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Abstract

Genetische Vielfalt ist Grundvoraussetzung dafiir, dass sich Arten an sich dndernde Umweltbedingungen wie
den Klimawandel anpassen und gegeniiber extremen Umweltereignissen resilient sind. Bei der kiinstlichen Ver-
jingung zukunftsfahiger Baumbestande sollte deshalb genetisch vielféltiges Vermehrungsgut (Saat- und Pflanz-
gut) verwendet werden. Die Beerntung von Saatgut erfolgt heute jedoch aus Effizienz- und Kostengriinden
haufig opportunistisch und nicht mit dem Ziel, eine hohe genetische Vielfalt zu erreichen. Die Anpassungsfa-
higkeit des gesammelten Saatguts kdnnte dadurch eingeschrénkt sein. Mit molekulargenetischen Analysen von
216 (potenziellen) Mutterbdaumen und 1037 Eicheln untersuchten wir in je einem Samenerntebestand fiir Stiel-
und Traubeneiche, wie sich die Samenerntestrategie auf die neutrale, nicht fitness-relevante genetische Vielfalt
des Saatguts auswirkt. Unsere Resultate zeigen, dass die genetische Vielfalt des Saatguts vor allem von der Anzahl
Mutterbaume und Eicheln pro Mutterbaum abhangt. Bereits 100 Eicheln reichten, um fast die gesamte geneti-
sche Vielfalt aller Eicheln eines Mutterbaumes zu sammeln, was mit der gangigen Samenerntepraxis gegeben
ist. Um 75-95% der totalen genetischen Vielfalt eines Samenerntebestandes zu erreichen, waren 19-43 Mut-
terbdume notwendig — also deutlich mehr als in der Praxis tblich. Die Samenernte in verschiedenen Sektoren
(Waldabschnitten) und die Vermeidung von nahe gelegenen Halbgeschwistern hatten hingegen einen gerin-
gen Einfluss. Zusammenfassend sollte sich die Samenernte also auf eine méglichst hohe Anzahl Mutterbaume
fokussieren, was bei den Eichen mit kleinem finanziellem Aufwand mdglich ist. Wegen der Anpassung an klein-
raumige Standorteigenschaften wiirde sich die Samenernte in mehreren Sektoren aber wohl lohnen, wenn sich
diese hinsichtlich ihrer 6kologischen Eigenschaften unterscheiden. Diese Erkenntnisse unterstreichen die Not-
wendigkeit von praktischen Hinweisen und Richtlinien zur Optimierung der Samenernte. Zudem sind sie eine
niitzliche Grundlage fiir die strategische Planung von Baumschulen und tragen zur Anpassungsfahigkeit unse-
rer Baumarten und zur Resilienz des zukiinftigen Waldes bei.

Keywords: genetic diversity, genetic resources, forest reproductive material, microsatellites, Quercus, seed col-
lection
doi: 10.3188/5zf.2024.0116

* WSL, Zircherstrasse 111, CH-8903 Birmensdorf, E-Mail christian.rellstab@wsl.ch

enetische Vielfalt ist ein wichtiger Bestand-

teil der Biodiversitdt. Sie ist Grundvorausset-

zung dafiir, dass sich Arten an sich dndern-
de Umweltbedingungen wie etwa den Klimawandel
anpassen konnen. Eine hohe genetische Vielfalt er-
hoht ausserdem die Resilienz von Arten und Popu-
lationen gegeniiber extremen Umweltereignissen.
Im Vergleich zu evolutiven Prozessen verlaufen Um-
weltverdnderungen wie der Klimawandel oft sehr
schnell. Die limitierten Wanderungsmaoglichkeiten
und die lange Generationszeit von Baumarten er-
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schweren deren Anpassungsfahigkeit (Petit & Hampe
2006). Damit zukiinftige Baumbestande auf Umwelt-
verdnderungen reagieren konnen, sollte bei Pflan-
zungen genetisch vielfaltiges Vermehrungsgut (Saat-
und Pflanzgut) verwendet werden.

In der Schweiz besteht jedoch ein Mangel an
verbindlichen Richtlinien und Information zur Sa-
menernte (Frank et al 2017). Eine Umfrage inner-
halb des Forschungsprogramms «Wald und Klima-
wandel» der WSL ergab, dass nur in sechs Kantonen
Richtlinien fiir die Beerntung von forstlichem Ver-
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Abb 1 Die beprobten Samenerntebestdnde in Biilach (links) und Méhlin (rechts) mit Einteilung in verschiedene Sektoren sowie Anzahl analysierter Bdume
(N, rote Punkte). Kartengrundlage: swisstopo

mehrungsgut bestehen. Faktoren wie Erreichbarkeit,
Fruktifikation und Wuchsform der Erntebdume be-
stimmen daher oft, wie und wo das Saatgut gesam-
melt wird. Das kann dazu fiithren, dass nur wenige,
nahe beieinanderstehende und stark fruktifizierende
Mutterbdume berticksichtigt werden und damit po-
tenziell Halbgeschwister oder sogar Vollgeschwister
beerntet werden.

