgenden Mastjahren bestellt, durchmischt und ausgebracht werden. Allerdings bleibt
hierbei zu berücksichtigen, dass die jeweils älteren Pflanzen bereits einen Wuchs-
vorsprung aufweisen und so wiederum einen Selektionsvorteil gegenüber dem
jüngeren Material besitzen.



Reproduktion in Beständen der Traubeneiche
5. Diskussion

87

Auch ohne Einfluss des Menschen verändern sich die genetischen Strukturen von
Beständen im Laufe ihres Bestandslebens, da weniger vitale Individuen frühzeitiger als
andere absterben. Über Durchforstungsmaßnahmen wie der Negativauslese während
der Jungwuchspflege wird in den natürlichen Selektionsprozess eingegriffen. Aller-
dings besteht bei der Eiche mit dem Ziel Wertholzproduktion kaum eine Diskrepanz
zwischen waldbaulichen und genetischen Anforderungen. Durch den Erhalt stamm-
zahlreicher Jungbestände werden sowohl die Sicherung der Holzqualität als auch der
Erhalt eines relativ hohen genetischen Anpassungspotentials gewährleistet. Vergleich-
bares gilt für die ersten Durchforstungseingriffe. Erst mit dem Erreichen der Alt-
bestandsphase ändert sich die Situation, denn dann findet der Umschwung von der
Negativauslese zur Auslesedurchforstung statt. Die Auswirkungen der Auslesedurch-
forstung auf die genetische Struktur sind dabei abhängig von der Anzahl der Aus-
lesebäume und von den Auslesekriterien wie zum Beispiel der Schaftform (SPIECKER

1995, KONNERT und SPIECKER 1996).

Der Gesetzgeber hat mit dem Gesetz über forstliches Saat- und Pflanzgut (FSaatG) die
Gewinnung und den Vertrieb für die Traubeneiche geregelt. Unter der Annahme, dass
die qualitativ positiven Eigenschaften des Altbestandes unverändert an die Folgegene-
rationen weitergegeben werden, erfolgt die Anerkennung von Eichenbeständen auf-
grund der Bestimmungen des FSaatG überwiegend aufgrund phänotypischer Merk-
male. Dass die auf phänotypischer Basis qualitativ vergleichbar guten Bestände durch-
aus nicht immer auch gleichzeitig genetische Hochwertigkeit bedeuten, haben die
Ergebnisse der vorliegenden Arbeit gezeigt. Die Beerntung von Beständen, welche nur
nach phänologischen Kriterien ausgewählt wurden, sind daher kritisch zu betrachten.
Mittelfristig ist unter Berücksichtigung entsprechend flächendeckender Inventur-
ergebnisse an eine Überarbeitung der Zulassungsbestimmung der Saatguterntebestände
unter Einbezug genetischer Kriterien zu denken. Es wäre sinnvoll, die bisher
zugelassenen Bestände dann ebenfalls einer kritischen Überprüfung zu unterziehen.
Außerdem erscheint zusätzlich eine Berücksichtigung der Blühintensität empfehlens-
wert.

Kernpunkt aller oben genannter Überlegungen ist die Art der natürlichen Reproduk-
tion. Die genetische Zusammensetzung des Saatgutes wird bestimmt durch die im
Altbestand verwirklichten genetischen Strukturen, das Reproduktionssystem, die Popu-
lationsdichte während der Reproduktion, die Anzahl fruktifizierender Individuen, die
Pollenproduktion und –verbreitung, sowie den Beerntungsmodus (ZIEHE und GRE-
GORIUS 1988, HERZOG 1998). Bei guter Blühaktivität scheinen biotische und
abiotische Einflüsse mit nachfolgend geringer Fruktifikation (Halb-, Sprengmast)
jedoch nur relativ geringe Konsequenzen für die genetischen Strukturen der Samen zu
haben (JÜNGER 1997). Demnach scheint das Reproduktionssystem auch unter
ungünstigen Bedingungen in der Lage zu sein, einen Großteil der mehr oder weniger
bewährten genetischen Variation des Altbestands an die Folgegeneration weiterzu-
geben. Man muss sich jedoch immer vergegenwärtigen, dass verschiedene Reproduk-
tionsperioden hinsichtlich der genetischen Nähe zum Altbestand berücksichtigenswerte
Unterschiede aufweisen. Teilweise finden sich in den Samen Allele, die in den Alt-
beständen nicht nachweislich verwirklicht sind. Dies zeigt die Bedeutung der Existenz
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von Eichenbeständen in der Nachbarschaft (Genfluss durch Polleneintrag). Aus Sicht
des genetischen Anpassungspotentials besteht nach diesen Ergebnissen nicht zwingend
die Notwendigkeit bei einer geringeren Mast auf die Ernte zu verzichten. Vielmehr
sollte verstärktes Gewicht auf eine Berücksichtigung der Zusammenhänge zwischen
Blüte und Fruktifikation gelegt werden.

Fazit

Die Bereitstellung genetisch hochwertigen Vermehrungsgutes zählt zu den wichtigsten
Maßnahmen der Erhaltung der Anpassungsfähigkeit und damit der Erhaltung der
Stabilität künftiger Baumgenerationen. Von den verschiedenen Konzepten der Gen-
erhaltung bei Waldbäumen sollte die dynamische Konservierung in situ soweit möglich
Vorrang haben (ZIEHE et al. 1989, BROWN 1992, HATTEMER 1997, HERZOG und
MÜLLER-STARCK 1993). Demnach sollten allgemeine Konzepte zur nachhaltigen
Nutzung natürlicher Ressourcen und zum Erkennen der Grenzen der Belastbarkeit von
Waldökosystemen entwickelt werden. Dieser Aspekt hat wegen der langen Lebens-
dauer der einheimischen Eichenarten und den damit verbundenen komplexen Umwelt-
verhältnissen besonders hohe Priorität. Genetische Hochwertigkeit ist gleichbedeutend
mit großer genetischer Variabilität und minimaler genetischer Bürde. Die Forstgenetik
ist in der Lage einen wesentlichen Beitrag zur Zertifizierung zu leisten. Durch die
Erfassung der genetischen Variation/Variabilität kann das Anpassungspotential von
Waldbaumpopulationen ermittelt werden. Eine Quantifizierung von Inzuchtkoeffizi-
enten ist ebenso möglich, wie eine Identitätsprüfung von beispielsweise Saatgut.
Neben genetischen Anforderungen müssen auch andere Auswahlkriterien, wie
klimatisch und standörtlich geeignete Herkünfte, erfüllt sein. Langfristig muss daher
versucht werden, destabilisierende Einflüsse zu vermeiden. Das bedeutet hier vor allem
den Ausschluss von genetisch minderwertigem Vermehrungsgut und eine dementspre-
chende Anpassung der Liste der bisher zugelassenen Samenerntebestände. Grundlage
muss eine vorangegangene Inventarisierung sein. Außerdem sollte bei der Entwicklung
und Anwendung von Sanierungskonzepten, deren Ziel die Erhaltung beziehungsweise
gezielte Erhöhung genetischer Variabilität in Waldbeständen ist, mitgewirkt werden.
Dabei können sich waldbauliche und genetische Ziele durchaus sinnvoll ergänzen.
Wurde der Begriff der forstlichen Nachhaltigkeit bisher vor allem im Zusammenhang
mit Holzvorrat und -zuwachs in forstlich bewirtschafteten Beständen gesehen, so lässt
er sich heute um die genetische Nachhaltigkeit erweitern.
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6. Zusammenfassung

Im Rahmen der vorliegenden Arbeit wurden insgesamt 44 Populationen (5704 Indivi-
duen) von Traubeneiche (Quercus petraea (Matt.) Liebl.) hinsichtlich ihrer geneti-
schen Strukturen an 17 unterschiedlichen Isoenzym-Genorten mit Hilfe der Stärkegel-
Elektrophorese untersucht. Bei 15 Populationen handelt es sich um Altbestände zuge-
lassener Saatguterntebestände, die aus sechs verschiedenen Herkunftsgebieten in
Deutschland stammen. Die restlichen 29 Populationen sind Nachkommenschaften
dieser Altbestände. Bei ihnen handelt es sich überwiegend um Samenmaterial teilweise
verschiedener Fruktifikationsperioden, aber auch um Jungpflanzen, die in Baum-
schulen angezogen wurden.

Die Ergebnisse tragen zu einer Erweiterung des Wissens über die genetische Variation
innerhalb und der Differenzierung zwischen Waldbaumpopulationen am Beispiel der
Traubeneiche bei. Sie zeigen, dass die genetische Variation innerhalb von Populatio-
nen - auch im Vergleich zu anderen (Laub-)Baumarten - mit durchschnittlich 4,4
Allelen je Genort sehr hoch ist, zwischen den Populationen - im Falle der Verwendung
von Isoenzym-Genmarkern - mit einer mittleren Differenzierung δ von nur 0,075 aber
nur vergleichsweise gering ist.

Schwerpunkt der Arbeit ist der Vergleich von Altbeständen mit ihren Nachkommen-
schaften. Es hat sich gezeigt, dass genetische Informationen und Strukturen, soweit sie
durch Isoenzymanalysen ermittelbar sind, im Wesentlichen von den Parental- an die
Filialpopulationen weitergegeben werden. Es treten jedoch Unterschiede zwischen den
verschiedenen Reproduktionsperioden und Kategorien von Stichproben (Saatgut/Jung-
pflanzen) auf. Anhand der genetischen Abstände do der Bestände scheint eine Unter-
scheidung von Altbeständen und Nachkommenschaften möglich zu sein. Zusätzlich
zeichnet sich auch eine Differenzierung der verschiedenen Reproduktionsperioden -
zumindest für das Samenstadium - ab. Blühintensität und Fruktifikationsstärke spielen
hierbei höchstwahrscheinlich eine wichtige Rolle.

Die Ergebnisse ermöglichen auch Rückschlüsse auf das Reproduktionssystem. Es
lassen sich signifikante Abweichungen von der Hardy-Weinberg-Struktur feststellen
und entsprechende Homozygotenüberschüsse nachweisen. Die Werte der Fixierungs-
koeffizienten sind auffällig hoch (0,143 bis 0,326, im Mittel 0,260). Eine Überprüfung
der Inzuchtstrukturen zeigt, dass Inzucht ein wesentliches Merkmal der in den vorlie-
genden Beständen realisierten Reproduktionssysteme darstellt. Tendenziell ist eher
eine Abnahme als eine Zunahme der Inzuchtkoeffizienten beim Übergang auf die
Folgegeneration zu verzeichnen. Im Rahmen einer Pilotstudie wird dieser Teil der
Ergebnisse für neun der 44 untersuchten Bestände durch einen weiteren Genmarker
(Mikrosatelliten) bestätigt. Außerdem konnte über alle Bestände hinweg eine positiv
assortative Paarungspräferenz zugunsten Homozygoter nachgewiesen werden. Dies
deutet auf selektive Effekte hin. Weitere Erklärungsansätze für den vorgefundenen Ho-
mozygotenüberschuss werden angesprochen, spielen aber wahrscheinlich nur eine
untergeordnete Rolle. Die vorgefundenen hohen Inzuchtwerte scheinen ein besonderes
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Merkmal von Eichenpopulationen darzustellen, ohne dass die üblichen negativen
Auswirkungen einer Inzuchtdepression offenkundig werden.

Auch die Mischung verschiedener Samenjahrgänge und einzelner Bestandesabsaaten
innerhalb der ausgewiesenen Herkunftsgebiete werden diskutiert. Eine Beibehaltung
großräumiger Herkunftsgebiete wird aufgrund der Ergebnisse, die auf der Basis von
Isoenzymanalysen ermittelt wurden, befürwortet.

Abschließend werden die Ergebnisse im Hinblick auf ihre Anwendbarkeit für die
forstliche Praxis näher beleuchtet. Dabei wird klar, dass sich viele Anforderungen für
eine Erhaltung der genetischen Ressourcen in situ im Rahmen der in Deutschland
üblichen forstlichen Eichenwertholzbewirtschaftung verwirklichen lassen. Die Verein-
barung waldbaulicher Ziele mit den Ansprüchen der Genetik (Erhaltung von Ange-
passtheit und Anpassungsfähigkeit) erscheint damit in der Praxis realisierbar. Gemein-
sames Ziel ist eine sowohl forstlich als auch genetisch nachhaltige Waldbewirtschaf-
tung.
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8. Anhang - Inhalt

Rezepturen
Zymogramme
Tabellen
Tabelle 1: Allelfrequenzen aller 44 Bestände für 18 Genorte
Tabelle 2: Übersicht über die genetischen Parameter für alle 44 Bestände für die 17

gemeinsamen Genorte
Tabelle 3: Anzahl Allele nach Genorten (AL) und ihr Potential zur Bildung unter-

schiedlicher Gameten (Mgam)
Tabelle 4: Anzahl potentiell aus den gefundenen Allelen bildbare Genotypen (Ngeno)

und die daraus hypothetisch bildbaren Genotyp-Kombinationen (Mgeno)
Tabelle 5: Anzahl Genotypen nach Genorten (GL)
Tabelle 6: Beobachtete Heterozygotie (Ho)
Tabelle 7: Bedingte Heterozygotie(Hc)
Tabelle 8: Genetische Diversität (allelisch) v(a)

Tabelle 9: Genetische Diversität (genotypisch) v(g)

Tabelle 10: Genetische Differenzierung (allelisch) Dj(a)

Tabelle 11: Genetische Differenzierung (genotypisch) Dj(g)

Tabelle 12: Genetische Differenzierung (allelisch) Dj(a) gruppenweise für Bestände mit
mehr als zwei Teilkollektiven für 17 Genorte und den Genpool

Tabelle 13: Populationsdifferenzierung (allelisch) δT(a)

Tabelle 14: Populationsdifferenzierung (genotypisch) δT(g)

Tabelle 15: Fixierungsindex F
Tabelle 16: Genetische Abstände do aller 44 Bestände für den Genpool (17 Loci)
Tabelle 17: Genetische Abstände do der Bestandskollektive für den Genpool
Tabelle 18: Signifikanztest (X²-Test) zur Hardy-Weinberg-Struktur
Tabelle 19: Signifikanztests X² und G zur Hardy-Weinberg-Struktur und Inzuchtstruk-

tur für vier Genorte
Tabelle 20: Übersicht der Genotypfrequenzen für vier Genorte: beobachtete Struktur,

Hardy-Weinberg-Struktur und Inzucht-Struktur
Tabelle 21: Assortative Paarungspräferenzen U* für vier Genorte
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Elektroden- und Gelpuffer
Poulik-Puffer

Elektrodenpuffer pH 8,0
Borsäure 0,3 mol/l 18,5 g/l 92,5 g/ 5l
NaOH 0,06 mol/l 2 g/l 10 g/ 5l

Gelpuffer pH 8,7
Tris 0,07 mol/l 8,5 g/l 30,5 g/ 5l
HCl 1M 0,02 mol/l 20 ml/l 100 ml/l
Elektrodenpuffer 30 ml/l 150 ml /5l

Tris-Citro pH 7,5

Elektrodenpuffer
Tris 0,14 mol/l 17 g/l 85 g/ 5l
Citronensäure 0,043 mol/l 8,3 g/l 41,6 g/ 5l
(10-fach konz., pH 7,7: 7,4 g/l 37 g/l)

Gelpuffer EP + H2O = 1 + 2,5

Tris-Citro pH 7,8

Elektrodenpuffer pH 8,1
Tris 0,14 mol/l 17 g/l 85 g/ 5l
Citronensäure 0,043 mol/l 6 g/l 30 g/ 5l

Gelpuffer EP + H2O = 1 + 2,5

Gelrezepturen
Puffer [ml] 11% 11,5% 12% Zucker Harnstoff

1 Gel, 2 Schichten 185 20,4 21,3 22,2 3,7 1,5
1 Gel, 3 Schichten 240 26,4 27,6 28,8 4,8 2,1
2 Gele, 2
Schichten

360 39,6 41,1 43,2 7,2 3,0

2 Gele, 3
Schichten

450 49,5 51,8 54,0 9,0 4,2

Puffer Stärke % Zusatz
T.C. 7,5 12 Harnstoff
T.C. 7,8 12 Harnstoff
Poulik 11,5 Zucker
Ashton 11 Zucker

Positionen und Laufzeiten für Eiche
GP/EP oben mitte unten Laufzeit [h] mA
Ashton (GP 1:1
verd.)

PGI AAP LAP 4,5 55

Poulik MNR EST a 4 60
Poulik AAT ACO 5,5 80
T.C. 7,5 PGM SKDH GDH/ADH 5 180
T.C. 7,8 6PGDH IDH MDH 6 160



Reproduktion in Beständen der Traubeneiche
8. Anhang

III

Färbelösungen
AAP (Alanin-Aminopeptidase)

Tris-Malat-Puffer pH 5,4 60 ml
L-Alanin-b-Naphtylamid 48 mg
Fast Black K 24 mg

AAT (Aspartat-Amino-
Transferase)

Leitungswasser 60 ml
L-Asparaginsäure-Na-salz
Monohydrat

324 mg

2-Oxo-glutarsäure 42 mg
Fast Blue BB Salt 132 mg

Pyridoxal-5-phospat eine Spatelspitze
voll kurz vor dem Anfärben zugeben

ACO (Aconitase)

Tris-HCL-Vorpuffer pH 8,0 50 ml
cis-Aconitic-acid 90 mg
MTT 12 mg
NADP-Lösung 3,2 ml
MgCl2-Lösung 1,6 ml
PMS-Lösung 1,6 ml

Isocitric Dehydrogenase 100-200µl
kurz vor dem Anfärben zugeben

ADH (Alkohol-Dehydrogenase)

Tris-HCL-Vorpuffer pH 8,0 50 ml
MTT 12 mg
NADP-Lösung 6,4 ml
MgCl2-Lösung 1,6 ml
PMS-Lösung 1,6 ml

Ethanol abs. 60 µl
Kurz vor dem Anfärben zugeben

EST (Esterase)

NaH2PO4-Puffer 30 ml
Na2HPO4-Puffer 12 ml
dest. H2O 18 ml
Fast Blue RR Salt 48 mg
1-Naphtylacetat-Lösg. 3,6 ml
(= a-Naphtylacetat)
Fakultativ zusätzlich: 3,6 ml
2-Naphtylacetat-Lösg.
(= b-Naphtylacetat)

Acetatlösungen kurz vor dem Anfärben
zugeben

GDH (Glutamat-Dehydrogenase)

Tris-HCL-Vorpuffer pH 8,0 50 ml
L-Glutaminsäure-Mono-Na-salz 552 mg
MTT 12 mg
NAD-Lösung 6,4 ml
MgCl2-Lösung 1,6 ml
PMS-Lösung 1,6 ml

Ethanol abs. 60 µl
kurz vor dem Anfärben zugeben
(für gleichzeitige ADH-Anfärbung)

IDH (Isocitrat-Dehydrogenase)

Tris-HCL-Vorpuffer pH 8,0 50 ml
DL-Isocitric acid 60 mg
MTT 12 mg
NADP-Lösung 6,4 ml
MgCl2-Lösung 1,6 ml
PMS-Lösung 1,6 ml

LAP (Leucin-Aminopeptidase)

Tris-Malat-Puffer pH 5,4 60 ml
L-Leucin-b-Naphtylamid 48 mg
Fast Black K 24 mg

MDH (Malat-Dehydrogenase)

Tris-HCL-Vorpuffer pH 8,0 50 ml
L-Malic-acid Na-salt 72 mg
MTT 12 mg
NAD-Lösung 6,4 ml
MgCl2-Lösung 1,6 ml
PMS-Lösung 1,6 ml

MNR (Menadion-Reduktase)

Tris-HCL-Vorpuffer pH 8,0 60 ml
Menadione Sodium Bisulfit 60 mg
MTT 12 mg

NADH 24 mg
kurz vor dem Anfärben zugeben

6PGDH (6-Phosphogluconat-Dehydrogenase)

Tris-HCL-Vorpuffer pH 8,0 50 ml
6-Phosphogluconic acid 36 mg
MTT 12 mg
NADP-Lösung 6,4 ml
MgCl2-Lösung 1,6 ml
PMS-Lösung 1,6 ml
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Färbelösungen (Fortsetzung)
PGI (Phosphoglucose-Isomerase)

Tris-HCL-Vorpuffer pH 8,0 50 ml
D-Fructose-6-phosphate 18 mg
MTT 12 mg
NADP-Lösung 6,4 ml
MgCl2-Lösung 1,6 ml
PMS-Lösung 1,6 ml

G6P-Dehydrogenase 120 µl
kurz vor dem Anfärben zugeben

PGM (Phosphoglucomutase)

Tris-HCL-Vorpuffer pH 8,0 50 ml
a-D-Glucose-1-phosphat (G 7000) 48 mg
a-D-Glucose-1-phosphat (G 1259) 24 mg
MTT 12 mg
NADP-Lösung 3,2 ml
MgCl2-Lösung 1,6 ml
PMS-Lösung 1,6 ml

G6P-Dehydrogenase 60 µl
kurz vor dem Anfärben zugeben

SKDH (Shikimat-Dehyrogenase)

Tris-HCL-Vorpuffer pH 8,0 50 ml
Shikimic acid 56 mg
MTT 12 mg
NADP-Lösung 6,4 ml
MgCl2-Lösung 1,6 ml
PMS-Lösung 1,6 ml
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Zymogramme
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Tabelle 1: Allelfrequenzen aller 44 Bestände für 18 Genorte
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VIII
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IX

Allelfrequenzen aller 44 Bestände für 18 Genorte (Fortsetzung)
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X

Tabelle 2: Übersicht über die genetischen Parameter für alle 44 Bestände für die 17 gemeinsamen
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Tabelle 3: Anzahl Allele nach Genorten (AL) und ihr Potential zur Bildung unterschiedlicher Gameten
(M gam)
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+
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Tabelle 4: Anzahl potentiell aus den gefundenen Allelen bilbare Genotypen (Ngeno) und die daraus hy-
pothetisch bildbaren Genotyp-Kombinationen (Mgeno)
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Tabelle 5: Anzahl Genotypen nach Genorten GL
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8. Anhang

XVI

Tabelle 8: Genetische Diversität (allelisch) v(a)
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en
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1,
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5

1,
52

7

1,
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4

1,
56

2

1,
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4
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8
1,
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7

1,
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8

1,
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0
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4
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54
2
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8
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4
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3
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1
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4
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3
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0
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XVII

