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ZIEL

Die im Auftrag des Naturschutzpark e.V. Lineburger Heide durchgefiihrte genetische
Untersuchung soll historische Traubeneichen-Niederwald-Bestande (Stiihblische) im Gebiet
Woulfsberg priifen. Durch die intensive Nutzung zur Brennholzgewinnung wurden die
Bestdnde von der Rodung verschont und kénnten damit eine besondere genetische
Ressource darstellen. Neben der Untersuchung der Artreinheit und der genetischen
Differenzierung, auch zwischen den Teilflachen, soll daher eine moégliche Nutzung zur
Saatguterzeugung und Potenzial der Naturverjiingung geprift werden.

PROBENMATERIAL

Die Pflanzenproben wurden am 06.04.2025 durch Mitarbeiter der Firma ISOGEN GmbH &
Co. KG mittels Stangenschere geworben. Aus den getrockneten Blattern der Pflanzenprobe
wurde DNA mit dem DNeasy 96 Plant Kit (Qiagen GmbH, Hilden, Germany) extrahiert.
Zusatzlich wurden Saatgut-Referenzdaten aus Traubeneichen-Erntebestanden im
Herkunftsgebiet ,Rheinisches- und Saarbergland” herangezogen, um die genetische
Variation von zugelassenem Traubeneichen-Saatgut einschatzen zu kénnen. Alle Proben sind
nochmals in Tabelle 1 aufgelistet.

Tabelle 1: Tabelle 1: Probenbezeichnungen, Koordinaten und Probenart sowie Stichprobenanzahl (N) aller

Proben.

Probenbezeichnung Koordinaten Probenart N

Flache 1 53°07'44.1"N 9°54'16.8"E ~ Pflanzenprobe 29
Flache 2 53°07'12.2"N 9°54'24.3"E ~ Pflanzenprobe 32
Flache 3 53°07'16.5"N 9°54'04.3"E ~ Pflanzenprobe 24
Flache 4 53°08'32.9"N 9°49'57.3"E  Pflanzenprobe 11
V_TEil : Vergleichsprobe Traubeneiche 24
V_TEi2 ) Vergleichsprobe Traubeneiche 18
V_SEi ; Vergleichsprobe Stieleiche 46

Insgesamt wurden vier Teilflaichen beprobt, die trotz teilweiser geringer geographischer
Distanz zueinander phanotypische Unterschiede aufwiesen. Die Flachen 1und 2 stellten sich
als lichte Bestdande mit deutlich voneinander trennbaren Gruppen mehrerer Einzelstamme
dar. In Flache 3 ist dichter bestockt und es sind etwas mehr Einzelstamme vorhanden.
Insgesamt weisen die Baume im Vergleich die eine groflere Hohe auf. Jedoch waren auch die
typischen Stiihbusch-Stdcke deutlich zu erkennen. Diese waren, wie aufgrund der historisch
Uberlieferten Nutzung zu erwarten, tief am Boden teilweise erkennbar miteinander
verwachsen. Bis Mitte der 90er Jahre des letzten Jahrhunderts wurden die Flachen 1-3 von
britischen Panzertruppen als Ubungsgeldnde genutzt. Die Spuren dieser Nutzung sind im



Relief der Landschaft noch erkennbar. Flache 4 wurde zwischenzeitlich Teil eines
Wirtschaftswaldes und einige der alten Eichen fielen Durchforstungen zum Opfer. Die
verbleibenden Individuen kdnnen im Bestand durch Zeichen ihrer regelmaRige Riickschnitte
durch das Vorhandensein alter Stocke identifiziert werden. Abbildung 1 setzt die Standorte
der vier Stiihbusche in Relation.