Alle diese Faktoren wirken sich vermutlich ne-
gativ auf die genetische Vielfalt des Saatguts aus. Im
Gegensatz dazu sollte eine gréssere Anzahl an ver-
wendeten Mutterbdumen und gesammelten Eicheln
die genetische Vielfalt erhohen. Die rdumliche An-
ordnung der beprobten Mutterbdume kann wichtig
sein, weil mit zunehmender Distanz der Verwandt-
schaftsgrad zwischen Individuen und Populationen
oft abnimmt. Ausserdem kdnnten Mutterbdume an
kleinrdumig variierende Umweltfaktoren wie Boden
und Mikroklima angepasst sein. Der Einfluss der Sa-
menerntestrategie auf die genetische Vielfalt des
Saatguts wurde bisher jedoch nur in wenigen Baum-
arten untersucht (Blanc-Jolivet & Degen 2014, Iwai-
zumi et al 2023), und in der Praxis fehlen verldssli-
che Angaben dazu.

Hier untersuchen wir am Beispiel von je einem
Samenerntebestand fiir Stiel- und Traubeneiche, wie
sich die Samenerntestrategie auf die genetische Viel-
falt des Saatguts auswirkt. Wir benutzen die neut-
rale, nicht fitness-relevante genetische Vielfalt als
Néherungsvariable fiir das Anpassungspotenzial ei-
nes Waldbestandes. Folgende Fragen wollen wir be-
antworten:

1. Welcher Anteil der vorhandenen genetischen
Vielfalt wird bei zunehmender Anzahl beprobter
Mutterbdume und Eicheln reprdsentiert?

2. Erhoht die Beprobung von verschiedenen Sek-
toren (Waldabschnitten) die genetische Vielfalt des
Saatguts?

3. Wie stark reduziert die Beprobung von Halb-
geschwistern die genetische Vielfalt?
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Zum Schluss diskutieren wir die Resultate im
Zusammenhang mit dem Aufwand (Kosten) fiir ver-
schiedene Samenerntestrategien.

Material und Methoden

Im Herbst 2022 beprobten wir zwei Eichen-
Samenerntebestinde und untersuchten ihre mole-
kular-genetische Vielfalt. Der Bestand Biilach (ZH)
ist autochthon und dient der Samenernte von Trau-
beneichen (Q. petraea). Der Samenerntebestand Moh-
lin (AG) wird seit iber 50 Jahren mit Stieleiche
(Q. robur) verjiingt. Die jiingeren Bestdnde bestehen
aus verschiedenen Herkiinften aus der Schweiz und
Stddeutschland. Die Erntebdaume beider Bestande
werden fiir die Samenernte freigestellt, um Fruktifi-
kation und Erreichbarkeit zu verbessern. Die zwei
Bestdnde teilten wir in fiinf (Biillach) und vier (M6h-
lin) verschiedene Sektoren ein, in denen wir Gewebe
von 10 bis 31 potenziellen Mutterbdumen beprob-
ten (Abbildung 1). Insgesamt sammelten wir Knos-
pen oder Kambium von 111 (Biilach) und 109 (M&h-
lin) geo-referenzierten Biumen. Zusdtzlich ernteten
wir von 14 Traubeneichen (Sektoren B1, B2 und BS)
in Biilach je 200 Eicheln direkt vom Boden oder mit
Netzen. In Mohlin gab es zu wenig Eicheln fiir un-
sere Analysen.

Genetische Analysen

Fiir die molekulargenetischen Analysen ver-
wendeten wir acht Mikrosatelliten, die speziell fiir
Trauben- und Stieleiche entwickelt wurden (Gui-
choux et al 2011). Mikrosatelliten sind meist nicht
kodierende, repetitive DNA-Sequenzen im Erbgut,
die viele Allele (Varianten) besitzen, die sich in der
Fragmentldnge unterscheiden. Die DNA extrahier-
ten wir mit dem sbeadex maxi plant kit (LGC Geno-
mics) aus den Silikagel-getrockneten Knospen- und
Kambiumproben und aus den bei -20 °C gefrorenen

CONNAISSANCES
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Abb 2 Durchschnittliche genetische Vielfalt und deren Standardabweichung bei 1 bis 23
beprobten Mutterbdumen (schwarze Punkte und Fehlerbalken) am Beispiel von Sektor B1
in Biilach. Armax zeigt das theoretische Maximum (Asymptote) der genetischen Vielfalt an.
Die drei Perzentilwerte bei 50%, 75% und 95% geben die Anzahl Mutterbdume an, die
beerntet werden miissen, um diesen Anteil der genetischen Vielfalt zu erreichen.