Tabelle 9: Genetische Diversität (genotypisch) v(g)

v(
g) 18

2,
75

0

2,
51

7

2,
77

8

2,
64

1

2,
76

0

2,
77

0
2,

72
9

2,
74

1

3,
05

6

2,
59

9
2,

71
7

2,
57

3

2,
65

7
2,

66
7

2,
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2,
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8

2,
82

7
2,
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4

2,
55

8

2,
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3

2,
78
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2,
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1
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v(
g) 17
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0
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0
2,

55
3

2,
41

2
2,

77
6

2,
60

5
2,

37
6

2,
94

2
2,

59
5

2,
56

7
2,

61
7

2,
54
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0
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9
2,

48
8

2,
53
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0
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S
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Tabelle 10: Genetische Differenzierung (allelisch) Dj(a)
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Tabelle 11: Genetische Differenzierung (genotypisch) Dj(g)
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Tabelle 12: Gruppenweise Dj (a) -Werte für Bestände mit mehr als zwei Teilkollektiven für 17 Genorte
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Tabelle 13: Populationsdifferenzierung (allelisch) δT(a)
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Tabelle 14: Populationsdifferenzierung (genotypisch) δT(g)
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Tabelle 15: Fixierungsindex F
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Tabelle 16: Genetische Abstände do aller 44 Bestände für den Genpool (17 Loci)

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22

1 0,000

2 0,090 0,000

3 0,073 0,058 0,000

4 0,063 0,086 0,082 0,000

5 0,105 0,086 0,098 0,101 0,000

6 0,090 0,101 0,079 0,095 0,106 0,000

7 0,080 0,110 0,114 0,080 0,125 0,126 0,000

8 0,086 0,091 0,093 0,083 0,082 0,087 0,089 0,000

9 0,088 0,106 0,121 0,080 0,103 0,120 0,096 0,102 0,000

10 0,096 0,082 0,088 0,091 0,083 0,081 0,107 0,066 0,093 0,000

11 0,067 0,104 0,094 0,085 0,109 0,106 0,084 0,100 0,092 0,110 0,000

12 0,087 0,092 0,075 0,086 0,084 0,088 0,100 0,062 0,104 0,079 0,098 0,000

13 0,094 0,095 0,085 0,084 0,086 0,071 0,116 0,070 0,113 0,075 0,115 0,077 0,000

14 0,067 0,091 0,094 0,076 0,091 0,107 0,088 0,091 0,087 0,094 0,068 0,100 0,103 0,000

15 0,096 0,103 0,121 0,093 0,120 0,123 0,081 0,099 0,099 0,107 0,104 0,120 0,118 0,089 0,000

16 0,081 0,068 0,067 0,086 0,090 0,082 0,099 0,063 0,111 0,076 0,098 0,062 0,078 0,094 0,104 0,000

17 0,068 0,109 0,100 0,078 0,121 0,107 0,091 0,103 0,085 0,115 0,087 0,105 0,115 0,088 0,084 0,094 0,000

18 0,102 0,088 0,095 0,102 0,076 0,114 0,126 0,091 0,116 0,087 0,121 0,102 0,096 0,097 0,117 0,094 0,112 0,000

19 0,100 0,087 0,088 0,106 0,087 0,115 0,113 0,090 0,125 0,102 0,116 0,084 0,103 0,096 0,130 0,084 0,106 0,087 0,000

20 0,088 0,092 0,091 0,081 0,080 0,082 0,100 0,062 0,105 0,064 0,112 0,079 0,067 0,094 0,100 0,076 0,102 0,087 0,085 0,000

21 0,074 0,085 0,092 0,090 0,097 0,104 0,101 0,100 0,078 0,094 0,097 0,104 0,092 0,081 0,109 0,082 0,095 0,099 0,094 0,086 0,000

22 0,090 0,073 0,075 0,084 0,066 0,090 0,108 0,061 0,100 0,070 0,099 0,055 0,075 0,098 0,107 0,056 0,103 0,074 0,083 0,078 0,090 0,000

23 0,095 0,091 0,094 0,088 0,089 0,085 0,133 0,082 0,098 0,076 0,120 0,100 0,080 0,108 0,113 0,086 0,112 0,088 0,115 0,073 0,083 0,073

24 0,193 0,182 0,193 0,195 0,170 0,222 0,203 0,199 0,178 0,202 0,175 0,199 0,198 0,173 0,199 0,198 0,202 0,170 0,189 0,206 0,173 0,180

25 0,095 0,120 0,115 0,098 0,088 0,121 0,107 0,119 0,118 0,107 0,100 0,124 0,112 0,071 0,116 0,118 0,114 0,085 0,121 0,113 0,104 0,111

26 0,086 0,112 0,118 0,071 0,111 0,112 0,074 0,099 0,074 0,105 0,075 0,109 0,102 0,087 0,092 0,106 0,090 0,115 0,120 0,091 0,091 0,107

27 0,118 0,115 0,122 0,109 0,087 0,119 0,110 0,077 0,117 0,093 0,121 0,089 0,100 0,101 0,124 0,093 0,122 0,102 0,110 0,104 0,116 0,079

28 0,066 0,101 0,097 0,068 0,118 0,113 0,081 0,102 0,089 0,107 0,092 0,095 0,114 0,097 0,093 0,094 0,068 0,113 0,105 0,093 0,101 0,099

29 0,089 0,104 0,103 0,088 0,118 0,118 0,087 0,096 0,106 0,099 0,103 0,102 0,116 0,106 0,111 0,082 0,108 0,109 0,107 0,090 0,093 0,094

30 0,084 0,089 0,100 0,071 0,111 0,127 0,094 0,110 0,092 0,107 0,098 0,103 0,114 0,089 0,103 0,095 0,095 0,104 0,101 0,093 0,095 0,091

31 0,076 0,104 0,102 0,080 0,089 0,095 0,079 0,086 0,085 0,094 0,073 0,096 0,090 0,068 0,091 0,086 0,083 0,102 0,099 0,077 0,085 0,092

32 0,097 0,097 0,094 0,090 0,085 0,087 0,115 0,065 0,123 0,081 0,109 0,080 0,081 0,109 0,117 0,072 0,102 0,093 0,096 0,083 0,114 0,064

33 0,117 0,114 0,106 0,107 0,098 0,103 0,125 0,076 0,126 0,092 0,138 0,092 0,095 0,132 0,132 0,091 0,120 0,101 0,113 0,090 0,124 0,072

34 0,079 0,097 0,102 0,074 0,110 0,108 0,080 0,112 0,097 0,106 0,085 0,110 0,103 0,082 0,096 0,100 0,097 0,106 0,119 0,088 0,089 0,104

35 0,124 0,132 0,131 0,125 0,129 0,141 0,122 0,137 0,126 0,145 0,117 0,135 0,128 0,105 0,160 0,136 0,139 0,133 0,134 0,134 0,111 0,133

36 0,108 0,095 0,107 0,088 0,080 0,115 0,115 0,089 0,101 0,087 0,121 0,098 0,108 0,093 0,121 0,101 0,117 0,078 0,099 0,084 0,111 0,084

37 0,082 0,076 0,066 0,087 0,082 0,089 0,106 0,081 0,099 0,072 0,094 0,060 0,085 0,092 0,119 0,073 0,106 0,092 0,082 0,086 0,088 0,062

38 0,063 0,082 0,085 0,062 0,094 0,100 0,076 0,088 0,070 0,091 0,077 0,079 0,096 0,075 0,086 0,076 0,079 0,098 0,101 0,096 0,078 0,071

39 0,118 0,117 0,127 0,101 0,082 0,119 0,122 0,080 0,112 0,099 0,134 0,096 0,101 0,109 0,125 0,098 0,125 0,095 0,117 0,101 0,114 0,085

40 0,106 0,114 0,129 0,087 0,120 0,134 0,084 0,105 0,088 0,115 0,112 0,114 0,113 0,100 0,100 0,118 0,107 0,122 0,129 0,113 0,108 0,113

41 0,129 0,116 0,134 0,110 0,096 0,140 0,115 0,081 0,114 0,099 0,133 0,105 0,110 0,117 0,130 0,109 0,132 0,099 0,110 0,100 0,139 0,092

42 0,087 0,101 0,108 0,095 0,126 0,107 0,075 0,105 0,099 0,105 0,080 0,112 0,118 0,093 0,089 0,092 0,088 0,127 0,113 0,110 0,096 0,110

43 0,102 0,115 0,118 0,092 0,098 0,127 0,093 0,079 0,102 0,104 0,117 0,099 0,109 0,094 0,111 0,100 0,116 0,098 0,105 0,099 0,122 0,092

44 0,092 0,095 0,097 0,092 0,081 0,105 0,101 0,073 0,109 0,083 0,113 0,092 0,099 0,093 0,113 0,075 0,110 0,071 0,086 0,077 0,103 0,075

23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 36 37 38 39 40 41 42 43 44

23 0,000

24 0,196 0,000

25 0,119 0,159 0,000

26 0,106 0,190 0,098 0,000

27 0,119 0,178 0,102 0,108 0,000

28 0,106 0,203 0,113 0,076 0,119 0,000

29 0,106 0,198 0,107 0,094 0,112 0,076 0,000

30 0,104 0,186 0,105 0,084 0,114 0,061 0,071 0,000

31 0,091 0,182 0,079 0,062 0,097 0,084 0,094 0,086 0,000

32 0,081 0,196 0,121 0,109 0,076 0,096 0,104 0,113 0,090 0,000

33 0,089 0,210 0,126 0,109 0,087 0,107 0,108 0,105 0,108 0,071 0,000

34 0,103 0,195 0,090 0,074 0,122 0,090 0,085 0,081 0,079 0,119 0,128 0,000

35 0,142 0,195 0,117 0,112 0,139 0,132 0,134 0,118 0,092 0,154 0,166 0,117 0,000

36 0,088 0,180 0,091 0,098 0,088 0,096 0,092 0,088 0,095 0,098 0,100 0,093 0,124 0,000
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Tabelle 17: Genetischer Abstand do der Bestandskollektive für den Genpool (17 Loci)

Arnstein Müllheim I
1 2 3 26 27

1 0,000 26 0,000
2 0,090 0,000 27 0,108 0,000
3 0,073 0,058 0,000

Müllheim II
Bad Neustadt 28/29 30 31 32/33

4 5 6 28/29 0,000
4 0,000 30 0,057 0,000
5 0,101 0,000 31 0,078 0,086 0,000
6 0,095 0,106 0,000 32/33 0,092 0,105 0,094 0,000

Bamberg Müllheim II
7 8 28 29 30 31 32 33

7 0,000 28 0,000
8 0,089 0,000 29 0,076 0,000

30 0,061 0,071 0,000
Burgsinn 31 0,084 0,094 0,086 0,000

9 10 32 0,096 0,104 0,113 0,090 0,000
9 0,000 33 0,107 0,108 0,105 0,108 0,071 0,000
10 0,093 0,000

Müllrose
Dinkelsbühl 34 36 37

11 12 13 14 34 0,000
11 0,000 36 0,093 0,000
12 0,098 0,000 37 0,102 0,094 0,000
13 0,115 0,077 0,000
14 0,068 0,100 0,103 0,000 Peitz

38 39
Hammelburg 38 0,000

15 16 39 0,098 0,000
15 0,000
16 0,104 0,000 Schweinfurt

40 41
Hochspeyer 40 0,000

17 18 19 20 41 0,101 0,000
17 0,000
18 0,112 0,000 Uffenheim
19 0,106 0,087 0,000 42 43 44
20 0,102 0,087 0,085 0,000 42 0,000

43 0,115 0,000
Langenau 44 0,116 0,078 0,000

21 22 23 24 25
21 0,000
22 0,090 0,000
23 0,083 0,073 0,000
24 0,173 0,180 0,196 0,000
25 0,104 0,111 0,119 0,159 0,000
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Tabelle 18: Signifikanztest (X²-Test) zur Hardy-Weinberg-Struktur
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Tabelle 19: Signifikanztests G und X²: Hardy-Weinberg-Struktur und Inzuchtstruktur (seltene Allele
gepoolt)
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Tabelle 20: Übersicht der Genotypfrequenzen für vier Genorte: Beobachtete Struktur , Hardy-
Weinberg-Struktur und Inzucht-Struktur (%-Anteil proportional zur Stichprobengröße)

ADH-A AP-A (LAP) AP-B (AAP) EST-A

Arnstein Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
3 40 2 15 2 24 2 12

30,75 7,69 23,06 6,38
36,63 10,38 - 14,79

4 2 4 3 2 2 3 7 0 3 15 19
10,98 0,98 9,61 3 9,51 0,98 15,75 9,73
8,42 3,08 8,33 4,92 - - 8,82 19,3

5 17 6 2 4 19 25 24 4 37 10 10 4 12 10 34
18,67 3,33 2,83 26,35 16,47 22,59 34,24 7,06 12,71 22,5 27,79 19,85
14,31 2,56 6,14 22,86 14,29 25,96 - - - 12,61 15,57 30,91

6 13 4 7 7 5 5 4 4 2 5 5 3 5 1
20,86 3,73 6,33 3,54 4,67 2,92 8 0,71 7,13 1,47 5,29 0,55

16 2,86 4,86 7,14 4,05 2,53 6,94 1,74 - - - -
xx 53 xy 49 xx 43 xy 59 xx 35 xy 67 xx 65 xy 37
xx 38,1 xy 63,9 xx 33,99 xy 68,02 xx 37,3 xy 64,7 xx 35,96 xy 66,04
xx 52,99 xy 49,01 xx 43 xy 59 xx 0 xy 0 xx 65 xy 37

Arnstein Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
Sammel- 3 68 2 21 2 42 2 22
stelle 97 61,44 8,4 31,28 16,01

68,56 16,45 43,43 19,27
4 10 7 3 1 4 3 11 15 3 23 18

19,84 1,60 9,23 2,54 24,2 4,68 31,03 15,04
15,75 4,47 6,49 7,57 16,3 11,8 27,97 18,25

5 24 3 8 4 14 22 48 4 33 11 19 4 31 36 20
28,8 4,65 3,38 34,08 18,72 34,56 38,82 15,02 12,04 34,95 33,88 19,08

22,86 3,69 7,32 23,96 13,16 45,67 26,15 10,11 21,98 31,5 30,53 22,48
6 22 4 2 2 5 14 8 12 6 5 9 1 3 6

20,48 3,31 4,8 1,71 10,89 5,98 22,08 3,53 11,42 4,42 7,08 1,04
16,26 2,63 3,81 4,65 7,65 4,2 15,53 9,31 7,69 2,97 4,77 4,78

xx 85 xy 65 xx 79 xy 71 xx 82 xy 68 xx 60 xy 90
xx 68,13 xy 81,88 xx 49,03 xy 101 xx 49,04 xy 101 xx 50,13 xy 99,86
xx 85 xy 65 xx 79 xy 70,99 xx 81,99 xy 67,99 xx 60 xy 90

Arnstein Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
Bestandes- 3 69 2 20 2 36 2 10
absaat 97 62,73 6,83 29,48 6,83

69,79 14,24 37,99 11,77
4 9 7 3 2 9 3 14 9 3 14 27

20,05 1,6 12,59 5,8 19,51 3,23 21,55 17
15,91 4,47 8,88 12,78 15,02 7,54 17,32 23,57

5 26 4 9 4 13 33 43 4 39 10 23 4 30 33 36
31,04 4,96 3,84 30,08 27,73 33,14 43,89 14,52 16,33 28,8 45,45 30,37
24,64 3,94 8 21,22 19,56 44,14 33,8 11,18 23,96 23,15 36,53 37,66

6 21 4 1 5 9 6 9 6 5 8 2 4 5
17,46 2,79 4,32 1,22 7,68 7,08 16,92 2,16 10,64 3,52 7,92 0,96
13,86 2,21 3,43 3,75 5,42 4,99 11,93 6,83 8,19 2,71 6,1 3,5

xx 86 xy 64 xx 78 xy 72 xx 73 xy 77 xx 73 xy 77
xx 69,39 xy 80,62 xx 47,93 xy 102,1 xx 50 xy 100 xx 54,2 xy 95,8
xx 86,01 xy 63,99 xx 77,99 xy 72 xx 72,99 xy 77 xx 73 xy 77

Neustadt/ Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
Saale 3 48 2 15 2 23 2 15

37,08 5,19 18,55 8,25
43,52 9,41 23,32 17,63

4 2 4 3 1 10 3 3 6 3 22 19
13,87 1,3 12,85 7,96 10,24 1,41 19,62 11,67
10,21 3,99 9,81 12,83 8,28 3,44 10,74 22

5 8 1 1 4 8 33 23 4 29 5 17 4 6 9 31
8,44 1,58 0,48 19,84 24,59 18,98 31,13 8,59 13,06 21,89 26,04 14,53
6,22 1,16 2,2 15,14 18,76 24,91 25,18 6,95 17,54 11,99 14,26 25,37

6 17 12 3 6 5 7 3 1 1 5 9 4 5 1
26,53 4,96 3,02 4,75 2,93 3,63 5,61 0,41 8,53 2,35 7,16 0,98
19,53 3,65 2,22 9,29 2,24 2,77 4,28 1,86 6,9 1,9 5,79 2,7

xx 59 xy 43 xx 49 xy 53 xx 47 xy 55 xx 65 xy 37
xx 43,61 xy 58,4 xx 32,54 xy 69,45 xx 34 xy 68 xx 34,45 xy 67,55
xx 59 xy 42,99 xx 49,01 xy 53 xx 47 xy 55 xx 65 xy 36,99

Neustadt/ Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
Saale 3 43 2 18 2 30 2 10
Bestandes- 43,11 15,12 24 2,95
absaat 97 44,01 20,31 30,44 6,78

4 8 3 3 4 2 3 2 4 3 2 10
12,6 0,92 4,32 0,31 5,94 0,37 8,5 6,13

12,09 1,27 3,36 1,46 4,38 1,85 6,18 11,13
5 14 2 2 4 30 3 32 4 26 14 4 12 27 37

13,27 1,94 1,02 38,5 5,5 24,5 30,19 3,73 9,49 19,6 28,25 32,57
12,72 1,86 1,39 29,97 4,28 29,93 22,25 2,75 15,02 14,26 20,55 39,09

6 22 3 1 5 7 1 1 5 9 2 7 4
17,91 2,62 2,76 1,86 3,93 0,56 5 0,26 12,87 1,59 8,09 1,72
17,18 2,51 2,64 2,34 3,06 0,44 3,89 1,31 9,48 1,17 5,96 4,69

xx 49 xy 49 xx 53 xy 45 xx 52 xy 46 xx 57 xy 41
xx 46,91 xy 51,1 xx 40,19 xy 57,81 xx 35,58 xy 62,41 xx 41,65 xy 56,35
xx 49,01 xy 49 xx 53,01 xy 45 xx 52 xy 45,99 xx 57 xy 40,99

Neustadt/ Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
Saale 3 54 2 12 2 42 2 27
Bestandes- 48,98 5,38 37,25 15,9
absaat 98 53,42 10,21 40,46 19,59

4 19 5 3 2 12 3 16 3 3 16 10
23,92 2,92 11,32 5,96 17,88 2,15 25,96 10,6
21,05 5,09 8,96 10,98 16,36 3,49 23,06 13,88

5 27 7 10 4 25 22 44 4 41 11 17 4 28 44 26
33,03 8,07 5,57 27,93 29,4 36,26 46,69 11,21 14,63 40,24 32,85 25,46
29,07 7,1 8,38 22,1 23,26 44,15 42,72 10,25 17,38 35,75 29,18 29,53

6 18 6 4 1 5 6 12 13 3 5 9 3 8 1
17,09 4,17 5,76 1,49 6,98 7,35 18,13 2,27 10,93 2,62 6,85 0,8
15,04 3,67 5,07 3,11 5,52 5,82 14,34 5,66 10 2,4 6,27 1,67

xx 70 xy 81 xx 71 xy 80 xx 63 xy 88 xx 63 xy 88
xx 58,96 xy 92,04 xx 49,87 xy 101,1 xx 54,83 xy 96,18 xx 51,96 xy 99,05
xx 70 xy 81 xx 71 xy 80 xx 63 xy 88 xx 63 xy 87,99
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Übersicht der Genotypfrequenzen für vier Genorte: Beobachtete Struktur , Hardy-Weinberg-Struktur
und Inzucht-Struktur (%-Anteil proportional zur Stichprobengröße) - Fortsetzung Tabelle 20

Bamberg Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
3 33 2 12 2 43 2 23

23,06 7,96 35,88 13,42
30,35 10,37 41,71 23,09

4 2 4 3 3 3 4 5 3 18 19
8,08 0,71 6,99 1,53 11,27 0,88 24,67 11,33
5,77 2,94 6,17 2,82 8,6 2,92 14,55 20,63

5 7 2 4 28 16 30 4 23 4 8 4 10 12 20
8,08 1,42 0,71 30,18 13,24 28,59 28,47 4,47 5,65 22,49 20,67 9,42
5,77 1,01 2,94 26,64 11,68 31,57 21,73 3,41 9,99 13,26 12,19 18,27

6 22 5 8 19 5 5 3 4 1 5 8 1 5 1
34,71 6,08 6,08 13,06 3,91 1,72 7,41 0,48 9,49 1,49 3,76 0,63
24,77 4,34 4,34 19,77 3,45 1,51 6,54 1,24 7,24 1,14 2,87 2,37

xx 56 xy 46 xx 46 xy 56 xx 57 xy 45 xx 62 xy 40
xx 37,54 xy 64,45 xx 38,56 xy 63,45 xx 43,04 xy 58,95 xx 34,17 xy 67,83
xx 56 xy 46 xx 46 xy 55,99 xx 56,99 xy 44,99 xx 61,99 xy 40

Bamberg Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
Bestandes- 3 51 2 16 2 61 2 24
absaat 98 44,83 6,2 51,63 16,67

50,4 9,84 61,42 21,88
4 13 9 3 2 5 3 7 4 3 25 8

24,6 3,38 9,96 4 10,56 0,54 23,67 8,4
20,91 6,24 8,47 7,07 7,72 2,82 19,97 12,64

5 31 8 9 4 20 33 50 4 39 2 20 4 27 30 36
33,35 9,15 6,2 33,75 27,11 45,93 50,45 5,16 12,33 43 30,53 27,73
28,35 7,78 9,84 28,7 23,05 51,48 36,87 3,77 20,58 36,28 25,76 33,48