Flache 4
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Flache 1
@

Flache 3

Flache 2
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Abbildung 1: Standorte der vier Traubeneichen-Niederwald-Bestdnde in der Liineburger Heide.
METHODEN

Im Falle der Eiche werden zwei Arten von DNA-Markern eingesetzt. Chloroplasten-Marker,
die nur in mutterlicher Linie Gber den Samen vererbt werden, lassen Rickschliisse auf die
Verwandtschaft und die Nacheiszeitliche Riickwanderungsgeschichte (siehe Kapitel
»Autochthonie und Riickwanderung der Eiche”). Marker im Kerngenom (Kern-Marker) mit
einer biparentalen Vererbung spiegeln die genetische Variation der Proben insgesamt wider.
Anhand der nuklearen Marker kann eine Einteilung in die beiden Arten Trauben- und
Stieleiche erfolgen und die genetische Differenzierung der Proben ermittelt werden. Die
Proben wurden hier anhand von acht Kern-Mikrosatelliten-Genmarkern und vier
Chloroplasten-Markern analysiert.

Zur Darstellung der individuellen genetischen Abstande wurde eine
Hauptkoordinatenanalyse (PCoA) mittels ,,ape 5.4-1“ (Paradis und Schliep 2019)
durchgefiihrt. Diese basiert auf paarweisen genetischen Abstanden zwischen den Individuen
als prozentuale Abweichung der Allelvarianten liber alle Genorte berechnet in ,,poppr 2.8.7".
Die Distanzen beruhen daher auf der Anzahl der Unterschiede zwischen zwei Individuen, als
Summe aller unterschiedlichen Allele {iber alle Loci. Diese Art des genetischen Abstands ist
dem Mal’ 6 (Gregorius und Roberds 1986) auf Allelebene gleichzusetzen. Die Gruppierung
der Individuen innerhalb der Probenkollektive ist als Ellipse dargestellt, die 95% der



Verteilung darstellt. Diese wurden mit dem Paket ,car 3.0-10“ (Fox und Weisberg 2011)
ermittelt.

Die Analyse zur Populationsstruktur wurde mittels STRUCTURE 2.3.4 (Pritchard et al. 2000)
durchgefiihrt. Diese Software untersucht die Wahrscheinlichkeit verschiedener
Populationsstrukturen, dabei kann es sich um unterschiedliche, aber verwandter Arten oder
die Anzahl geografisch/genetisch differenzierter Provenienzen innerhalb einer Art handeln.
Auf dieser Grundlage wird jedes der untersuchten Individuen einer der vorgeschlagenen
genetischen Gruppen, auch Cluster (K) genannt, zugeordnet. Das iterative Verfahren gibt
schlieBlich fiir jedes Individuum die prozentualen Anteile zu den vorgeschlagenen Clustern
aus. Diese kdnnen auch als Wahrscheinlichkeit der Zugehorigkeit des Individuums zu den
jeweiligen Clustern interpretiert werden. Die Berechnungen werden hierbei fiir verschiedene
Anzahlen fir K durchgefiihrt, um verschiedene mogliche Gruppierungen abzudecken. Hierbei
wurde eine Clusterzahl (K = genetische Gruppen) von K = 1 bis K = 8 angenommen und
jeweils zehn Iterationen, beruhend auf einem Markov-Chain-Monte-Carlo-Verfahren, mit
10.000 burn-in und 100.000 Schritten durchgefiihrt. Startpunkt der Iteration war hierbei die
Populationszugehdrigkeit. Die Ergebnisse der je zehn Iterationen pro angenommener
Clusteranzahl wurden mittels CLUMPAK zusammengefasst (Kopelman et al. 2015). Zur
Beurteilung der vorliegenden Populationsstruktur wurde die Clustereinteilung mit dem
statistisch wahrscheinlichsten Wert fiir K nach dem Verfahr von (Evanno et al., 2005)
gewahlt. Die Kalkulation hierzu wurde unter Zuhilfenahme der StructureSelector (Li und Liu,
2018) durchgefiihrt.