Eicheln. Fiir die Bestimmung der Fragmentlingen
benutzten wir einen ABI-3500 Series Genetic Ana-
lyzer und die Software GENEMAPPER S (Applied Bio-
systems). Die Eichenarten der Schweiz sind im Wald
nicht einfach zu identifizieren, ausserdem kreuzen
sie sich regelmassig (Rellstab et al 2016, Rellstab et
al 2023). Deshalb schitzten wir zuerst den Anteil des
Erbguts jedes Baumes an Stiel- und Traubeneiche
mithilfe des Programms STRUCTURE (Pritchard et
al 2000). Biume mit einem Anteil von mehr als 50%
der falschen Eichenart schlossen wir fiir weitere Ana-
lysen aus. Danach entfernten wir diejenigen Eicheln
vom Datensatz, die einen einfachen Mutterschafts-
test nicht bestanden. Das heisst: Sie mussten tiber
mindestens ein gemeinsames Allel mit der potenzi-
ellen Mutter in jedem der acht Mikrosatelliten ver-
fiigen. Zudem wéhlten wir jene 12 Biilacher Biume
mit der hochsten Anzahl Eicheln fiir die Analyse
aus. Den Verwandtschaftsgrad (r) der Mutterbdume
berechneten wir mit dem R-Package RELATEDNESS
(Queller & Goodnight 1989). Baume mit einem Wert
r > 0.25, die im gleichen Sektor vorkommen, defi-
nierten wir als Halbgeschwister, diejenigen mitr > 0.5
als Vollgeschwister.

Genetische Vielfalt verschiedener

Samenerntestrategien

Fiir alle Analysen berechneten wir mit dem R-
Package DIVERSITY (Keenan et al 2013) die geneti-
sche Vielfalt: Sie ist hier definiert als die gemittelte
Anzahl Allele (Ar, allelische Vielfalt/Reichtum) aller
acht Mikrosatelliten. Will man die genetische Viel-
falt bei der Samenernte optimieren und den Bestand
so gut wie moglich reprdsentieren, sollten moglichst
viele Genvarianten (Allele) gesammelt werden. Da-
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her ist in unserem Fall Ar das ideale Mass fiir die ge-
netische Vielfalt. Den Sektor B3 in Biilach mit nur
zehn Mutterbaumen schlossen wir von der Analyse
aus. In den verbleibenden acht Sektoren wahlten wir
zufdllig je 23 Baume (grosste gemeinsame Anzahl
Baume in den iibrigen Sektoren) fiir die Analyse aus.
Ahnlich reduzierten wir die Anzahl Eicheln pro
Baum auf 60, da wir einige Eicheln wegen Ausfillen
bei der Laboranalyse und wegen des oben beschrie-
ben Mutterschaftstests ausschlossen.

Die verschiedenen Samenerntestrategien si-
mulierten wir mit einem sogenannten Resampling
(randomisierte Stichprobenwiederholung, Ziehen
ohne Zuriicklegen). Bei dieser Methode wihlten wir
in der Software R je nach Fragestellung 10000-mal
zuféllig Mutterbdume oder Eicheln aus der Gesamt-
menge aus, bestimmten die entsprechende geneti-
sche Vielfalt fiir jede zufdllige Stichprobe und be-
rechneten dann Mittelwert und Standardabweichung
aller Stichproben. Im Folgenden beschreiben wir
kurz das Vorgehen fiir die drei oben gestellten Fra-
gen:

1) Effekt der Anzahl Mutterbdume und Eicheln

auf die genetische Vielfalt

Hier berechneten wir fiir jeden Sektor fiir 1 bis
23 Mutterbdume die durchschnittliche genetische
Vielfalt und deren Standardabweichung (Abbil-
dung 2, Beispiel fiir Sektor B1). Anhand eines asym-
ptotischen Regressionsmodells beschrieben wir
dann, wie die genetische Vielfalt mit der Anzahl
Baume steigt (Abbildung 2, rote Kurve) und berech-
neten so das theoretische Maximum der genetischen
Vielfalt (Armax, Asymptote). Danach bestimmten wir
fur drei Schwellenwerte (50%, 75% und 95% von
Armax) die genetische Vielfalt und die Anzahl Baume,
die dafiir beprobt werden miissten. Das exakt glei-
che Verfahren wendeten wir auch fiir die Anzahl Ei-
cheln (1 bis 60) pro Baum an.

2) Effekt der Anzahl Sektoren auf die genetische

Vielfalt

Der Effekt der rdumlichen Anordnung (An-
zahl Sektoren) der beprobten Bdume untersuchten
wir ebenfalls mit der Resampling-Methode, dabei
hielten wir die Anzahl Baume konstant bei 12. Fiir
beide Standorte wéhlten wir also immer zufillig je
12 Bdume aus einem zufélligen Sektor aus, dann je
6 Biaume aus zwei Sektoren, je 4 Biume aus drei Sek-
toren und je 3 Baume aus vier Sektoren. Zusatzlich
fihrten wir einen Isolation-by-Distance-Test durch,
der untersucht, ob Biume, die weiter voneinander
entfernt sind, auch genetisch stdrker differenziert
sind. Dafiir berechneten wir die geografischen Dis-
tanzen (Zentroide) und genetische Differenzierung
(FST) zwischen allen Sektoren und untersuchten mit
einem einseitigen Mantel-Test, ob es eine positive
Korrelation zwischen den beiden Grossen gibt.