6 18 6 4 1 5 7 4 13 5 8 1 5 3
16,4 4,5 6,1 1,5 4,88 3,92 13,28 0,96 11,73 1,2 5,73 0,67

13,94 3,83 5,19 3,52 4,15 3,33 11,29 2,61 8,57 0,88 4,19 3,18
xx 70 xy 80 xx 71 xy 79 xx 88 xy 62 xx 68 xy 82
xx 55,91 xy 94,1 xx 57,09 xy 92,9 xx 65,17 xy 84,83 xx 52,8 xy 97,2
xx 70 xy 80 xx 71 xy 78,99 xx 88 xy 62 xx 68 xy 82,01

Burgsinn Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
3 45 2 16 2 34 2 22

35,88 4,96 28,06 11,67
42,03 10,09 35,23 19,36

4 2 3 8 3 1 5 3 20 11
6,52 0,3 10,81 5,88 6,29 0,35 20,97 9,42
4,9 1,6 7,65 11,33 4,52 1,95 13,91 16,69

5 13 2 2 4 9 30 32 4 28 15 4 5 20 24
13,64 1,24 1,3 22,72 24,74 26 33,04 3,71 9,73 24,69 22,19 13,06
10,24 0,93 3,84 16,07 17,5 33,46 23,73 2,66 15,87 16,38 14,71 20,95

6 16 7 4 11 5 4 3 5 10 1 5 3
29,06 2,64 5,52 5,88 1,54 1,68 3,53 0,12 11,54 1,29 6,79 1,19
21,81 1,98 4,15 10,53 1,09 1,19 2,5 1,11 8,29 0,93 4,88 3,95

xx 58 xy 44 xx 56 xy 46 xx 57 xy 45 xx 57 xy 45
xx 43,36 xy 58,62 xx 36,96 xy 65,02 xx 39,33 xy 62,66 xx 34,15 xy 67,85
xx 59,23 xy 51,55 xx 36,87 xy 23,77 xx 47,4 xy 31,02 xx 57 xy 13,91

Burgsinn Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
Bestandes- 3 60 2 17 2 52 2 25
absaat 98 52,21 7,26 44,83 19,44

58,02 11,96 50,45 26,93
4 23 13 3 12 3 8 3 3 27 20

37,76 6,83 14,52 7,26 12,03 0,81 31,32 12,61
31,71 10,86 11,87 11,96 10,21 2,35 24,54 19,31

5 30 9 4 4 28 33 41 4 44 3 15 4 31 20 27
28,32 10,24 3,84 32,78 32,78 37 47,01 6,31 12,33 37,8 30,45 18,37
23,79 8,6 7,07 26,79 26,79 43,85 39,9 5,35 16,97 29,61 23,85 25,77

6 4 6 1 5 4 9 6 5 8 5 9 3
6,49 2,35 1,76 0,2 4,18 4,18 9,44 0,6 15,31 2,05 8,03 1,31
5,45 1,97 1,48 1,05 3,42 3,42 7,71 2,23 12,99 1,74 6,81 3,23

xx 77 xy 73 xx 70 xy 80 xx 73 xy 77 xx 72 xy 78
xx 63,08 xy 86,92 xx 52,12 xy 97,88 xx 59,28 xy 90,74 xx 50,42 xy 99,57
xx 77 xy 73 xx 70 xy 80 xx 73 xy 77 xx 72,01 xy 78

Dinkelsbühl Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
3 31 2 15 2 42 2 7

26,51 7,69 35,88 3,18
29,82 10,78 42,63 7,37

4 7 2 3 1 2 3 1 2 3 6 25
8,16 0,63 9,33 2,83 4,75 0,16 14,12 15,69
7,1 1,59 7,91 4,99 3,45 1,21 10,12 22,57

5 13 1 3 4 17 25 29 4 29 3 17 4 16 24 24
15,29 2,35 2,21 27,73 16,83 25 39,15 2,59 10,68 15,53 34,51 18,98
13,31 2,05 3,87 23,5 14,27 28,89 28,43 1,88 16,79 11,13 24,74 26,06

6 22 4 10 9 5 8 4 1 5 7 1
27,53 4,24 7,94 7,15 3,57 2,17 6,44 0,41 5,34 0,35 2,91 0,2
23,95 3,69 6,91 9,73 3,03 1,84 5,46 1,34 3,88 0,26 2,11 1,38

xx 45 xy 57 xx 46 xy 56 xx 62 xy 40 xx 56 xy 46
xx 36,5 xy 65,51 xx 35,93 xy 66,07 xx 46,92 xy 55,09 xx 37,85 xy 64,16
xx 45,01 xy 57 xx 46 xy 56 xx 62,01 xy 40 xx 56 xy 46

Dinkelsbühl Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
Bestandes- 3 70 2 16 2 48 2 15
absaat 97 68,68 4,17 43,2 11,48

73,29 12,04 47,51 19,65
4 14 5 3 1 11 3 3 1 3 19 21

17,59 1,13 9,33 5,23 5,9 0,2 21,58 10,14
15,12 2,79 5,8 13,84 5,22 0,81 15,71 17,99

5 25 1 10 4 13 29 67 4 48 4 24 4 34 17 44
31,13 3,99 3,53 29,83 33,41 53,4 56,89 3,89 18,73 38,46 36,14 32,2
26,75 3,43 6,26 18,55 20,78 67,05 50,31 3,44 22,69 27,99 26,3 42,35

6 24 1 5 4 4 3 2 5 14 2 6
16,92 2,17 3,83 1,04 2,5 2,8 8,95 0,38 11,81 0,81 7,77 0,81
14,54 1,86 3,29 2,65 1,55 1,74 5,57 3,07 10,44 0,71 6,87 1,98

xx 85 xy 65 xx 96 xy 54 xx 73 xy 77 xx 80 xy 70
xx 74,38 xy 75,63 xx 63,18 xy 86,82 xx 62,94 xy 87,07 xx 53,82 xy 96,18
xx 84,99 xy 65 xx 96 xy 54 xx 72,99 xy 77 xx 79,99 xy 70
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Dinkelsbühl Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
Bestandes- 3 53 2 23 2 27 2 26
absaat 98 44,83 8,4 24,81 19,08

48,65 17,52 31,31 23,85
4 11 3 3 1 17 3 15 5 3 16 8

22,96 2,94 16,57 8,17 13,42 1,81 21,04 5,8
20,6 4,8 10,99 17,19 11,01 4,45 18,13 9,09

5 25 12 7 4 19 31 38 4 36 7 30 4 39 27 34
28,97 7,42 4,68 31,71 31,27 29,93 44,73 12,1 20,17 47,79 26,35 29,93
25,99 6,66 6,93 21,05 20,75 42,4 36,7 9,93 26,42 41,17 22,7 35,06

6 22 13 2 2 5 5 4 8 4 5 17 1 7 5
22,41 5,74 7,24 2,8 5,92 5,83 11,17 1,04 14,23 3,85 12,83 2,04
20,11 5,15 6,5 4,62 3,93 3,87 7,41 4,9 11,68 3,16 10,53 4,82

xx 65 xy 85 xx 82 xy 68 xx 67 xy 83 xx 68 xy 82
xx 55,25 xy 94,74 xx 47,54 xy 102,5 xx 48,83 xy 101,2 xx 54,81 xy 95,18
xx 65 xy 85 xx 82,01 xy 68 xx 67 xy 83 xx 68 xy 82

Dinkelsbühl Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
Naturver- 3 33 2 22 2 28 2 5
jüngung 24,02 13,06 24,02 4,96

31,06 17,5 28,25 5,22
4 5 8 3 2 1 3 5 2 3 9 18

16,01 2,67 8,59 1,41 5,34 0,3 16,54 13,79
11,59 6,49 6,96 3,42 4,45 1,16 16,3 14,13

5 11 1 2 4 23 17 23 4 29 2 17 4 26 30 14
9,71 3,24 0,98 32,56 10,71 20,3 35,43 3,94 13,06 18,53 30,88 17,29
7,02 2,34 3,47 26,4 8,68 25,07 29,55 3,28 16,95 18,26 30,43 17,65

6 17 11 4 10 5 4 3 5 2 5 9 8 2
25,24 8,41 5,1 6,63 5,73 1,88 7,14 0,63 10,19 1,13 7,51 1,08
18,26 6,09 3,69 11,98 4,64 1,53 5,79 2,02 8,5 0,94 6,27 2,64

xx 53 xy 49 xx 48 xy 54 xx 49 xy 53 xx 37 xy 65
xx 34,3 xy 67,71 xx 35,4 xy 66,61 xx 38,46 xy 63,54 xx 36,04 xy 65,95
xx 53 xy 49 xx 48,01 xy 54 xx 49 xy 53 xx 37 xy 65

Hammelburg Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
3 20 2 11 2 32 2 53

15,3 5,41 28,06 43,36
18,68 7,63 31,66 52,71

4 1 3 3 5 3 14 4 3 17 12
6,2 0,63 7,37 2,51 15,21 2,06 29,34 4,96

5,33 1,66 6,47 4,17 13,06 3,82 17,48 12,05
5 13 4 1 4 17 17 26 4 21 7 11 4 10 4 6

11,62 2,35 2,21 22,81 15,53 24,02 28,85 7,82 7,41 16,95 5,74 1,66
10 2,02 3,99 20,01 13,62 27,15 24,77 6,71 10,25 10,1 3,42 6,24

6 25 5 11 19 5 8 5 13 5 8 5
30,59 6,2 11,62 15,3 5,99 4,08 12,62 1,66 6,82 1,85 3,5 0,41
26,32 5,33 10 18,68 5,25 3,58 11,07 3,05 5,86 1,59 3,01 1,27

xx 43 xy 59 xx 42 xy 60 xx 47 xy 55 xx 71 xy 31
xx 33,44 xy 68,58 xx 33,6 xy 68,4 xx 37,94 xy 64,05 xx 49,98 xy 52,03
xx 43,01 xy 59 xx 42 xy 60 xx 47 xy 55 xx 71 xy 31

Hammelburg Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
Bestandes- 3 51 2 9 2 47 2 8
absaat 97 50,46 2,28 47,6 10,67

52,27 5,18 50,87 11,04
4 12 4 3 1 8 3 15 5 3 15 20

19,14 1,81 7,4 6 16,9 1,5 23,2 12,61
18,19 2,54 6,08 10,29 15,4 2,7 22,9 13,01

5 30 3 8 4 13 36 58 4 50 4 14 4 49 32 26
29 5,5 4,17 21,71 35,2 51,63 46,76 8,3 11,48 35,47 38,57 29,48

27,57 5,23 5,2 17,83 28,91 58,12 42,61 7,56 14,14 35,02 38,08 29,95
6 30 10 1 1 5 5 7 11 2 5 10 1 1 3

24,94 4,73 7,17 3,08 3,33 5,4 15,84 1,22 10,14 1,8 4,98 0,54
23,71 4,5 6,81 3,99 2,74 4,44 13,01 3,41 9,24 1,64 4,54 1,29

xx 64 xy 86 xx 77 xy 73 xx 69 xy 81 xx 54 xy 96
xx 59,52 xy 90,48 xx 61,13 xy 88,88 xx 61,12 xy 88,88 xx 52,76 xy 97,24
xx 64 xy 86 xx 77 xy 73 xx 69 xy 81 xx 54 xy 96

Hochspeyer Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
3 39 2 16 2 26 2 27

29,66 4,53 23,06 22,59
36,85 9,55 26,64 28,34

4 1 1 3 4 3 2 5 3 15 4
4,85 0,2 8,43 3,92 8,08 0,71 13,65 2,06
3,47 1,42 5,94 8,68 6,94 1,81 10,56 4,88

5 13 3 5 4 7 28 32 4 31 5 11 4 27 6 23
17,79 1,46 2,67 21,71 20,2 26 30,91 5,42 10,36 37,18 11,23 15,3
12,74 1,04 6,6 15,29 14,22 33,55 26,55 4,65 13,47 28,76 8,69 20,78

6 18 3 7 12 5 4 4 4 3 5 12 7 3
28,04 2,29 8,41 6,63 3,79 3,53 9,09 0,79 11,89 2,08 7,97 1,53
20,08 1,64 6,02 12,13 2,67 2,49 6,4 3,22 10,21 1,79 6,84 3,08

xx 57 xy 45 xx 55 xy 47 xx 45 xy 57 xx 54 xy 48
xx 39,16 xy 62,84 xx 35,24 xy 66,75 xx 35,66 xy 66,35 xx 39,95 xy 62,06
xx 57 xy 45 xx 55 xy 47 xx 45 xy 57 xx 54 xy 48

Hochspeyer Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
Klenge 97 3 55 2 26 2 32 2 25

56,43 15,68 27,73 15,04
- 23,08 30,08 20,67

4 10 4 3 2 5 3 17 5 3 10 5
17,79 1,4 11,32 2,04 18,49 3,08 15,83 4,17

- - 8,76 5,53 17,31 4,25 13,09 7,78
5 41 9 6 4 28 18 36 4 36 13 15 4 35 30 45

38,03 5,99 6,41 41,71 15,05 27,73 40,42 13,47 14,73 49,08 25,83 40,04
- - - 32,3 11,66 36,03 37,85 12,62 16,78 40,56 21,35 46,54

6 23 2 5 15 5 11 4 5 12 3 15 2
15,33 2,42 5,17 1,04 12,61 4,55 16,77 2,54 14,62 4,87 10,65 1,93

- - - - 9,77 3,52 12,99 6,36 13,69 4,56 9,97 2,89
xx 65 xy 85 xx 71 xy 79 xx 54 xy 96 xx 75 xy 75
xx 65,28 xy 84,73 xx 47,99 xy 102 xx 47,47 xy 102,5 xx 59,25 xy 90,74
xx 0 xy 0  xx 71 xy 79 xx 54 xy 96 xx 74,99 xy 75
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Hochspeyer Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
Bestandes- 3 81 2 35 2 41 2 20
absaat 97 76,33 19,08 35,53 17,68

80,89 30,59 42,35 24,53
4 14 8 3 1 3 3 9 2 3 22 13

26,39 2,28 7,13 0,67 7,79 0,43 20,94 6,2
22,46 4,7 4,75 3,79 6,37 1,81 16,7 11,12

5 13 3 2 4 31 13 50 4 41 2 22 4 41 13 41
14,27 2,47 0,67 54,93 10,27 39,53 47,69 5,23 16,01 46,69 27,65 30,83
12,14 2,1 2,06 36,57 6,84 52,05 39,01 4,27 22,02 37,24 22,06 38,35

6 25 4 5 5 10 2 5 14 1 11 7
20,69 3,58 1,93 1,4 6,78 1,27 9,75 0,6 19,47 2,13 13,07 2,67
17,61 3,04 1,65 3,35 4,51 0,84 6,49 3,58 15,92 1,74 10,69 5,82

xx 91 xy 59 xx 90 xy 60 xx 72 xy 78 xx 74 xy 76
xx 80,68 xy 69,33 xx 59,88 xy 90,13 xx 54,64 xy 95,38 xx 54,71 xy 95,28
xx 91 xy 59  xx 90,01 xy 60  xx 72 xy 78  xx 74 xy 76

Hochspeyer Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
Bestandes- 3 53 2 20 2 46 2 23
absaat 98 48,74 10,94 37 24,4

52,73 16,04 43,57 25,77
4 13 7 3 2 8 3 6 3 3 50 13

23,94 2,94 14,31 4,68 11,42 0,88 38,72 15,36
21,34 4,9 11,84 8,45 9,42 2,74 37,25 16,6

5 34 9 9 4 25 30 35 4 41 8 12 4 25 20 19
35,34 8,68 6,41 36,18 23,67 29,93 42,22 6,52 12,04 33,48 26,56 11,48
31,5 7,74 9,08 29,93 19,58 36,33 34,82 5,37 17,38 32,2 25,55 12,62

6 18 6 1 5 14 5 9 2 5 10 3 12 9
14,25 3,5 5,17 1,04 8,64 5,65 14,29 1,71 21,36 3,3 12,18 3,08
12,7 3,12 4,61 2,29 7,15 4,68 11,82 4,18 17,61 2,72 10,05 6,31

xx 69 xy 81 xx 65 xy 85 xx 70 xy 80 xx 55 xy 95
xx 59,13 xy 90,88 xx 47,26 xy 102,7 xx 53 xy 97 xx 51,24 xy 98,76
xx 69 xy 81  xx 65 xy 85  xx 70 xy 80  xx 54,99 xy 95

Langenau Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
3 31 2 16 2 28 2 15

23,54 5,65 22,12 8,25
30,97 9,24 29,24 16,24

4 4 7 3 1 4 3 7 5 3 14 16
14,41 2,21 10,12 4,53 12,11 1,66 16,77 8,53
10,21 5,94 8,14 7,86 8,71 4,84 10,32 16,61

5 17 4 8 4 10 27 25 4 23 6 15 4 14 13 30
18,25 5,59 3,54 21,88 19,6 21,2 27,94 7,65 8,82 24,74 25,16 18,55
12,93 3,96 8,05 17,6 15,76 26,15 20,1 5,5 14,76 15,21 15,47 28,16

6 15 8 1 7 5 5 7 6 1 5 9 3 1 5
18,25 5,59 7,08 3,54 4,71 4,22 9,12 0,98 10,71 2,93 6,76 1,3
12,93 3,96 5,01 8,05 3,78 3,39 7,33 2,75 7,71 2,11 4,87 4,16

xx 53 xy 49 xx 46 xy 56 xx 53 xy 49 xx 61 xy 41
xx 32,83 xy 69,17 xx 32,36 xy 69,65 xx 33,9 xy 68,1 xx 35,33 xy 66,67
xx 53,01 xy 49  xx 46 xy 56  xx 53 xy 49  xx 61,01 xy 41

Langenau Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
Bestandes- 3 71 2 20 2 54 2 16
absaat 97 70,04 6,2 45,93 10,14

69,93 - - - 13,68 54,97 17,07
4 14 2 3 2 9 3 18 2 3 7 16

20,5 1,5 10,37 4,34 14,94 1,22 16,12 6,41
20,57 1,46 - - 7,18 10,85 11,3 4,21 12,25 12,31

5 28 8 2 4 12 24 53 4 36 3 27 4 39 23 49
27,33 4 2,67 31,92 26,69 41,08 53,12 8,64 15,36 41,6 33,07 42,67
27,43 4,01 2,61 - 22,1 18,48 52,6 40,16 6,53 23,32 31,62 25,13 51,63

6 21 4 5 7 7 15 1 5 4 2 3 1
17,08 2,5 3,33 1,04 6,3 5,27 16,22 1,6 6,09 0,99 3,52 0,2
17,14 2,51 3,34 1,00 4,36 3,65 11,23 5,88 4,6 0,75 2,66 1,49

xx 75 xy 75 xx 83 xy 67 xx 84 xy 66 xx 81 xy 69
xx 75,25 xy 74,74 xx 53,22 xy 96,77 xx 62,71 xy 87,3 xx 59,22 xy 90,79
xx 75 xy 75  xx 83,01 xy 67  xx 83,99 xy 66  xx 81,01 xy 69

Langenau Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
Bestandes- 3 67 2 10 2 41 2 21
absaat 98 63,37 6,2 31,74 15,04

66,99 10,26 40,28 21,65
4 9 5 3 3 12 3 11 10 3 19 17

16,9 1,13 13,22 7,04 19,78 3,08 24,7 10,14
15,11 2,38 11,01 11,29 15,24 7,31 19,67 16,01

5 41 5 8 4 23 25 36 4 32 9 17 4 34 25 34
41,6 5,55 6,83 26,23 27,95 27,73 39,1 12,18 12,04 40,22 33,02 26,88

37,19 4,96 9,49 21,85 23,28 33,88 30,13 9,39 19,03 32,03 26,3 34,34
6 11 2 2 5 15 13 9 4 5 13 3 10 4

9,75 1,3 3,2 0,38 9,15 9,75 19,35 3,38 15,64 4,87 9,63 1,93
8,72 1,16 2,86 1,13 7,62 8,12 16,12 6,57 12,05 3,76 7,42 5,38

xx 80 xy 70 xx 62 xy 88 xx 72 xy 78 xx 72 xy 78
xx 71,71 xy 78,3 xx 44,35 xy 105,7 xx 48,79 xy 101,2 xx 52,06 xy 97,94
xx 79,99 xy 70  xx 62 xy 88  xx 72 xy 78  xx 72 xy 78

Langenau Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
Kultur 3 2 25 2 21 2 1
(Baumschule) 4,49 17,95 14,77 1,07

- 21,68 22,55 -
4 4 1 3 6 6 3 12 12 3 2

3,13 0,55 17,12 4,08 17,04 4,92 3,98 3,69
- - 14,57 6,52 11,57 10,56 - -

5 3 1 4 25 14 12 4 23 8 24 4 19 35 46
4,59 1,6 1,17 26,72 12,74 9,94 30,29 17,48 15,53 14,88 27,64 51,74

- - - 22,75 10,84 13,22 20,56 11,86 23,39 - - -
6 36 9 17 32 5 5 9 1 5 1 1 1

26,3 9,17 13,46 38,53 6,26 2,99 4,66 0,55 1,14 0,66 1,17 0,02
- - - - 5,33 2,54 3,97 1,58 0,77 0,44 0,79 0,5

xx 34 xy 69 xx 43 xy 60 xx 57 xy 46 xx 49 xy 54
xx 44,74 xy 58,25 xx 32,52 xy 70,49 xx 35,24 xy 67,78 xx 56,5 xy 46,5
xx 0 xy 0  xx 43 xy 60  xx 57 xy 46  xx 0 xy 0
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Langenau Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
Pflanzgarten 3 25 2 29 2 24 2 3
(Heister) 20,54 21,91 18,37 0,55

23,9 29,12 23,39 -
4 8 8 3 1 3 3 5 7 3 3 11

16,52 3,32 6 0,41 11,83 1,9 5,83 15,53
14,35 5,32 4,31 2,13 9,46 4,32 - -

5 12 9 4 30 4 22 4 29 8 15 4 6 55 25
12,5 5,03 1,9 37,35 5,11 15,92 31,25 10,06 13,29 8,08 43,11 29,91

10,86 4,37 3,5 26,82 3,67 22,85 25,01 8,05 18,03 - - -
6 22 4 7 8 5 6 2 3 3 5 5 1 7 2

