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1 Einleitung und Zielsetzung 
Die Sicherung der genetischen Vielfalt ist ein wichtiger, auch durch rechtliche Regelungen 
gestützter Auftrag des Naturschutzes. Ein wesentliches Handlungsfeld zur Implementierung 
dieses Auftrages ist die Pflanzenverwendung, vor allem in freier Natur, da durch die Auswahl 
des verwendeten Saat- oder Pflanzmaterials auch auf die genetische Vielfalt Einfluss ge-
nommen wird.  

Zur fachlichen Unterstützung von Strategien zur Erhaltung und Förderung der genetischen 
Vielfalt wurde vom Bundesamt für Naturschutz Ende Dezember 2006 eine Literaturstudie 
beauftragt, die innerhalb von acht Wochen erarbeitet wurde und eine stichprobenhafte Aus-
wertung vorhandener Literatur zu folgenden Themen zum Ziel hat:: 

 Regionale Differenzierung der genetischen Variabilität wichtiger einheimischer Land-
schaftsgehölze und Grünlandarten 

 Genetische Vielfalt bei Kultursorten und Baumschulhandelsware  

 Auswirkungen der Hybridisierung zwischen gebietseigenen und gebietsfremden 
Pflanzen  

 Auswirkung der Verwendung gebietsfremder Herkünfte auf andere trophische Ebe-
nen  

 Ökonomisch relevante Konsequenzen der Verwendung gebietsfremder Herkünfte  

 

2 Methodik 
Der aktuelle Wissenstand wurde in Form einer Literatur-Übersicht zusammengefasst. Die 
Auswertung erfolgte modellhaft und konzentrierte sich auf publizierte Arbeiten. Die Recher-
che der Publikationen erfolgt im Wesentlichen durch Auswertung folgender Literaturdaten-
banken: Internationale Literaturdatenbank des Web of Science, Dokumentation Natur und 
Landschaft (BfN-Literaturdatenbank), Informationssystem genetische Ressourcen GENRES 
(forstliche Genressourcen), Endnote-Literaturdatenbank zu gebietseigenen Herkünften am 
Institut für Ökologie der TU Berlin. 
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3 Ergebnisse 

3.1 Regional differenzierte genetische Variabilität und Differenzie-
rung der wichtigsten einheimischen Landschaftsgehölze und 
Grünlandarten 

Genetische Vielfalt oder genetische Diversität1 ist Teil der biologischen Vielfalt2 und bezeich-
net die Mannigfaltigkeit der Genotypen einer Population oder der Populationen einer Le-
bensgemeinschaft (Schaefer 2003). Die intraspezifische genetische Differenzierung einer Art 
ist das Ergebnis der fortwährenden evolutiven Anpassung durch Mutation, Hybridisierung 
und Selektion. Dabei konnten sich in unterschiedlichen Regionen unterschiedliche Genoty-
pen entwickeln. Genetische Unterschiede zwischen Populationen reflektieren somit Selekti-
onsprozesse und Genflüsse in der Vergangenheit. Die daraus entstehende genetische Vari-
ation innerhalb von Populationen bestimmt das Potential der Anpassungsfähigkeit an neue 
Selektionsprozesse,  z.B. verursacht durch die Klimaerwärmung (Rice & Emery 2003).  

Die genetische Differenzierung von Pflanzenpopulationen ist mit genetischen Methoden 
messbar. Untersuchungen zur genetischen Differenzierung von Landschaftsgehölzen und 
Grünlandarten wurden mit unterschiedlichen Genmarkern durchgeführt (Isoenzyme, SSR-
Marker, Chloroplasten-DNA-Marker, RAPD-Marker, AFLP-Marker). Bei SSR-Markern (Mik-
rosatelliten), RAPD-Markern und AFLP-Markern handelt es sich um nukleare, bi-parental 
vererbte Marker, bei Chloroplasten-DNA-Markern um extranukleare, uni-parental (maternal) 
vererbte Marker. Isoenzym-Orte werden überwiegend bi-parental vererbt (Degen 2005).  

Zur Messung der genetischen Differenzierung zwischen Populationen wird klassischerweise 
der Fixierungs-Index (GST oder FST) verwendet. Er benutzt als Messgröße das Ausmaß der 
genetischen Fixierung auf Allele bzw. Haplotypen. Insbesondere bei Genmarkern mit einer 
hohen genetischen Variation wie z.B. nukleare Mikrosatelliten können die Ergebnisse der 
beiden Kategorien von Maßen sehr unterschiedlich sein und sind daher nicht immer direkt 
vergleichbar (Hedrick 1999, Degen 2005). Auch die parentale Vererbung der Genmarker 
wirkt sich auf die Werte der genetischen Differenzierung aus. Die maternale Vererbung (über 
Samen) der Chloroplasten-DNA führt zu höheren Fixationsindices als die bi-parentale Verer-
bung (über Pollen und Samen), da mütterlich vererbte Marker zumeist eine stärkere geneti-

                                            
1 Die genetische Variation innerhalb von Populationen kann als genetische Vielfalt und genetische 
Diversität beschrieben werden. Während die genetische Vielfalt die Anzahl verschiedener Allele oder 
Genotypen in einer Population wiedergibt, berücksichtigt die genetische Diversität zusätzlich deren 
Häufigkeiten. Die Diversität ist somit ein Maß, welches auf der Anzahl und dem Verteilungsmuster der 
Genvarianten basiert. Je größer die Anzahl der Genvarianten und je gleichmäßiger diese in ihren 
Häufigkeiten verteilt sind, umso höher ist die Diversität (Hussendörfer & Konnert 1999). 
2 Biologische Vielfalt umfasst die Ebene der genetischen Vielfalt, der Artenvielfalt und der Vielfalt der 
Lebensgemeinschaften (Solbrig 1994, Blab et al. 1995). 
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sche Differenzierung als väterlich vererbte Marker zeigen (Palmé et al. 2003, Aguinagalde et 
al. 2005). 

Petit et al. (2003) stellten die Fixierungs-Indices von 22 einheimischen Gehölzarten zur Be-
schreibung ihrer genetischen Differenzierung zusammen. Der Durchschnittswert für die 
Chloroplasten-DNA (cp-DNA) beträgt GST = 0,54, der niedrigste Wert liegt bei GST = 0,09. 
Andere Untersuchungen mit nuklearen Markern weisen jeweils deutlich geringere Werte auf. 
Raspé et al. (2000) verglichen GST-Werte von bi-parental vererbten Markern (Isoenzyme) mit 
maternal vererbten Markern (cpDNA). In Tab. 1 wird ersichtlich, dass die Werte der mütter-
lich vererbten Marker deutlich höher sind als die der von beiden Eltern vererbten Marker. Die 
Höhe der Fixationsindices hängt also stark von der jeweiligen Untersuchungsmethode ab. 
Die Werte können nicht direkt miteinander verglichen, sondern nur innerhalb einer Methode 
in Beziehung gesetzt werden.  

 

Tab. 1: Genetische Differenzierung bi-parental (GSTn) und maternal (GSTC) vererbter Marker verschie-
dener Baumarten (nach Raspé et al. 2000) 

Art GSTn Referenz GSTC Referenz 

Sorbus aucuparia 

Argania spinosa 

Eucalyptus nitens 

Pinus contorta 

Pinus flexii 

Pseudotsuga menziesii 

Alnus glutinosa 

Fagus sylvatica 

Quercus petraea 

Quercus robur 

0,025 

0,25 

0,30 

0,09 

0.016 

0,24 

0,20 

0,054 

0,024 

0,032 

Raspé & Jacquemart 1998 

El Mousadik & Petit 1996 

Moran 1992 

Wheeler & Guries 1982 

Latta & Mitton 1997 

Li & Adams 1988 

Prat et al. 1992 

Comps et al. 1990 

Zanetto et al. 1994 

Zanetto et al. 1994 

0,29 

0,60 

0,62 

0,72 

0,68 

0,73 

0,87 

0,83 

0,90 

0,92 

Raspé et al. 2000 

El Mousadik & Petit 1996 

Byrne & Moran 1994 

Dong & Wagner 1993 

Latta & Mitton 1997 

Aagaard et al. 1995 

King & Ferris 1998 

Demesure et al. 1996 

Petit et al. 1993 

Petit et al. 1993 

Durchschnittswert 0,12  0,72  

 

Die Ergebnisse der Literaturauswertung sind im Einzelnen in den Tab. 2 und 3 im Anhang 
zusammengefasst worden. Dort finden sich auch Angaben zur jeweiligen Untersuchungsme-
thode, zu untersuchten Populationsgrößen und zu den Untersuchungsgebieten. Es ergibt 
sich ein relativ differenziertes Bild. Grundsätzlich besitzen Gehölze eine relativ hohe geneti-
sche Diversität. Diese sichert den ortsfesten und langlebigen Arten die genetische Anpas-
sungsfähigkeit an sich ändernde Umweltbedingen. Dies deckt sich mit weiteren Arbeiten zur 
genetischen Diversität von Samenpflanzen. Nach Nybom (2004), Hamrick (1983) und Ham-
rick et al. (1992) zeigen langlebige Pflanzen (Gehölze) mit großem Verbreitungsgebiet, ei-
nem hohen Anteil an Fremdbefruchtung und einer effizienten Samenausbreitung durch Tiere 
eine hohe genetische Diversität innerhalb der Populationen, aber eine geringere genetische 
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Variation zwischen den Populationen. Darüber hinaus spielt die jeweilige Evolutionsge-
schichte einer Sippe eine entscheidende Rolle (Hamrick et al. 1992). 

Tendenziell konnte diese These für die in der Literaturstudie behandelten Arten bestätigt 
werden. Eine geringe genetische Differenzierung zwischen den Populationen sowie hohe 
genetische Diversität innerhalb der Populationen besitzen Arten, die sich durch hohe 
Genflüsse auszeichnen, d.h. Arten mit Fernausbreitungsmechanismen, mit großem, gering 
strukturiertem Verbreitungsgebiet, mit hohem Anteil an Fremdbestäubung, langem Lebens-
zyklus und starkem anthropogenem Einfluss durch Pflanztätigkeit. Hier ist häufig eine geo-
grafische Differenzierung erst über größere Räume erkennbar. 

Insbesondere bei Waldbaumarten haben bereits umfangreiche genetische Untersuchungen 
zur regionalen Differenzierung stattgefunden. Ein Überblick zum Stand der Isoenzymunter-
suchungen findet sich z.B. bei Müller-Starck et al. (1992). Eine breit angelegte Untersuchung 
der Chloroplasten-DNA zahlreicher Gehölzarten erfolgte im Rahmen des EU-Projektes CY-
TOFOR (Überblick bei Petit et al. 2003, Aguinagalde et al. 2005). 

Genetische Untersuchungen zur Buche (Fagus sylvatica) in Deutschland ergaben relativ 
geringe Unterschiede zwischen den Herkunftsgebieten (Hussendörfer & Konnert 1999, Kon-
nert et al. 2000). Andererseits war die genetische Variation innerhalb einzelner Herkunftsge-
biete wiederum sehr groß (z.B. im Märkisch-Lausitzer-Tiefland). In Bayern unterscheiden 
sich die Populationen aus den Hochlagen des Bayrischen Waldes und der Alpen von den 
übrigen bayrischen Vorkommen (Konnert 1995, Hussendörfer & Konnert 1999). In Höhenla-
gen des Schwarzwaldes und der Alpen wurde die Häufung eines bestimmten Genortes fest-
gestellt, was für die Ausbildung bestimmter Ökotypen in klimatisch extremen Lagen spricht. 
Die genetische Variation zwischen Weißtannenbeständen (Abies alba) in Süddeutschland 
hingegen ist deutlich höher (Konnert 1996, Hussendörfer & Konnert 1999). Eine genetische 
Differenzierung zwischen gebietseigenen Beständen und einer gepflanzten Population konn-
te bei Picea abies in Gebirgsregionen Frankreichs festgestellt werden (Jeandroz et al. 2004). 