Schweiz Z Forstwes 175 (2024) 3: 116-123



3) Effekt von Halbgeschwistern auf die genetische

Vielfalt des Saatguts

Die genetische Vielfalt von Eicheln aus
nahe erwandten (r > 0.25) oder entfernt verwand-
ten (r < 0.25) Mutterbdumen ermittelten wir fir je
120 Eicheln von allen paarweisen Kombinationen
im gleichen Sektor. Die potenziellen Viter unter-
suchten wir anhand einer Vaterschaftsanalyse mit
CERVUS 3.0.7 (Kalinowski et al 2007). Das Pro-
gramm liefert den wahrscheinlichsten Vater aus al-
len untersuchten Biumen bei bekannter Mutter. Wie
beim Mutterschaftstest berticksichtigten wir nur die-
jenigen Baume als Viter, die in allen acht Markern
mindestens eine Genvariante gemeinsam mit dem
Nachkommen besassen.

Resultate

1) Effekt der Anzahl Mutterbdume und Eicheln auf

die genetische Vielfalt

Von den urspriinglich 220 beprobten Mutter-
baumen mussten wir vier wegen falscher Artzuge-
horigkeit vom Datensatz entfernen. Dies resultierte
in je 108 Mutterbaumen pro Erntebestand (Abbil-

B2
B4
B5
M1
M2
M3
M4

8.62
9.58
8.26
8.21
8.62
7.62
8.97
8.14

9.95 7
11.73 9 19 43
9.88 8 18 40
9.56 7 16 37
10.05 8 17 37
8.76 7 16 36
10.66 8 17 39
9.47 7 16 37

Tab 1 Effekt der Anzahl Mutterbdume auf die genetische Vielfalt. Ar: allelische Vielfalt fiir
alle 23 Mutterbdume pro Sektor (B = Biilach, M = M6hlin). Armey: theoretische maximale
allelische Vielfalt. Die Spalten N50%, N75% und N95% zeigen die Anzahl zu beprobender
Mutterbdume, um jeweils 50%, 75% und 95% von Armax zu erreichen.

B101

B102
B103
B105
B202
B203
B204
B205
B501

B502
B503
B505

10.05
8.29
8.21
9.54

10.54
9.90
8.80
9.87
9.20
5.55
9.30
ON2)

10.89
8.50 9 24 56
8.45 9 25 56
10.23 12 33 74
12,25 18 43 100
10.88 14 35 82
9.17 10 28 59
10.74 14 35 80
10.33 15 39 89
6.02 8 31 77
9.73 10 28 65
9.60 1 30 68

Tab 2 Effekt der Anzahl Eicheln auf die genetische Vielfalt des Saatguts in Biilach.

Ar: allelische Vielfalt fiir alle 60 Eicheln. Armax: theoretische maximale allelische Vielfalt.
Die Spalten N50%, N75% und N95% zeigen die Anzahl zu beprobender Eicheln, um je-
weils 50%, 75% und 95% von Armax zu erreichen.
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dung 1), von denen wir je 92 fiir die Berechnung der
genetischen Vielfalt verwendeten. Im Ganzen geno-
typisierten wir 1383 Eicheln von 14 Mutterbaumen.
Davon entfernten wir 346 vom Datensatz, weil sie
dem jeweiligen Mutterbaum nicht zugeordnet wer-
den konnten (2-35% der Eicheln pro Mutterbaum).
Fiir die finalen Analysen wihlten wir dann zufallig
720 Eicheln (je 60 pro Baum) von 12 Traubeneichen
aus Biilach aus.

Die genetische Vielfalt (Ar) nimmt mit der An-
zahl Mutterbdume asymptotisch zu (Abbildung 2).
Um 50% der miitterlichen genetischen Vielfalt (Armax)
eines Sektors sicher zu erreichen, miissen mindes-
tens neun Mutterbdume beerntet werden (Tabelle 1).
Fiir 75% der genetischen Vielfalt liegt dieser Wert
bei 19, fiir 95% bei 43 Mutterbdumen.

Der Effekt der Anzahl Eicheln pro Baum, der
nur bei Traubeneichen in Biilach erhoben werden
konnte, folgt auch einem asymptotischen Trend (Ta-
belle 2). Bei 18 Eicheln pro Baum wird sicher 50%
der gesamten genetischen Vielfalt des Saatguts eines
Baumes reprdsentiert, bei 43 sogar 75%. Um 95% der
gesamten allelischen Vielfalt sicher zu erfassen, rei-
chen 100 Eicheln pro Baum.

2) Effekt der Anzahl Sektoren auf die genetische

Vielfalt

Die genetische Vielfalt von zwolf zufillig aus-
gewdhlten Mutterbdumen ist in unseren zwei Be-
stinden nur wenig davon abhdngig, aus wie vielen
Sektoren sie stammen (Abbildung 3). Die genetische
Vielfalt von Baumen aus zwei Sektoren ist in beiden
Bestdanden signifikant grosser als die von Baumen
aus einem Sektor (einseitiger Kolmogorow-Smirnow-
Test, p < 0.001). Diese Zunahme flacht danach aller-
dings deutlich ab und ist teilweise nicht mehr signi-
fikant. Allerdings ist die durchschnittliche Erh6hung
der genetischen Vielfalt beim Vergleich von einem
mit vier Sektoren mit maximal 2.1% in Biilach und
2.4% in Mohlin gering. Die genetische Differenzie-
rung zwischen den Sektoren nimmt in beiden Be-
standen nicht signifikant zu mit steigender geo-
grafischer Distanz (Isolation-by-Distance-Analyse,
einseitiger Mantel-Test: Biilach r =—0.04 und p = 0.49,
Mohlin r =-0.55 und p = 0.88).