21,88 8,8 6,66 5,83 7,84 1,07 6,68 0,7 7,18 2,31 6,11 0,7
19 7,64 5,78 8,29 5,63 0,77 4,8 2,9 5,75 1,85 4,89 2,26

xx 41 xy 62 xx 57 xy 46 xx 48 xy 55 xx 39 xy 64
xx 31,59 xy 71,39 xx 38,94 xy 64,05 xx 34,26 xy 68,74 xx 45,99 xy 57,02
xx 41,01 xy 62  xx 57 xy 46  xx 48 xy 55  xx 0 xy 0

Müllheim Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
3 36 2 12 2 45 2 17

26 4,53 37,08 9,42
34,47 5,04 45,9 17,65

4 2 3 3 2 4 3 3 3 3 11 23
7,07 0,48 11,59 7,41 6,63 0,3 21,58 12,36
4,72 2,65 11,24 8,02 4,24 2,18 13,35 21,18

5 9 3 3 4 13 39 20 4 25 2 18 4 17 14 20
12,12 1,65 1,41 19,81 25,34 21,66 37,99 3,4 9,73 21,58 24,71 12,36
8,09 1,1 4,93 19,22 24,58 22,42 24,27 2,17 17,59 13,35 15,29 21,18

6 20 3 6 17 5 4 6 2 5 5 1
31,81 4,32 7,41 9,73 2,53 3,24 5,53 0,35 4,22 0,38 2,16 0,12
21,25 2,89 4,95 16,96 2,45 3,14 5,36 0,52 2,7 0,24 1,38 1,34

xx 59 xy 43 xx 36 xy 66 xx 67 xy 35 xx 60 xy 42
xx 37,62 xy 64,38 xx 33,95 xy 68,04 xx 47,23 xy 54,78 xx 34,14 xy 67,87
xx 59,01 xy 43  xx 36 xy 66  xx 67,01 xy 35  xx 60,01 xy 42

Müllheim Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
Bestandes- 3 63 2 11 2 59 2 12
absaat 96 44,28 7,48 58,91 8,4

61,15 10,14 61,33 12,8
4 11 18 3 4 1 3 14 2 3 12 2

28,8 4,68 4,91 0,81 13,16 0,74 7,57 1,71
15,74 14,57 4,41 1,85 12,25 1,41 6,34 4,03

5 11 3 8 4 38 15 65 4 46 3 12 4 35 16 73
21,19 6,89 2,54 43,1 14,15 62,08 47 5,25 9,38 46,62 21,01 64,68
11,58 3,77 10,23 38,69 12,71 65,6 43,76 4,89 11,32 39,05 17,6 70,17

6 15 3 9 9 5 3 1 10 2 5 10 2 2
24,45 7,95 5,85 3,38 4,02 1,32 11,58 0,54 10,03 1,12 4 0,43
13,37 4,35 3,2 12,05 3,61 1,18 10,4 1,41 9,34 1,04 3,72 0,95

xx 98 xy 52 xx 79 xy 71 xx 75 xy 75 xx 87 xy 63
xx 54,88 xy 95,13 xx 70,91 xy 79,08 xx 69,46 xy 80,56 xx 74,79 xy 75,2
xx 98 xy 52  xx 79 xy 71  xx 75,01 xy 75  xx 87 xy 63

Müllheim Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
Eichwald 3 50 2 17 2 37 2 22

44,67 6,38 27,54 19,41
50,19 12,07 35,83 23,34

4 5 2 3 6 3 2 3 3 28 9
8,6 0,41 10,25 4,12 7,27 0,48 24,87 7,96

6,52 1,89 7,2 9 4,91 2,6 20,98 11,17
5 16 1 1 4 9 22 29 4 25 4 17 4 17 11 15

13,24 1,27 0,98 23 18,49 20,75 34,81 4,6 11 25,3 16,21 8,25
10,03 0,97 3,16 16,15 12,98 28,27 23,48 3,1 18,33 21,35 13,67 11,49

6 14 3 1 9 5 8 7 3 1 5 5 2 4 3
23,82 2,29 3,53 3,18 5 4,02 9,02 0,98 8,83 1,17 5,58 0,71
18,06 1,74 2,68 6,76 3,51 2,82 6,33 3,67 5,96 0,79 3,77 3,24

xx 62 xy 40 xx 53 xy 49 xx 60 xy 42 xx 46 xy 56
xx 49,24 xy 52,75 xx 32,23 xy 69,78 xx 39,73 xy 62,26 xx 35,62 xy 66,38
xx 62 xy 40  xx 53,01 xy 49  xx 60 xy 42  xx 46 xy 56

Müllheim Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
Steinacker 3 43 2 10 2 41 2 6

37,69 3,54 34,71 5,19
45,07 6,65 41,56 6,72

4 6 7 3 1 4 3 7 4 3 24 30
13,98 1,3 7,64 4,12 12,25 1,08 24,13 28,06
9,73 4,4 6,1 7,41 8,86 3,68 22,05 30,25

5 17 3 4 8 24 35 4 23 4 12 4 10 23 9
13,98 2,59 1,3 19,56 21,1 27,02 29,75 5,25 6,38 11,5 26,75 6,38
9,73 1,81 4,4 15,63 16,86 32,14 21,53 3,8 11,66 10,51 24,44 8,02

6 15 3 8 5 9 8 3 5 7 2 2
20,67 3,83 3,83 2,83 3,73 4,02 10,29 0,98 7,58 1,34 3,25 0,41
14,39 2,67 2,67 7,14 2,98 3,21 8,22 2,79 5,49 0,97 2,35 2,1

xx 61 xy 41 xx 49 xy 53 xx 59 xy 43 xx 45 xy 57
xx 43,12 xy 58,88 xx 35,66 xy 66,34 xx 42,58 xy 59,42 xx 39,63 xy 62,38
xx 61,01 xy 41  xx 48,99 xy 53  xx 59 xy 43  xx 44,99 xy 57

Müllheim Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
Baumschule 94 3 43 2 14 2 30 2 20

41,13 8,81 24,29 14,16
42,99 12,91 29,33 18,62

4 3 2 3 7 3 2 1 3 15 17
6,8 0,28 10,7 3,25 3,13 0,1 25,53 11,51

6,14 0,73 8,41 6,19 2,42 0,76 20,2 15,79
5 14 1 4 14 15 17 4 29 2 20 4 16 15 6

11,56 0,96 0,81 20,45 12,42 11,87 38,66 2,49 15,38 17,15 15,46 5,19
10,45 0,86 1,55 16,08 9,76 16,28 29,89 1,93 20,29 13,57 12,23 8,6

6 18 2 2 4 5 14 5 2 1 5 2 3
20,39 1,69 2,87 2,53 7,24 4,39 8,4 1,49 2,61 0,17 2,08 0,07
18,43 1,52 2,59 3,73 5,69 3,45 6,6 3,63 2,02 0,13 1,61 0,62

xx 49 xy 40 xx 39 xy 50 xx 51 xy 38 xx 43 xy 46
xx 44,75 xy 44,27 xx 25,42 xy 63,6 xx 39,84 xy 49,14 xx 30,86 xy 58,14
xx 49 xy 40  xx 39,01 xy 50  xx 51 xy 38  xx 43,01 xy 46
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Müllheim Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
Baumschule 96 3 31 2 16 2 38 2 8

23,02 8,88 29,21 2,78
29,01 13,17 36,44 7,1

4 5 4 3 4 3 3 1 1 3 12 22
11,15 1,35 9,93 2,78 4,37 0,16 13,64 16,74
8,42 3,83 7,87 5,63 3,07 1,3 9,34 24,23

5 13 4 1 4 18 19 27 4 25 5 16 4 5 25 26
12,12 2,93 1,59 27,69 15,49 21,59 36,03 2,69 11,11 13,81 33,89 17,15
9,15 2,22 4,26 21,94 12,27 26,67 25,31 1,89 17,63 9,45 23,21 24,67

6 15 6 6 13 5 5 4 1 1 5 5 4 3
25,69 6,22 6,76 7,17 3,61 2,02 5,63 0,37 8,19 0,61 5,05 0,57
19,4 4,7 5,11 11,9 2,86 1,6 4,46 1,54 5,75 0,43 3,55 2,63

xx 49 xy 49 xx 47 xy 51 xx 58 xy 40 xx 56 xy 42
xx 33,13 xy 64,87 xx 33,62 xy 64,37 xx 41,05 xy 56,94 xx 36,67 xy 61,34
xx 49 xy 49  xx 47,01 xy 51  xx 58 xy 40  xx 56 xy 42

Müllheim Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
Eichwald 3 65 2 20 2 61 2 12
Bestandes- 59,54 6,83 53,4 11,21
absaat 98 66,26 13,28 61,98 12,5

4 13 9 3 1 1 3 13 5 3 10 5
24,57 2,54 7,68 2,16 16,11 1,22 11,75 3,08
19,84 5,8 5,71 6,22 12,28 4,13 11,24 3,88

5 33 5 6 4 15 31 62 4 39 4 18 4 48 23 52
31,5 6,5 4,17 37,97 21,36 52,81 48,93 7,38 11,21 47,83 25,08 51,04

25,44 5,25 8,17 28,24 15,89 62,08 37,31 5,63 18,28 45,76 24 52,62
6 13 3 3 5 8 2 8 2 5 5 3 2

13,86 2,86 3,67 0,81 4,69 2,64 13,05 0,81 7,16 1,08 3,28 0,24
11,19 2,31 2,96 2,77 3,49 1,96 9,71 3,42 5,46 0,82 2,5 1,61

xx 83 xy 67 xx 85 xy 65 xx 86 xy 64 xx 69 xy 81
xx 67,06 xy 82,96 xx 62,61 xy 87,39 xx 66,07 xy 83,94 xx 65,33 xy 84,66
xx 83 xy 67  xx 85 xy 65  xx 86 xy 64  xx 69 xy 81

Müllheim Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
Steinacker 3 78 2 11 2 70 2 19
Bestandes- 77,04 5,04 61,44 15,36
absaat 99 80,17 7,43 70,42 21,77

4 14 1 3 4 3 7 6 3 18 6
12,9 0,54 9,53 4,51 14,72 0,88 13,76 3,08

11,58 1,41 8,52 6,79 10,9 3,64 11,06 6,7
5 30 2 8 4 19 37 49 4 41 3 14 4 40 13 54

34,4 2,88 3,84 29,7 28,08 43,74 47,36 5,67 9,13 51,52 23,08 43,2
30,87 2,58 5,91 26,54 25,1 47,7 35,06 4,2 16,37 41,4 18,54 50,53

6 15 2 5 14 7 8 1 5 4 1 2 2
13,62 1,14 3,04 0,6 5,68 5,37 16,74 1,6 7,04 0,84 2,71 0,2
12,22 1,02 2,73 1,51 5,08 4,8 14,96 3,08 5,21 0,62 2,01 1,58

xx 89 xy 61 xx 65 xy 85 xx 92 xy 58 xx 79 xy 71
xx 82,02 xy 67,98 xx 54,89 xy 95,1 xx 71,65 xy 78,34 xx 61,64 xy 88,36
xx 89 xy 61  xx 65 xy 85  xx 92,01 xy 58  xx 79 xy 71

Müllrose Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
3 40 2 13 2 25 2 12

34,13 9,42 19,85 5,88
38,02 12,42 26,65 13,31

4 3 4 3 5 2 3 6 9 3 17 37
10,41 0,79 9,42 2,36 14,12 2,51 24,98 26,51
8,78 2,08 8,11 4,18 10,3 6,16 15,01 36,68

5 13 1 4 19 15 24 4 24 4 7 4 8 13 15
11,57 1,76 0,98 25,83 12,92 17,71 20,29 7,22 5,19 12,25 26 6,38
9,76 1,49 2,39 22,24 11,12 21,16 14,81 5,26 10 7,36 15,63 14,01

6 22 6 6 7 5 12 7 3 2 5 10 4 4 9
27,76 4,24 4,71 5,65 7,9 3,95 10,83 1,66 15,88 5,65 8,12 3,18
23,42 3,57 3,97 8,52 6,8 3,4 9,33 3,23 11,59 4,12 5,92 7,19

xx 51 xy 51 xx 41 xy 61 xx 50 xy 52 xx 64 xy 38
xx 41,55 xy 60,45 xx 31,15 xy 70,85 xx 30,73 xy 71,28 xx 38,77 xy 63,23
xx 51,01 xy 51  xx 40,99 xy 61  xx 50 xy 52  xx 64 xy 38

Müllrose Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
Baumschule 3 25 2 20 2 20 2 7

18,05 9,8 16,2 3,83
22,2 16,71 19,71 7,97

4 5 4 3 5 3 2 3 13 15
11,4 1,8 8,4 1,8 1,35 0,03 12,69 10,51
9,03 3,92 5,21 5,67 1,11 0,29 8,85 16,11

5 11 3 2 4 15 14 21 4 24 1 20 4 8 15 22
11,4 3,6 1,8 25,55 10,95 16,65 31,95 1,33 15,75 14,66 24,29 14,03
9,03 2,85 3,92 15,85 6,79 24,19 26,28 1,1 19,25 10,22 16,93 19,92

6 10 8 6 6 5 1 2 2 5 6 6 1
17,1 5,4 5,4 4,05 2,45 1,05 3,19 0,15 6,3 0,26 6,21 0,61

13,54 4,28 4,28 6,95 1,52 0,65 1,98 1,42 5,18 0,22 5,11 1,75
xx 37 xy 43 xx 48 xy 32 xx 41 xy 39 xx 44 xy 36
xx 25,7 xy 54,3 xx 28,4 xy 51,59 xx 32,59 xy 47,4 xx 28,37 xy 51,64
xx 36,99 xy 43  xx 47,99 xy 32  xx 41 xy 39  xx 44 xy 36

Müllrose Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
Bestandes- 3 148 2 64 2 70 2 37
absaat 96 142,8 33,33 60,75 24,08

146,9 57,09 72,99 42,73
4 26 4 3 2 2 3 31 11 3 38 68

37,26 2,43 10,67 0,85 35,1 5,07 61,2 38,88
34,89 3,99 6,87 6,25 29,31 10,66 42,47 60,04

5 45 15 7 4 56 25 104 4 74 15 36 4 58 42 57
51,06 6,66 4,56 103 16,48 79,57 79,2 22,88 25,81 60,63 77,04 38,16
47,81 6,24 6,63 66,29 10,61 106,3 66,14 19,11 36,06 42,07 53,46 59,23

6 47 5 3 5 14 1 20 12 5 25 10 15 13
40,02 5,22 7,15 2,8 19,67 3,15 30,39 2,9 34,2 9,88 22,29 4,81
37,47 4,89 6,7 4,47 12,66 2,03 19,56 12,38 28,56 8,25 18,62 10,28

xx 162 xy 138 xx 182 xy 118 xx 130 xy 170 xx 162 xy 138
xx 152,6 xy 147,4 xx 116,7 xy 183,4 xx 96,44 xy 203,6 xx 101,1 xy 198,9
xx 162 xy 138  xx 182 xy 118  xx 130 xy 170  xx 162 xy 138
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Müllrose Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
Bestandes- 3 108 2 31 2 58 2 16
absaat 97 105,1 10,58 48,51 8

107,6 22,04 58,97 16,7
4 17 4 3 1 14 3 12 3 3 19 26

25,38 1,53 17,94 7,6 14,28 1,05 22,4 15,68
23,8 2,52 12,14 17,76 11,3 3,86 16,31 26,64

5 36 4 4 4 20 45 68 4 52 7 29 4 29 41 69
34,8 4,2 2,88 47,84 40,56 54,08 62,05 9,13 19,84 41,6 58,24 54,08

32,64 3,94 4,19 32,36 27,44 70,23 49,08 7,22 28,87 30,29 42,4 67,65
6 21 6 5 9 4 7 1 5 17 4 9 9

19,58 2,36 3,24 0,91 5,06 4,29 11,44 0,61 23,64 3,48 15,12 2,88
18,36 2,22 3,04 1,69 3,42 2,9 7,74 3,97 18,7 2,75 11,96 7,3

xx 116 xy 84 xx 114 xy 86 xx 99 xy 101 xx 111 xy 89
xx 110,5 xy 89,56 xx 72,87 xy 127,1 xx 72,28 xy 127,7 xx 77,76 xy 122,2
xx 116 xy 84  xx 114 xy 86  xx 99 xy 101  xx 111 xy 89

Peitz Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
3 50 2 11 2 39 2 14

45,11 4,79 28,87 6,69
49,95 9,31 37,13 14,92

4 1 5 3 2 8 3 6 5 3 8 17
8,69 0,42 9,58 4,79 11,23 1,09 14,16 7,49
6,81 1,73 7,07 9,31 7,54 4,18 8,12 16,02

5 10 1 4 18 18 29 4 22 5 11 4 16 13 33
9,36 0,9 0,49 20,91 20,91 22,81 29,94 5,82 7,76 24,46 25,87 22,34
7,33 0,71 1,89 15,42 15,42 29,43 20,1 3,91 14,41 14,03 14,84 33,06

6 24 1 3 6 5 2 8 2 3 5 2 7 4
26,73 2,57 2,77 3,96 3,92 3,92 8,55 0,8 9,09 1,77 4,71 0,72
20,96 2,02 2,17 7,43 2,89 2,89 6,31 2,95 6,1 1,19 3,16 3,27

xx 61 xy 40 xx 51 xy 50 xx 59 xy 42 xx 64 xy 37
xx 49,98 xy 51,02 xx 33,19 xy 67,79 xx 38,44 xy 62,56 xx 36,52 xy 64,49
xx 61 xy 40  xx 51 xy 50  xx 58,99 xy 42  xx 64 xy 37

Peitz Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
Bestandes- 3 59 2 16 2 45 2 20
absaat 96 48,17 5,61 42,13 9,63

61,81 14,82 45,32 17,12
4 6 20 3 3 6 3 13 4 3 5 4

27,77 4 5,22 1,22 19,08 2,16 8,87 2,04
17,48 11,59 3,16 6,05 17,45 3,51 6,53 6,12

5 15 7 4 16 7 75 4 39 9 11 4 31 22 68
18,13 5,23 1,71 35,96 16,74 57,66 38,69 8,76 8,88 47,88 22,05 59,54
11,42 3,29 7 21,8 10,15 71,57 35,39 8,01 11,24 35,24 16,23 68,76

6 31 3 3 6 5 7 5 13 2 5 17 6 3 3
27,77 8 5,23 4 5,61 2,61 17,98 1,4 16,96 3,84 7,79 1,71
17,48 5,04 3,29 11,59 3,4 1,58 10,9 6,56 15,51 3,51 7,12 2,93

xx 92 xy 58 xx 99 xy 51 xx 63 xy 87 xx 92 xy 58
xx 57,88 xy 92,13 xx 65,89 xy 84,12 xx 54,88 xy 95,12 xx 71,21 xy 78,8
xx 91,99 xy 58  xx 99 xy 51  xx 63 xy 87  xx 92 xy 58

Schweinfurt Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
3 31 2 15 2 32 2 26

22,84 6,56 28,31 14,02
27,91 8,4 34,5 23,59

4 5 7 3 0 4 3 12 11 3 19 11
14,13 2,18 11,11 4,7 19,92 3,5 21,4 8,17
11,33 4,72 10,05 6,34 15,12 7,24 12,86 16,48

5 9 2 4 17 34 21 4 21 3 9 4 5 17 25
9,42 2,91 0,97 24,49 20,72 22,84 23,07 8,12 4,7 26,56 20,27 12,58
7,56 2,34 2,76 22,17 18,76 25,27 17,51 6,16 8,87 15,96 12,18 21,93

6 21 9 9 10 5 5 2 4 1 5 11 1 2 1
27,78 8,59 5,73 8,45 3,28 2,78 6,12 0,41 8,39 2,95 3,42 0,62
22,29 6,89 4,6 12,61 2,97 2,51 5,54 0,99 6,37 2,24 2,59 2,4

xx 48 xy 55 xx 41 xy 62 xx 53 xy 50 xx 62 xy 41
xx 34,44 xy 68,56 xx 34,51 xy 68,5 xx 37,13 xy 65,87 xx 34,77 xy 68,23
xx 48 xy 55  xx 41 xy 62  xx 53,01 xy 50  xx 62 xy 41

Schweinfurt Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
Bestandes- 3 80 2 19 2 49 2 41
absaat 96 79,94 12,61 48,17 30,83

80,94 18,5 51,44 41,66
4 12 3 3 0 1 3 15 4 3 15 11

13,87 0,6 2,9 0,17 15,3 1,22 22,21 4
13,4 0,9 2,35 1,09 13,94 2,31 15,74 9,97

5 22 1 3 4 45 8 63 4 46 4 16 4 39 12 32
24,09 2,09 1,81 53,94 6,2 57,66 48,73 7,74 12,33 52,13 18,78 22,04
23,27 2,02 2,31 43,66 5,02 64,4 44,4 7,05 15,05 36,95 13,31 32,37

6 25 4 5 4 0 7 3 5 11 0 4 1
21,17 1,84 3,19 1,4 4,93 0,57 10,54 0,48 9,63 1,53 4,87 0,48
20,45 1,77 3,08 1,85 3,99 0,46 8,53 2,01 8,78 1,39 4,44 1,19

xx 86 xy 64 xx 86 xy 64 xx 70 xy 80 xx 84 xy 66
xx 83,75 xy 66,25 xx 70,92 xy 79,08 xx 62,2 xy 87,8 xx 56,87 xy 93,12
xx 86 xy 64  xx 86 xy 64  xx 69,99 xy 80  xx 84 xy 66

Uffenheim Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
3 33 2 6 2 35 2 26

19,41 1,66 32,41 16,88
26,22 3,16 36,04 21,33

4 3 4 3 0 6 3 11 5 3 17 8
11,34 1,66 5,35 4,32 14,66 1,66 23,19 7,96
8,27 4,73 4,64 6,54 12,54 3,3 19,01 11,67

5 1 2 1 4 10 24 34 4 27 4 10 4 14 24 13
6,98 2,04 0,63 14,4 23,26 31,3 29,88 6,75 6,88 26,04 17,88 10,04
5,09 1,49 2,63 12,49 20,17 34,64 25,55 5,78 9,72 21,34 14,65 14

6 19 13 11 15 5 4 6 11 1 5 7 1 2 0
31,85 9,3 5,73 13,06 2,93 4,74 12,74 1,3 5,64 1,27 2,6 0,25
23,21 6,78 4,17 19,42 2,54 4,11 11,05 2,65 4,82 1,09 2,22 0,93

xx 53 xy 49 xx 47 xy 55 xx 50 xy 52 xx 47 xy 55
xx 34,76 xy 67,24 xx 38,58 xy 63,42 xx 41,2 xy 60,8 xx 34,88 xy 67,11
xx 53 xy 49  xx 46,99 xy 55  xx 49,99 xy 52  xx 47 xy 55
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Uffenheim Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
Bestandes- 3 78 2 24 2 49 2 16
absaat 96 78,48 13,5 44,28 10,67