Die Hainbuche (Carpinus betulus) zeigt eine klare genetische Differenzierung der Populatio-
nen in Nordeuropa, Südeuropa, Osteuropa und Süditalien (Grivet & Petit 2003). Innerhalb 
einer kleineren Region (Flandern) war keine genetische Differenzierung feststellbar (Coart et 
al. 2005). Rosa canina, eine weit verbreitete Wildrose, zeigte innerhalb einer kleinen geogra-
fischen Region (Brandenburg) keine geografische Differenzierung, wogegen signifikante 
Unterschiede auf größerer räumlicher Skala (Bayern, Mittelmeerländer, Ungarn) vorhanden 
waren (Seitz et al. 2005, Jürgens et al., in press). Die selteneren Wildrosen R. sherardii und 
R. subcollina weisen im Vergleich mit Rosa canina einen höheren Fixations-Index auf, und 
innerhalb einer kleinen Region (Brandenburg) konnten deutliche geografische Differenzie-
rungen herausgearbeitet werden (Seitz et al. 2005). Eine geringe genetische Differenzierung 
wurde für Crataegus monogyna beschrieben. Der seltenere Crataegus laevigata zeigte im 
Vergleich eine leicht erhöhte Differenzierung (Fineschi et al. 2005). Bei Faulbaum (Frangula 
alnus) konnte eine deutliche Differenzierung zwischen Populationen des gemäßigten Euro-
pas, der Iberischen Halbinsel und Anatolien nachgewiesen werden (Hampe et al. 2003). 
Zwischen den Populationen Europas war die genetische Differenzierung gering ausgeprägt. 
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Die Hasel (Corylus avellana) zeigte ein extrem schwach differenziertes Bild in den zentralen 
europäischen Regionen, was vermutlich auf die starke Pflanztätigkeit des Menschen sowie 
auf die Fernbestäubung durch Wind zurückzuführen ist. Hier konnten nur noch in den Rand-
lagen Europas (Schweden) höhere Differenzierungen gemessen werden (Persson et al. 
2004). Palmé & Vendramin (2002) konnten bei dieser Art eine signifikante Differenzierung 
zwischen südost- und nordwesteuropäischen Populationen nachweisen. Bei Prunus spinosa 
konnte eine geografische Differenzierung zwischen den nordeuropäischen, den italienischen 
und den deutschen Populationen nachgewiesen werden (Mohanty et al. 2000, 2002). Lei-
nemann et al. (2002) fanden einen hohen Grad an genetischer Differenzierung (11%) zwi-
schen einer ungarischen Saatgutprobe und einer natürlichen Schlehenhecke in Göttingen. 
Am geringsten ist die Differenzierung bei windverbreiteten Arten wie Salix caprea und Popu-
lus tremula ausgeprägt. Bei Populus tremula war innerhalb Italiens, bei Salix caprea inner-
halb Europas keine geografische Struktur erkennbar (Salvini et al. 2001, Palmé et al. 2003). 
Hier führen extreme Anpassungen in der Fernausbreitung (im Kilometer-Bereich) zu einer 
geringen geografischen Differenzierung (in der englischen Literatur wird von geographischer 
Struktur gesprochen). 

In den Niederlanden wurde die genetische und morphologische Differenzierung zwischen 
alten Kultursorten und Populationen alter Wiesen von Lolium perenne und Trifolium repens 
untersucht (van Treuren et al. 2005). Die alten Wiesen wurden seit 30 Jahren nicht mehr mit 
kommerziellen Kultursorten eingesät. Die ausgewählten Kultursorten spielten in den vergan-
genen 50 Jahren eine wichtige Rolle bei der Wiesenbewirtschaftung. Bei beiden Arten konn-
te eine morphologische und genetische Differenzierung zwischen Kultursorten und alten 
Wiesen nachgewiesen werden.   

Dem gegenüber stehen Arten mit einer hohen genetischen Differenzierung zwischen den 
Populationen und einer geringen genetischen Diversität innerhalb der Populationen. Hier 
handelt es sich tendenziell um Arten mit geringen Genfluss-Raten, d.h. mit hohen Anteilen 
an Selbstbefruchtung, mit kleinem Verbreitungsgebiet und isolierten Populationen, mit über-
wiegend im Nahbereich ausgebreiteten Samen und kurzen Lebenszyklen. Eine deutliche 
genetische Differenzierung konnte für europäische Populationen einheimischer Eichen-
(Quercus-)Arten nachgewiesen werden (Dumolin-Lapègue et al. 1997, König et al. 2002, 
Petit et al. 2002). In Deutschland und den Niederlanden, wo ein hoher Genfluss aus gebiets-
fremden Provenienzen vermutet wird, wurde eine starke räumliche genetische Differenzie-
rung für die genannten Eichenarten beschrieben (König et al. 2002). Größere Ähnlichkeiten 
wurden für Populationen, die weniger als 270 km voneinander entfernt sind, nachgewiesen.  

Auch bei Acer campestre konnten hohe Werte genetischer Differenzierung innerhalb Euro-
pas gefunden werden (Petit et al. 2003). Leinemann et al. (2002) konnten bei dieser Art ei-
nen hohen Grad an genetischer Differenzierung (35%) zwischen deutschen und ungarischen 
Herkünften nachweisen. Die Untersuchung von Acer platanoides in Skandinavien ergab ü-
berraschenderweise ebenfalls eine starke geografische Differenzierung (Rusanen et al. 
2003). Offenbar ist die Art an ihrer Arealgrenze noch stärker differenziert und der Genpool 
nicht durch gebietsfremde Herkünfte beeinträchtigt. Es muss jedoch davon ausgegangen 
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werden, dass die Ergebnisse nicht ohne weiteres auf Deutschland und angrenzende Länder 
übertragbar sind, wo die Art in großen Mengen gepflanzt wird. 

 

Schlussfolgerungen 

Eine räumliche genetische Differenzierung konnte bei zahlreichen Landschaftsgehölzen und 
Grünlandarten nachgewiesen werden. Die Erhaltung der genetischen Variabilität zwischen 
und innerhalb von Populationen ist Schutzziel des Naturschutzes. Um eine Vermischung 
natürlicher Genotypen durch das Sammeln und Ausbringen von Wildpflanzen bei der An-
zucht gebietseigener Sippen zu vermeiden, ist die Ausweisung von Herkunftsgebieten erfor-
derlich. Die genetischen Unterschiede sind bei der Auswahl von Herkunftsgebieten nutzbar. 
Empfehlungen zur Ausweisung von Herkunftsgebieten müssen in Abhängigkeit der o.g. Pa-
rameter (Fremdbestäubung, Lebensdauer, Verbreitung und Häufigkeit der Arten) und der 
Ergebnisse der genetischen Untersuchungen differenziert erfolgen. Anhand der Literatur-
auswertung sind Generalisierungen nur bedingt möglich, da die Ergebnisse stark von der 
Untersuchungsmethode abhängen (ausgewählte Populationen, geografischer Bezugsraum). 
Darüber hinaus muss bei seltenen Arten differenzierter vorgegangen werden als bei häufi-
gen Arten, da hier ein Verlust der indigenen Populationen durch Auszuchtdepression3 zu 
befürchten ist (vgl. Kap. 3.3). 

 

3.2 Genetische Vielfalt bei Kultursorten und Baumschul-
Handelsware 

Die Produktion von Saatgut von Gehölzen und krautigen Arten für Maßnahmen in der freien 
Landschaft erfolgt überwiegend in Baumschulen und Saatgutbetrieben. Saatgut für Gehölze 
wird traditionellerweise von Wildpflanzen gewonnen. Früher wurden hierfür überwiegend 
regionale Bestände genutzt, seit dem 20. Jh. wird zunehmend gebietsfremdes Saatgut im-
portiert (Weber 1967, Spethmann 1995, Skoluda 2002, Kowarik & Seitz 2003). Das Inver-
kehrbringen von Saatgut krautiger Arten wird durch das Saatgutverkehrsgesetz (SaatG) ge-
regelt. Dabei stehen Kriterien wie Reinheit, Keimfähigkeit und Homogenität im Vordergrund. 
Diese Kriterien gehen v.a. auf landwirtschaftlich begründete Überlegungen zurück, sind je-
doch wenig an die Vorgaben und Bedürfnisse des Naturschutzes angepasst. Im Saatgut-
handel werden neben landwirtschaftlichen Kulturpflanzen auch Saatgut für Rasen- und Wie-
senansaaten sowie für Begrünungsmaßnahmen in der freien Landschaft nach dem SaatG 
produziert. Auch in Regel-Saatgutmischungen, die in der freien Landschaft verwendet wer-
den, sind selektierte Wildsippen, aber auch züchterisch veränderte Kultursippen einheimi-

                                            
3 Unter Auszuchtdepression oder outbreeding depression versteht man die Reduktion der Anpas-
sungsfähigkeit einer Population durch Paarung zwischen Vertretern stark differenzierter Unterpopula-
tionen oder unterschiedlicher Unterarten (Schaefer 2003). 
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scher Arten vertreten.4 Züchterisch veränderte Sorten finden sich v.a. bei Gräsern wie 
Agrostis capillaris, A. stolonifera, Festuca arundinacea, F. ovina, F. rubra, Lolium perenne, 
Poa nemoralis, P. pratensis und P. trivialis, aber auch bei einigen krautigen Arten wie Leu-
canthemum vulgare, Lotus corniculatus oder Medicago lupulina (Molder 1995, FLL 2002). In 
der Regel handelt es sich außerdem um gebietsfremde Herkünfte: knapp die Hälfte des Be-
darfs an Gräsersaatgut in Deutschland (17500 t) und fast der Gesamtbedarf des Legumino-
sensaatguts (3500 t) werden derzeit aus dem Ausland importiert (Deutscher Bundestag 
2005). Auch landwirtschaftliche Kultursorten kommen bei Begrünungsmaßnahmen in der 
freien Natur zum Einsatz, insbesondere zur Zwischenbegrünung als Bodenverbesserung 
und Erosionsschutz. Von der FLL (2002) empfohlene Arten sind Raps (Brassica napus), 
Rübsen (Brassica rapa), Sonnenblume (Helianthus annuus), Erbse (Lathyrus sativus), Lupi-
ne (Lupinus angustifolius, L. luteus, L. albus), Schneckenklee (Medicago lupulina), Luzerne 
(Medicago sativa), Steinklee (Melilotus alba, M. officinalis), Esparsette (Onobrychis viciifolia), 
Serradella (Ornithopus sativus), Phacelia (Phacelia tanacetifolia), Ölrettich (Raphanus sati-
vus), Staudenroggen (Secale multicaule), Kronwicke (Securigera varia), Senf (Sinapis alba), 
Klee-Arten (Trifolium hybridum, T. pratense, T. repens), Ackerbohne (Vicia faba), Wicken-
Arten (Vicia sativa, V. villosa). 

Da Kulturpflanzen häufig von einer begrenzten Anzahl züchterisch veränderter Individuen 
abstammen, sind sie in ihrer genetischen Variation gegenüber den Populationen der ver-
wandten Wildsippen eingeschränkt (Ladizinsky 1985, Ellstrand & Elam 1993). So zeigt z.B. 
die Kultursippe von Luzerne (Medicago sativa) eine signifikant geringere genetische Diversi-
tät als die Wildsippe aus dem Mittleren Osten, wo die Art ursprünglich herkommt (Muller et 
al. 2003). Auch das Beispiel einer landwirtschaftlichen Kulturpflanze veranschaulicht dies. 
Bartsch & Ellstrand (1999) konnten bei Kulturformen der Zuckerrübe (Beta vulgaris) eine 
deutlich geringere genetische Variabilität nachweisen als bei ihrer Wildform. Die Gründung 
einer neuen Population mit eingeschränkten oder stark veränderten genetischen Eigenschaf-
ten (Gründerefekt5) ist häufig mit einer höheren Empfindlichkeit gegen extreme Umweltein-
flüsse verbunden. Bei Hybridisierung zwischen Kultur- und Wildsippen kann es darüber hin-
aus zur genetischen Auslöschung der Wildsippen kommen (vgl. Kap. 3.3).  

Bei Landschaftsgehölzen spielt der Einsatz züchterisch veränderter Kultursippen eine gerin-
gere Rolle. Vor allem bei Allee- und Straßenbäumen existieren zahlreiche Sorten mit verän-
derten morphologischen Eigenschaften (Wuchsform, Blattfärbung). Allein von Acer pseu-
doplatanus wurden bei Krüssmann (1976) 56 Sorten, von Acer platanoides 50 Sorten be-

                                            
4 Im folgenden Text wird zwischen Anbaupflanzen und Kulturpflanzen unterschieden. Anbaupflanzen 
sind in Kultur genommene Wildpflanzen, deren Genpool zwar nicht züchterisch verändert worden ist, 
aber durch Selektionsprozesse bereits Veränderung erfahren hat. Kulturpflanzen sind Pflanzen, die 
durch Hybridisierung, Mutation oder Selektion züchterisch verändert worden sind (Def. nach Willer-
ding 1986, Kowarik 2005). Sie können von einheimischen oder nichteinheimischen Arten abstammen.  
5 Gründereffekt oder founder effect ist die Erscheinung, dass Populationen, die sich aus einer niedri-
gen Zahl von Kolonisatoren entwickeln, nur einen geringen Anteil an der genetischen Variation der 
Ausgangspopulation haben (Schaefer 2003). 
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schrieben. Eine Untersuchung zur Standorteignung von Acer pseudoplatanus als Straßen-
baum in Mitteldeutschland zeigte, dass Alleen aus unterschiedlichen Sorten und Wildher-
künften zusammengesetzt sind (Schneidewind 2005). Dabei handelt es sich bei den ver-
wendeten Bergahorn-Sorten fast ausschließlich um niederländische Selektionen, die durch 
fortlaufende vegetative Vermehrung erhalten werden. Nach Beobachtung der Jugendent-
wicklung kommt Schneidewind zu der ersten Einschätzung, dass die Sorten hinsichtlich des 
Auftretens von Frostrissen, Sonnenbrand und des Befalls mit Phytoparasiten (Verticillium-
Arten) keine nennenswerten Vorteile gegenüber der Wildart besitzen.  