3) Effekt von Halbgeschwistern auf die genetische

Vielfalt des Saatguts

Von den zwolf Baumen, von denen wir Eicheln
gesammelt hatten, gab es keine Vollgeschwister.
Halbgeschwister waren jedoch B102, B103 und B105
in Sektor 1, B202 und B204 in Sektor 2 sowie B501
und B502 und B5S02 und B50S in Sektor 5 (aber nicht
B501 und B505). Die genetische Vieltfalt von Eicheln
von zwei Halbgeschwistern war signifikant tiefer als
die von Eicheln von nicht verwandten Baumen (ge-
paarter t-Test, p < 0.05), allerdings betrug dieser Un-
terschied nur etwa 10%.

CONNAISSANCES




Biilach mit N = 12 Baumen

Mohlin mit N = 12 Baumen

Genetische Vielfalt (Ar, Anzahl Allele)

4 T T T
1 2 3 4

Anzahl Sektoren

4 T T T
1 2 3 4

Anzahl Sektoren

Abb 3 Genetische Vielfalt von zwdlf Bdumen aus verschiedener Anzahl Sektoren in Biilach (links) und Mé&hlin (rechts). Signifikante
Unterschiede der genetischen Vielfalt mit der Erhéhung um einen weiteren Sektor sind mit * markiert.

Gemadss unserer Vaterschaftsanalyse hatten
nur 162 von 1037 Eicheln einen der beprobten
Baume als Vater (die Mutter war bekannt). Die grosse
Mehrheit an Vétern wurde von uns somit nicht be-
probt und kénnte auch aus umliegenden Bestdnden
kommen. Die minimale Anzahl Viter, die den glei-
chen Mutterbaum bestiubten, konnten wir anhand
der Anzahl verschiedener Allele in den 60 Eicheln
im Vergleich zum Mutterbaum schédtzen. Die mini-
male Anzahl Viter pro Mutterbaum war in Biilach
mit einer Ausnahme (B502 mit drei Vatern) zwischen
sechs und neun.

Diskussion

Damit sich Waldbdume an zukiinftige Um-
weltverdanderungen anpassen kénnen und gegen-
iiber Extremereignissen resilient sind, miissen ihre
Bestdnde genetisch vielféltig sein. Daher ist es wich-
tig, dass fiir Pflanzungen genetisch vielfdltiges Saat-
gut verwendet wird. Der erste Schritt in diesem Pro-
zess, die Saatgutgewinnung, sollte daher so erfolgen,
dass sie eine hohe genetische Vielfalt garantiert. Hier
untersuchten wir anhand von zwei Samenernte-
bestinden der Eiche, wie sich verschiedene Samen-
erntestrategien auf die neutrale genetische Vielfalt des
Saatguts auswirken. Unsere Ergebnisse zeigen, dass
die Anzahl beprobter Mutterbdume und die Menge
gesammelter Eicheln einen grossen Effekt auf die ge-
netische Vielfalt haben. Der Einfluss der Beerntung
von verschiedenen rdumlich getrennten Sektoren
(Waldabschnitten) eines Samenerntebestandes so-
wie von Halbgeschwistern unter den Mutterbdumen
war in unserem Fall hingegen klein.

Limitierungen der Untersuchungen

Unsere Pilotstudie bezieht sich auf nur je einen
Samenerntebestand von zwei Eichenarten. Trotzdem
ist fiir Baumarten mit dhnlichen Eigenschaften (ho-
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her Genfluss durch Windbestaubung, grosse Be-
stande, grosse genetische Vielfalt) ein dhnliches
Resultat zu erwarten. Zukiinftige Untersuchungen
sollten darum Nebenbaumarten mit kleineren Be-
stainden, fragmentierter Verbreitung und kleinerer
genetischer Vielfalt beinhalten.

Die Anpassung an verschiedene Umweltbedin-
gungen (inklusive Mikroklima und Bodeneigen-
schaften innerhalb eines Bestandes) werden mit den
verwendeten neutralen genetischen Markern nicht
erfasst. Trotzdem kénnen Mikrosatelliten Hinweise
auf das Anpassungspotenzial und die Resilienz ge-
ben. Saatgut mit einer hohen genetischen Vielfalt
enthdlt viele verschiedene Genotypen und kann so-
mit besser auf Umweltverdnderungen reagieren.
Zukiinftige Untersuchungen sollten trotz deutlich
hoheren Kosten auch die anpassungsrelevante gene-
tische Vielfalt beriicksichtigen und die kleinrdumi-
gen Standorteigenschaften (z.B. Mikroklima, Boden,
Relief, biotische Einfliisse) erheben.