- 20,15 50,66 20,02
4 6 3 6 1 3 22 3 3 25 21

5,06 0,08 8,1 1,22 19,02 2,04 22,67 12,04
- - 6,39 3,81 15,76 4,69 15,44 21,76

5 15 2 4 31 19 50 4 32 3 18 4 23 18 47
18,08 0,58 1,04 48,3 14,49 43,2 41,29 8,87 9,63 36 38,25 30,37

- - - 38,1 11,43 51,08 34,22 7,35 14,49 24,52 26,05 42,22
6 40 1 6 2 5 5 0 11 3 5 11 4 5 3

36,89 1,19 4,25 4,34 6,6 1,98 11,81 0,81 14,13 3,03 6,59 1,13
- - - - 5,21 1,56 9,31 2,96 11,71 2,51 5,46 3,16

xx 82 xy 68 xx 78 xy 72 xx 73 xy 77 xx 84 xy 66
xx 83,94 xy 66,05 xx 58,73 xy 91,28 xx 57,08 xy 92,93 xx 53,08 xy 96,92
xx 0 xy 0  xx 78 xy 72  xx 73 xy 77  xx 84 xy 66

Uffenheim Allel 3 4 5 6 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4 5 Allel 2 3 4
Bestandes- 3 55 2 24 2 53 2 6
absaat 97 49,88 11,21 46,48 4,86

54,55 18,61 53,54 8,08
4 14 6 3 2 3 3 15 2 3 17 25

23,07 2,67 6,56 0,96 13,92 1,04 18,9 18,37
20,13 4,88 4,93 3,7 11,26 3,23 16,15 23,34

5 28 9 9 4 27 13 48 4 29 4 17 4 25 38 39
32,87 7,6 5,41 42,91 12,56 41,08 41,19 6,17 9,13 25,38 49,35 33,14
28,68 6,63 8,36 32,25 9,44 50,38 33,34 4,99 14,44 21,69 42,17 38,57

6 21 5 2 1 5 5 3 21 4 5 17 2 7 4
17,3 4 5,7 1,5 10,11 2,96 19,36 2,28 18,93 2,83 8,39 1,93
15,1 3,49 4,97 3,22 7,6 2,22 14,55 6,31 15,32 2,29 6,79 4,8

xx 71 xy 79 xx 79 xy 71 xx 76 xy 74 xx 70 xy 80
xx 59,46 xy 90,54 xx 55,53 xy 94,46 xx 58,58 xy 91,43 xx 56,37 xy 93,63
xx 71,01 xy 79  xx 79 xy 71  xx 76,01 xy 74  xx 69,99 xy 80
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Tabelle 21: Assortative Paarungspräferenzen U* aller 44 Bestände an vier Genorten
ADH-A AP-A (LAP) AP-B  (AAP) EST-A

ARNSTEIN U* 1 x 4 = 5,68 U* 1 x 4 = 1,06 U* 2 x 2 = 1,04 U* 1 x 3 = 1,62
Altbestand U* 1 x 6 = 2,38 U* 1 x 5 = 7,25 U* 2 x 3 = 0,74 U* 1 x 5 = 33,33

U* 2 x 6 = 5,38 U* 2 x 2 = 1,94 U* 2 x 4 = 1,08 U* 2 x 2 = 1,94
U* 3 x 3 = 1,30 U* 2 x 3 = 0,21 U* 2 x 5 = 0,70 U* 2 x 3 = 0,99
U* 3 x 4 = 0,19 U* 2 x 4 = 0,72 U* 3 x 4 = 1,42 U* 2 x 4 = 0,59
U* 3 x 5 = 1,21 U* 2 x 5 = 1,29 U* 3 x 5 = 2,00 U* 3 x 3 = 1,95
U* 3 x 6 = 0,62 U* 3 x 3 = 0,68 U* 4 x 4 = 0,79 U* 3 x 4 = 0,36
U* 3 x 7 = 1,37 U* 3 x 4 = 1,51 U* 4 x 5 = 0,94 U* 4 x 4 = 1,71
U* 4 x 4 = 4,06 U* 3 x 5 = 1,64 U* 5 x 5 = 1,83 U* 5 x 5 = 44,44
U* 4 x 5 = 3,40 U* 4 x 4 = 1,06
U* 4 x 6 = 1,07 U* 4 x 5 = 0,45  
U* 6 x 6 = 1,99 U* 5 x 6 = 14,49
U* 6 x 7 = 0,27
U* 7 x 7 = 2,08  

ARNSTEIN U* 1 x 5 = 10,78 U* 2 x 2 = 2,49 U* 1 x 2 = 1,09 U* 1 x 3 = 1,58
Altbestand U* 2 x 3 = 1,12 U* 2 x 3 = 0,11 U* 1 x 4 = 0,95 U* 1 x 4 = 1,40
stelle ‘97 U* 2 x 4 = 1,48 U* 2 x 4 = 0,41 U* 1 x 5 = 3,85 U* 2 x 2 = 1,66

U* 2 x 6 = 1,42 U* 2 x 5 = 1,40 U* 2 x 2 = 1,34 U* 2 x 3 = 0,68
U* 3 x 3 = 1,11 U* 3 x 3 = 1,60 U* 2 x 3 = 0,45 U* 2 x 4 = 0,81
U* 3 x 4 = 0,51 U* 3 x 4 = 1,18 U* 2 x 4 = 0,85 U* 2 x 5 = 0,55
U* 3 x 5 = 0,76 U* 3 x 5 = 1,29 U* 2 x 5 = 0,73 U* 2 x 6 = 1,17
U* 3 x 6 = 1,07 U* 3 x 7 = 3,85 U* 3 x 3 = 3,19 U* 3 x 3 = 1,19
U* 3 x 7 = 1,56 U* 4 x 4 = 1,39 U* 3 x 4 = 0,73 U* 3 x 4 = 1,06
U* 4 x 4 = 4,43 U* 4 x 5 = 0,54 U* 3 x 5 = 0,28 U* 3 x 5 = 1,85
U* 4 x 5 = 0,70 U* 4 x 7 = 1,04 U* 4 x 4 = 1,59 U* 4 x 4 = 1,04
U* 4 x 6 = 1,22 U* 5 x 5 = 1,38 U* 4 x 5 = 0,33 U* 4 x 5 = 0,79
U* 5 x 5 = 2,47 U* 5 x 6 = 6,63 U* 5 x 5 = 6,73 U* 4 x 6 = 1,89
U* 5 x 6 = 0,36
U* 6 x 6 = 1,14

ARNSTEIN U* 1 x 3 = 0,27 U* 1 x 4 = 2,48 U* 2 x 2 = 1,22 U* 2 x 2 = 2,59
Bestandes- U* 1 x 4 = 0,92 U* 2 x 2 = 2,93 U* 2 x 3 = 0,71 U* 2 x 3 = 0,34
absaat ‘97 U* 1 x 5 = 8,23 U* 2 x 3 = 0,15 U* 2 x 4 = 0,89 U* 2 x 4 = 1,03

U* 2 x 3 = 1,35 U* 2 x 4 = 0,43 U* 2 x 5 = 0,75 U* 2 x 6 = 1,98
U* 2 x 4 = 1,26 U* 2 x 5 = 1,25 U* 3 x 3 = 2,78 U* 3 x 3 = 1,58
U* 3 x 3 = 1,10 U* 3 x 3 = 1,55 U* 3 x 4 = 0,69 U* 3 x 4 = 0,73
U* 3 x 4 = 0,45 U* 3 x 4 = 1,19 U* 3 x 5 = 0,55 U* 3 x 5 = 0,85
U* 3 x 5 = 0,83 U* 3 x 5 = 0,90 U* 4 x 4 = 1,40 U* 3 x 6 = 2,13
U* 3 x 6 = 1,20 U* 4 x 4 = 1,30 U* 4 x 5 = 0,51 U* 4 x 4 = 1,19
U* 3 x 7 = 1,55 U* 4 x 5 = 0,50 U* 5 x 5 = 5,16 U* 4 x 5 = 1,58
U* 4 x 4 = 4,43 U* 5 x 5 = 2,58
U* 4 x 5 = 0,73 U* 5 x 6 = 10,32
U* 4 x 6 = 1,46  
U* 5 x 5 = 0,92
U* 6 x 6 = 0,86

BAD U* 1 x 3 = 0,83 U* 2 x 2 = 2,90 U* 2 x 2 = 1,24 U* 2 x 2 = 1,88
NEUSTADT/ U* 1 x 5 = 8,62 U* 2 x 3 = 0,08 U* 2 x 3 = 0,29 U* 2 x 3 = 1,13
SAALE U* 1 x 6 = 1,60 U* 2 x 4 = 0,40 U* 2 x 4 = 0,93 U* 2 x 4 = 0,29
Altbestand U* 3 x 3 = 1,30 U* 2 x 5 = 2,40 U* 2 x 5 = 1,05 U* 3 x 3 = 1,63

U* 3 x 4 = 0,15 U* 3 x 3 = 1,26 U* 3 x 3 = 4,24 U* 3 x 4 = 0,35
U* 3 x 5 = 0,41 U* 3 x 4 = 1,35 U* 3 x 4 = 0,58 U* 3 x 5 = 0,99
U* 3 x 6 = 0,64 U* 3 x 5 = 0,81 U* 3 x 5 = 1,69 U* 4 x 4 = 2,14
U* 3 x 7 = 1,66 U* 4 x 4 = 1,21 U* 4 x 4 = 1,30 U* 5 x 5 = 44,44
U* 3 x 8 = 1,60 U* 4 x 5 = 0,18 U* 4 x 5 = 0,70
U* 4 x 4 = 3,05 U* 5 x 5 = 2,44 U* 5 x 5 = 1,04
U* 4 x 5 = 2,21
U* 4 x 6 = 2,42
U* 5 x 6 = 1,16
U* 6 x 6 = 1,26

 
BAD U* 1 x 5 = 16,39 U* 2 x 2 = 1,19 U* 1 x 4 = 3,22 U* 2 x 2 = 3,37
NEUSTADT/ U* 2 x 3 = 1,56 U* 2 x 3 = 0,93 U* 2 x 2 = 1,25 U* 2 x 3 = 0,52
SAALE U* 3 x 3 = 1,00 U* 2 x 4 = 0,78 U* 2 x 3 = 0,33 U* 2 x 4 = 0,57
Bestandes- U* 3 x 4 = 0,64 U* 2 x 5 = 1,58 U* 2 x 4 = 0,86 U* 2 x 5 = 3,30
absaat ‘97 U* 3 x 5 = 0,88 U* 2 x 6 = 2,54 U* 2 x 5 = 0,73 U* 2 x 6 = 1,80

U* 3 x 6 = 1,22 U* 3 x 3 = 6,38 U* 3 x 3 = 11,02 U* 3 x 3 = 1,63
U* 3 x 7 = 1,51 U* 3 x 4 = 0,55 U* 3 x 5 = 1,28 U* 3 x 4 = 0,96
U* 3 x 8 = 1,51 U* 4 x 4 = 1,31 U* 4 x 4 = 1,48 U* 4 x 4 = 1,14
U* 4 x 4 = 3,29 U* 4 x 5 = 0,24 U* 4 x 5 = 0,77 U* 4 x 5 = 0,72
U* 4 x 5 = 1,69 U* 5 x 5 = 5,95 U* 5 x 5 = 2,50 U* 4 x 6 = 0,48
U* 4 x 6 = 1,16 U* 5 x 5 = 5,37

 U* 5 x 5 = 2,69 U* 6 x 6 = 15,43
U* 6 x 6 = 0,53



Reproduktion in Beständen der Traubeneiche
8. Anhang

XXXVII

Assortative Paarungspräferenzen U* aller 44 Bestände an vier Genorten (Fortsetzung Tabelle 21)
ADH-A AP-A (LAP) AP-B  (AAP) EST-A

BAD U* 1 x 3 = 0,24 U* 2 x 2 = 2,21 U* 1 x 2 = 2,01 U* 1 x 3 = 4,40
NEUSTADT/ U* 1 x 4 = 0,97 U* 2 x 3 = 0,17 U* 2 x 2 = 1,13 U* 2 x 2 = 2,65
SAALE U* 1 x 5 = 6,41 U* 2 x 4 = 0,90 U* 2 x 3 = 0,90 U* 2 x 3 = 0,76
Bestandes- U* 1 x 6 = 1,36 U* 2 x 5 = 0,85 U* 2 x 4 = 0,88 U* 2 x 4 = 0,74
absaat ‘98 U* 2 x 2 = 7,03 U* 2 x 7 = 2,65 U* 2 x 5 = 0,64 U* 2 x 5 = 1,03

U* 2 x 3 = 0,53 U* 3 x 3 = 1,99 U* 3 x 3 = 1,41 U* 2 x 6 = 1,09
U* 2 x 4 = 0,59 U* 3 x 4 = 0,75 U* 3 x 4 = 0,99 U* 3 x 3 = 0,94
U* 2 x 5 = 0,82 U* 3 x 5 = 1,78 U* 3 x 5 = 1,33 U* 3 x 4 = 1,34
U* 2 x 6 = 2,35 U* 3 x 6 = 1,35 U* 4 x 4 = 1,17 U* 3 x 5 = 0,54
U* 3 x 3 = 1,10 U* 4 x 4 = 1,21 U* 4 x 5 = 1,35 U* 3 x 6 = 0,41
U* 3 x 4 = 0,80 U* 4 x 5 = 0,85 U* 5 x 5 = 1,76 U* 4 x 4 = 1,02
U* 3 x 5 = 0,94 U* 5 x 6 = 4,85 U* 4 x 5 = 0,55
U* 3 x 6 = 1,05 U* 6 x 7 = 41,42 U* 4 x 6 = 1,07
U* 3 x 7 = 1,75 U* 5 x 5 = 3,28
U* 4 x 4 = 1,71 U* 6 x 6 = 5,56
U* 4 x 5 = 0,94
U* 4 x 6 = 1,45
U* 4 x 8 = 8,39
U* 5 x 5 = 1,33
U* 6 x 6 = 0,71

BAMBERG U* 1 x 3 = 0,64 U* 2 x 2 = 1,52 U* 2 x 2 = 1,20 U* 1 x 1 = 10,33
Albestand U* 1 x 4 = 0,94 U* 2 x 4 = 0,93 U* 2 x 3 = 0,35 U* 1 x 3 = 0,68

U* 1 x 6 = 1,70 U* 2 x 5 = 1,27 U* 2 x 4 = 0,81 U* 1 x 4 = 1,08
U* 3 x 3 = 1,44 U* 3 x 3 = 1,92 U* 2 x 5 = 0,84 U* 2 x 2 = 2,23
U* 3 x 4 = 0,25 U* 3 x 4 = 1,21 U* 3 x 3 = 5,67 U* 2 x 3 = 0,71
U* 3 x 5 = 1,53 U* 3 x 5 = 1,71 U* 3 x 4 = 0,89 U* 2 x 4 = 0,39
U* 3 x 6 = 0,64 U* 4 x 4 = 1,05 U* 3 x 5 = 0,69 U* 3 x 3 = 1,68
U* 4 x 4 = 5,66 U* 4 x 5 = 0,53 U* 4 x 4 = 1,41 U* 3 x 4 = 0,58
U* 4 x 5 = 3,01 U* 5 x 5 = 2,10 U* 4 x 5 = 1,34 U* 3 x 5 = 1,04
U* 4 x 6 = 7,11 U* 5 x 5 = 1,64 U* 4 x 4 = 2,12
U* 6 x 6 = 1,45 U* 5 x 5 = 23,78
 

BAMBERG U* 1 x 3 0,28 U* 2 x 2 = 2,60 U* 1 x 3 = 5,83 U* 1 x 1 = 17,50
Bestandes- U* 1 x 4 2,90 U* 2 x 3 = 0,20 U* 1 x 4 = 2,26 U* 1 x 3 = 0,74
absaat‘98 U* 1 x 5 3,85 U* 2 x 4 = 0,59 U* 2 x 2 = 1,18 U* 1 x 4 = 0,76

U* 2 x 2 7,78 U* 2 x 5 = 1,16 U* 2 x 3 = 0,67 U* 1 x 5 = 2,19
U* 2 x 3 1,01 U* 2 x 6 = 3,20 U* 2 x 4 = 0,77 U* 2 x 2 = 2,15
U* 2 x 4 1,44 U* 3 x 3 = 1,24 U* 2 x 5 = 0,76 U* 2 x 3 = 1,17
U* 3 x 3 1,14 U* 3 x 4 = 1,22 U* 2 x 6 = 1,99 U* 2 x 4 = 0,65
U* 3 x 4 0,53 U* 3 x 5 = 1,18 U* 3 x 3 = 7,50 U* 2 x 5 = 0,26
U* 3 x 5 0,81 U* 4 x 4 = 1,09 U* 3 x 4 = 0,38 U* 2 x 6 = 0,89
U* 3 x 6 1,10 U* 4 x 5 = 1,03 U* 4 x 4 = 1,61 U* 3 x 3 = 0,94
U* 3 x 7 1,66 U* 4 x 6 = 0,63 U* 4 x 5 = 0,66 U* 3 x 4 = 0,98
U* 4 x 4 2,67 U* 5 x 5 = 7,12 U* 3 x 5 = 1,24
U* 4 x 5 0,38 U* 3 x 6 = 0,63
U* 4 x 6 1,33 U* 4 x 4 = 1,30
U* 4 x 7 0,63 U* 4 x 5 = 0,29
U* 5 x 5 2,58 U* 4 x 6 = 0,92
U* 5 x 6 1,19 U* 5 x 5 = 5,16
U* 6 x 6 0,70 U* 5 x 6 = 1,21

U* 6 x 6 = 2,90

BURGSINN U* 1 x 1 = 6,57 U* 2 x 2 = 3,21 U* 1 x 2 = 1,27 U* 1 x 3 = 3,29
Altbestand U* 1 x 3 = 0,63 U* 2 x 4 = 0,39 U* 1 x 4 = 1,08 U* 2 x 2 = 2,06

U* 1 x 4 = 2,37 U* 2 x 5 = 3,53 U* 2 x 2 = 1,21 U* 2 x 3 = 0,89
U* 1 x 6 = 1,07 U* 3 x 3 = 1,35 U* 2 x 3 = 0,16 U* 2 x 4 = 0,17
U* 3 x 3 = 1,25 U* 3 x 4 = 1,21 U* 2 x 4 = 0,85 U* 3 x 3 = 1,17
U* 3 x 4 = 0,31 U* 3 x 5 = 0,83 U* 2 x 5 = 0,80 U* 3 x 4 = 0,90
U* 3 x 5 = 0,58 U* 3 x 7 = 4,17 U* 3 x 3 = 14,08 U* 3 x 5 = 1,64
U* 3 x 6 = 0,55 U* 4 x 4 = 1,23 U* 3 x 5 = 0,91 U* 4 x 4 = 1,83
U* 3 x 7 = 1,49   U* 4 x 4 = 1,54 U* 4 x 5 = 1,40
U* 4 x 5 = 3,19 U* 4 x 5 = 0,68
U* 4 x 6 = 2,66 U* 5 x 5 = 3,35
U* 5 x 6 = 1,44
U* 5 x 7 = 3,92
U* 6 x 6 = 1,88  



Reproduktion in Beständen der Traubeneiche
8. Anhang

XXXVIII

Assortative Paarungspräferenzen U* aller 44 Bestände an vier Genorten (Fortsetzung Tabelle 21)
ADH-A AP-A (LAP) AP-B  (AAP) EST-A

BURGSINN U* 1 x 4 = 5,48 U* 2 x 2 = 2,33 U* 2 x 2 = 1,16 U* 1 x 2 = 1,59
Bestandes- U* 2 x 2 = 6,43 U* 2 x 4 = 0,86 U* 2 x 3 = 0,66 U* 1 x 3 = 1,12
absaat ‘98 U* 2 x 3 = 0,33 U* 2 x 5 = 1,08 U* 2 x 4 = 0,93 U* 1 x 4 = 1,43

U* 2 x 4 = 0,92 U* 3 x 3 = 1,65 U* 2 x 5 = 0,52 U* 2 x 2 = 3,31
U* 2 x 5 = 2,46 U* 3 x 4 = 1,01 U* 3 x 3 = 3,75 U* 2 x 3 = 0,94
U* 2 x 6 = 2,87 U* 3 x 5 = 2,11 U* 3 x 4 = 0,48 U* 2 x 4 = 0,43
U* 2 x 7 = 2,47 U* 3 x 7 = 2,27 U* 3 x 5 = 2,43 U* 2 x 5 = 0,83
U* 3 x 3 = 1,15 U* 4 x 4 = 1,11 U* 4 x 4 = 1,21 U* 2 x 6 = 0,71
U* 3 x 4 = 0,61 U* 4 x 5 = 0,58 U* 4 x 5 = 1,12 U* 3 x 3 = 1,58
U* 3 x 5 = 1,20 U* 4 x 7 = 1,01 U* 5 x 5 = 2,31 U* 3 x 4 = 0,66
U* 3 x 6 = 0,62 U* 3 x 5 = 1,09
U* 3 x 7 = 1,44 U* 3 x 6 = 0,27
U* 4 x 4 = 1,92 U* 4 x 4 = 1,47
U* 4 x 5 = 0,97 U* 4 x 5 = 0,71
U* 4 x 6 = 2,54 U* 4 x 6 = 1,38
U* 4 x 7 = 0,38 U* 5 x 5 = 1,85

U* 5 x 6 = 0,82
U* 6 x 6 = 2,90

DINKELSBÜHL U* 1 x 1 = 1,57 U* 2 x 2 = 1,94 U* 1 x 2 = 1,69 U* 1 x 3 = 2,47
Altbestand U* 1 x 3 = 0,94 U* 2 x 3 = 0,11 U* 2 x 2 = 1,17 U* 2 x 2 = 2,80