Wie bei den Straßenbäumen führt auch bei Sträuchern v.a. die klonale Vermehrungsform 
zur Einschränkung der genetischen Vielfalt. Nach Hanske (1991) und Spethmann (1995) 
wird in deutschen Baumschulen ein knappes Drittel von 159 einheimischen Gehölzarten 
ausschließlich vegetativ vermehrt. Für Baum- und Strauchpflanzungen in Siedlungen und in 
der freien Natur werden jährlich über 150 Millionen Gehölze in deutschen Baumschulen pro-
duziert. In der freien Landschaft werden vermutlich noch erheblich mehr Gehölze ausge-
bracht, da Sträucher und Bäume in wesentlichem Umfang auch aus anderen Ländern impor-
tiert werden (vgl. Kowarik & Seitz 2003). Die Verwendung konal vermehrten, genetisch ein-
heitlichen Materials in solch großen Mengen schränkt das innerartliche genetische Spektrum 
und damit die genetische Anpassungsfähigkeit von Populationen ein. Diese ist jedoch eine 
wesentliche Voraussetzung für die nachhaltige Etablierung von Populationen, insbesondere 
vor dem Hintergrund aktueller und zukünftiger Umweltveränderungen (z. B. Klimaverände-
rungen, Stoffeinträge, Habitatfragmentierung und Nutzungsveränderungen). Maurer & Tabel 
(1995) konnten mittels Isoenzymanalysen die Abstammung einer Winterlinden-Allee (Tilia 
cordata) aus einem Klon nachweisen. In einem breit angelegten Versuch zur genetischen 
Diversität von Stieleiche (Quercus robur) aus Beständen unterschiedlicher Naturnähe konnte 
mit zunehmendem Kultureinfluss des Menschen eine abnehmende genetische  Differenzie-
rung zwischen den Populationen gemessen werden. So zeichneten sich niederländische 
Straßenrandbepflanzungen mit Stieleiche durch eine deutlich geringere genetische Differen-
zierung aus als alte, gebietseigene Stieleichenwälder (König et al. 2002). 

Auch der Anbau von Wildpflanzen (Anbaupflanzen) kann mit einer Reduzierung der geneti-
schen Vielfalt verbunden sein, da Baumschulen und Saatgutbetriebe in der Regel bestimmte 
Phänotypen mit besonderer Wüchsigkeit, gutem Fruchtansatz, kürzerer Samenruhe oder 
größeren Samen selektieren. Die Selektion bestimmter Eigenschaften (z.B. rascher Wuchs, 
gute Keimfähigkeit) kann die Häufigkeit der entsprechenden Allele6 erhöhen, allerdings kann 
damit eine Verschlechterung anderer Eigenschaften (z.B. Lebensdauer) verbunden sein 
(Lescia & Allendorf 1999)7. Eine gezielte Selektion bestimmter Phänotypen reduziert die ge-

                                            
6 Ein Allel ist eine von zwei oder mehreren verschiedenen Ausprägungsformen eines Gens am selben 
Locus eines Chromosoms (Wagenitz 1996). 
7 Die Ursachen hierfür liegen in der Pleiotropie (Wirkung eines Gens auf verschiedene Merkmale, 
Wagenitz 1996) oder in der Störung des Gleichgewichts miteinander verbundener oder benachbarter 
Gene. 
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netische Vielfalt und erhöht das Risiko der genetischen Drift8 (Jones & Johnson 1998, Lescia 
& Allendorf 1999). Ein verbreitetes Verfahren, das die genetische Vielfalt von Baumschul-
Ware einschränkt, ist die Qualitätssortierung vor dem Verkauf der Gehölze. Konnert & 
Schmidt (1996) und Konnert & Ruetz (2003) untersuchten die genetischen Konsequenzen 
der Pflanzensortierung von Picea abies, Abies alba und Fagus sylvatica in einer Baumschu-
le. Es wurden bei der Sortierung drei Kategorien gebildet: große Pflanzen (25-50 cm), kleine 
Pflanzen (15-30 cm) und aussortierte Pflanzen. Die gewonnenen Sortierungsklassen unter-
scheiden sich in ihren genetischen Strukturen sowohl untereinander als auch von den Aus-
gangspopulationen. Die größten Pflanzen hatten bei Fichte, Tanne und Buche die geringste 
genetische Diversität. Bei Fichte und Tanne unterscheiden sich die großen Pflanzen in ihrem 
Allelbestand am stärksten von den restlichen Gruppen. Nach diesem Ergebnis engt die Grö-
ßensortierung in Baumschulen die genetische Vielfalt der gepflanzten Populationen ein, da 
bei Pflanzmaßnahmen in der Regel nur eine Qualität und meist die größten Pflanzen ver-
wendet werden. 

Savolainen & Kärkkäinen (1992) und Lefèvre (2004) beschreiben die Auswirkungen des 
Menschen auf forstgenetische Ressourcen. Beeinträchtigungen der genetischen Vielfalt er-
geben sich durch gezielte Selektion ausgewählter Phänotypen, die Verwendung gebiets-
fremder Herkünfte sowie durch die Bewirtschaftungsweise (Ernte, Durchforstung). 

Zur generativen Anzucht von Gehölzen werden häufig Samenplantagen genutzt. Untersu-
chungen zur genetischen Variabilität von Forstpflanzen aus Samenplantagen kommen zu 
dem Schluss, dass bestimmte Parameter wie Aufpflanzung und Beerntung ausreichender 
Herkunftsklone, Beerntung zahlreicher Individuen, wechselnde Beerntung unterschiedlicher 
Bestände beachtet werden müssen, um die genetische Vielfalt nicht einzuschränken (Kitz-
miller 1990, Kleinschmit 1995, Behm et al. 1997, Konnert & Behm 1999). Es sind Beispiele 
dafür bekannt, dass die forstliche Praxis (Saatguternte, Bestandespflege, Ernteverfahren) 
die genetische Zusammensetzung der Baumbestände verändert hat. Konnert & Fromm 
(2004) verglichen Saatgutpartien von Winterlinde (Tilia cordata) und Bergahorn (Acer pseu-
doplatanus) aus Forstbeständen und Saatgutplantagen hinsichtlich des Ausmaßes ihrer ge-
netischen Variation. Dabei zeigten die Plantagenernten bei beiden Baumarten eine geringe-
re genetische Diversität und Heterozygotie.  

Ein weiteres Beispiel aus dem Forstbereich zeigt, dass Pflanzungen von Abies alba im Ver-
gleich zu spontan verjüngten Beständen eine geringere genetische Vielfalt aufweisen kön-
nen (Hussendörfer 1996). Auch die genotypische Struktur unterschied sich signifikant von 
derjenigen des Ausgangsbestands. Die gepflanzten Jungbäume stammten zwar aus dersel-
ben Region, aber von nur 8 Erntebäumen auf 3 ha. Sie wurden zuvor in einem Pflanzgarten 
angezogen und unsortiert auf der Versuchsfläche ausgebracht. 

 

                                            
8 Unter genetischer Drift versteht man die Veränderung der Genfrequenz in kleinen Populationen. Sie 
spielt v.a. bei geringer Populationsdichte, z.B. bei der Besiedlung neuer Lebensräume, eine Rolle 
(Schaefer 2003). 
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Schlussfolgerungen 

Die genetische Vielfalt von Pflanzenpopulationen ist ein eigenständiges Schutzobjekt des 
Naturschutzes (Wingender & Klingenstein 2000). Züchterisch veränderte Kultursippen besit-
zen eine eingeschränkte genetische Vielfalt und sollten bei Pflanzmaßnahmen in der freien 
Landschaft nicht verwendet werden. Durch Hybridisierung und Introgression können sie die 
genetische Vielfalt der indigenen Arten nachhaltig verändern. Dies  kann zum Verlust spe-
zieller Anpassungen, zur Homogenisierung des Genpools einer Art und zur Auslöschung der 
ursprünglichen Wildsippen führen. Zur Erhaltung einer größtmöglich genetischen Vielfalt 
muss die Pflanzenvermehrung für Maßnahmen in der freien Landschaft ausschließlich gene-
rativ erfolgen. Bei der Samenernte sollten möglichst zahlreiche Individuen sowie möglichst 
auch mehrere Bestände beerntet werden. Insbesondere bei der Nutzung von Samenplanta-
gen ist auf die Ernte in mehreren Beständen bzw. eine Mischung der Saatgutklone zu ach-
ten. Selektionsmaßnahmen in Baumschulen (Auswahl bestimmter Phänotypen, Größensor-
tierung) sollten unterbleiben. Ein Verfahren zur Ausweisung von Erntebeständen sowie Hin-
weise zum Vorgehen bei der Saatguternte für die Gehölzanzucht wurden von Seitz et al. 
(2003, 2005) und Seitz et al. (subm.) erarbeitet.  

 

3.3 Auswirkungen der Hybridisierung zwischen gebietseigenen 
und gebietsfremden Sippen 

Sofern sich die Blühzeitpunkte überschneiden, kann es zu Kreuzungen und Rückkreuzungen 
zwischen gebietseigenen und gebietsfremden Sippen der gleichen Art oder anderen gene-
tisch kompatiblen Arten kommen. Hybridisierung kann somit auf Artebene sowie unterhalb 
der Artebene erfolgen. Im folgenden Kapitel werden mögliche Auswirkungen auf die biologi-
sche Vielfalt beschrieben. 

 

Hybridisierung als Auslöser für die Invasion von Sippen 

Die anthropogen verursachte Beseitigung von Kreuzungsbarrieren in Zusammenhang mit 
der Einführung von Arten, mit Habitatveränderungen sowie der Klimawandel können sich 
positiv auf die Hybridisierung von Arten auswirken (Rhymer & Simberloff 1996, Abbott 1992, 
Abbott et al. 2003, Petit 2004). Auf globaler Ebene wird die Verbreitung von Individuen glei-
cher oder kreuzungskompatibler Arten die Genflüsse zwischen und innerhalb von Arten er-
höhen. Veränderte Blühzeiten durch Klimaveränderungen können ebenfalls zu erhöhten 
Hybridisierungsraten führen (Petit 2004). Dadurch können neue Taxa entstehen, die sich 
sexuell reproduzieren und möglicherweise im neuen Lebensraum invasiv werden können 
(Rhymer & Simberloff 1996). Somit kann Hybridisierung stimulierend auf das Invasionspo-
tenzial einer Sippe wirken (Ellstrand & Schierenbeck 2000).  

Invasionserfolge wurden von Hybriden zwischen Arten beschrieben (z.B. Bromus hordea-
ceus = B. arvensis x scoparius, Rhododendron catawbiense x R. ponticum, Viola riviniana x 
V. reichenbachiana, weitere Beispiele in Ellstrand & Schierenbeck 2000). Der Invasionser-
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folg dieser Hybriden wurde v.a. in gestörten Ökosystemen beschrieben. Neuffer et al. (1999) 
berichten über das ökologische Verhalten der Hybride zweier einheimischer Veilchen-Arten 
(Viola reichenbachiana x V. riviniana). Der neue Genotyp ist offenbar in der Lage, sich in 
eutrophierten Kiefernwäldern rasch auszubreiten. In Kalifornien entstand aus der Spontan-
hybride zwischen Secale cereale und Secale montanum eine invasive Roggensippe, die als 
Kulturunkraut ein großes Problem für die ansässigen Farmer darstellt (Sun & Corke 1992).  

Invasions-Phänomene werden auch für Hybridisierungsereignisse unterhalb der Artebene 
beschrieben. Der Anbau von Zuckerrüben (Beta vulgaris subsp. vulgaris) zur Samenproduk-
tion in mediterranen Ländern führte zur Kreuzung mit einjährigen wilden Rüben (Beta vulga-
ris subsp. maritima) (Boudry et al. 1993, Parker & Bartsch 1996). Die Hybriden sind eben-
falls einjährig und bilden eine hölzerne Wurzel aus, die keinen landwirtschaftlichen Wert be-
sitzt. Da das in Nordeuropa verwendete Saatgut immer einen Anteil an Hybridsamen enthält, 
konnte sich erfolgreich ein invasives annuelles Unkraut ausbreiten, das nur schwierig zu 
bekämpfen ist und einen enormen wirtschaftlichen Schaden verursachen kann. 

 

Genetische Homogenisierung und Auslöschung von Wildsippen 

Da die genetische und morphologische Differenzierung von Arten in unterschiedlichen Regi-
onen stark variieren kann, kann die Ausbringung gebietsfremder Herkünfte und darauf fol-
gende innerartliche Hybridisierung zur Homogenisierung von Populationsstrukturen führen 
(Slatkin 1987, Petit 2004). Die Ausbringung gebietsfremder Provenienzen kann also zur Be-
einträchtigung regionaler Genpools führen. So können bei zahlreichen Forstbäumen auf-
grund der lange andauernden genetischen Vermischung keine gebietseigenen Herkünfte 
mehr identifiziert werden (König et al. 2002). Das gleiche gilt für die Luzerne (Medicago sati-
va) (Muller et al. 2003).  

Hybridisierungsereignisse zwischen Kultursippen und verwandten Wildsippen können das 
Risiko zur Auslöschung der Wildsippen erhöhen (Ellstrand & Elam 1993, Levin et al. 1996, 
Rhymer & Simberloff 1996, Ellstrand et al. 1999, Modelle bei Huxel 1999). Auslöser für Ver-
drängungsprozesse sind z.B. Auszuchtdepression (siehe folgendes Kapitel) oder die Über-
formung der ursprünglichen genetischen Ausstattung durch wiederholte Hybridisierung und 
Introgression (genetic swamping) (Ellstrand & Elam 1993, Hufford & Mazer 2003). Dieser 
Vorgänge können unter Umständen rasch vonstatten gehen und nur wenige Generationen 
dauern, v.a. wenn die Wildpopulationen klein sind und ein kleines Verbreitungsgebiet besit-
zen (Levin et al. 1996, Ellstrand et al. 1999). 