Die Anzahl analysierter Eicheln und Mutter-
bdume war aufgrund der Fruktifizierung im Jahr der
durchgefiihrten Samenernte, der Kosten der Analyse
und des Aufwandes limitiert. Darum basieren einige
unserer Analysen auf der Mutterbaumebene und
nehmen den Effekt der Viter als konstant an (aber
siehe Gerber et al 2014). Ausserdem basieren unsere
Analysen auf einem Resampling-Konzept. Die ver-
schiedenen Erntestrategien wurden somit simuliert
und nicht tatsachlich durchgefiihrt. Dies hat den
Vorteil, dass man den Fehlerbereich gut schitzen
kann und dass viele verschiedene Erntestrategien be-
riicksichtigt werden kénnen.

Welche Samenerntestrategie fiihrt zu hoher

genetischer Vielfalt?

Unserer Resultate mit neutralen genetischen
Methoden zeigen, dass die optimale Strategie zur
Gewinnung genetisch vielfdltigen Saatguts v.a. die
Anzahl Mutterbaume und die Menge an Samen pro
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Baum berticksichtigt. Bereits ab ca. 100 Eicheln hat
man 95% der genetischen Vielfalt aller Eicheln ei-
nes Mutterbaumes abgedeckt. Da eine Eichel maxi-
mal 10 g wiegt, reicht bereits 1 kg Eicheln pro Mut-
terbaum. Bei guter Fruktifizierung wird bei der
Samenernte aber normalerweise ein Vielfaches da-
von gesammelt. Daher sollte sich eine Samenernte
auch in Mastjahren v.a. auf die Anzahl Mutterbaume
konzentrieren. Unsere Resultate zeigen, dass je nach
erwiinschter genetischer Vielfalt zwischen 19 (75%
der genetischen Vielfalt) und 43 (95%) Mutterbdume
beerntet werden sollten. Eine dhnliche Studie mit
sieben Mikrosatelliten in japanischen Schwarzkie-
fern (Pinus thunbergii) in Japan ergab, dass bei etwa
28 Mutterbdumen die genetische Vielfalt des Saat-
guts fast vollstindig abgedeckt war (Iwaizumi et al
2023). In Deutschland wurde die genetische Vielfalt
von insektenbestdubten Vogelkirschen (Prunus avium)
in drei Samenerntebestanden untersucht (Blanc-Jo-
livet & Degen 2014). Dabei wurde die Ernte von min-
destens 25 Samenbdumen empfohlen, um 90% der
vorhandenen genetischen Vielfalt im Bestand zu er-
reichen. Unsere Resultate befinden sich damit im
gleichen Bereich wie diejenigen von anderen Wald-
baumarten (mit teils anderen Bestdubungs- und Aus-
breitungsmechanismen) und entsprechen beziiglich
der Anzahl Mutterbdume auch den Empfehlungen
des FORGER-Projekts (Geburek et al 2016).

Die Beprobung von verschiedenen Sektoren
hatte in den hier untersuchten Bestanden nur einen
minimal positiven Effekt auf die neutrale genetische
Vielfalt. Grund dafiir ist, dass sich auf der untersuch-
ten Skala (< 3 km) die neutrale genetische Zusam-
mensetzung der Sektoren kaum unterscheidet (siehe

unseren zukiinftigen Waldern. Foto: Christian Rellstab

Schweiz Z Forstwes 175 (2024) 3: 116-123

Isolation-by-Distance-Analyse), da sich die Eichen
der verschiedenen Sektoren durch Windbestdaubung
wohl laufend genetisch austauschen. Im Falle des
Bestandes in Mohlin kommt hinzu, dass fremde Her-
kiinfte gepflanzt wurden und daher eine Isolation-
by-Distance kaum zu erwarten ist. In einer anderen
Studie mit Traubeneichen wurde hingegen eine klein-
raumige (< 30 m) genetische Struktur gefunden (Eu-
semann & Liesebach 2021). In unserem Fall ist aber
zu erwarten, dass eine deutlich hohere geografische
Distanz zu einer grosseren genetischen Differenzie-
rung der Sektoren fithren wiirde. Damit konnte die
Samenernte in Zukunft auf grossere Regionen aus-
geweitet werden, in denen beispielsweise mehrere
Wald- oder Samenerntebestdnde in Rotation beern-
tet werden. Die Samenernte in mehreren Sektoren
wiirde sich aber vermutlich lohnen, wenn diese hin-
sichtlich ihrer 6kologischen Eigenschaften (Boden-
eigenschaften, Exposition, Lichtverhdltnisse, Feuch-
tigkeit) unterschiedlich sind. Dann konnten die
Mutterbdume an die verschiedenen kleinrdumigen
Umweltbedingungen angepasst sein und wiirden so-
mit eine hohere anpassungsrelevante genetische
Vielfalt aufweisen. Dies liesse sich jedoch nur mit
viel aufwendigeren genetischen Methoden untersu-
chen; unsere genetische Methode hingegen bertick-
sichtigt nur neutrale Bereiche des Genoms. Die oben
erwahnten Untersuchungen mit der Vogelkirsche
(Blanc-Jolivet & Degen 2014) zeigten einen Effekt
der rdumlichen Anordnung auf die genetische Viel-
falt der Erntebdume. Im Vergleich zur Eiche wird die
Vogelkirsche aber durch Insekten bestdubt und bil-
det tiber Wurzelbrut klonale Gruppen von Indivi-
duen, was beides zu grosserer genetischer Differen-
zierung zwischen Sektoren fiihrt.