U* 1 x 4 = 0,57 U* 2 x 4 = 0,61 U* 2 x 3 = 0,22 U* 2 x 3 = 0,16
U* 1 x 6 = 1,15 U* 2 x 5 = 3,16 U* 2 x 4 = 0,74 U* 2 x 4 = 1,16
U* 3 x 3 = 1,17 U* 2 x 7 = 1,45 U* 2 x 5 = 1,28 U* 3 x 3 = 1,59
U* 3 x 4 = 0,87 U* 3 x 3 = 0,72 U* 3 x 3 = 13,15 U* 3 x 4 = 0,70
U* 3 x 5 = 0,58 U* 3 x 4 = 1,48 U* 3 x 4 = 1,15 U* 3 x 5 = 2,55
U* 3 x 6 = 0,80 U* 3 x 6 = 5,99 U* 4 x 4 = 1,59 U* 4 x 4 = 1,27
U* 4 x 4 = 3,29 U* 3 x 7 = 3,47 U* 5 x 5 = 6,57
U* 4 x 6 = 0,94 U* 4 x 4 = 1,16
U* 5 x 5 = 8,65 U* 4 x 5 = 0,30
U* 5 x 6 = 1,61
U* 6 x 6 = 1,25

DINKELSBÜHL U* 1 x 1 = 7,03 U* 2 x 2 = 3,84 U* 1 x 4 = 3,31 U* 1 x 1 = 70,00
Bestandes- U* 1 x 3 = 0,22 U* 2 x 3 = 0,11 U* 2 x 2 = 1,11 U* 1 x 3 = 1,35
absaat ‘97 U* 1 x 5 = 6,58 U* 2 x 4 = 0,44 U* 2 x 3 = 0,50 U* 2 x 2 = 2,45

U* 2 x 3 = 0,74 U* 2 x 5 = 1,50 U* 2 x 4 = 0,84 U* 2 x 3 = 0,35
U* 2 x 4 = 5,75 U* 2 x 6 = 2,10 U* 2 x 5 = 1,24 U* 2 x 4 = 1,08
U* 3 x 3 = 1,02 U* 3 x 3 = 2,09 U* 3 x 3 = 5,11 U* 2 x 5 = 0,53
U* 3 x 4 = 0,79 U* 3 x 4 = 0,86 U* 3 x 4 = 1,03 U* 3 x 3 = 2,07
U* 3 x 5 = 1,01 U* 3 x 5 = 1,80 U* 3 x 5 = 2,51 U* 3 x 4 = 0,47
U* 3 x 6 = 1,42 U* 4 x 4 = 1,25 U* 4 x 4 = 1,28 U* 3 x 5 = 1,69
U* 3 x 7 = 1,22 U* 4 x 5 = 0,42 U* 4 x 5 = 0,67 U* 3 x 6 = 1,04
U* 4 x 4 = 4,36 U* 5 x 5 = 4,38 U* 4 x 4 = 1,37
U* 4 x 6 = 0,48 U* 6 x 6 = 70,00 U* 4 x 5 = 0,69
U* 5 x 7 = 2,11 U* 4 x 6 = 0,79

U* 5 x 5 = 1,89
U* 6 x 6 = 9,50

DINKELSBÜHL U* 1 x 1 = 7,78 U* 1 x 5 = 17,41 U* 1 x 1 = 5,56 U* 1 x 4 = 2,08
Bestandes- U* 1 x 3 = 0,21 U* 2 x 2 = 2,72 U* 1 x 2 = 1,23 U* 2 x 2 = 1,65
absaat ‘98 U* 1 x 4 = 0,83 U* 2 x 3 = 0,06 U* 1 x 3 = 0,53 U* 2 x 3 = 0,76

U* 1 x 5 = 5,17 U* 2 x 4 = 0,60 U* 1 x 4 = 0,30 U* 2 x 4 = 0,68
U* 1 x 6 = 0,85 U* 2 x 5 = 0,63 U* 2 x 2 = 1,09 U* 2 x 5 = 0,34
U* 2 x 3 = 1,19 U* 2 x 6 = 1,48 U* 2 x 3 = 1,12 U* 2 x 6 = 2,26
U* 2 x 4 = 2,50 U* 2 x 7 = 4,92 U* 2 x 4 = 0,80 U* 3 x 3 = 1,37
U* 3 x 3 = 1,18 U* 3 x 3 = 2,08 U* 2 x 5 = 1,14 U* 3 x 4 = 1,02
U* 3 x 4 = 0,48 U* 3 x 4 = 0,99 U* 3 x 3 = 2,73 U* 3 x 5 = 1,09
U* 3 x 5 = 0,77 U* 3 x 5 = 0,86 U* 3 x 4 = 0,58 U* 3 x 6 = 0,57
U* 3 x 6 = 0,98 U* 4 x 4 = 1,27 U* 4 x 4 = 1,48 U* 4 x 4 = 1,14
U* 3 x 7 = 1,33 U* 4 x 5 = 0,88 U* 4 x 5 = 0,79 U* 4 x 5 = 0,88
U* 4 x 4 = 1,02 U* 5 x 5 = 2,90 U* 5 x 5 = 4,00 U* 4 x 6 = 0,81
U* 4 x 5 = 1,64 U* 6 x 6 = 70,00 U* 5 x 5 = 3,12
U* 4 x 6 = 2,27 U* 5 x 6 = 0,48
U* 4 x 7 = 1,93 U* 6 x 6 = 1,53
U* 5 x 5 = 1,72
U* 5 x 6 = 0,29
U* 6 x 6 = 0,69



Reproduktion in Beständen der Traubeneiche
8. Anhang

XXXIX

Assortative Paarungspräferenzen U* aller 44 Bestände an vier Genorten (Fortsetzung Tabelle 21)
ADH-A AP-A (LAP) AP-B  (AAP) EST-A

DINKELSBÜHL U* 1 x 3 = 1,74 U* 1 x 1 = 44,44 U* 1 x 2 = 0,69 U* 1 x 3 = 1,36
Natur- U* 1 x 6 = 0,68 U* 1 x 5 = 6,80 U* 1 x 4 = 1,86 U* 1 x 4 = 1,21
verjüngung U* 2 x 3 = 0,82 U* 2 x 2 = 1,69 U* 2 x 2 = 1,17 U* 2 x 2 = 0,58

U* 2 x 4 = 1,23 U* 2 x 3 = 0,24 U* 2 x 3 = 0,94 U* 2 x 3 = 0,50
U* 2 x 5 = 10,26 U* 2 x 4 = 0,70 U* 2 x 4 = 0,82 U* 2 x 4 = 1,60
U* 3 x 3 = 1,38 U* 2 x 5 = 0,83 U* 2 x 5 = 0,91 U* 2 x 6 = 5,38
U* 3 x 4 = 0,31 U* 2 x 7 = 0,93 U* 3 x 3 = 6,86 U* 3 x 3 = 1,30
U* 3 x 5 = 0,77 U* 3 x 3 = 0,72 U* 3 x 4 = 0,52 U* 3 x 4 = 0,97
U* 3 x 6 = 0,68 U* 3 x 4 = 1,59 U* 4 x 4 = 1,30 U* 3 x 5 = 0,91
U* 3 x 7 = 2,06 U* 3 x 5 = 0,86 U* 4 x 5 = 0,94 U* 4 x 4 = 0,81
U* 4 x 4 = 2,97 U* 3 x 7 = 5,65 U* 5 x 5 = 2,58 U* 5 x 5 = 44,44
U* 4 x 6 = 1,31 U* 4 x 4 = 1,13
U* 5 x 6 = 1,46 U* 4 x 5 = 1,12
U* 6 x 6 = 1,51

HAMMELBURG U* 1 x 1 = 0,86 U* 1 x 4 = 2,06 U* 2 x 2 = 1,14 U* 1 x 1 = 16,00
Altbestand U* 1 x 3 = 1,17 U* 2 x 2 = 2,04 U* 2 x 3 = 0,92 U* 1 x 3 = 1,81

U* 1 x 4 = 1,72 U* 2 x 4 = 0,75 U* 2 x 4 = 0,73 U* 1 x 4 = 1,57
U* 1 x 6 = 0,83 U* 2 x 5 = 1,33 U* 2 x 5 = 1,16 U* 2 x 2 = 1,35
U* 3 x 3 = 1,31  U* 2 x 6 = 4,35 U* 3 x 3 = 1,93 U* 2 x 3 = 0,47
U* 3 x 4 = 0,17 U* 3 x 3 = 1,99 U* 3 x 4 = 0,90 U* 2 x 4 = 0,51
U* 3 x 5 = 0,45 U* 3 x 4 = 1,10 U* 4 x 4 = 1,48 U* 2 x 5 = 0,41
U* 3 x 6 = 0,82 U* 3 x 5 = 1,10 U* 4 x 5 = 1,42 U* 3 x 3 = 2,42
U* 3 x 7 = 2,58 U* 3 x 7 = 6,37 U* 3 x 4 = 0,69

 U* 4 x 4 = 4,77 U* 4 x 4 = 1,08 U* 3 x 5 = 2,26
U* 4 x 5 = 2,21 U* 4 x 5 = 1,08 U* 4 x 4 = 3,66
U* 4 x 6 = 0,81 U* 4 x 5 = 1,97
U* 5 x 6 = 1,74
U* 6 x 6 = 1,24  

HAMMELBURG U* 1 x 3 = 0,42 U* 2 x 2 = 3,97 U* 1 x 2 = 2,07 U* 1 x 1 = 70,00
Bestandes- U* 1 x 5 = 8,51 U* 2 x 3 = 0,14 U* 2 x 2 = 0,99 U* 1 x 5 = 5,56
absaat ‘97 U* 2 x 2 = 17,50 U* 2 x 4 = 0,60 U* 2 x 3 = 0,89 U* 2 x 2 = 0,93

U* 2 x 3 = 0,56 U* 2 x 5 = 1,49 U* 2 x 4 = 1,07 U* 2 x 3 = 0,62
U* 2 x 4 = 1,59 U* 3 x 3 = 1,33 U* 2 x 5 = 0,93 U* 2 x 4 = 1,48
U* 2 x 5 = 2,01 U* 3 x 4 = 1,02 U* 3 x 3 = 3,30 U* 2 x 5 = 0,38
U* 3 x 3 = 1,01 U* 3 x 5 = 1,31 U* 3 x 4 = 0,49 U* 3 x 3 = 1,58
U* 3 x 4 = 0,63 U* 4 x 4 = 1,12 U* 3 x 5 = 0,61 U* 3 x 4 = 0,83
U* 3 x 5 = 1,06 U* 4 x 5 = 0,69 U* 4 x 4 = 1,21 U* 3 x 5 = 0,74
U* 3 x 6 = 1,21 U* 5 x 5 = 1,60 U* 4 x 5 = 0,22 U* 3 x 6 = 0,73
U* 3 x 7 = 1,75 U* 5 x 5 = 6,16 U* 4 x 4 = 0,88
U* 4 x 4 = 2,23 U* 4 x 5 = 1,56
U* 4 x 5 = 0,68 U* 4 x 6 = 1,13
U* 4 x 6 = 2,13 U* 6 x 6 = 5,89
U* 5 x 6 = 0,28
U* 6 x 6 = 0,34

HOCHSPEYER U* 1 x 1 = 1,29 U* 2 x 2 = 3,53 U* 1 x 2 = 2,11 U* 1 x 3 = 7,04
Altbestand U* 1 x 3 = 0,82 U* 2 x 4 = 0,32 U* 2 x 2 = 1,13 U* 2 x 2 = 1,20

U* 1 x 4 = 3,74 U* 2 x 5 = 1,18 U* 2 x 3 = 0,25 U* 2 x 3 = 1,05
U* 1 x 6 = 1,09 U* 3 x 3 = 1,02 U* 2 x 4 = 1,00 U* 2 x 4 = 0,74
U* 3 x 3 = 1,31 U* 3 x 4 = 1,39 U* 2 x 5 = 0,96 U* 2 x 5 = 2,17
U* 3 x 4 = 0,21 U* 3 x 5 = 1,28 U* 3 x 3 = 7,11 U* 3 x 3 = 1,93
U* 3 x 5 = 0,50 U* 4 x 4 = 1,23 U* 3 x 4 = 0,93 U* 3 x 4 = 0,54
U* 3 x 6 = 0,64 U* 4 x 5 = 0,25 U* 4 x 4 = 1,06 U* 4 x 4 = 1,50
U* 3 x 7 = 0,93 U* 4 x 6 = 1,98 U* 4 x 5 = 0,92
U* 4 x 4 = 5,17 U* 4 x 7 = 1,98 U* 5 x 5 = 2,08
U* 4 x 6 = 1,29 U* 5 x 5 = 4,77
U* 5 x 5 = 9,95
U* 5 x 6 = 0,73
U* 6 x 6 = 1,81
U* 7 x 7 = 25,00  

HOCHSPEYER U* 1 x 3 = 0,96 U* 2 x 2 = 1,66 U* 1 x 2 = 2,16 U* 2 x 2 = 1,62
Klenge ‘97 U* 1 x 4 = 0,90 U* 2 x 3 = 0,17 U* 2 x 2 = 1,15 U* 2 x 3 = 0,76

U* 1 x 5 = 5,36 U* 2 x 4 = 0,67 U* 2 x 3 = 0,92 U* 2 x 4 = 0,74
U* 2 x 2 = 6,43 U* 2 x 5 = 1,22 U* 2 x 4 = 0,89 U* 2 x 5 = 1,27
U* 2 x 3 = 0,32 U* 3 x 3 = 2,41 U* 2 x 5 = 0,73 U* 2 x 6 = 1,75
U* 2 x 4 = 5,15 U* 3 x 4 = 1,19 U* 3 x 3 = 1,61 U* 3 x 3 = 1,18
U* 2 x 5 = 1,68 U* 3 x 5 = 1,11 U* 3 x 4 = 0,97 U* 3 x 4 = 1,16
U* 3 x 3 = 0,98 U* 4 x 4 = 1,30 U* 3 x 5 = 0,65 U* 3 x 5 = 0,21
U* 3 x 4 = 0,56 U* 4 x 5 = 0,67 U* 4 x 4 = 1,02 U* 3 x 6 = 1,00
U* 3 x 5 = 0,95 U* 5 x 5 = 1,24 U* 4 x 5 = 1,49 U* 4 x 4 = 1,12
U* 3 x 6 = 1,50 U* 5 x 6 = 9,19 U* 5 x 5 = 1,14 U* 4 x 5 = 0,71
U* 3 x 7 = 1,63 U* 4 x 6 = 0,64
U* 4 x 4 = 2,87 U* 5 x 5 = 4,00
U* 4 x 5 = 1,64 U* 6 x 6 = 3,61
U* 4 x 6 = 0,81



Reproduktion in Beständen der Traubeneiche
8. Anhang

XL

Assortative Paarungspräferenzen U* aller 44 Bestände an vier Genorten (Fortsetzung Tabelle 21)
ADH-A AP-A (LAP) AP-B  (AAP) EST-A

HOCHSPEYER U* 1 x 3 = 0,49 U* 2 x 2 = 1,83 U* 1 x 2 = 1,03 U* 1 x 3 = 3,79
Bestandes- U* 1 x 5 = 24,07 U* 2 x 3 = 0,15 U* 1 x 5 = 3,94 U* 1 x 4 = 0,59
absaat ‘97 U* 2 x 3 = 1,01 U* 2 x 4 = 0,57 U* 2 x 2 = 1,15 U* 2 x 2 = 1,96

U* 2 x 4 = 2,30 U* 2 x 5 = 0,76 U* 2 x 3 = 1,16 U* 2 x 3 = 0,68
U* 3 x 3 = 1,06 U* 2 x 6 = 0,98 U* 2 x 4 = 0,86 U* 2 x 4 = 0,92
U* 3 x 4 = 0,53 U* 3 x 3 = 4,46 U* 2 x 5 = 0,70 U* 2 x 5 = 0,24
U* 3 x 5 = 0,86 U* 3 x 4 = 1,27 U* 3 x 3 = 4,63 U* 2 x 6 = 0,86
U* 3 x 6 = 1,21 U* 4 x 4 = 1,27 U* 3 x 4 = 0,38 U* 3 x 3 = 2,11
U* 3 x 7 = 1,30 U* 4 x 5 = 1,17 U* 3 x 5 = 0,52 U* 3 x 4 = 0,47
U* 4 x 4 = 3,50 U* 4 x 7 = 2,27 U* 4 x 4 = 1,37 U* 3 x 5 = 1,28
U* 4 x 5 = 1,05 U* 5 x 5 = 2,80 U* 4 x 5 = 0,88 U* 3 x 6 = 1,35
U* 4 x 6 = 1,13 U* 6 x 6 = 70,00 U* 5 x 5 = 2,48 U* 4 x 4 = 1,33

U* 4 x 5 = 0,96
U* 4 x 6 = 0,74
U* 5 x 5 = 3,37
U* 6 x 6 = 3,61
 

HOCHSPEYER U* 1 x 3 = 0,19 U* 1 x 1 = 70,00 U* 1 x 1 = 70,00 U* 1 x 3 = 1,84
Bestandes- U* 1 x 5 = 8,83 U* 1 x 4 = 0,78 U* 1 x 4 = 1,24 U* 1 x 4 = 0,74
absaat ‘98 U* 2 x 3 = 0,88 U* 2 x 2 = 1,82 U* 2 x 2 = 1,24 U* 1 x 5 = 1,01

U* 2 x 6 = 6,02 U* 2 x 3 = 0,14 U* 2 x 3 = 0,52 U* 2 x 2 = 1,18
U* 3 x 3 = 1,09 U* 2 x 4 = 0,69 U* 2 x 4 = 0,97 U* 2 x 3 = 1,12
U* 3 x 4 = 0,55 U* 2 x 5 = 2,09 U* 2 x 5 = 0,51 U* 2 x 4 = 0,74
U* 3 x 5 = 0,85 U* 2 x 6 = 1,00 U* 3 x 3 = 3,37 U* 2 x 5 = 1,00
U* 3 x 6 = 1,27 U* 3 x 3 = 1,69 U* 3 x 4 = 1,22 U* 2 x 6 = 1,45
U* 3 x 7 = 1,57 U* 3 x 4 = 1,26 U* 3 x 5 = 0,98 U* 3 x 3 = 0,85
U* 4 x 4 = 2,40 U* 3 x 5 = 0,73 U* 4 x 4 = 1,00 U* 3 x 4 = 0,75
U* 4 x 5 = 1,63 U* 3 x 7 = 5,25 U* 4 x 5 = 0,97 U* 3 x 5 = 1,49
U* 4 x 6 = 1,72 U* 4 x 4 = 1,17 U* 5 x 5 = 3,00 U* 3 x 6 = 0,80
U* 4 x 7 = 0,74 U* 4 x 5 = 0,48 U* 4 x 4 = 1,66

U* 4 x 6 = 1,72 U* 4 x 5 = 0,42
U* 5 x 5 = 1,18 U* 4 x 6 = 2,04

U* 5 x 5 = 1,29

LANGENAU U* 1 x 3 = 1,808 U* 2 x 2 = 2,843 U* 1 x 2 = 2,146 U* 1 x 3 = 3,460
Altbestand U* 1 x 6 = 0,791 U* 2 x 3 = 0,101 U* 2 x 2 = 1,266 U* 2 x 2 = 2,426

U* 2 x 2 = 13,149 U* 2 x 4 = 0,457 U* 2 x 3 = 0,583 U* 2 x 3 = 0,757
U* 2 x 3 = 0,775 U* 2 x 5 = 0,892 U* 2 x 4 = 0,821 U* 2 x 4 = 0,631
U* 2 x 4 = 0,872 U* 2 x 7 = 4,255 U* 2 x 5 = 0,775 U* 2 x 5 = 0,361
U* 3 x 3 = 1,319 U* 3 x 3 = 0,876 U* 3 x 3 = 3,038 U* 3 x 3 = 1,880
U* 3 x 4 = 0,276 U* 3 x 4 = 1,377 U* 3 x 4 = 0,790 U* 3 x 4 = 0,516
U* 3 x 5 = 0,425 U* 3 x 5 = 1,758 U* 3 x 5 = 1,057 U* 3 x 5 = 0,727
U* 3 x 6 = 0,823 U* 4 x 4 = 1,178 U* 4 x 4 = 1,701 U* 4 x 4 = 1,620
U* 3 x 7 = 1,123 U* 4 x 5 = 0,696 U* 4 x 5 = 0,157 U* 4 x 5 = 0,340
U* 4 x 4 = 3,193 U* 5 x 5 = 1,156 U* 5 x 5 = 4,201 U* 4 x 6 = 2,347
U* 4 x 5 = 2,013 U* 5 x 5 = 8,192
U* 4 x 6 = 1,426
U* 5 x 5 = 12,078
U* 6 x 6 = 1,994
U* 7 x 7 = 7,080

LANGENAU U* 1 x 4 = 5,00 U* 2 x 2 = 3,23 U* 1 x 3 = 12,96 U* 1 x 4 = 1,74
Bestandes- U* 1 x 5 = 6,25 U* 2 x 3 = 0,19 U* 2 x 2 = 1,18 U* 2 x 2 = 2,18
absaat ‘97 U* 2 x 3 = 1,13 U* 2 x 4 = 0,38 U* 2 x 3 = 1,21 U* 2 x 3 = 0,33

U* 2 x 4 = 2,69 U* 2 x 5 = 1,19 U* 2 x 4 = 0,68 U* 2 x 4 = 0,98
U* 3 x 3 = 1,01 U* 2 x 6 = 1,01 U* 2 x 5 = 0,74 U* 2 x 5 = 0,66
U* 3 x 4 = 0,68 U* 3 x 3 = 2,08 U* 3 x 3 = 1,60 U* 2 x 6 = 1,11
U* 3 x 5 = 0,92 U* 3 x 4 = 0,90 U* 3 x 4 = 0,35 U* 3 x 3 = 2,50
U* 3 x 6 = 1,23 U* 3 x 5 = 0,96 U* 3 x 5 = 1,18 U* 3 x 4 = 0,69
U* 3 x 7 = 1,49 U* 3 x 6 = 3,46 U* 4 x 4 = 1,76 U* 3 x 5 = 0,47
U* 4 x 4 = 1,30 U* 4 x 4 = 1,29 U* 4 x 5 = 0,95 U* 3 x 6 = 0,79
U* 4 x 5 = 2,50 U* 4 x 5 = 1,15 U* 5 x 5 = 6,43 U* 4 x 4 = 1,15

 U* 4 x 6 = 1,63 U* 6 x 7 = 68,63 U* 4 x 5 = 0,94
U* 5 x 5 = 1,09 U* 4 x 6 = 0,63

U* 5 x 5 = 4,46
U* 6 x 6 = 8,13



Reproduktion in Beständen der Traubeneiche
8. Anhang

XLI

Assortative Paarungspräferenzen U* aller 44 Bestände an vier Genorten (Fortsetzung Tabelle 21)
ADH-A AP-A (LAP) AP-B  (AAP) EST-A