Konkrete Fallbeispiele zur Verdrängung indigener Genotypen durch Hybridisierung sind bis-
lang wenig untersucht. Bei Hasel (Corylus avellana) konnte durch molekulargenetische Un-
tersuchungen eine deutliche Veränderung der Wildvorkommen durch Kultursippen nachge-
wiesen werden (Palmé & Vendramin 2002). Genetische Untersuchungen von Wildrosen in 
Brandenburg zeigten, dass die häufige Rosa canina innerhalb Brandenburgs keine nen-
nenswerte räumliche Differenzierung aufweist, auf überregionaler Ebene aber durchaus un-
terschiedliche Genotypen zu erkennen sind (Jürgens et al. in press). Seltenere Wildrosen (R. 
sherardii, R. subcollina) hingegen zeigten auch innerhalb Brandenburgs noch eine deutliche 
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genetische Differenzierung (Seitz et al. 2005). Dies spricht für die Hypothese, dass zum ei-
nen die ursprünglich größere Abundanz, aber möglicherweise auch die massenhafte Pflan-
zung gebietsfremder Herkünfte von R. canina zumindest auf regionaler Ebene bereits zur 
Homogenisierung des Genpools beigetragen hat. 

Bei Weißdorn haben die Zerstörung natürlicher Barrieren und künstliche Pflanzungen zu 
einer Vermischung der drei Arten Crataegus monogyna, C. laevigata und C. rhipidophylla 
geführt (Christensen 1984, Spethmann 1997). Durch die einseitige und massenhafte Pflan-
zung gebietsfremder Provenienzen von C. monogyna wird dieser Prozess vermutlich be-
schleunigt (Lippert 1978). Die Artgrenzen werden hier weiter verschwimmen, und es ist zu 
erwarten, dass  C. laevigata und C. rhipidophylla von C. monogyna  „aufbastardiert“ werden 
(Borger 1990, Spethmann 1997, Hellwig 2000). 

In Galizien haben sich mitteleuropäische Hochleistungssorten von Dactylis glomerata, die in 
den 70er Jahren für die Heuproduktion angesät worden waren, in kurzer Zeit auch in natur-
nahe Weideflächen ausgebreitet. Es kam zu Kreuzungen mit gebietseigenen, auf Galizien 
beschränkten Ökotypen der gleichen Art, die nun zunehmend durch Hybriden und die mittel-
europäischen Sorten ersetzt werden. Dies schränkt die biologische Vielfalt ein und ist wegen 
der Rückwirkungen auf das Landnutzungspotenzial auch ökonomisch relevant. Die mitteleu-
ropäischen Sorten und deren Hybriden mit den ursprünglichen galizischen Herkünften eig-
nen sich zwar für die Heuproduktion, jedoch weniger als Weidegras. Ihre Blätter sind härter, 
und der Zuwachs hört zum Ende des Winters auf. Die galizischen Sippen wachsen dagegen 
ganzjährig und lassen durchgängig eine Beweidung zu (Lumaret 1990). 

In Nordamerika hat die Einführung gebietsfremder Genotypen von Phragmites australis aus 
Europa und Asien zu Beginn des 19. Jh. zur starken Ausbreitung der Art geführt (Saltonstall 
2002). Aufgrund der überwiegend vegetativen Fortpflanzung der nordamerikanischen Schilf-
klone ist es bislang nicht zu einer genetischen Vermischung zwischen den Provenienzen 
gekommen (Saltonstall 2003), die jedoch langfristig zu erwarten ist. Die gebietsfremden Her-
künfte können rasch Lebensräume und Gebiete besiedeln, die zuvor nicht mit Schilf be-
wachsen waren. 

Bei Gehölzen liegen bekannte Fallbeispiele zur Kreuzung von indigenen mit gebietsfremden 
Arten vor. Nach Spethmann (1997) haben Hybridisierungen mit Kultursippen erheblich zur 
Gefährdung von Holz-Apfel (Malus sylvestris) und Wild-Birne (Pyrus pyraster) beigetragen. 
Ihr Rückgang wird zudem wahrscheinlich durch Rückkreuzung mit Kultursorten verschleiert, 
die nicht leicht zu erkennen sind und häufig zu Verwechslungen führen. Nach Dostalek 
(1989) und Loos (1992) sind die unter Pyrus x amphigenea zusammengefassten Hybriden 
zwischen Kultur- und Holz-Birne weit verbreitet. Nach Endtmann (1999) ist reine Pyrus py-
raster in Deutschland sehr selten und in vielen Gebieten ausgestorben. Ähnliches ist für den 
Holz-Apfel anzunehmen (Coart et al. 2006). Zumindest in Südwestdeutschland kommen 
wahrscheinlich keine ursprünglichen Wildformen des Holz-Apfels mehr vor (Remmy & Gru-
ber 1993). 

Die Verdrängung der Schwarzpappel durch Zerstörung ihrer natürlichen Lebensräume (Au-
en) und darauf folgende verstärkte Pflanzungen von Populus x canadensis - Klonen (P. nigra 
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x deltoides) führten zum starken Rückgang der Schwarzpappel in Europa. Wo männliche 
Kreuzungspartner von P. nigra fehlen, kann es leicht zur Hybridisierung zwischen Schwarz- 
und Hybridpappeln kommen. Sind jedoch ausreichend männliche Exemplare von P. nigra 
vorhanden, besitzen diese einen Bestäubungsvorteil gegenüber den Hybridpappeln. In Bel-
gien konnte beim Fehlen männlicher Kreuzungspartner die Gen-Introgression von P. deltoi-
des in den Nachkommen einheimischer Schwarzpappeln nachgewiesen werden (Vanden 
Broeck et al. 2005). Geringe Introgressionsraten konnten europaweit an zahlreichen Flüssen 
festgestellt werden (u.a. Donau, Drôme, Ebro, Garonne, Loire, Maas, Rhein, Ticino, Usk und 
Waal; alle zit. in Vanden Broeck et al. 2005). Kommen kleine und isolierte natürliche 
Schwarzpappel-Populationen in Kontakt mit größeren Hybrid-Pappel-Populationen, können 
diese in nur wenigen Generationen infolge genetischer Introgression ausgelöscht werden 
(Vanden Broeck et al. 2005).  

Kreuzungsexperimente zwischen dem gefährdeten einheimische Roten Maulbeerbaum (Mo-
rus rubra) und dem eingeführten Weißen Maulbeerbaum (M. alba) in Kanada zeigten bei M. 
alba und der Hybride zwischen den Arten eine erhöhte Fitness gegenüber der einheimischen 
Art (Burgess & Husband 2006). So ist zu erwarten, dass M. rubra langfristig durch M. alba 
bzw. die Hybride verdrängt wird. 

Die reduzierte Fitness von Hybridpopulationen zweier genetisch unterschiedlicher Genoty-
pen kann sich auch auf andere trophische Ebenen auswirken (vgl. Kap. 3.4). Whitham 
(1989) untersuchte die Verteilung und Überlebensrate von Blattläusen auf Hybrid- und El-
ternpopulationen zweier Pappelarten (Populus fremontii, P. angustifolia) in Utah. Die Bäume 
in der Hybridzone wurden um das 119fache stärker von Blattläusen befallen als die Bäume 
der Elternarten. Die durchschnittliche Überlebensrate der Blattläuse betrug in den Hybridpo-
pulationen 60,7%, in den Elternpopulationen hingegen nur 38,5%. In Jahren mit geringer 
Blattlaus-Populationsdichte fungierten die Pappelhybriden als Rückzugsgebiete und die rei-
nen Arten wurden gar nicht befallen. 

 

Verlust der genetischen Anpassung 

Aus der Züchtungsforschung ist bekannt, dass die Kreuzung von Sippen zwar zu einer Ver-
besserung erwünschter Eigenschaften, aber zu einer reduzierten Fitness (z.B. Fertilität und 
Überlebensfähigkeit) führen kann (Folgen von Inzucht- bzw. Auszuchtdepression9). Dies 
wurde bei zahlreichen Wildpopulationen beobachtet und ist auch bei der Hybridisierung zwi-
schen Kultur- und Wildsippen zu erwarten (Ellstrand et al. 1999). Nicht nur die Kreuzung von 
sehr nah verwandten Sippen (Inzuchtdepression) kann zu einem Fitnessverlust der nachfol-

                                            
9 Inzuchtdepression ist die vermehrte Ausprägung meist negativer rezessiver Merkmale durch stärke-
re Homozygotie bei der Paarung von nahe verwandten Individuen. Unter Auszuchtdepression oder 
outbreeding depression versteht man die Reduktion der Anpassungsfähigkeit einer Population durch 
Paarung zwischen Vertretern stark differenzierter Unterpopulationen oder unterschiedlicher Unterar-
ten (Schaefer 2003).  
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genden Generationen führen, sondern auch die Kreuzung von weit entfernt verwandten Po-
pulationen (Ellstrand & Schierenbeck 2000). 

Abgesehen von negativen Effekten durch die Übertragung von Genen aus nicht angepass-
ten Populationen kann es bei der Hybridisierung zwischen unterschiedlichen Herkünften vo-
rübergehend auch zu Heterosiseffekten10 kommen. Diese zeichnen sich dadurch aus, dass 
die erste Kreuzungsgeneration zunächst Vorteile gegenüber der Elterngeneration aufweist. 
Diese Vorteile müssen jedoch unter Umständen mit Verlusten in der Anpassungsfähigkeit 
und unter Umständen auch mit Sterilität bezahlt werden. Häufig werden Heterosiseffekte in 
späteren Generationen durch Auszuchtdepression überlagert (Hufford & Mazer 2003). Dar-
unter versteht man das Auseinanderreißen kooperierender Genkomplexe in der F2 als Folge 
einer Hybridisierung (Kollmann & Keller 2001). Obwohl dieses Phänomen  beträchtliche 
Ausmaße erreichen kann, ist es für natürliche Populationen bislang nur wenig untersucht. 

Fitnessverluste durch Auszuchtdepression sind aus naturschutzfachlicher Sicht dann rele-
vant, wenn es durch Übertragung unangepasster Gene zu einem Verlust der genetischen 
Anpassungsfähigkeit der gebietseigenen Populationen kommt. Dies ist v.a. bei kleinen Po-
pulationen seltener Arten der Fall. 

An Ackerunkräutern haben Keller et al. (2000) gezeigt, dass ein Genfluss zwischen gebiets-
eigenen Herkünften sowie deren Hybriden mit gebietsfremden Herkünften die Fitness der 
von der Introgression betroffenen Genotypen beeinträchtigen kann. Ein Rückgang der Bio-
masse und der Überlebensrate konnte bei den F2-Generationen von Papaver rhoeas und 
Agrostemma githago nachgewiesen werden. Silene alba zeigte zunächst in der F1-
Generation eine Zunahme der Samenmenge und Spross-Biomasse, die in der F2-
Generation wieder zurückging. In den meisten Fällen trat in der ersten Generation ein Hete-
rosiseffekt auf, während in der F2 bei Rückkreuzungen der F1 mit der Elterngeneration Fit-
nesseinbußen auftraten, die bei entfernteren Herkünften besonders groß waren.  

Auch zur Stützung und Erhaltung gefährdeter Populationen seltener Arten wird häufig die 
Übertragung von Genen aus anderen Populationen empfohlen. Wenn jedoch unangepasste 
Merkmale weitergegeben werden, kann dies ebenfalls zu negativen Effekten führen („genetic 
swamping“) und die Fitness der Empfängerpopulation weiter schwächen (Storfer 1999, Huf-
ford & Mazer 2003). Diese Gefahr droht v.a. kleinen Populationen von Arten, die an ihrem 
Arealrand liegen. Bestehen große Fitness-Differenzen zwischen der Randpopulation und der 
eingeführten Population (z.B. aus dem Arealzentrum), kann eine Hybridisierung dieser Pro-
venienzen zum vollständigen Zusammenbruch der gefährdeten Population führen (Ronce & 
Kirkpatrick 2001, Rice & Emery 2003). 

Fischer & Schmid (1998) zeigten mit einem Bestäubungsexperiment, dass in sehr kleinen 
Populationen von Gentianella germanica verstärkt Inzuchtdepression auftreten. Die durch 
Selbstbestäubung befruchteten Samen keimten schlechter als diejenigen aus Kreuzungen 

                                            
10 Als Heterosis bezeichnet man die höhere Fitness der Heterozygoten im Vergleich zu den Homozy-
goten bei Hybridisierung (Schaefer 2003). Dies äußert sind darin, dass die Hybriden in verschiedenen 
Eigenschaften deutlich besser entwickelt sind als ihre Eltern (Wagenitz 1996). 
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zwischen Eltern, die im Umkreis von 10 m gewachsen waren. Die Keimungsergebnisse ver-
schlechterten sich jedoch nach dem Einbringen von Pflanzen aus fremden Populationen. Die 
Nachkommen dieser Kreuzungen keimten schlechter und waren kleiner als diejenigen aus 
Kreuzungen im 10 m-Umkreis. Bei der Kreuzung unterschiedlicher Herkünfte von Succisa 
pratensis zeigten die Kreuzungen mit lokalen Herkünften die höchste Biomasseproduktion 
und den besten Blütenansatz (Vergeer et al. 2004).  

Untersuchungen an Lotus scoparius in Kalifornien zeigten, dass die Kreuzungserfolge mit 
zunehmender genetischer Distanz abnahmen (Montalvo & Ellstrand 2001). Bei Auspflan-
zung der gekreuzten Nachkommen waren Überlebensrate und Fruchtansatz umso geringer, 
je weiter die Individuen von ihren Elternpopulationen entfernt waren. Ein deutlicher Heterosi-
seffekt in der F1 gefolgt von Auszuchtdepression in der F3 waren bei der Kreuzung entfern-
ter Populationen von Chamaecrista fasciculata zu erkennen (Fenster & Galloway 2000).  