ERGEBNISSE UND DISKUSSION
GENETISCHE VIELFALT UND DIVERSITAT

Die Mittelwerte der Anzahl verschiedener Allele pro Genort (Na, oder genetische Vielfalt),
sowie beobachtete (Ho) und erwartete Heterozygotie (He, genetische Diversitiéit)
Ubertreffen die jeweiligen Vergleichs-Mittelwerte der beiden Traubeneichen-
Referenzproben. Zur Messung der Inzucht wurde der Fixierungs-Index (F) berechnet.
Aufgrund der geringen Werte auf den vier Heide-Flachen ist nicht von Inzucht-Verhaltnissen
innerhalb der verschiedenen Bestande auszugehen (s. Tabelle 1). Eine Verwandtschaft, zum
Beispiel durch die Begriindung der Stihblsche aus Einzelbaum-Absaaten ist
unwahrscheinlich. Durch die hohe Anzahl Privater Allele (Genauspragungen, die nicht in den
Ubrigen Proben gefunden wurden) innerhalb der vier Teilflaichen wird die hohe genetische
Diversitat innerhalb, sowie zwischen den Bestdanden unterstrichen. Trotz teilweiser sehr
kurzer Entfernungen zwischen den verschiedenen Stiihblschen lassen sich in jeder der
Teilflachen eigene private Allele finden. Fasst man die vier Teilflachen zu einer Mischprobe
zusammen und vergleicht sie mit der Gesamtheit der Traubeneichen-Vergleichsproben,
findet man sogar 37 Genauspragungen, die nicht in den Traubeneichen aus dem
Rheinischen- und Saarbergland beobachtet wurden. In den kombinierten Vergleichsproben
lieRen sich dagegen deutlich weniger private Allele (Pa = 10) beobachten. Insgesamt
sprechen die gemessenen Werte trotz des umfassenderen Stichprobenumfangs der Heide-
Flachen (96 vs. 42) flir eine hohe genetische Vielfalt der Stiihbische.

Tabelle 1: Genetische Parameter der Untersuchungsprobe und den Referenzproben. Na: Durchschnittliche

Anzahl an Allelen (iber die Genorte oder Genetische Vielfalt, Ho: beobachtete Heterozygotie, He: erwartete
Heterozygotie (genetische Diversitdt), F: Fixierungs-index.

Probe n Na Ho He F Private Allele
Flache 1 29 10 0,707 0,760 0,057 5
Flache 2 32 11,5 0,698 0,731 0,039 7
Flache 3 23 9,8 0,681 0,726 0,035 5
Flache 4 12 8,3 0,778 0,750 -0,035 2
V_TEi 1 24 10 0,660 0,698 0,097 4
V_TEi 2 18 7,3 0,630 0,728 0,124 4
Heide?! 24 99 0,716 0,742 0,024 37*
Vergleich? 21 8,65 0,645 0,713 0,111 10*

1 Mittelwerte der vier Stihbusche (Flache 1-4); 2 Mittelwerte der beiden Vergleichsproben Traubeneiche
* fir die Berechnung der Privaten Allele wurden alle vier Heideflachen, sowie die beiden Traubeneichen-Vergleichsproben
zu jeweils einer Probe zusammengefasst.

Eine Begriindung der Flachen aus genetisch eingeschranktem Saat- oder Pflanzmaterial ist
unwahrscheinlich. Wahrscheinlicher ist, dass es sich bei den untersuchten Stiihbiischen um
Uberbleibsel ehemals intensiv genutzten, natiirlich gewachsenen Bestinde handelt, wie sie
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in Hanstein 2004 beschrieben sind. Die Bestdande eignen sich aufgrund des nicht-
vorhandenseins von Inzucht und der gemessenen hohen genetischen Diversitat innerhalb
der Bestande fiir eine Samenernte und die natiirlichen Verjlingung.

HAUPTKOORDINATENANALYSE

Die Hauptkoordinatenanalyse (Abbildung 2) zeigt den deutlichen genetischen Abstand
(Differenzierung) der Stieleichen-Vergleichsprobe von den Traubeneichen-Bestdnden. Die
beiden Referenzproben der Traubeneiche streuen etwas weniger weit um den Mittelpunkt als
die kombinierten Heide-Flachen. Dies Ildsst sich aber durch den geringeren
Stichprobenumfang der beiden Vergleichsproben erklaren.