Saatgut von nicht verwandten Biumen war
nur wenig (10%) genetisch vielféltiger als das von
Halbgeschwistern. Da die Mutterbdume von ver-
schiedenen Vitern bestiubt werden, bleibt die Viel-
falt des Saatguts von Halbgeschwistern anscheinend
trotzdem hoch. Die Pollenausbreitung von Eichen
erstreckt sich von mehreren 100 Metern bis auf meh-
rere Kilometer (Gerber et al 2014). Ahnliche Distan-
zen wurden auch in insektenbestdubten Baumarten
gemessen (Kamm et al 2009). Somit bietet in unse-
rem Fall das Vermeiden von nahestehenden Biumen
fiir die genetische Vielfalt des Saatguts nur einen ge-
ringen Vorteil, und Netze kénnen unter mehrere
Baume gleichzeitig gelegt werden. Bei Baumarten
mit anderen Eigenschaften (z.B. mit hdufiger Wur-
zelbrut) ist dies allerdings nicht zu empfehlen (Blanc-
Jolivet & Degen 2014).

Die genetische Vielfalt des Vermehrungsguts
konnte auch durch das Mischen von Saatgut aus
mehreren Erntejahren (mit Mutterbaumrotation) er-
hoht werden (Frank et al 2017). Zum Beispiel be-
stimmt die Windrichtung wahrend der Blitezeit die
potenziellen Viter. Bei Eichen ist es jedoch schwie-
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rig, Saatgut aus verschiedenen Jahren zu mischen,
da die Eicheln nicht tiber Jahre gelagert werden kon-
nen. Fir Setzlinge sowie Arten mit kleineren und
trockeneren Samen wdire diese aber eine Moglich-
keit. Zusétzlich konnte man die genetische Vielfalt
von Eichenverjiingungen erhdhen, indem unter-
schiedliche Provenienzen eingekauft und trupp-
weise gepflanzt werden.

Verhaltnis von Aufwand (Kosten) zu Ertrag

(genetische Vielfalt)

Fiir die Praxis ist entscheidend, wie viel Mehr-
aufwand eine Erhohung der angestrebten geneti-
schen Vielfalt verursacht und welche Kosten damit
verbunden sind. Dies ist insbesondere deshalb der
Fall, weil die zusatzliche Vielfalt pro zusitzlichem
Mutterbaum immer kleiner wird (Abbildung 2). Eine
grobe Abschatzung (personliche Mitteilung G. Reiss)
zeigt, dass die Samenernte bei den Eichen nur einen
kleinen Teil des Preises eines Setzlings ausmacht:
Bei einem momentanen Kilopreis der Samen von
CHF 15.- betrédgt der Anteil der Samenernte fiir ei-
nen gekeimten Setzling (angenommen: Gewicht ei-
ner Eichel maximal 10 g, Keimrate 60%) maximal
25 Rappen, also etwa 10% des Preises eines Setzlings
(maximal CHF 3.—im Jahr 2023). Ein Mehraufwand
fir die zusdtzliche Beerntung von Mutterbdumen
konnte also verrechnet werden, ohne den Preis der
Setzlinge substanziell zu erhéhen. Bei Baumarten,
die geschiittelt (z. B. Ahorn) oder beklettert (z. B. Na-
delbdume) werden miissen, kann der Mehraufwand
bei einer Erh6hung der Anzahl Mutterbdume aber
deutlich grosser sein als bei der Eiche. Eine Analyse
des Kosten-Ertrag-Verhdltnisses ist also stark abhdn-
gig von der Baumart, sollte aber auch berticksichti-
gen, dass die Samenernte immer einen relativ klei-
nen Teil der Produktionskette von Pflanzmaterial
ausmacht.