Waser & Price (1994) testeten die Überlebensrate, Wuchshöhe und Blütenproduktion von 
F1-Nachkommen aus unterschiedlich weit voneinander entfernten Populationen einer selte-
nen nordamerikanische Rittersporn-Art (Delphinium nelsonii, Kreuzungsdistanzen: 1m, 3m, 
10m, 30m). Eine reduzierte Fitness zeigen Nachkommen aus den direkt benachbarten und 
den am weitesten entfernten Populationen, ein deutlicher Hinweis für Inzucht- und Aus-
zuchtdepression.  

Einen Überblick über weitere Untersuchungen zum Fitnessverlust bei der Kreuzung geogra-
phisch isolierter Populationen derselben Art (Auszuchtdepression) geben Hufford & Mazer 
(2003).  

Aus den genannten Untersuchungsergebnissen kann geschlossen werden, dass mit zuneh-
mender Entfernung der gepflanzten Herkünfte von ihrem Ursprungsort die Gefahr der Beein-
trächtigung des gebietseigenen Genpools zunimmt. Von der Interessengemeinschaft über-
regionaler Pflanzenhandel des BdB wird häufig angeführt, dass die Kreuzung zwischen ge-
bietseigenen und gebietsfremden Herkünften sich positiv auf die biologische Vielfalt auswirkt 
und die Reduzierung auf gebietseigene Sippen einer „Inzucht“ gleichkäme (Stahl 2006). In-
zuchtdepressionen sind hingegen nur dann zu erwarten, wenn eine ausschließliche Hybridi-
sierung mit direkt verwandten Genotypen in der unmittelbaren Umgebung stattfindet. Bei der 
derzeitigen Praxis der Produktion gebietseigener Sippen (Abgrenzung relativ großer Her-
kunftsgebiete) sind Fitnessverluste durch Inzuchtdepressionen nicht zu erwarten. 

 

Beeinflussung der genetischen Variation durch Hybridisierung 

Da Kulturpflanzen eine deutlich geringere genetische Variation als Populationen der ver-
wandten Wildsippen aufweisen, können Genflüsse zwischen Wild- und Kultursippen zur Ver-
ringerung der genetischen Variation der Wildsippe führen (Ellstrand et al. 1999). Die ist 
durch Fallbeispiele wie die Zuckerrübe (Bartsch & Ellstrand 1999) oder Luzerne (Muller et al. 
2003) belegt (siehe Kap. 3.2). 

Bei der Kreuzung verschiedener Genotypen kommt es jedoch auch vor, dass die Hybridpo-
pulationen eine höhere genetische Diversität besitzen als ihre Elterngenerationen. Beispiele 
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hierfür sind Populationen von Echium plantagineum in Australien (Burdon & Brown 1986) 
und Bromus tectorum in Nordamerika (Novack & Mack 1993). Die genannten Arten weisen 
in ihrem Heimatareal (Europa) eine deutlich geringere genetische Variation innerhalb der 
Populationen auf als in den neu besiedelten Gebieten. Offenbar können die genannten Arten 
durch immer wiederkehrende Einführungen den zuerst stattfindenden Verlust an genetischer 
Variation wieder ausgleichen. Insofern ist es möglich, dass Kreuzungen mit gebietsfremden 
Herkünften erfolgreicher neue Lebensräume besiedeln als die Ausgangssippen. Nach Hybri-
disierungsereignissen können die Nachkommen durch adaptive Evolution eine erhöhte Fit-
ness gegenüber der Elterngeneration aufweisen (Arnold & Hodges 1995, Arnold et al. 1999). 
Dass auch gebietsfremde Herkünfte durch immer wiederkehrende Einführungen in großen 
Mengen den Verlust an genetischer Variabilität langfristig ausgleichen können, ist vor dem 
Hintergrund einer größtmöglichen Anpassungsfähigkeit als positiv zu betrachten. Nach dem 
Naturschutzrecht spielt die Frage von Vorteilen jedoch keine Rolle. Hier geht es lediglich um 
den Ausschluss von Risiken für die heimische Tier- und Pflanzenwelt. 

 

 

Schlussfolgerungen 

Hybridisierung zwischen gebietseigenen und gebietsfremden Sippen ist grundsätzlich mög-
lich und kann zur Verdrängung und Auslöschung von verwandten Wildsippen führen. Durch 
zahlreiche Kreuzungsexperimente konnte nachgewiesen werden, dass es durch die Über-
tragung von Genen aus weit entfernten und weniger angepassten Populationen zu Aus-
zucht-Depressionen (outbreeding depression) mit einem Verlust der regionalen Anpassungs-
fähigkeit kommen kann.  

 

3.4 Beeinträchtigungen der biologischen Vielfalt durch gebiets-
fremde Herkünfte auf anderen trophischen Ebenen 

Mögliche Beeinträchtigungen der biologischen Vielfalt durch gebietsfremde Herkünfte wur-
den bereits in den Kap. 3.1, 3.2 und 3.3 beschrieben. Im folgenden Kapitel sollen v.a. Aus-
wirkungen auf assoziierte Organismen beschrieben werden. 

Zwischen gebietseigenen und gebietsfremden Herkünften können erhebliche Unterschiede 
in der zeitlichen Entwicklung des Blattaustriebs, der Blüten oder Früchte bestehen. Diese 
können Effekte auf anderen trophischen Ebenen auslösen. So können beispielsweise Insek-
ten benachteiligt werden, deren Entwicklungszyklen mit denen ihrer gebietseigenen Nah-
rungspflanzen synchronisiert sind. Unterschiede in der Morphologie sowie bei den Inhalts-
stoffen verschiedener Herkünfte können sich ebenfalls auf deren Eignung als Habitat oder 
als Nahrungsressource für Tiere auswirken. Solche Unterschiede sind bei verschiedenen 
Provenienzen von Wildpflanzen sowie beim Vergleich zwischen Kultur- und Wildsippen der 
gleichen Art festgestellt worden. 
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Gebietsfremde Herkünfte von Crataegus monogyna trieben im Versuch von Jones et al. 
(2001) bis zu 5 Wochen früher als die gebietseigene Herkunft aus. Dies könne nach Ein-
schätzung der Autoren die Entwicklung von Schmetterlingsraupen beeinträchtigen, deren 
Erscheinen an die später verfügbaren Nahrungsressourcen der lokalen Herkünfte angepasst 
sei. Auch bei Heckenpflanzen in Brandenburg wurden Unterschiede in der Phänologie fest-
gestellt (Metzner et al. 2006). Für zwei Arten (Euonymus, Rhamnus) konnte ein früherer 
Blattaustrieb der ungarischen im Vergleich zu den brandenburgischen Herkünften gemessen 
werden. Ähnlich wie beim Blattaustrieb setzte die Blüte bei den gebietsfremden Euonymus- 
und Rhamnus- Sträuchern eher ein als bei den gebietseigenen. Bei Prunus und Cornus ver-
hielt es sich umgekehrt. Die festgestellten phänologischen Verschiebungen zwischen den 
Gebietsherkünften von bis zu einer Woche könnten von erheblicher biozönologischer Wir-
kung sein.  

Leather et al. (1997) fanden z.B. Unterschiede in den Wachstumsraten der Larven der Kie-
ferneule Panolis flammea an unterschiedlichen Provenienzen von Pinus contorta. Manninen 
et al. (1998) untersuchten die Besiedlung von Phytophagen (Blattlausarten Schizolachnus 
pineti, Eulachnus agilis, Lygus rugulipennis) an vier Provenienzen von Pinus sylvestris in 
Finnland und Estland. Die nördlichen Provenienzen wiesen die höchsten Terpenkonzentrati-
onen auf und wurden daher von einer der Blattlausarten (Lygus) bei der Eiablage gemieden. 
Gleichzeitig bevorzugte die Art diejenigen Provenienzen mit größeren Sämlingen und größe-
ren Schösslingen. Auch bei der Besiedlung der anderen Blattlausarten zeigten sich deutliche 
provenienzenbedingte Unterschiede. Stephan (1987) fand deutliche herkunftsbedingte Un-
terschiede bei Douglasie (Pseudotsuga menziesii) für die Anfälligkeit eines Befalls mit der 
Woll-Laus Gilleettella coolei. Stephan und Liesebach (1996) führten einen Provenienzenver-
such an Kiefer (Pinus sylvestris) mit Herkünften aus verschiedenen europäischen Ländern 
und China durch. Es zeigten sich starke Unterschiede in Wuchsleistung und Stammform. 
Herkünfte aus Schweden, Lettland, Russland, vom Balkan, aus der Türkei und aus China 
waren besonders anfällig für einen Befall mit dem Kiefern-Graurüssler (Brachyderes inca-
nus).  

An Knaulgras (Dactylis glomerata) und Rotklee (Trifolium pratense) wurde festgestellt, dass 
verschiedene Insekten bestimmte Kultursippen (Sorten) stärker als andere besiedeln. Bei 
Dactylis wurden die an den Halmen lebenden Insektenarten untersucht: Die deutsche Her-
kunft (Sorte ‘Lidacta’) besiedelten 18 der 21 untersuchten Arten stärker als die polnische 
Herkunft (Sorte ‘Oberweihst’). Dabei waren Blattläuse und Zikaden sogar zwei- bis dreimal 
häufiger. Bei beiden angesäten Kultursorten wurde bei nur 5 % der Halme das Halminnere 
besiedelt, wogegen bei Pflanzen in der unmittelbaren Umgebung 20 % der Halme bewohnt 
waren. Wahrscheinlich handelte es sich hierbei um Wildsippen des Knaulgrases. Diese Un-
terschiede sind mit einer erhöhten Resistenz der Kultursorten gegen Herbivorie zu erklären 
(Wesserling & Tscharntke 1993). Weitere Untersuchungen an sechs Gräsern (Alopecurus 
pratensis, Festuca arundinacea, F. pratensis, Lolium perenne, Phleum pratense, Poa pra-
tensis) ergaben eine geringere Parasitierung und ein vermindertes Räuber-Beute-Verhältnis 
auf den Kultursorten im Vergleich zu den Wildsippen (Neugebauer & Tscharntke 1997, 
Tscharntke 2000).  
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Bei Untersuchungen an Handelssaatgut für Buntbrachen in der Schweiz (Keller & Kollmann 
1998) zeigten sich provenienzbedingte Unterschiede im Blühverhalten, wobei tendenziell die 
aus nördlicheren und östlicheren Regionen stammenden Pflanzen später blühten als die aus 
der Schweiz stammenden. Bei Daucus carota und Leucanthemum vulgare betrug die Verzö-
gerung jeweils drei Wochen, bei Centaurea cyanus und Cichorium intybus zwei Wochen. 
Nachteile durch verschobene Blühzeitpunkte sind besonders gravierend für spezialisierte 
Blütenbesucher, insbesondere bei kurz blühenden Arten wie Leucanthemum vulgare. 

Keller et al. (1999) stellten auch Abhängigkeiten zwischen Pflanzenherkünften und dem 
Fressverhalten von zwei Nacktschneckenarten dar. Herkünfte von Daucus carota, Silene 
alba, Leucanthemum vulgare und Cichorium intybus aus Gebieten mit milderem Klima (Eng-
land, Schweiz) wurden weniger befressen als Herkünfte aus winterkälteren Regionen (Un-
garn, Deutschland). Offenbar entwickeln Pflanzen aus milderen Regionen Abwehrmecha-
nismen gegen Schneckenfraß, die den anderen Genotypen fehlen. Die Resistenz der Pflan-
zen korrelierte offenbar mit den klimatischen Verhältnissen der Herkunftsgebiete. Ein ähnli-
ches Muster zeigte der Befall einer Minierfliege auf Leucanthemum ircutianum, während die 
Resistenz gegen Rostpilze am stärksten bei einheimischen Silene latifolia-Pflanzen war und 
Pflanzen aus entfernteren Ländern am stärksten befallen wurden. 

 

3.5 Ökonomisch relevante Konsequenzen der Verwendung ge-
bietsfremder Herkünfte 

Da gebietseigene Populationen besonders gut an die abiotischen (Klima, Böden) und bioti-
schen Bedingungen (Schädlinge, Parasiten) des jeweiligen Naturraumes angepasst sind, 
können mit der Verwendung gebietseigenen Pflanzmaterials auch ökonomische Vorteile 
verbunden sein. Es ist zu vermuten, dass die Verwendung von Saatgut aus entfernten Regi-
onen mit einem erheblichen Verlust der lokalen genetischen Anpassung verbunden ist und 
dadurch wirtschaftliche Nachteile wie schlechtere Anwuchsleistungen, schlechtere Zuwachs-
raten oder höhere Mortalitätsraten verbunden sind. Diese Hypothese wurde an verschiede-
nen Beispielen belegt.  

Um die Hypothese zu testen, dass Pflanzen an ihrem ursprünglichen Wuchsort am besten 
angepasst sind, wurden unterschiedliche Verpflanzungsexperimente durchgeführt. In vielen 
Fällen konnte nachgewiesen werden, dass die Individuen, die vom Pflanzort stammen, eine 
größere Fitness besitzen als diejenigen aus entfernteren Populationen. Darüber hinaus sind 
auch die abiotischen (Klima, Boden) und biotischen Bedingungen (u.a. Konkurrenz, Mutua-
lismus, Fraß) in der jeweiligen Habitatumgebung relevant (van Andel 1998).   