(_o_

V. TEi 1 Stiuhbische
®V TE2 ® V_SEi

PCoA Achse 2 (11.22 % )

[ [ I | I ]
-6 -4 -2 0 2 4
PCoA Achse 2 (17.29 % )

Abbildung 2: Hauptkoordinatenanalyse des genetischen Abstands, als prozentuale Abweichung der
Allelausstattung zwischen den Individuen (kleine Symbole). Die Verteilungen der Individuen je
Untersuchungskollektiv sind als 95 % Ellipsen mit Mittelpunkt (grofSe Symbole) farblich hervorgehoben.

Ebenfalls wurden die Einzelflachen getrennt in einer Hauptkoordinatenanalyse des
genetischen Abstandes betrachtet (Abbildung 3). Hierbei wurden die Daten um Klone und
Individuen der Stieleiche bereinigt. Fiir Klone der Traubeneiche wurden jeweils nur ein
Genotyp pro Klongruppe berlicksichtig. Die Zuordnung zur Stieleiche folgt der Analyse der
Populationsstruktur (siehe unten).

Die Einzelflachen differenzieren genetisch, wobei sich Flache 1 und Flache 4 am wenigsten
unterscheiden. Flache 3 weist die geringste Streuung innerhalb der Flache selbst auf. Hierbei
sind zwei Gruppen an Individuen zu erkennen, die vergleichsweise geringe Differenzierung
aufweisen. Dies kann auf moégliche Familienstrukturen (Baume mit gemeinsamen Eltern) in
der Flache 3 hinweisen. Flache 2 weist die hochste Streuung und damit Differenzierung der
Individuen innerhalb der Flache auf. Die Stichprobe von Flache 2 besitzt den grofSten
Stichprobenumfang (N = 32). Da sich dieser jedoch nur unwesentlich von dem von Flache 1



unterscheidet (N=29), ist dies wahrscheinlich nicht alleinig ausschlaggebend fiir die groRe
Streuung innerhalb der Probe. Vielmehr ist die eine héhere genetische Vielfalt der Flache
ausschlaggebend.

Flache 4

PCoA Achse 2 (9.5 %)
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L
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Abbildung 3: Hauptkoordinatenanalyse des genetischen Abstands der Einzelflidchen, als prozentuale
Abweichung der Allelausstattung zwischen den Individuen (kleine Symbole). Die Verteilungen der Individuen
je Untersuchungskollektiv sind als 95 % Ellipsen mit Mittelpunkt (grofse Symbole) farblich hervorgehoben

POPULATIONSSTRUKTUR

Die ermittelte Populationsstruktur anhand der nuklearen Marker (Abbildung 4) lasst ebenfalls
eine klare Trennung der beiden Arten Stieleiche und Traubeneiche zu. In der Analyse wird fir
jedes Individuum eine statistische Zuordnung zu den Gruppen getroffen, die anhand der
Farbanteile der Balken dargestellt wird. Die untersuchten Stiihbusch-Eichen lassen sich
genetisch Gberwiegend der Traubeneiche zuordnen. Auf den beiden Flachen 1 und 2 befinden
sich jedoch auch Individuen der Stieleiche, was auf eine Differenzierung zwischen den Flachen
hindeutet. Das Vorhandensein von Stieleichen auf diesen trockenen Standorten ist
Uberraschend. Méglicherweise sind mikrostandortliche Unterschiede vorhanden, jedoch ist
auch von adulerts trockenheitstoleranten Stieleichen auszugehen. Laut Hanstein 2004 treten
Wailder oder Waldreste in der Liineburger Heide, wie die Stlihblische, auf den eher bessern
Standorten auf. Evtl. sind hier mikrostandortlich im Unterboden vorhanden Lehm
ausschlaggebend.



Flache 1 Flache 2 Fliche 3 Fl4 Vergleichsproben Referenzprobe

Traubeneiche 1 & 2 Stieleiche
Abbildung 4: Mittlere Clusterzuordnung der Individuen fiir K = 2 (oben) und K = 3 (unten).