Folgerungen und Praxisrelevanz

Richtlinien fiir das Planen und die Durchfiih-
rung einer Samenernte sollten so ausgestaltet sein,
dass die Gewinnung von Saatgut eine moglichst
hohe genetische Vielfalt erreicht. Fiir die Erstellung
solcher Richtlinien ist eine solide wissenschaftliche
Datenbasis notwendig. Unsere Analysen bei Eichen
zeigen, dass bei einer Samenernte mit mindestens
20 bis 40 Mutterbdumen und mindestens 100 Ei-
cheln pro Baum die genetische Vielfalt des Saatguts
eines Erntebestandes gut abgedeckt wird. Rdumliche
Aspekte (mehrere Sektoren, Vermeidung von direkt
nebeneinanderstehenden Mutterbaumen) der Sa-
menernte leisten hingegen einen kleineren Beitrag
zur Erh6hung der genetischen Vielfalt. Weil geneti-
sche Untersuchungen die genetische Vielfalt prazise
quantifizieren und somit das Anpassungspotenzial
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von Waldbaumbestanden und -arten abschéatzen,
kann die hier prasentierte Studie mit Stiel- und Trau-
beneiche dabei helfen, Richtlinien fiir die Samen-
ernte zu formulieren. Damit tragen wir dazu bei, dass
auch die zukiinftigen Generationen unserer Wald-
bdaume anpassungsfahig und resilient bleiben.
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Influence de la stratégie de récolte sur la
diversité génétique des semences de chénes

La diversité génétique est essentielle pour I'adaptation des
espéces a des conditions environnementales changeantes,
comme |’évolution climatique, et a leur résilience face a des
événements environnementaux extrémes. A |'avenir, pour
renforcer la viabilité d’une plantation, il faudrait donc utiliser
du matériel de reproduction (semences et plants) génétique-
ment diversifié. Cependant, pour des raisons d’efficacité et
de colts, larécolte de semences procede aujourd’hui souvent
de maniére opportuniste et non dans le but d‘atteindre une
grande diversité génétique. La capacité d’adaptation des se-
mences collectées pourrait ainsi en étre restreinte. Grace a
I'analyse génétique moléculaire de 216 arbres meres poten-
tiels et de 1037 glands récoltés dans deux peuplements, I'un
de chéne pédonculé, I'autre de sessile, nous avons examiné
I'effet de la stratégie de récolte des glands sur la diversité gé-
nétique neutre des graines, laquelle est sans importance sur
les aptitudes du matériel de reproduction. Nos résultats
montrent que la diversité génétique des semences dépend
avant tout du nombre d’arbres meres, respectivement de
glands par arbre mere. Il suffit de 100 glands pour collecter
la quasi-totalité de la diversité génétique de tous les glands
d’un arbre meére, ce qui correspond a la pratique courante
dans la récolte des graines. Mais pour obtenir 75 a 95% de la
diversité génétique théorique d’un peuplement semencier,
19 a 43 arbres meéres sont nécessaires, soit bien plus que ce
qui est généralement pratiqué. En revanche, le fait de récol-
ter des glands dans différents secteurs du peuplement et d'évi-
ter les demi-freres et sceurs proches n’exerce qu’une faible in-
fluence. En résumé, la récolte de graines devrait donc se
focaliser sur un nombre aussi élevé que possible d‘arbres
meéres, ce qui peut étre obtenu avec un faible investissement
financier dans le cas des chénes. Toutefois, en raison de I'adap-
tation locale aux caractéristiques des sites d’échantillonnage,
la récolte de semences dans différents secteurs serait proba-
blement intéressante si ceux-ci different par leurs caractéris-
tiques écologiques. Ces connaissances soulignent la néces-
sité de conseils pratiques et de directives pour optimiser la
récolte des graines, fournissent des bases utiles pour la pla-
nification stratégique des pépiniéres, contribuent a la capa-
cité d’adaptation de nos essences et, par conséquent, a la ré-
silience de la forét dans |'avenir.
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Effect of harvesting strategy on the genetic
diversity of seed collections in oaks

Genetic diversity is a basic requirement for species to adapt
to changing environmental conditions, such as climate
change, and to be resilient to extreme events. Thus, geneti-
cally diverse reproductive material (seeds and seedlings)
should be used in artificial regeneration in future forests. How-
ever, current seed harvesting practices are often opportunis-
tic, optimising efficiency and costs, rather than the goal of
achieving high genetic diversity. As a result, the adaptive po-
tential of the collected seeds and planted forests may be lim-
ited. Using molecular genetic analyses of 216 (potential)
mother trees and 1037 acorns, we investigated how seed har-
vesting strategy affects neutral (i.e. not fitness-relevant) ge-
netic diversity of the seed collected from one stand of pedun-
culate oak and one stand of sessile oak. Our results show that
the genetic diversity of the collected seeds primarily depends
on the number of mother trees and acorns per mother tree.
As few as 100 acorns were sufficient to represent almost the
complete genetic diversity of all seeds of a mother tree, which
is in line with common seed harvesting practices. To collect
75 to 95% of the theoretically achievable genetic diversity of
a seed stand, 19 to 43 mother trees were required, substan-
tially more than is commonly harvested. Seed harvesting in
different sectors (forest sections) and avoiding neighbouring
half-sibling trees had only a minor effect on genetic diversity.
In summary, seed harvesting should focus on maximising the
number of mother trees, which can be achieved in oaks at a
low financial cost. However, due to local adaptation to small-
scale site characteristics, seed harvesting in different sectors
would probably be worthwhile if the sectors differ in their
ecological characteristics. Our findings highlight the need for
practical advice and guidelines to optimise seed harvesting,
provide useful baselines for strategic planning of tree nurs-
eries, and contribute to ensuring the adaptive potential and
resilience of our trees in future forests.
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