Bischoff et al. (2006) untersuchten Überlebensrate, Wachstum und Reproduktion von drei 
Grünlandarten an einem tschechischen, schweizer und britischen Wuchsort. In jedem Land 
wurden die Herkünfte aus den jeweils anderen Ländern sowie die gebietseigenen Herkünfte 
angepflanzt. Plantago lanceolata und Holcus lanatus waren in ihren Fitness-Eigenschaften 
am jeweiligen Ursprungsort signifikant überlegen. Die lokale Anpassung war von der Konkur-
renz mit der jeweiligen Umgebungsvegetation abhängig. Die Autoren weisen daher darauf 



 23

hin, dass bei der Auswahl von Provenienzen für Rekultivierungsmaßnahmen neben der 
geografischen Nähe auch die Ähnlichkeit von Umweltparametern eine Rolle spielen muss. 

Ein weiteres Verpflanzungsexperiment in verschiedenen europäischen Ländern führten Jos-
hi et al. (2001) mit den weit verbreiteten Arten Dactylis glomerata, Trifolium pratense und 
Plantago lanceolata durch. Auch hier waren Blüheigenschaften und Überlebensraten jeweils 
im Herkunftsland am besten ausgeprägt und verschlechterten sich mit zunehmender Entfer-
nung vom Herkunftsland.  

Becker et al. (2006) untersuchten die Differenzierung und lokale Anpassung von Populatio-
nen von Carlina vulgaris. Dazu wurden reziproke Verpflanzungsexperimente zwischen und 
innerhalb von fünf Regionen in Europa durchgeführt (Tschechien, Deutschland, Luxemburg, 
Schweden und Schweiz). Die Entwicklung der verpflanzten Individuen wurde über drei 
Wachstumsperioden verfolgt. Auf regionaler Skala waren die individuelle Fitness und andere 
Maßzahlen für die Entwicklung der Pflanzen von C. vulgaris am höchsten, wenn die Pflan-
zen in ihrer Ursprungsregion wuchsen. Sie nahmen mit zunehmender Entfernung zwischen 
Ursprungsort und Pflanzort ab. Die geografische Distanz war wiederum positiv mit klimati-
schen und edaphischen Distanzen zwischen den Flächen korreliert. Auf lokaler Ebene waren 
Effekte lokaler Anpassung kaum ausgeprägt.  

Auch in Nordamerika wurden Experimente mit ähnlicher Fragestellung durchgeführt. Bei 
einem Verpflanzungsexperiment von Lotus scoparius in Kalifornien war die räumliche Ent-
fernung schwach mit der genetischen Distanz korreliert. Die Pflanzen zeigten eine leicht er-
höhte Fitness am Ursprungsort (Montalvo & Ellstrand 2000). Chamaecrista fasciculata, eine 
in Nordamerika indigene einjährige Leguminose, zeigte in Keimung, Überlebensrate, Bio-
masse, Fruchtproduktion und Fruchtmenge eine lokale Anpassung, die besonders deutlich in 
der größten räumlichen Skala (2000 m) ausgeprägt war (Galloway & Fenster 2000). 

Die Konkurrenzfähigkeit von Trifolium repens mit verschiedenen Nachbararten wurde von 
Turkington & Harper (1979) untersucht. Es wurden Pflanzen aus vier unterschiedlichen Be-
ständen, dominiert von Lolium perenne, Holcus lanatus, Cynosurus cristatus und Agrostis 
tenuis, entnommen. Die Pflanzen wurden im Gewächshaus kultiviert und dann jeweils wie-
der in jeden der oben genannten Dominanzbestände ausgebracht. Zusätzlich erfolgte ein 
Test in künstlich angesäten Beständen, die jeweils von einer der oben genannten Grasarten 
dominiert wurden. Jeder Trifolium-Typ wuchs am besten dort, wo er ursprünglich gesammelt 
wurde. Bei den Saatexperimenten wuchs er am besten in Gesellschaft der Art, die den ur-
sprünglichen Wuchsort dominierte. Dies wird als Mikro-Evolution auf unterschiedliche Selek-
tionseinflüsse gedeutet, die an biotische Faktoren angepasste Genotypen produziert.  

Einen Überblick über weitere Verpflanzungsexperimente gibt van Andel (1998).  

Herkunftsversuche haben v.a. im forstwissenschaftlichen Bereich eine lange Tradition. Es 
wurde in verschiedenen Experimenten belegt, dass die Pflanzung gebietsfremder Herkünfte 
zu drastischen Einbußen führen kann. Bekannte Beispiele sind die Verwendungsgeschichte 
der Fichte in oberen Lagen des Harzes (Kison 1995) oder die der Kiefer in Brandenburg 
(Schulz 2003).   
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In Großbritannien wurden Wachstum und Überlebensrate verschiedener gebietseigener 
Herkünfte von Forstbaumarten mit kontinentaleuropäischen Herkünften verglichen. Die 
Wachstumsraten der kontinentaleuropäischen Provenienzen von Pinus sylvestris, Betula 
pendula, Quercus petraea und Alnus glutinosa waren in 90% der Fälle denen der britischen 
Herkünfte unterlegen. Die kontinentalen Herkünfte dieser Arten zeigten auch eine verringerte 
Überlebensrate (Worrell 1992). Ähnlich verhält es sich mit dem Höhenzuwachs von briti-
schen und kontinentaleuropäischen Provenienzen der Esche (Fraxinus excelsior). In den 
ersten 4 Jahren nach der Aussaat waren die britischen Herkünfte den kontinentaleuropäi-
schen signifikant überlegen (Cundall et al. 2003). Oleksyn et al. (2001) untersuchten das 
Sprosswachstum von 19 unterschiedlichen europäischen Kiefern-Populationen (Pinus syl-
vestris) und fanden signifikante Unterschiede. Die Gebirgsprovenienzen und nördlichen 
Flachlandprovenienzen zeigten einen langsameren Zuwachs als die Tieflandherkünfte. Dies 
wurde als Anpassung an unterschiedliche klimatische Bedingungen gedeutet. 

Die Frosthärte finnischer Herkünfte von Pinus sylvestris und Picea abies wurde in Klima-
kammern getestet. Bei beiden Arten gab es Unterschiede zwischen nördlichen und südli-
chen Provenienzen beim Zeitpunkt der Knospen- und Nadelabhärtung im Herbst. Die nördli-
chen Provenienzen zeigten eine frühere Kälteakklimatisierung als die südlichen (Beuker et 
al. 1998). Beim Vergleich dreier Ökotypen von Betula pendula in Finnland und Estland stell-
ten Li et al. (2003) bei dem nördlichen Ökotyp einen früheren Wachstumsabschluss, eine 
frühere Kälteakklimatisierung und einen früheren Übergang in den Dormanzzustand im 
Herbst fest. Im Winter wies er eine höhere Kältetoleranz auf und im Frühjahr begann er deut-
lich früher auszutreiben als der südliche Ökotyp aus Estland.  

Auch für Heckenarten sind ökonomisch relevante Unterschiede zwischen gebietsfremden 
und gebietseigenen Herkünften hinsichtlich ihrer Phänologie, Morphologie, ihres Wachstums 
sowie ihrer biozönotischen Einbindung belegt worden (Jones & Evans 1994, Jones et al. 
2001). In einer breit angelegten Versuchspflanzung in Wales wurde eine gebietseigene Her-
kunft von Crataegus monogyna mit drei englischen, einer schottischen sowie vier kontinen-
taleuropäischen Herkünften verglichen (Jones et al. 2001). Die Ergebnisse veranschaulichen 
eine erhebliche Überlegenheit der gebietseigenen Herkunft. Sie wuchs besser auf den 
schwierigen Standorten, bildete eine kompaktere Wuchsform aus, verzeichnete weniger 
Einbußen bei den ungezäunten Varianten und war weniger von Mehltau befallen. Der späte-
re Zeitpunkt des Austreibens wurde als bessere Anpassung an die regionstypischen Spät-
fröste gedeutet. 

In Deutschland werden gegenwärtig mehrere Forschungsprojekte mit vergleichenden He-
ckenpflanzungen gebietseigener und gebietsfremder Herkünfte durchgeführt (Bayern, Bran-
denburg, Hessen). Die Ergebnisse der Versuche aus Bayern und Brandenburg liegen veröf-
fentlicht vor (Marzini 2000, Vollrath 2004, Metzner et al. 2006). 

Vergleichspflanzungen von Hecken gebietseigener und gebietsfremder Sträucher in Bran-
denburg ergaben deutliche Unterschiede in Anwuchserfolg und anderen Wachstumsparame-
tern (Metzner et al. 2006). Der Anwuchserfolg war bei gebietseigenen Herkünften von Cor-
nus sanguinea und Prunus spinosa signifikant höher als bei gebietsfremden Herkünften. 
Auch schnitten gebietseigene Herkünfte (mit Ausnahme von Euonymus) bei Wachstumspa-
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rametern wie Durchmesser und Höhe überwiegend besser als gebietsfremde Pflanzen ab. 
Die ungarischen Provenienzen von Euonymus europaeus und Rhamnus cathartica entwi-
ckelten ihre Knospen früher als die brandenburgischen Herkünfte. Bei Cornus sanguinea 
und Prunus spinosa trieben überraschenderweise die brandenburgischen Herkünfte früher 
aus als die gebietsfremden. 

Mehrere vergleichender Bepflanzungsversuche in Bayern, bei denen gebietseigene sowie 
unbekannte Herkünfte einheimischer Straucharten verwendet wurden, erbrachten durchgän-
gig bessere Anwuchsergebnisse und eine höhere Vitalität des gebietseigenen Materials 
(Marzini 2000, Vollrath 2004). Die Kostenrechnung führte zu der Schlussfolgerung, dass die 
Verwendung gebietseigener Pflanzen auch ökonomisch sinnvoll sein kann. 

Eine Prüfung dieser ersten Ergebnisse durch breit angelegte Versuche steht noch aus. Sie 
ist auch aus ökonomischen Gründen wünschenswert, da mögliche Mehrkosten bei der Pro-
duktion gebietseigener Pflanzen durch Mehrkosten gebietsfremder Herkünfte aufgrund unzu-
reichender Anwuchsergebnisse oder späterer Einbußen bei den Pflanzungen teilweise oder 
sogar völlig ausgeglichen werden können. 

Untersuchungen von Vegetationsabschluss, Austrieb und Frosthärte bei Hasel und Gemei-
nem Schneeball (Viburnum opulus) ergaben einen besonders späten Vegetationsabschluss 
bei der süditalienischen Corylus-Herkunft und einen frühen Blattaustrieb bei den ukraini-
schen Herkünften beider Arten. Die süditalienische Herkunft von Corylus zeichnete sich 
durch eine geringere Frosthärte aus (Rumpf 2002). Nach Spethmann (1997) sind türkische 
und italienische Herkünfte von Hasel (Corylus avellana) und Schlehe (Prunus spinosa) nicht 
ausreichend frosthart.  

Gebietsfremde Herkünfte können auch anfälliger gegenüber Phytoparasiten sein. Italieni-
sche Weißdornherkünfte sind im Vergleich zu deutschen anfälliger gegenüber Mehltau und 
Blattlausbefall. Nordische Herkünfte der Hänge-Birke (Betula pendula) wachsen in Deutsch-
land schlechter und sind für einen Befall mit dem Pilz Myxosporium devastans besonders 
anfällig (Spethmann 1997). Der Vergleich zweier Kiefern-Provenienzen aus Frankreich und 
Polen zeigte eine deutlich geringere Anfälligkeit der polnischen Herkunft gegen Kiefernrost 
(Melampsora pinitorqua) (Quencez & Bastien 2001). 

Keller & Kollmann (1998, 1999) stellten bei Untersuchungen an Buntbrachen in der Schweiz 
fest, dass einheimische Provenienzen krautiger Arten bessere Keim- und Etablierungsraten 
aufweisen. Das regionale Schweizer Handelssaatgut zeigte mit wenigen Ausnahmen höhere 
Etablierungsraten als importierte Sippen von Agrostemma githago, Centaurea cyanus, Dau-
cus carota, Leucanthemum vulgare, Pastinaca sativa und Silene alba. Samen der am wei-
testen entfernten Provenienzen aus England und Ungarn entwickelten sich im Gelände am 
schlechtesten. 

Auch die in Kap. 3.3 genannte Ausbringung gebietsfremder Herkünfte von Dactylis glomera-
ta in Galizien ist ökonomisch relevant, da die mitteleuropäischen Hochleistungssorten und 
deren Hybriden mit den ursprünglichen galizischen Herkünften nicht als Weidegras geeignet 
sind. Ihre Blätter sind härter, und der Zuwachs hört zum Ende des Winters auf. Die galizi-
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schen Sippen wachsen dagegen ganzjährig und lassen durchgängig eine Beweidung zu 
(Lumaret 1990). 

 

Schlussfolgerungen 

Beispiele aus der Herkunftsforschung belegen, dass Arten in ihrer jeweiligen Herkunftsregi-
on optimal an die vorherrschenden Umweltbedingungen angepasst sind. Die Ausbringung 
schlecht angepasster, gebietsfremder Herkünfte kann daher gravierende ökonomische Prob-
leme nach sich ziehen. Beeinträchtigungen der biologischen Vielfalt durch gebietsfremde 
Herkünfte können auch auf anderen trophischen Ebenen entstehen. Unterschiede in der 
Morphologie sowie bei den Inhaltsstoffen verschiedener Herkünfte können sich auf deren 
Eignung als Habitat oder als Nahrungsressource für Tiere auswirken. Solche Unterschiede 
sind bei verschiedenen Provenienzen von Wildpflanzen sowie beim Vergleich zwischen Kul-
tur- und Wildsippen der gleichen Art festgestellt worden. 
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Zusammenfassung 
Die Sicherung der genetischen Vielfalt ist ein wichtiger, auch durch rechtliche Regelungen 
gestützter Auftrag des Naturschutzes. Durch die Wahl des Pflanzmaterials in freier Natur 
wird die genetische Vielfalt wesentlich beeinflusst. 