LANGENAU U* 1 x 5 = 11,94 U* 1 x 1 = 41,42 U* 1 x 4 = 4,12 U* 1 x 3 = 3,57
Bestandes- U* 2 x 3 = 0,77 U* 1 x 4 = 0,63 U* 2 x 2 = 1,29 U* 2 x 2 = 4,43
absaat ‘98 U* 2 x 5 = 2,01 U* 1 x 5 = 2,45 U* 2 x 3 = 0,55 U* 2 x 3 = 0,50

U* 2 x 6 = 6,50 U* 2 x 2 = 1,63 U* 2 x 4 = 0,82 U* 2 x 4 = 0,84
U* 3 x 3 = 1,06 U* 2 x 3 = 0,23 U* 2 x 5 = 0,88 U* 2 x 5 = 0,65
U* 3 x 4 = 0,53 U* 2 x 4 = 0,88 U* 3 x 3 = 3,28 U* 3 x 3 = 1,67
U* 3 x 5 = 0,95 U* 2 x 5 = 1,63 U* 3 x 4 = 0,74 U* 3 x 4 = 0,76
U* 3 x 6 = 1,12 U* 2 x 6 = 2,46 U* 3 x 5 = 0,65 U* 3 x 5 = 1,10
U* 3 x 7 = 1,26 U* 2 x 7 = 1,33 U* 4 x 4 = 1,41 U* 3 x 6 = 0,43
U* 4 x 4 = 4,36 U* 2 x 8 = 4,57 U* 4 x 5 = 0,99 U* 4 x 4 = 1,27
U* 4 x 5 = 0,46 U* 3 x 3 = 1,70 U* 5 x 5 = 1,75 U* 4 x 5 = 0,68
U* 4 x 6 = 1,49 U* 3 x 4 = 0,89 U* 5 x 6 = 10,90 U* 4 x 6 = 1,14
U* 4 x 7 = 1,28 U* 3 x 5 = 1,26 U* 5 x 5 = 2,41
U* 4 x 8 = 13,41 U* 3 x 6 = 2,30 U* 5 x 6 = 0,95
U* 5 x 5 = 0,92 U* 3 x 7 = 3,54 U* 6 x 6 = 3,33
U* 5 x 7 = 0,83 U* 4 x 4 = 1,30

U* 4 x 5 = 0,56
U* 5 x 5 = 1,07

LANGENAU U* 3 x 4 = 1,28 U* 2 x 2 = 1,40 U* 1 x 3 = 4,59 U* 1 x 4 = 1,41
Baumschule U* 3 x 5 = 0,65 U* 2 x 3 = 0,35 U* 2 x 2 = 1,42 U* 2 x 2 = 1,06

U* 3 x 6 = 1,37 U* 2 x 4 = 0,94 U* 2 x 3 = 0,71 U* 2 x 4 = 1,27
U* 4 x 4 = 1,88 U* 2 x 5 = 0,80 U* 2 x 4 = 0,76 U* 3 x 3 = 0,53
U* 4 x 6 = 0,97 U* 3 x 3 = 1,46 U* 2 x 5 = 1,32 U* 3 x 4 = 1,27
U* 5 x 5 = 0,87 U* 3 x 4 = 1,10 U* 3 x 3 = 2,46 U* 4 x 4 = 0,89
U* 5 x 6 = 1,26 U* 3 x 5 = 2,99 U* 3 x 4 = 0,46
U* 6 x 6 = 0,83 U* 4 x 4 = 1,21 U* 4 x 4 = 1,55

U* 4 x 5 = 0,22 U* 4 x 5 = 1,29

LANGENAU U* 1 x 3 = 1,12 U* 1 x 1 = 52,63 U* 1 x 5 = 12,82 U* 2 x 4 = 1,89
Pflanzgarten U* 1 x 4 = 1,39 U* 2 x 2 = 1,33 U* 2 x 2 = 1,31 U* 3 x 3 = 0,71

U* 1 x 6 = 1,05 U* 2 x 3 = 0,17 U* 2 x 3 = 0,43 U* 3 x 4 = 1,28
U* 2 x 3 = 1,71 U* 2 x 4 = 0,80 U* 2 x 4 = 0,93 U* 3 x 5 = 0,76
U* 2 x 4 = 1,46 U* 2 x 5 = 0,86 U* 2 x 5 = 0,74 U* 4 x 4 = 0,84
U* 3 x 3 = 1,22 U* 2 x 6 = 2,17 U* 3 x 3 = 3,68 U* 4 x 5 = 0,19
U* 3 x 4 = 0,48 U* 2 x 7 = 1,08 U* 3 x 4 = 0,80 U* 5 x 5 = 12,08
U* 3 x 5 = 0,23 U* 3 x 3 = 7,31 U* 3 x 5 = 0,47
U* 3 x 6 = 1,01 U* 3 x 4 = 0,79 U* 4 x 4 = 1,13
U* 3 x 7 = 2,24 U* 3 x 5 = 1,62 U* 4 x 5 = 1,21
U* 3 x 8 = 2,24 U* 3 x 7 = 7,94 U* 5 x 5 = 1,64
U* 4 x 4 = 2,41 U* 4 x 4 = 1,39
U* 4 x 5 = 2,78 U* 4 x 5 = 0,75
U* 4 x 6 = 0,46 U* 5 x 5 = 4,16
U* 5 x 6 = 1,67
U* 6 x 6 = 1,38

MÜLLHEIM 1 U* 1 x 1 = 3,02 U* 2 x 2 = 2,65 U* 2 x 2 = 0,61 U* 1 x 1 = 25,00
Altbestand U* 1 x 3 = 0,70 U* 2 x 3 = 0,18 U* 2 x 3 = 0,45 U* 1 x 3 = 1,44

U* 1 x 4 = 0,74 U* 2 x 4 = 0,65 U* 2 x 4 = 0,66 U* 2 x 2 = 2,24
U* 1 x 6 = 0,97 U* 2 x 5 = 1,18 U* 2 x 5 = 1,20 U* 2 x 3 = 0,42
U* 2 x 4 = 14,49 U* 2 x 6 = 2,37 U* 3 x 3 = 9,95 U* 2 x 4 = 0,74
U* 3 x 3 = 1,38 U* 2 x 7 = 1,63 U* 3 x 4 = 0,60 U* 3 x 3 = 1,86
U* 3 x 4 = 0,29 U* 3 x 3 = 0,53 U* 4 x 4 = 1,84 U* 3 x 4 = 0,57
U* 3 x 6 = 0,63 U* 3 x 4 = 1,53 U* 5 x 5 = 8,65 U* 3 x 6 = 1,44
U* 3 x 7 = 1,98 U* 3 x 5 = 0,93 U* 4 x 4 = 1,62
U* 4 x 4 = 6,09 U* 3 x 6 = 1,85 U* 4 x 5 = 2,87
U* 4 x 6 = 0,68 U* 3 x 7 = 2,49 U* 4 x 6 = 1,44
U* 4 x 8 = 14,49 U* 4 x 4 = 0,92
U* 6 x 6 = 1,75 U* 4 x 5 = 1,08

MÜLLHEIM 1 U* 1 x 3 = 1,08 U* 1 x 2 = 5,23 U* 1 x 2 = 0,80 U* 1 x 1 = 70,00
Bestandes- U* 1 x 4 = 2,16 U* 2 x 2 = 1,47 U* 1 x 4 = 2,00 U* 1 x 3 = 3,27
absaat ‘96 U* 2 x 2 = 7,78 U* 2 x 3 = 0,83 U* 2 x 2 = 1,00 U* 2 x 2 = 3,87

U* 2 x 5 = 5,56 U* 2 x 4 = 0,88 U* 2 x 3 = 1,06 U* 2 x 3 = 2,12
U* 2 x 6 = 3,00 U* 2 x 5 = 0,58 U* 2 x 4 = 0,98 U* 2 x 4 = 0,47
U* 3 x 3 = 1,42 U* 3 x 3 = 1,31 U* 2 x 5 = 1,02 U* 3 x 3 = 1,14
U* 3 x 4 = 0,38 U* 3 x 4 = 1,07 U* 3 x 3 = 2,65 U* 3 x 4 = 0,76
U* 3 x 5 = 0,31 U* 3 x 5 = 0,96 U* 3 x 4 = 0,57 U* 3 x 5 = 0,99
U* 3 x 6 = 0,61 U* 4 x 4 = 1,05 U* 4 x 4 = 1,28 U* 3 x 6 = 0,79
U* 3 x 7 = 1,32 U* 4 x 5 = 1,04 U* 4 x 5 = 0,30 U* 4 x 4 = 1,13
U* 4 x 4 = 3,83 U* 5 x 5 = 2,80 U* 5 x 5 = 5,89 U* 4 x 5 = 0,76
U* 4 x 5 = 0,33 U* 6 x 6 = 142,86 U* 4 x 6 = 1,26
U* 4 x 6 = 0,38 U* 5 x 5 = 11,94
U* 5 x 5 = 5,56 U* 6 x 6 = 1,18
U* 5 x 6 = 1,50
U* 5 x 7 = 2,54
U* 6 x 6 = 2,67
U* 6 x 7 = 1,01



Reproduktion in Beständen der Traubeneiche
8. Anhang

XLII

Assortative Paarungspräferenzen U* aller 44 Bestände an vier Genorten (Fortsetzung Tabelle 21)
ADH-A AP-A (LAP) AP-B  (AAP) EST-A

MÜLLHEIM 2 U* 1 x 3 = 1,14 U* 1 x 6 = 100,00 U* 1 x 1 = 100,00 U* 1 x 4 = 3,52
Altbestand U* 1 x 4 = 2,00 U* 2 x 2 = 2,67 U* 2 x 2 = 1,34 U* 2 x 2 = 1,27
Eichwald U* 1 x 5 = 6,41 U* 2 x 4 = 0,39 U* 2 x 3 = 0,28 U* 2 x 3 = 1,02

U* 3 x 3 = 1,12 U* 2 x 5 = 2,00 U* 2 x 4 = 0,72 U* 2 x 4 = 0,67
U* 3 x 4 = 0,58 U* 2 x 6 = 2,00 U* 2 x 5 = 0,64 U* 3 x 3 = 1,13
U* 3 x 5 = 0,76 U* 3 x 3 = 1,46 U* 3 x 3 = 6,09 U* 3 x 4 = 0,68
U* 3 x 6 = 0,59 U* 3 x 4 = 1,19 U* 3 x 4 = 0,86 U* 3 x 5 = 3,49
U* 3 x 7 = 1,51 U* 3 x 5 = 1,41 U* 3 x 5 = 1,96 U* 4 x 4 = 1,82
U* 4 x 4 = 4,88 U* 3 x 7 = 4,81 U* 4 x 4 = 1,55
U* 4 x 6 = 1,29 U* 4 x 4 = 1,40 U* 4 x 5 = 0,80
U* 5 x 6 = 1,42 U* 4 x 5 = 0,47 U* 5 x 5 = 3,65
U* 6 x 6 = 2,84

MÜLLHEIM 2 U* 1 x 3 = 1,61 U* 2 x 2 = 2,83 U* 1 x 2 = 1,24 U* 1 x 3 = 1,34
Altbestand U* 2 x 3 = 1,64 U* 2 x 3 = 0,13 U* 1 x 3 = 2,43 U* 1 x 4 = 0,41
Steinacker U* 3 x 3 = 1,14 U* 2 x 4 = 0,41 U* 2 x 2 = 1,18 U* 1 x 5 = 2,19

U* 3 x 4 = 0,43 U* 2 x 5 = 2,53 U* 2 x 3 = 0,57 U* 2 x 2 = 2,90
U* 3 x 6 = 0,72 U* 2 x 7 = 1,79 U* 2 x 4 = 0,77 U* 2 x 3 = 0,79
U* 3 x 7 = 1,07 U* 3 x 3 = 0,97 U* 2 x 5 = 0,76 U* 2 x 4 = 1,42
U* 4 x 4 = 5,40 U* 3 x 4 = 1,14 U* 3 x 3 = 3,68 U* 3 x 3 = 1,07
U* 4 x 6 = 0,77 U* 3 x 5 = 1,77 U* 3 x 4 = 0,76 U* 3 x 4 = 0,86
U* 6 x 6 = 2,80 U* 3 x 7 = 3,32 U* 3 x 5 = 1,10 U* 3 x 5 = 1,00
U* 7 x 7 = 4,21 U* 4 x 4 = 1,29 U* 4 x 4 = 1,89 U* 4 x 4 = 1,41

U* 4 x 5 = 0,34 U* 5 x 5 = 10,33 U* 4 x 5 = 0,62
U* 5 x 5 = 2,31

MÜLLHEIM 2 U* 1 x 3 = 1,33 U* 1 x 6 = 250,00 U* 1 x 1 = 22,22 U* 1 x 3 = 1,57
Altbestände U* 1 x 4 = 0,89 U* 2 x 2 = 2,78 U* 1 x 2 = 0,91 U* 1 x 4 = 0,69
Eichwald und U* 1 x 5 = 7,81 U* 2 x 3 = 0,06 U* 1 x 3 = 1,94 U* 1 x 5 = 3,31
Steinacker U* 2 x 3 = 1,97 U* 2 x 4 = 0,39 U* 2 x 2 = 1,26 U* 2 x 2 = 1,92
gemeinsam U* 3 x 3 = 1,13 U* 2 x 5 = 2,23 U* 2 x 3 = 0,46 U* 2 x 3 = 0,76

U* 3 x 4 = 0,48 U* 2 x 6 = 2,29 U* 2 x 4 = 0,74 U* 2 x 4 = 0,82
U* 3 x 5 = 0,79 U* 2 x 7 = 0,76 U* 2 x 5 = 0,14 U* 3 x 3 = 1,18
U* 3 x 6 = 0,65 U* 3 x 3 = 1,21 U* 3 x 3 = 4,60 U* 3 x 4 = 0,78
U* 3 x 7 = 1,20 U* 3 x 4 = 1,16 U* 3 x 4 = 0,78 U* 3 x 5 = 1,53
U* 4 x 4 = 5,68 U* 3 x 5 = 1,60 U* 3 x 5 = 1,48 U* 4 x 4 = 1,66
U* 4 x 6 = 0,96 U* 3 x 7 = 4,15 U* 4 x 4 = 1,70 U* 4 x 5 = 0,50
U* 5 x 6 = 1,45 U* 4 x 4 = 1,35 U* 4 x 5 = 0,59 U* 5 x 5 = 3,19
U* 6 x 6 = 2,81 U* 4 x 5 = 0,40 U* 5 x 5 = 5,75
U* 7 x 7 = 4,03

MÜLLHEIM 2 U* 1 x 3 = 0,95 U* 1 x 1 = 90,91 U* 2 x 2 = 1,24 U* 1 x 4 = 3,79
Baumschule ‘94 U* 1 x 6 = 1,91 U* 2 x 2 = 1,58 U* 2 x 3 = 0,62 U* 2 x 2 = 1,74

U* 2 x 3 = 1,35 U* 2 x 4 = 0,68 U* 2 x 4 = 0,75 U* 2 x 3 = 0,43
U* 3 x 3 = 1,04 U* 2 x 5 = 2,23 U* 2 x 5 = 0,75 U* 2 x 4 = 0,90
U* 3 x 4 = 0,45 U* 2 x 6 = 3,17 U* 3 x 3 = 9,52 U* 3 x 3 = 1,47
U* 3 x 5 = 1,47 U* 3 x 3 = 2,17 U* 3 x 4 = 0,78 U* 3 x 4 = 0,97
U* 3 x 6 = 0,88 U* 3 x 4 = 1,21 U* 4 x 4 = 1,30 U* 3 x 5 = 2,29
U* 3 x 7 = 1,20 U* 3 x 5 = 0,93 U* 4 x 5 = 1,46 U* 4 x 4 = 1,14
U* 4 x 4 = 7,02 U* 3 x 7 = 5,24 U* 4 x 5 = 0,67
U* 4 x 6 = 1,16 U* 4 x 4 = 1,43
U* 4 x 7 = 1,58 U* 4 x 5 = 0,31
U* 6 x 6 = 1,58
U* 6 x 7 = 0,52

MÜLLHEIM 2 U* 1 x 3 = 1,69 U* 1 x 1 = 100,00 U* 1 x 4 = 3,07 U* 2 x 2 = 3,73
Baumschule ‘96 U* 1 x 4 = 0,76 U* 2 x 2 = 1,80 U* 2 x 2 = 1,30 U* 2 x 3 = 0,72

U* 1 x 6 = 0,33 U* 2 x 3 = 0,41 U* 2 x 3 = 0,22 U* 2 x 4 = 0,44
U* 3 x 3 = 1,34 U* 2 x 4 = 0,65 U* 2 x 4 = 0,69 U* 3 x 3 = 1,31
U* 3 x 4 = 0,45 U* 2 x 5 = 1,66 U* 2 x 5 = 0,77 U* 3 x 4 = 0,74
U* 3 x 5 = 0,20 U* 2 x 6 = 1,66 U* 3 x 3 = 5,95 U* 3 x 5 = 1,60
U* 3 x 6 = 0,58 U* 3 x 3 = 1,10 U* 3 x 4 = 1,85 U* 4 x 4 = 1,52
U* 3 x 7 = 1,60 U* 3 x 4 = 1,23 U* 4 x 4 = 1,44 U* 5 x 5 = 10,41
U* 4 x 4 = 3,00 U* 3 x 5 = 2,25 U* 4 x 5 = 0,24
U* 4 x 5 = 2,60 U* 3 x 6 = 2,98 U* 5 x 5 = 8,33
U* 4 x 6 = 0,97 U* 4 x 4 = 1,25
U* 5 x 5 = 3,84 U* 4 x 5 = 0,26
U* 5 x 6 = 1,49
U* 6 x 6 = 1,82
U* 6 x 7 = 0,93



Reproduktion in Beständen der Traubeneiche
8. Anhang

XLIII

Assortative Paarungspräferenzen U* aller 44 Bestände an vier Genorten (Fortsetzung Tabelle 21)
ADH-A AP-A (LAP) AP-B  (AAP) EST-A

MÜLLHEIM 2 U* 1 x 4 = 2,69 U* 1 x 5 = 17,41 U* 1 x 4 = 4,27 U* 2 x 2 = 2,19
Bestandes- U* 1 x 5 = 6,50 U* 2 x 2 = 2,93 U* 2 x 2 = 1,14 U* 2 x 3 = 0,91
absaat ‘98 U* 2 x 2 = 41,42 U* 2 x 3 = 0,14 U* 2 x 3 = 0,81 U* 2 x 4 = 1,04
Eichwald U* 2 x 3 = 0,43 U* 2 x 4 = 0,40 U* 2 x 4 = 0,80 U* 2 x 6 = 0,50

U* 2 x 5 = 2,69 U* 2 x 5 = 1,86 U* 2 x 5 = 0,75 U* 3 x 3 = 1,61
U* 3 x 3 = 1,09 U* 3 x 3 = 0,49 U* 3 x 3 = 4,07 U* 3 x 4 = 0,92
U* 3 x 4 = 0,53 U* 3 x 4 = 1,45 U* 3 x 4 = 0,55 U* 3 x 5 = 0,91
U* 3 x 5 = 1,06 U* 3 x 5 = 0,81 U* 4 x 4 = 1,61 U* 3 x 6 = 0,82
U* 3 x 6 = 0,95 U* 4 x 4 = 1,17 U* 4 x 5 = 0,64 U* 4 x 4 = 1,02
U* 3 x 7 = 1,48 U* 4 x 5 = 0,59 U* 5 x 5 = 9,50 U* 4 x 5 = 1,05
U* 4 x 4 = 3,55 U* 4 x 6 = 1,97 U* 4 x 6 = 0,97
U* 4 x 5 = 0,77 U* 5 x 5 = 1,56 U* 5 x 5 = 9,60
U* 4 x 6 = 1,05 U* 6 x 6 = 1,63
U* 4 x 7 = 0,63
U* 5 x 5 = 1,30
U* 6 x 6 = 3,75

MÜLLHEIM 2 U* 1 x 3 = 0,24 U* 1 x 5 = 12,96 U* 2 x 2 = 1,14 U* 2 x 2 = 1,85
Bestandes- U* 1 x 4 = 2,92 U* 2 x 2 = 2,18 U* 2 x 3 = 0,48 U* 2 x 3 = 1,03
absaat ‘98 U* 1 x 5 = 8,77 U* 2 x 4 = 0,64 U* 2 x 4 = 0,86 U* 2 x 4 = 0,66
Steinacker U* 2 x 5 = 15,15 U* 2 x 5 = 2,64 U* 2 x 5 = 0,57 U* 2 x 5 = 1,11

U* 3 x 3 = 1,01 U* 2 x 7 = 6,38 U* 3 x 3 = 6,75 U* 2 x 6 = 1,23
U* 3 x 4 = 1,08 U* 3 x 3 = 0,90 U* 3 x 4 = 0,53 U* 3 x 3 = 1,96
U* 3 x 5 = 0,72 U* 3 x 4 = 1,32 U* 3 x 5 = 1,23 U* 3 x 4 = 0,57
U* 3 x 6 = 1,11 U* 3 x 5 = 1,28 U* 4 x 4 = 1,52 U* 3 x 5 = 3,71
U* 3 x 7 = 1,32 U* 3 x 6 = 2,89 U* 4 x 5 = 0,71 U* 3 x 6 = 0,51
U* 3 x 8 = 1,30 U* 4 x 4 = 1,12 U* 5 x 5 = 9,50 U* 4 x 4 = 1,25
U* 4 x 4 = 1,94 U* 4 x 5 = 0,48 U* 4 x 5 = 0,50
U* 4 x 5 = 0,76 U* 4 x 6 = 0,93 U* 4 x 6 = 1,17
U* 5 x 5 = 2,19 U* 6 x 6 = 0,86
U* 5 x 7 = 0,86
U* 6 x 6 = 3,28