Die paarweisen Differenzierungs- Werte (Fst) zwischen allen Proben (vier Teilflaichen in der
Heide und zwei Traubeneichen-Vergleichsproben aus dem Rheinischen- und Saarbergland)
lagen allesamt im Bereich 0,014 bis 0,03. Die genetische Differenzierung ist damit zwischen
allen Teilproben vergleichbar. Eine enge Verwandtschaft zwischen den Flachen ist damit
eher unwahrscheinlich. Da sich die Stichprobenzahlen unterscheiden und teils recht klein
sind, ist dies jedoch nur als These zu verstehen. Jedoch Spricht eben auch die hohe Anzahl an
seltenen Allelen die sich zwischen den Flachen unterscheiden dafr.

STRUKTUREN IN DEN FLACHEN

Bei der Beprobung wurde nicht nur Flachen reprasentativ gearbeitet, sondern in wenigen
Fallen von mehrstdmmigen Eichen oder sehr nahe gelegenen Eichen Proben genommen.
Dies sollte der Frage nachgehen, ob es sich rein um den durchgewachsenen Stockausschlag
der Niederwald-Eichen handelt oder potenziell Hihersaaten oder Ahnliches in Betracht
kommt.

Hierbei bilden die so gewonnen Proben 7/8, 19/20, 30/31 (aus Flache 1), sowie 56/57/58
(aus Flache 2) jeweils eine Klongruppe (Abbildung 5). Dies bestatigt die
Entstehungsgeschichte der Flachen. Bei der Dreier-Klongruppe der Flache 2 ist zum einen
interessant, dass diese der Stieleiche zugeordnet wurde. Zum anderen handelt es sich um
einen groRBen Horst um einen vermeintlichen Lagerplatz oder eine Schiitzenstellung der
britischen Truppeniibungen, der einen geschatzten Durchmesser von 2.5-3 m hat. Die Eichen
wurden in drei Himmelsrichtungen ohne die Zugangsseite beprobt und teilen dennoch
denselben Genotypen. Es sind dennoch auch anderen geographisch sehr nahen Proben
vorhanden, bei denen es sich um genetisch unterschiedliche Individuen handelt.
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Abbildung 5: Lageschema der einzelproben auf den vier Teilfldchen. Die Farben der Einzelproben entsprechen
den jeweiligen Haplotypen (vergleiche Abbildung 6). Alle vier Fliichen teilen denselben MafSstab (1:1500).

Klongruppen wurden blau hervorgehoben.

Fiir zwei Proben die als Naturverjlingung angesprochen wurden, konnte kein direkter
Elternbaum nachgewiesen werden. Durch die Stichprobe kann eine sichere Identifizierung
von Elternbdumen der Flache jedoch auch nicht vorgenommen werden.

Die auf den Stock gesetzten und eingezdunten Einzelbdume sind genetisch nicht von den

Ubrigen Individuen der Flache zu unterscheiden.




CHLOROPLASTEN-HAPLOTYPEN

Die Haplotypen-Zusammensetzungen der untersuchten Teilproben aus der Liineburger
Heide lassen sich (iberwiegend dem Haplotyp 1 zuordnen (Abbildung 6). Damit
unterscheiden sich die Bestdande in der Heide von den beiden Traubeneichen-
Vergleichsbestdnden aus dem Rheinischen- und Saarbergland, die ihrerseits ausschlief3lich
die Haplotypen 7, 10/11 und 12 enthalten. Die Teilflache 2 der Lineburger Heide fallt
auBerdem durch einen Anteil von etwa der Halfte eines zusatzlichen Haplotypen auf. Dieser
Haplotyp ist keinem der in Deutschland weit verbreiteten (in Petit et al., 2002) WeiReichen-
Chloroplasten-Haplotypen zuzuordnen. Er wurde lediglich in einer neuern Untersuchung
deutscher Eichen-Bestdande aus dem Rhein-Region (Neophytou und Michiels, 2013)
beobachtet. Das Vorkommen dieses seltenen Haplotypen in einem der untersuchten
Stihbische, bei gleichzeitiger Abwesenheit in den benachbarten, verdeutlicht die hohe
genetische Differenzierung und Diversitat der einzelnen Bestdande und unterstreicht die
Bedeutung der historischen Niederwald-Flachen im Hinblick auf die Erhaltung seltener
Genotypen.