Anhand vorliegender Literaturstudie werden Auswirkungen gebietsfremder Herkünfte auf die 
biologische Vielfalt gezeigt. Darüber hinaus wird der Wissensstand zur genetischen Variabili-
tät und Differenzierung häufiger Gehölze und Grünlandarten beispielhaft dargestellt. Öko-
nomisch relevante Konsequenzen bei der Verwendung gebietsfremder Herkünfte werden 
genannt.  

Die genetische Differenzierung einheimischer Landschaftsgehölze und Grünlandarten ist 
abhängig von ihrer Verbreitung, Lebensform, Ausbreitungs- und Bestäubungsbiologie sowie 
vom menschlichen Einfluss durch Pflanzung gebietsfremder Provenienzen. Der Grad der 
genetischen Differenzierung ist darüber hinaus von der Untersuchungsmethode abhängig. 
Die Ergebnisse zur regionalen genetischen Differenzierung ausgewählter Arten werden in 
Tab. 2 und 3 im Anhang wiedergegeben. 

Die gärtnerische Praxis in Baumschulen und Saatgutbetrieben hat die genetische Vielfalt 
von Gehölzen und krautigen Arten ebenfalls nachhaltig beeinflusst. Beispiele belegen, dass 
züchterisch veränderte Arten eine geringere genetische Variabilität besitzen als deren wilde 
Stammarten. Auch die fortwährende Selektion erwünschter Phänotypen und die vegetative 
Vermehrung von Landschaftsgehölzen führten zur Einengung der genetischen Vielfalt. 

Hybridisierungsereignisse zwischen gebietseigenen und gebietsfremden Sippen führen zur 
schleichenden Veränderung des Genpools. Dass Hybridisierungen das Invasionspotential 
von Sippen steigern können, ist anhand zahlreicher Beispiele auf Artebene belegt. Die Kreu-
zung von gebietseigenen Sippen mit gebietsfremden Herkünften kann zur genetischen Ho-
mogenisierung des Genpools, zum Verlust der genetischen Anpassung der gebietseigenen 
Populationen und zur Auslöschung der Wildsippen führen. 

Beeinträchtigungen der biologischen Vielfalt durch gebietsfremde Herkünfte finden auch auf 
anderen trophischen Ebenen statt. Unterschiede in der Morphologie sowie bei den Inhalts-
stoffen verschiedener Herkünfte können sich auf deren Eignung als Habitat oder als Nah-
rungsressource für Tiere auswirken. Solche Unterschiede sind bei verschiedenen Prove-
nienzen von Wildpflanzen sowie beim Vergleich zwischen Kultur- und Wildsippen der glei-
chen Art festgestellt worden. 

Ökonomisch relevante Konsequenzen der Verwendung gebietseigener Provenienzen wur-
den durch Vergleichspflanzungen gebietseigener und gebietsfremder Hecken belegt. Zahl-
reiche Herkunftsversuche an Forstbäumen und reziproke Verpflanzungsexperimente bele-
gen die Annahme, dass Pflanzenpopulationen an ihrem Ursprungsort am besten angepasst 
sind. 
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4 Anhang 
Erläuterungen zu den Tabellen:  

 

Die genetische Variation innerhalb von Populationen kann unter anderem als genetische Vielfalt und genetische Diversität beschrieben werden. 
Während die genetische Vielfalt die Anzahl verschiedener Allele oder Genotypen in einer Population wiedergibt, berücksichtigt die genetische Di-
versität zusätzlich deren Häufigkeiten. D.h. die Diversität ist ein Maß, welches auf der Anzahl und dem Verteilungsmuster der Genvarianten ba-
siert. Je größer die Anzahl der Genvarianten und je gleichmäßiger diese in ihre Häufigkeiten verteilt sind, umso höher ist die Diversität. 

 

Der in dieser Aufstellung häufig verwendete Fixierungs-Index (GST, FST oder PhiST) ist eine klassische Berechnung der genetischen Differenzie-
rung zwischen Populationen. Die Einordnung des statistischen Maßes der genetischen Differenzierung variiert zwischen dem Wert 0 für keine 
Differenzierung, d.h. die genetische Struktur der Populationen ist identisch, während bei einem Wert von 1 die Populationen keine Allele gemein-
sam haben (vollständige Differenzierung). 

 

Nach Nybom (2004) zeigen dominant vererbte Marker (RAPDs sowie AFLPs) vergleichbare Untersuchungsergebnisse, während codominante 
Marker wie Isoenzyme, aber insbesondere auch Mikrosatelliten-Marker (SSRs) deutlich höhere intraspezifische Diversitätswerte aufweisen. Auch 
kann die Quantifizierung der genetischen Variabilität Differenzierung auf unterschiedliche Weise berechnet werden und wird je nach Rechenart in 
GST, FST oder bei Mikrosatelliten auch in RST angegeben. Die Werte sind teilweise vergleichbar, variieren aber auch in ihrer Höhe. Neuerdings wird 
eher die molekulare Varianzanalyse (AMOVA) durchgeführt, die auf einer euklidischen Distanzberechnung beruht. Der Fixierungs-Index wird in 
PHIST (dominante Marker) oder FST (codominante Marker) angegeben (analog zu GST, wobei die PhiST-Werte eher höhere Wert aufwiesen). Wei-
terhin hat auch die Anzahl der untersuchten Pflanzen einer Population eine signifikante Auswirkung auf den Fixierungs-Index (Nybom 2004). 
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Die Höhe der bei den Autoren angegebenen Fixierungs-Indices sind daher nicht immer standardisiert und direkt miteinander vergleich-
bar. Hierbei ist insbesondere auch die Vererbung der Marker zu berücksichtigen: dominante oder codominante Vererbung bei den nuklearen (bi-
parentalen) Markern sowie die überwiegend maternale Vererbung der Chloroplasten- und Mitochondrien-DNA-Marker. Letztere besitzen einen 
deutlich höheren Level an genetischer Variation. Nach Aguinagalde et al. (2005) betrug der durchschnittliche Fixierungs-Index für die Chlo-
roplasten-DNA von 29 untersuchten einheimischen Gehölzarten GST = 0,52. Raspé et al. 2000 verglichen die Durchschnittswerte der Fixierungs-
Indices von 10 Baumarten in Abhängigkeit von der Untersuchungsmethode. Der  Durchschnittswert für Isoenzymmarker betrug GST = 0,12, der 
Durchschnittswert für cpDNA-Marker war deutlich höher (GST = 0,72, siehe Tab. 1)  (). Ebenfalls mit Isoenzymmarkern konnten Durchschnittswerte 
von GST = 0,22 (Hamrick & Godt 1989) und GST = 0,29 (der PhiST-Wert lag bei 0,35) (Nybom & Bartish 2000) belegt werden. 

 

Die geographische Strukturierung von Populationen kann mit einer Clusteranlyse (graphische Darstellung in einem Dendrogramm) sowie mit einer 
Principal Coordinates Analysis (PCA) (graphische Darstellung in einem Plot) dargelegt werden. Signifikante Differenzierungen zwischen Regionen 
können mit der  molekularen Varianzanalyse berechnet werden. Prüfung auf Signifikanz einer Korrelation zwischen genetischer und geographi-
scher Distanz erfolgt durch einen Manteltest. 

 

Tab. 2: Untersuchungen zur regional differenzierten genetischen Variabilität und Differenzierung ausgewählter einheimischer 
Landschaftsgehölze 
Botanischer Name 
(Deutscher Name) 

Referenz Methode Stichprobe Gebiet Ergebnisse 

zitiert nach Petit 
et al. 2003 

PCR-RFLP 
(cpDNA) 

16 Pop. Europa Hohe genetische Differenzierung zwischen den Populationen (GST = 0,71) Acer campestre 
(Feld-Ahorn) 

Leinemann et 
al. 2002 

Isoenzyme 25 Individuen, 1 
Saatgutmischpro-
be (Ungarn) 

Raum Göttin-
gen, Miltenberg, 
Ungarn 

Die Saatgutmischprobe aus Ungarn ist mit einem Abstand von 35% deutlich von den deut-
schen Herkünften abgegrenzt. 

Acer platanoides 
(Spitz-Ahorn) 

 

Rusanen et al. 
2003 (zitiert aus 
Eriksson et al. 
2003) 

Isoenzyme 12 Populationen Skandinavien In der vergleichenden Studie mit der weit verbreiteten Art Betula pendula konnte für die in 
Skandinavien zerstreut verbreitete Art Acer platanoides eine größere genetische Differenzie-
rung zwischen den Populationen belegt werden (FST = 0,1). Als Ursache wird ein geringerer 
Genfluss zwischen den Populationen bei Acer platanoides  angenommen. 

Alnus glutinosa King & Ferris PCR-RFLP 101 Pop. Europa Hoher GST–Wert (0,87) und geringe genetische Diversität innerhalb der Populationen (hs = 
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Botanischer Name 
(Deutscher Name) 

Referenz Methode Stichprobe Gebiet Ergebnisse 

1998 

 

(cpDNA) (Rot-Erle) 

 

 Prat et al. 1992 Isoenzyme 37 Pop. Europa 

0,1). Untersuchungen mit nuklearen Markern (Isoenzyme) ergaben einen sehr viel niedrige-
ren GST-Wert von 0,20 (Prat et al. 1992). Der große Unterschied zwischen bi-parentalen, 
nuklearen und maternalen Chloroplasten-Markern wird mit einem hohen Grad an Genfluss 
durch Pollen (Windbestäuber) begründet (siehe auch Fagus sylvatica). Prat et al. (1992) 
zeigten auch eine geographische Einteilung in 2 Regionen auf: Südosteuropa vs. 
Nordwesteuropa. 

Rusanen et al. 
2003 

Isoenzyme 3 Pop. Skandinavien Die weit verbreitete Birke weist eine geringe genetische Differenzierung (FST = 0,03) auf. Betula pendula 
(Sand-Birke) 

 Palmé et al. 
2003 

PCR-RFLP 
(cpDNA) 

23 Pop. Europa Moderate genetische Differenzierung zwischen den Populationen (GST = 0,42) 

Coart et al. 
2005 

AFLP 20 Pop. 

 

 

 

18 Pop./Regionen 

Europa 

 

 

 

Flandern  
(Belgien) 

Geringe genetische Differenzierung zwischen den europäischen Populationen (FST = 0,074), 
charakteristisch für wind- und fremdbestäubte Arten. Eine geographische Struktur (Korre-
lation zwischen genetischer und geographischer Distanz) der europäischen Populati-
onen konnte bestätigt werden (r = 0,40, P < 0,001). Allgemeiner Trend bzgl. der Abnahme 
der intraspezifischen Diversität (Variation innerhalb der Populationen) von Ost nach West. 

 

Keine geographische Struktur der Populationen in Flandern. Niedrigere Diversität inner-
halb der Populationen in Flandern als in den europäischen Populationen. 

Carpinus betulus 
(Hainbuche) 

 

 

Grivet & Petit 
2003 

PCR/RFLP 
(cpDNA) 

36 Pop. Europa Hohe genetische Differenzierung bzw. Ausmaß der Fixierung (GST = 0,97). Geographische 
Einteilung der Populationen in Nord- und Südeuropa vs. osteuropäische Länder und 
Süditalien.  

Fineschi et al. 
2002 

PCR/RFLP-Marker 
(cp und mtDNA) 

38 Pop. Europa Extrem niedriger GST =0,43 Wert im Vergleich mit anderen Fagaceae. Zurückzuführen auf 
den starken menschlichen Einfluss, insbesondere während der Römerzeit. 

Castanea sativa 
(Esskastanie) 

 Frascaria et al. 
1993 

Isoenzyme 5 Pop. Frankreich Sehr geringe genetische Differenzierung zwischen den Populationen (FST = 0,027). Wird wie 
auch bei Fineschi et al. 2002 auf den hohen menschlichen Einfluss zurückgeführt. 

Jesch & Fronia 
2006 

Isoenzyme 7 Herkünfte 
(Baumschulware) 

Deutschland, 
Ungarn 

Geringe genetische Differenzierung (δ = 0,036). Clusteranalyse zeigt geringe regionale 
Unterschiede (Sachsen vs. weitere untersuchte Herkünfte)  

Cornus sanguinea 
(Roter Hartriegel) 

Leinemann et 
al. 2002 

Isoenzyme 1 Pop. (90 Indivi-
duen) 

Göttingen Innerhalb der Populationen gab es eine geringe genetische Variation, was vermutlich auf die 
überwiegend vegetative Reproduktion zurückzuführen ist. 

Rumpf 2002 Isoenzyme 10 Pop. Niedersachsen, 
Südeuropa 

Klare phänologische Unterschiede zwischen den Populationen aus Niedersachsen und 
Italien. Genetische Differenzierung zwischen den Populationen lag bei nur 7%. 