MÜLLHEIM 2 U* 1 x 3 = 0,15 U* 1 x 5 = 14,96 U* 1 x 4 = 2,88 U* 2 x 2 = 2,26
Bestandes- U* 1 x 4 = 2,46 U* 2 x 2 = 2,63 U* 2 x 2 = 1,14 U* 2 x 3 = 1,01
absaaten ‘98 U* 1 x 5 = 7,58 U* 2 x 3 = 0,05 U* 2 x 3 = 0,65 U* 2 x 4 = 0,77
Eichwald und U* 2 x 2 = 46,88 U* 2 x 4 = 0,50 U* 2 x 4 = 0,83 U* 2 x 5 = 1,03
Steinacker U* 2 x 3 = 0,28 U* 2 x 5 = 2,27 U* 2 x 5 = 0,66 U* 2 x 6 = 0,81
gemeinsam U* 2 x 5 = 4,97 U* 2 x 7 = 3,79 U* 3 x 3 = 5,37 U* 3 x 3 = 1,81

U* 3 x 3 = 1,05 U* 3 x 3 = 0,79 U* 3 x 4 = 0,53 U* 3 x 4 = 0,75
U* 3 x 4 = 0,70 U* 3 x 4 = 1,36 U* 3 x 5 = 0,49 U* 3 x 5 = 2,76
U* 3 x 5 = 0,90 U* 3 x 5 = 1,18 U* 4 x 4 = 1,58 U* 3 x 6 = 0,73
U* 3 x 6 = 1,02 U* 3 x 6 = 2,04 U* 4 x 5 = 0,68 U* 4 x 4 = 1,13
U* 3 x 7 = 1,39 U* 4 x 4 = 1,15 U* 5 x 5 = 9,50 U* 4 x 5 = 0,70
U* 3 x 8 = 1,73 U* 4 x 5 = 0,53 U* 4 x 6 = 1,05
U* 4 x 4 = 3,66 U* 4 x 6 = 1,23 U* 5 x 5 = 2,08
U* 4 x 5 = 0,78 U* 5 x 5 = 0,49 U* 6 x 6 = 1,60
U* 4 x 6 = 0,77
U* 4 x 7 = 0,33
U* 5 x 5 = 1,68
U* 5 x 7 = 0,36
U* 6 x 6 = 3,68

MÜLLROSE U* 1 x   3 = 1,31 U* 1 x   4 = 2,40 U* 1 x   1 = 5,17 U* 1 x   3 = 1,42
Altbestand U* 1 x   4 = 0,73 U* 2 x   2 = 1,37 U* 1 x   2 = 1,00 U* 1 x   4 = 1,00

U* 1 x   6 = 0,79 U* 2 x   3 = 0,53 U* 1 x   4 = 0,51 U* 2 x   2 = 2,97
U* 3 x   3 = 1,17 U* 2 x   4 = 0,73 U* 1 x   5 = 1,72 U* 2 x   3 = 0,53
U* 3 x   4 = 0,29 U* 2 x   5 = 1,56 U* 2 x   2 = 1,26 U* 2 x   4 = 0,85
U* 3 x   6 = 0,80 U* 2 x   6 = 1,64 U* 2 x   3 = 0,43 U* 2 x   5 = 0,52
U* 3 x   7 = 1,73 U* 3 x   3 = 0,87 U* 2 x   4 = 1,18 U* 3 x   3 = 1,40
U* 4 x   4 = 5,04 U* 3 x   4 = 1,16 U* 2 x   5 = 0,51 U* 3 x   4 = 0,50
U* 4 x   6 = 1,43 U* 3 x   5 = 1,38 U* 3 x   3 = 3,57 U* 3 x   5 = 0,81
U* 5 x   6 = 4,11 U* 3 x   6 = 3,29 U* 3 x   4 = 1,58 U* 4 x   4 = 2,35
U* 6 x   6 = 1,25 U* 4 x   4 = 1,35 U* 3 x   5 = 0,94 U* 5 x   5 = 8,33

U* 4 x   5 = 0,26 U* 4 x   4 = 1,36
U* 5 x   5 = 2,31 U* 4 x   5 = 0,49
 U* 5 x   5 = 3,39



Reproduktion in Beständen der Traubeneiche
8. Anhang

XLIV

Assortative Paarungspräferenzen U* aller 44 Bestände an vier Genorten (Fortsetzung Tabelle 21)
ADH-A AP-A (LAP) AP-B  (AAP) EST-A

MÜLLROSE U* 1 x   3 = 1,72 U* 2 x   2 = 2,04 U* 1 x   2 = 2,41 U* 2 x   2 = 3,30
Baumschule U* 1 x   4 = 1,14 U* 2 x   4 = 0,59 U* 2 x   2 = 1,23 U* 2 x   3 = 1,13

U* 2 x   3 = 1,39 U* 2 x   5 = 0,98 U* 2 x   3 = 1,46 U* 2 x   4 = 0,33
U* 2 x   6 = 1,52 U* 3 x   3 = 2,76 U* 2 x   4 = 0,75 U* 3 x   3 = 1,42
U* 3 x   3 = 1,38 U* 3 x   4 = 1,28 U* 2 x   5 = 0,85 U* 3 x   4 = 0,61
U* 3 x   4 = 0,44 U* 4 x   4 = 1,26 U* 3 x   4 = 0,77 U* 3 x   5 = 0,70
U* 3 x   5 = 0,53 U* 4 x   5 = 1,44 U* 4 x   4 = 1,27 U* 3 x   6 = 2,98
U* 3 x   6 = 0,58 U* 6 x   6 = 40,00 U* 4 x   5 = 1,04 U* 4 x   4 = 1,57
U* 3 x   7 = 0,72   U* 5 x   5 = 1,98 U* 4 x   5 = 0,99
U* 4 x   4 = 2,22 U* 5 x   5 = 4,44
U* 4 x   5 = 0,58
U* 4 x   6 = 1,48
U* 4 x   7 = 2,28
U* 5 x   5 = 4,44
U* 5 x   6 = 1,48
U* 6 x   6 = 1,48
U* 6 x   7 = 1,52

MÜLLROSE U* 1 x   3 = 0,72 U* 1 x   1 = 61,22 U* 1 x   1 = 10,38 U* 1 x   1 = 20,83
Bestandes- U* 1 x   5 = 5,38 U* 1 x   2 = 0,64 U* 1 x   2 = 1,11 U* 1 x   2 = 1,60
absaat ‘96 U* 2 x   2 = 4,12 U* 1 x   4 = 0,42 U* 1 x   4 = 1,00 U* 1 x   3 = 1,50

U* 2 x   3 = 13,72 U* 2 x   2 = 1,92 U* 2 x   2 = 1,15 U* 2 x   2 = 3,78
U* 2 x   4 = 7,61 U* 2 x   3 = 0,20 U* 2 x   3 = 0,88 U* 2 x   3 = 0,71
U* 3 x   3 = 1,04 U* 2 x   4 = 0,55 U* 2 x   4 = 0,94 U* 2 x   4 = 0,84
U* 3 x   4 = 0,70 U* 2 x   5 = 0,76 U* 2 x   5 = 0,68 U* 2 x   5 = 0,81
U* 3 x   5 = 1,07 U* 3 x   3 = 2,49 U* 3 x   3 = 2,19 U* 2 x   6 = 0,33
U* 3 x   6 = 1,17 U* 3 x   4 = 1,52 U* 3 x   4 = 0,66 U* 3 x   3 = 1,75
U* 4 x   4 = 1,60 U* 3 x   5 = 0,33 U* 3 x   5 = 1,15 U* 3 x   4 = 0,54
U* 4 x   5 = 0,78 U* 4 x   4 = 1,31 U* 4 x   4 = 1,40 U* 3 x   5 = 0,62
U* 4 x   6 = 0,97 U* 4 x   5 = 0,72 U* 4 x   5 = 0,62 U* 3 x   6 = 0,31
U* 5 x   5 = 1,97 U* 5 x   5 = 3,18 U* 5 x   5 = 3,31 U* 4 x   4 = 1,49
U* 6 x   6 = 1,06 U* 5 x   6 = 10,92 U* 4 x   5 = 0,80

U* 4 x   6 = 1,69
U* 5 x   5 = 3,13
U* 5 x   6 = 0,19
U* 6 x   6 = 3,86

MÜLLROSE U* 1 x   5 = 21,80 U* 1 x   4 = 1,60 U* 1 x   2 = 0,51 U* 1 x   3 = 3,35
Bestandes- U* 2 x   3 = 0,41 U* 2 x   2 = 2,93 U* 1 x   4 = 0,79 U* 2 x   2 = 2,64
absaat ‘97 U* 2 x   4 = 6,76 U* 2 x   3 = 0,06 U* 1 x   5 = 4,55 U* 2 x   3 = 0,58

U* 2 x   5 = 3,42 U* 2 x   4 = 0,42 U* 2 x   2 = 1,19 U* 2 x   4 = 0,90
U* 3 x   3 = 1,03 U* 2 x   5 = 1,96 U* 2 x   3 = 0,83 U* 2 x   6 = 1,23
U* 3 x   4 = 0,67 U* 3 x   3 = 1,84 U* 2 x   4 = 0,84 U* 3 x   3 = 1,66
U* 3 x   5 = 1,04 U* 3 x   4 = 1,11 U* 2 x   5 = 0,74 U* 3 x   4 = 0,70
U* 3 x   6 = 1,06 U* 3 x   5 = 1,03 U* 3 x   3 = 2,81 U* 3 x   5 = 1,88
U* 3 x   7 = 1,39 U* 4 x   4 = 1,26 U* 3 x   4 = 0,76 U* 4 x   4 = 1,28
U* 4 x   4 = 2,64 U* 4 x   5 = 0,58 U* 3 x   5 = 1,25 U* 4 x   5 = 0,13
U* 4 x   6 = 2,54 U* 5 x   6 = 16,67 U* 4 x   4 = 1,46 U* 4 x   6 = 0,73

U* 4 x   5 = 0,58 U* 5 x   5 = 10,39
U* 5 x   5 = 2,89 U* 6 x   6 = 13,77

PEITZ U* 1 x 3 = 0,94 U* 2 x 2 = 2,29 U* 1 x 1 = 25,00 U* 2 x 2 = 2,03
Altbestand U* 1 x 4 = 1,95 U* 2 x 3 = 0,21 U* 1 x 2 = 0,47 U* 2 x 3 = 0,58

U* 1 x 6 = 1,26 U* 2 x 4 = 0,86 U* 1 x 4 = 0,90 U* 2 x 4 = 0,67
U* 3 x 3 = 1,11 U* 2 x 5 = 0,72 U* 2 x 2 = 1,35 U* 2 x 5 = 3,97
U* 3 x 4 = 0,12 U* 3 x 3 = 1,66 U* 2 x 3 = 0,53 U* 3 x 3 = 2,27
U* 3 x 6 = 0,90 U* 3 x 4 = 0,86 U* 2 x 4 = 0,74 U* 3 x 4 = 0,50
U* 3 x 7 = 1,50 U* 3 x 5 = 1,43 U* 2 x 5 = 0,15 U* 4 x 4 = 1,48
U* 4 x 4 = 12,21 U* 3 x 6 = 3,06 U* 3 x 3 = 4,62
U* 4 x 6 = 0,39 U* 3 x 7 = 4,59 U* 3 x 4 = 0,87
U* 5 x 6 = 5,05 U* 4 x 4 = 1,27 U* 4 x 4 = 1,42
U* 6 x 6 = 1,50 U* 4 x 5 = 0,16 U* 4 x 5 = 1,66

U* 4 x 6 = 0,70 U* 5 x 5 = 7,32
U* 5 x 5 = 7,32



Reproduktion in Beständen der Traubeneiche
8. Anhang

XLV

Assortative Paarungspräferenzen U* aller 44 Bestände an vier Genorten (Fortsetzung Tabelle 21)
ADH-A AP-A (LAP) AP-B  (AAP) EST-A

PEITZ U* 1 x 3 = 0,31 U* 2 x 2 = 2,87 U* 1 x 2 = 0,94 U* 2 x 2 = 3,17
Bestandes- U* 1 x 5 = 7,46 U* 2 x 3 = 0,58 U* 1 x 3 = 2,24 U* 2 x 3 = 1,18
absaat ‘96 U* 1 x 6 = 1,99 U* 2 x 4 = 0,45 U* 1 x 4 = 1,11 U* 2 x 4 = 0,89

U* 2 x 2 = 24,22 U* 2 x 5 = 1,31 U* 2 x 2 = 1,07 U* 2 x 5 = 0,83
U* 2 x 5 = 3,07 U* 3 x 3 = 4,94 U* 2 x 3 = 0,68 U* 2 x 6 = 0,64
U* 2 x 6 = 1,26 U* 3 x 4 = 0,42 U* 2 x 4 = 1,01 U* 3 x 3 = 1,97
U* 2 x 7 = 68,63 U* 3 x 5 = 1,97 U* 2 x 5 = 1,01 U* 3 x 4 = 1,00
U* 3 x 3 = 1,22 U* 4 x 4 = 1,30 U* 3 x 3 = 1,88 U* 3 x 5 = 0,33
U* 3 x 4 = 0,22 U* 4 x 5 = 0,75 U* 3 x 4 = 1,03 U* 3 x 6 = 0,47
U* 3 x 5 = 1,22 U* 5 x 5 = 0,81 U* 3 x 5 = 1,48 U* 4 x 4 = 1,14
U* 3 x 6 = 1,12 U* 5 x 6 = 12,54 U* 4 x 4 = 1,24 U* 4 x 5 = 0,41
U* 4 x 4 = 5,01 U* 4 x 5 = 0,29 U* 4 x 6 = 0,73
U* 4 x 6 = 0,38 U* 5 x 5 = 2,31 U* 5 x 5 = 7,41
U* 5 x 5 = 1,56 U* 6 x 6 = 3,87
U* 6 x 6 = 1,51

SCHWEINFURT U* 1 x 3 = 1,53 U* 2 x 2 = 2,30 U* 1 x 2 = 1,89 U* 1 x 1 = 100,00
Altbestand U* 1 x 6 = 0,98 U* 2 x 4 = 0,70 U* 2 x 2 = 1,13 U* 2 x 2 = 1,89

U* 2 x 6 = 3,32 U* 2 x 5 = 1,54 U* 2 x 3 = 0,61 U* 2 x 3 = 0,91
U* 3 x 3 = 1,36 U* 3 x 3 = 0,85 U* 2 x 4 = 0,91 U* 2 x 4 = 0,19
U* 3 x 4 = 0,36 U* 3 x 4 = 1,64 U* 2 x 5 = 0,33 U* 3 x 3 = 1,35
U* 3 x 5 = 0,70 U* 3 x 5 = 0,70 U* 3 x 3 = 3,16 U* 3 x 4 = 0,84
U* 3 x 6 = 0,76 U* 4 x 4 = 0,92 U* 3 x 4 = 0,37 U* 4 x 4 = 1,98
U* 3 x 7 = 1,06 U* 4 x 5 = 0,66 U* 3 x 5 = 0,94
U* 3 x 8 = 0,71 U* 5 x 5 = 2,52 U* 4 x 4 = 1,90
U* 4 x 4 = 3,19 U* 4 x 5 = 1,53
U* 4 x 5 = 1,18 U* 5 x 5 = 11,89
U* 4 x 6 = 1,04
U* 4 x 7 = 3,42
U* 5 x 6 = 1,75
U* 6 x 6 = 1,19
U* 6 x 8 = 2,21  

SCHWEINFURT U* 2 x 3 = 1,37 U* 2 x 2 = 1,51 U* 1 x 2 = 1,76 U* 1 x 3 = 7,16
Bestandes- U* 3 x 3 = 1,00 U* 2 x 4 = 0,83 U* 2 x 2 = 1,02 U* 2 x 2 = 2,78
absaat ‘96 U* 3 x 4 = 0,87 U* 2 x 5 = 0,82 U* 2 x 3 = 0,98 U* 2 x 3 = 0,56

U* 3 x 5 = 0,85 U* 3 x 3 = 6,43 U* 2 x 4 = 0,94 U* 2 x 4 = 0,83
U* 3 x 6 = 1,18 U* 3 x 4 = 1,30 U* 2 x 5 = 0,99 U* 2 x 5 = 0,20
U* 3 x 7 = 1,60 U* 4 x 4 = 1,09 U* 3 x 3 = 3,33 U* 2 x 6 = 0,87
U* 4 x 4 = 5,04 U* 4 x 5 = 0,66 U* 3 x 4 = 0,52 U* 3 x 3 = 2,75
U* 4 x 5 = 0,57 U* 5 x 5 = 6,16 U* 4 x 4 = 1,30 U* 3 x 4 = 0,64
U* 5 x 5 = 2,13 U* 4 x 5 = 1,00 U* 3 x 5 = 0,84
U* 5 x 6 = 1,43 U* 5 x 5 = 3,17 U* 3 x 6 = 0,55

U* 4 x 4 = 1,45
U* 4 x 5 = 0,44
U* 4 x 6 = 0,91
U* 5 x 5 = 5,07
U* 5 x 6 = 0,30
U* 6 x 6 = 2,18

UFFENHEIM U* 1 x 6 = 2,79 U* 2 x 2 = 3,66 U* 1 x 2 = 0,89 U* 1 x 1 = 44,44
Altbestand U* 3 x 3 = 1,70 U* 2 x 4 = 0,70 U* 1 x 3 = 3,94 U* 1 x 3 = 1,19

U* 3 x 4 = 0,26 U* 2 x 5 = 1,49 U* 2 x 2 = 1,08 U* 2 x 2 = 1,59
U* 3 x 5 = 0,23 U* 3 x 3 = 1,39 U* 2 x 3 = 0,75 U* 2 x 3 = 0,72
U* 3 x 6 = 0,60 U* 3 x 4 = 1,03 U* 2 x 4 = 0,90 U* 2 x 4 = 0,56
U* 4 x 4 = 2,42 U* 3 x 5 = 0,92 U* 2 x 5 = 1,34 U* 3 x 3 = 1,00
U* 4 x 5 = 1,61 U* 3 x 7 = 4,85 U* 3 x 3 = 3,04 U* 3 x 4 = 1,34
U* 4 x 6 = 1,40 U* 4 x 4 = 1,08 U* 3 x 4 = 0,59 U* 4 x 4 = 1,29
U* 5 x 5 = 4,16 U* 4 x 5 = 0,95 U* 4 x 4 = 0,72
U* 5 x 6 = 1,40 U* 5 x 5 = 0,94 U* 4 x 5 = 0,99
U* 6 x 6 = 1,15
U* 6 x 7 = 2,79
U* 6 x 8 = 2,70



Reproduktion in Beständen der Traubeneiche
8. Anhang

XLVI

Assortative Paarungspräferenzen U* aller 44 Bestände an vier Genorten (Fortsetzung Tabelle 21)
ADH-A AP-A (LAP) AP-B  (AAP) EST-A

UFFENHEIM U* 3 x 3 = 0,99 U* 1 x 2 = 3,89 U* 1 x 1 = 9,60 U* 1 x 1 = 41,42
Bestandes- U* 3 x 4 = 1,20 U* 2 x 2 = 1,78 U* 1 x 2 = 0,68 U* 1 x 3 = 0,95
absaat ‘96 U* 3 x 5 = 0,78 U* 2 x 3 = 0,74 U* 1 x 4 = 0,95 U* 1 x 4 = 0,60

U* 3 x 6 = 1,09 U* 2 x 4 = 0,64 U* 1 x 5 = 2,16 U* 2 x 2 = 2,15
U* 3 x 7 = 1,28 U* 2 x 5 = 0,67 U* 2 x 2 = 1,11 U* 2 x 3 = 1,27
U* 4 x 6 = 0,90 U* 3 x 3 = 0,86 U* 2 x 3 = 1,16 U* 2 x 4 = 0,52
U* 5 x 5 = 2,19 U* 3 x 4 = 1,31 U* 2 x 4 = 0,78 U* 2 x 5 = 1,12
U* 5 x 6 = 1,53 U* 4 x 4 = 1,15 U* 2 x 5 = 0,81 U* 3 x 3 = 1,75
U* 6 x 6 = 0,45 U* 4 x 5 = 1,01 U* 3 x 3 = 1,46 U* 3 x 4 = 0,47

U* 5 x 5 = 2,90 U* 3 x 4 = 0,34 U* 3 x 5 = 1,46
U* 5 x 6 = 17,41 U* 3 x 5 = 1,92 U* 4 x 4 = 1,55

U* 4 x 4 = 1,87 U* 4 x 5 = 0,39
U* 4 x 5 = 0,66 U* 4 x 6 = 1,47
U* 5 x 5 = 1,94 U* 5 x 5 = 4,00

U* 6 x 6 = 8,13

UFFENHEIM U* 1 x 4 = 2,44 U* 1 x 5 = 9,02 U* 1 x 2 = 1,21 U* 1 x 3 = 3,33
Bestandes- U* 1 x 5 = 6,02 U* 2 x 2 = 2,15 U* 1 x 3 = 2,11 U* 2 x 3 = 0,58
absaat ‘97 U* 1 x 7 = 2,40 U* 2 x 3 = 0,30 U* 1 x 4 = 0,71 U* 2 x 4 = 1,27

U* 2 x 3 = 1,33 U* 2 x 4 = 0,63 U* 2 x 2 = 1,14 U* 2 x 5 = 2,43
U* 2 x 5 = 3,24 U* 2 x 5 = 0,59 U* 2 x 3 = 1,08 U* 3 x 3 = 1,36
U* 3 x 3 = 1,10 U* 3 x 3 = 3,13 U* 2 x 4 = 0,70 U* 3 x 4 = 0,77
U* 3 x 4 = 0,61 U* 3 x 4 = 1,04 U* 2 x 5 = 0,84 U* 3 x 5 = 1,03
U* 3 x 5 = 0,63 U* 3 x 5 = 0,79 U* 3 x 3 = 1,89 U* 3 x 6 = 1,06
U* 3 x 6 = 1,21 U* 3 x 6 = 3,37 U* 3 x 4 = 0,66 U* 4 x 4 = 1,18
U* 3 x 7 = 1,27 U* 4 x 4 = 1,17 U* 3 x 5 = 0,45 U* 4 x 5 = 0,68
U* 4 x 4 = 2,26 U* 4 x 5 = 1,11 U* 4 x 4 = 1,85 U* 4 x 6 = 1,30
U* 4 x 5 = 1,81 U* 4 x 6 = 1,47 U* 4 x 5 = 0,87 U* 5 x 5 = 1,89
U* 4 x 6 = 1,24 U* 5 x 5 = 1,23 U* 5 x 5 = 3,12
U* 4 x 7 = 0,36
U* 5 x 5 = 1,02
U* 5 x 6 = 0,78
U* 5 x 7 = 1,07
U* 6 x 6 = 0,70
U* 7 x 7 = 1,31