Interessanterweise entsprechen auch die Stieleichen in der Flache 2 diesem seltenen
Haplotypen. Es ist daher duBerst unwahrscheinlich, dass diese Stieleichen aus anderer
Herkunft als die Traubeneichen der Flache abstammen.
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Abbildung 6: Relative Héufigkeiten der Haplotypen in den untersuchten Teilproben.
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AUTOCHTHONIE UND RUCKWANDERUNG DER EICHE

In Abbildung 7 ist die raumliche Verteilung der Haplotypen in Europa dargestellt. Es zeigt
sich, dass sich die genetischen Strukturen, die sich wahrend der Eiszeiten in den
Refugialgebieten und bei der Riickwanderung ausgebildet haben, innerhalb Europas deutlich
unterscheiden. Diese Ergebnisse kann man nutzen, um eine mégliche Autochthonie zu
beurteilen. Autochthonie lasst sich niemals beweisen, sondern lediglich widerlegen. Waren
in den Traubeneichen-Niederwald-Bestanden auf dem Wulfsberg beispielweise Haplotypen
vorgefunden worden, die in Deutschland nicht oder nur extrem selten in den Randbereichen
vorhanden sind, so ware dies ein Indiz gegen die Hypothese der Autochthonie. Hier sei
beispielsweise der in griin dargestellte Haplotyp 17 zu nennen. Die untersuchten Proben
weisen allerdings den Haplotypen 1 (rot) auf, bzw. enthalten auch einen seltenen
Haplotypen der gleichen Riickwanderungsroute (Neophytou und Michiels, 2013). Der
Ursprung dieses Haplotypen liegt mit groBer Wahrscheinlichkeit in Siiditalien. Nach der
letzten Eiszeit wanderten Eichen dieser Haplotypen auf natlirlichem Weg nach Mittel- und
Nordeuropa. Die Herkunftsline ist in Deutschland weit verbreitet. Haplotyp 1 tritt daher
duRerst haufig auch in Eichenbestdanden in Deutschland auf. Somit kann eine Autochthonie
der Untersuchungsbestande nicht ausgeschlossen werden. Vielmehr deutet die Lage der
Bestdnde und deren Alter darauf hin, dass diese Eichen ortsansassig sind.

%g & o LT

Abbildung 7: Rdumliche Verteilung der Haplotypen in Europa, Haplotyp 1 = rot (nach Petit et al. 2002).
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SCHLUSSFOLGERUNGEN*

1.) Alle untersuchten Traubeneichen-Bestdnde aus dem Naturpark Lineburger Heide
weisen eine hohe genetische Vielfalt auf, die auf einem vergleichbaren Niveau von
deutschen Traubeneichen-Erntebestanden liegen.

2.) Weiterhin weisen die Flachen seltene Allele auf, die diese genetische Vielfalt
nochmals unterstreichen.

3.) Die einzelnen Teilflachen (Stiihbische) sind genetisch voneinander differenziert.

4.) Klonale Strukturen der mehrstammigen Eichen oder sehr nahestehender Stamme
bestatigen die Entstehungsgeschichte der Flachen.

5.) Teilflache 2 ist durch die enthaltenen seltenen Eichen-Haplotypen besonders
erhaltenswert.

6.) Die Stieleichen in Flache 2 sind gleichen Ursprungs wie die Traubeneichen dieser
Flache.

7.) Fir alle Teilflachen der Liineburger Heide ist eine Naturverjliingung oder die Nutzung

zur Erzeugung von Vermehrungsguts zur Erhaltung uneingeschrankt moglich.
*Das Untersuchungsergebnis bezieht sich auf das untersuchte Probenmaterial anhand der
eingesetzten Genmarker.
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