Corylus avellana 
(Haselnuss) 

 

 

Persson et al. 
2004 

Isoenzyme 40 Pop. Europa Die Clusteranalyse ergab keine klare geographische Struktur.3 Populationen in Randlage 
Europas (Schweden) zeigen geringere Diversität innerhalb der Populationen als Populatio-
nen in zentralen europäischen Regionen. Ebenso war die genetische Differenzierung zwi-
schen den Populationen in den Randlagen ausgeprägter im Vergleich zu den mitteleuropäi-
schen Populationen (GST = 0,2 vs. GST = 0,03 bis 0,05). 
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Botanischer Name 
(Deutscher Name) 

Referenz Methode Stichprobe Gebiet Ergebnisse 

Palmé & 
Vendramin 2002 

SSR 

PCR-RFLP 
(cpDNA) 

26 Pop. Europa Die Mikrosatelliten-Marker (bzw. SSRs) zeigen eine signifikante Differenzierung der Popu-
lationen in zwei Gruppen: Südosteuropa (Italien und Balkan) vs. Nordwesteuropa. 
Diese geographische Struktur wurde auch bei Carpinus betulus (Grivet & Petit 2003) und 
Fagus sylvatica (Demesure et al. 1996) beobachtet. 

Sehr geringe Chloroplasten-DNA-Diversität innerhalb der Populationen (hs = 0,09) sowie 
genetische Differenzierung zwischen den Populationen (GST = 0,03). Höhere Werte für die 
Mikrosatelliten-Marker (hs = 0,14 und GST = 0,68). Die extrem niedrigen Variationen des 
Chloroplasten-Genoms werden auf eine geringe Mutationsrate und menschliche Einflüsse  
zurückgeführt 

Crataegus levigata 
(Zweigriffliger Weiß-
dorn) 

Fineschi et al. 
2005 

SSR 

PCR-RFLP 
(cpDNA) 

9 Pop. Europa Gegenüber C. monogyna etwas höhere genetische Differenzierung zwischen den Populatio-
nen (GST = 0.34). Geringe genetische Diversität innerhalb der Populationen. 

Crataegus monogy-
na (Eingriffliger 
Weißdorn) 

Fineschi et al. 
2005 

SSR 

PCR-RFLP 
(cpDNA) 

21 Pop. Europa Geringe genetische Differenzierung zwischen den Populationen (GST = 0,24) sowie eine 
geringe genetische Diversität innerhalb der Populationen (hs = 0,2)  

Cytisus scoparius 
(Besen-Ginster) 

 

Aguinagalde et 
al. 2002 

PCR-RFLP(cp und 
mtDNA) 

4 Pop. Europa Die molekulare Varianzanalyse ergab eine höhere genetische Variabilität innerhalb der Popu-
lationen (62%) bzw. eine Variabilität zwischen den Populationen von 38%. Der Korrelations-
wert der genetischen Differenzierung zwischen den Populationen war niedrig (GST = 0,25).  

Comps et al. 
1990 

Isoenzyme 140 Pop. Europa Signifikante Differenzierung zwischen den kontinentaleuropäischen und mediterranen Her-
künften. Hohe intraspezifische Differenzierung (am höchsten in den mediterranen Herkünf-
ten). 

Demesure et al. 
1996 

PCR-RFLP 
(cpDNA) 

 

85 Pop. Europa Hoher Grad an cpDNA Differenzierung (GST = 0,83). Der dazu im Gegensatz stehende nied-
rige Grad an nuklearer genetischer Differenzierung z.B. bei Untersuchungen mit Isoenzymen 
(GST = 0,05, Comps et al. 1990) deutet auf einen geringen Grad an Genfluss durch Samen 
bzw. einen hohen Grad an Pollenflug hin (Petit et al. 1993) 

Fagus sylvatica 
(Rot-Buche) 

 

Konnert et al. 
2000 

Isoenzyme 263 Pop. Deutschland 
(Baden-
Würtenberg, 
Bayern, Hes-
sen, Nieder-
sachsen, Nord-
rhein-Westfalen, 
Rheinland-
Pfalz, Thürin-
gen, Sachsen, 
Sachsen-
Anhalt) 

Geringe regionale Unterschiede der genetischen Struktur zwischen den östlichen 
Regionen (Ostbayrisches Mittelgebirge, Erzgebirge, Thüringer Wald sowie Harz) und 
den restlichen untersuchten Regionen. 

Die geringste genetische Differenzierung konnte bei den Altbestandspopulationen am Alpen-
rand beobachtet werden 
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Botanischer Name 
(Deutscher Name) 

Referenz Methode Stichprobe Gebiet Ergebnisse 

Konnert 1995, 
Hussendörfer & 
Konnert 1999 

Isoenzyme 20 Pop. Bayern Große genetische Variation innerhalb der Populationen (“Bestände”) bzw. geringe interspezi-
fische Variation (Diversität) zwischen den Populationen (2%). Insbesondere Populationen 
aus den Hochlagen des Bayrischen Waldes und der Alpen  unterscheiden sich von 
den übrigen bayrischen Vorkommen. 

Frangula alnus 
(Faulbaum) 

 

 

Hampe et al. 
2003 

PCR-RFLP 
(cpDNA) 

78 Pop.  (21 
Länder) 

Iberien, Anato-
lien und gemä-
ßigtes Europa 

Deutliche Differenzierung zwischen den Populationen (GST 0,81), wobei der größte Teil der 
Differenzierung zwischen Populationen des gemäßigten Europas und den Populatio-
nen in Iberien sowie Anatolien zu finden sind. Der GST-Wert (0,42) der gemäßigten euro-
päischen Populationen ist in Übereinstimmung mit anderen Werten von Straucharten mit 
fleischigen Früchten (Prunus spinosa 0,33, Mohanty et al. 2002). Die geringe genetische 
Variation (Diversität) innerhalb der anatolischen und iberischen Populationen wird dem gerin-
gen Genfluss in den jeweiligen Gebirgen zurückgeführt. 

Hebel et al. 
2006 

SSR  14 Pop. in 3 Regi-
onen 

Baden-
Württemberg 
und Bayern 

Geringer Grad der genetischen Differenzierung (FST = 0,012) zwischen den Regionen. Hoher 
Grad an Genfluss zwischen den Regionen bzw. Einbringung von Pflanzenmaterial aus ande-
ren Provenienzen. 

Fraxinus excelsior 
(Gemeine Esche) 

 
Heuertz et al. 
2004 

SSR  36 Pop. Europa 
(Schweden, 
Mitteleuropa 
und Großbritan-
nien) 

Nukleare Mikrosatelliten-Marker zeigten deutliche genetische Differenzierung zwischen den 
Populationen in Schweden und Südosteuropa bzw. geringe Diversität in den südeuropäi-
schen Populationen. Geringe Diversität  im Areal von Großbritannien über Zentraleuropa bis 
nach Litauen. 

Hippophae rham-
noides (Sanddorn) 

 

Bartish et al. 
1999 

RAPD 10 Pop. Niederlande, 
Skandinavien, 
Russland 

Molekulare Varianzanalyse ergab eine hohe genetische Variabilität innerhalb der Populatio-
nen (85%) sowie geringe interspezifische Variabilität (15%). Ergebnisse (hohe intraspezifi-
sche Variabilität) sind charakteristisch für Fremd- und Windbestäuber sowie langlebige Ge-
hölzarten (Hamrick & Godt 1989) 

Malus sylvestris 
(Wild-Apfel) 

Coart et al. 
2003 

AFLP 

SSR 

39 Kultursorten 

76 Wildäpfel 

Belgien und 
Deutschland 

Signifikante genetische Differenzierung zwischen Wild- und Kulturäpfeln in Belgien und 
Deutschland (FST(AFLP) = 0,19, P < 0,001 und FSTSSR = 0,12, P < 0,001). 

Vendramin et al. 
2000 

cpSSR 97 Pop. Europa Geographische Einordnung in drei Genpools: Mitteleuropa, Alpen und Osteuropa. 
Niedrige genetische Differenzierung zwischen den Populationen (RST = 0,1), typisch für 
Baumarten mit weiter Verbreitung und starken menschlichen Kultureinflüssen. 

Picea abies (Rot-
Fichte) 

 
Jeandroz et al. 
2004 

RAPD 8 Pop. Frankreich 
(Vogesen, Jura, 
Alpen, Zentral-
massiv) 

Identifizierung von drei geographischen Gruppen (Vogesen, Alpen und Jura, Südalpen). 
Genetische  MtDNA-Analysen lassen Anplanzungen osteuropäischer Herkünfte in 
französischen Hochgebirgen vermuten.  

Müller-Starck 
1987 

Isoenzyme 9 Pop. Bayern Die genetische Variation ist innerhalb der Populationen groß und zwischen den Populationen 
klein (2 %). 

Pinus sylvestris 
(Wald-Kiefer) 

 Maurer & Tabel 
1999 

Isoenzyme 11 Pop. Pfalz Vergleich von zwei Beständen (Regionen) mit unterschiedlicher Wuchsform (krüppelhaftes 
Aussehen und schwacher Wuchs vs. normalwüchsig) ergab eine geringere genetische Diver-
sität für die Bestände mit „schlechter“ Wuchsform.  
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Botanischer Name 
(Deutscher Name) 

Referenz Methode Stichprobe Gebiet Ergebnisse 

Prus-Glowacki 
& Stephan 1994 

Isoenzyme 7/16 Pop. Spanien/Nord-, 
Osteuropa 

Deutliche genetische Unterscheidung zwischen den spanischen Populationen und den 
Populationen aus Nord- und Osteuropa. 

Salvini et al. 
2001 

PCR/RFLP 
(cpDNA) 

23 Pop. Italien Extrem geringe genetische Differenzierung zwischen den Populationen (GST = 0,11). Baum-
arten mit leichten, windverbreiteten Samen sind durch niedrige genetische Differenzierung 
zwischen den Populationen aufgrund hoher Genflüsse durch die Samenausbreitung über 
große Distanzen gekennzeichnet.  

Populus tremula 
(Zitter-Pappel) 

 

zitiert in 
Aguinagalde et 
al. 2005 

PCR/RFLP 
(cpDNA) 

30 Pop.  Europa Extrem niedrige genetische Differenzierung zwischen den Populationen (GST = 0,11), d.h. 
keine geographische Struktur  

Frascaria et al. 
1993 

Isoenzyme 4 Pop. Frankreich Geringe genetische Differenzierung zwischen den Populationen (FST =0,049). Nach Loveless 
& Hamrick (1984) haben Baumarten mit Samenverbreitung durch Tiere durchschnittliche 
nukleare GST-Werte von 0,33. Die geringe Differenzierung bei der Vogelkirsche wird auf den 
starken menschlichen Einfluss zurückgeführt. 

Prunus avium (Vo-
gel-Kirsche) 

 

 Mohanty et al. 
2001 

PCR-RFLP 
(cpDNA) 

23 Wildpopulatio-
nen 

Europa Der überwiegende Teil der cpDNA Diversität (ht = 0,46) liegt innerhalb der Populationen (hs = 
0,33). Der Grad der genetischen Differenzierung (GST = 0,29) ist im Vergleich zu anderen 
Baumarten sehr gering. Der durchschnittliche GST-Wert liegt bei 0,75 (Petit et al. 2002). Die 
geringen GST-Werte der Wildkirsche deuten auf einen effizienten Genfluss zwischen den 
Populationen hin, welches auf die Verbreitung der Früchte (Samen) auch über große Dis-
tanzen durch Vögel und den Menschen zurückgeführt wird. Arten mit Samenausbreitung 
durch Tiere können auch einen eingeschränkten Genfluss des Cytoplasmas (Samenausbrei-
tung) und somit hohe Chloroplasten GST-Werte aufweisen (z. B. Fagus sylvatica, Quercus 
petraea). 

Mohanty et al. 
2000 

Mohanty et al. 
2002 

PCR/RFLP 
(cpDNA) 

25 Pop. Europa Die Clusteranalyse ergab eine geographische Differenzierung zwischen den nordeuro-
päischen (Schottland, Schweden) und den italienischen sowie deutschen Populatio-
nen. Der größte Teil der genetischen cpDNA Diversität (hT = 0,73) war innerhalb der Popula-
tionen zu finden (hs = 0,49). Die genetische Differenzierung zwischen den Populationen war 
gering (GST = 0,33) im Vergleich zu anderen Waldbaumarten (Petit et al 1999), aber ver-
gleichbar mit Prunus avium (GST = 0,29) (Mohanty et al. 2001).  Die Samenausbreitung der 
Schlehe erfolgt über große Distanzen. Dies führt zu einer geringen genetischen Differenzie-
rung zwischen den Populationen. 

Jesch & Fronia 
2006 

Isoenzyme 8 Herkünfte 
(Baumschulware) 

Deutschland, 
Ungarn 

Die Clusteranalyse zeigt eine geringe geographische Differenzierung zwischen den 
Herkünften aus Sachsen und den übrigen Herkünften. Höhere Diversität in den süddeut-
schen Herkünften 

Prunus spinosa 
(Schlehe) 

 

 

Leinemann et 
al. 2002 

Isoenzyme 4 Pop., 1 Saat-
gutmischprobe 
(Ungarn) 

Göttingen, 
Miltenberg, 
Ungarn 

Die Herkünfte aus Ungarn besitzen eine große Ähnlichkeit mit dem Vorkommen im Raum 
Miltenberg (vermutlich gepflanzte Hecke), den größten genetischen Abstand (11%) weist 
eine natürliche Hecke aus dem Raum Göttingen auf. Innerhalb der Populationen gab es eine 
geringe genetische Variation, was vermutlich auf die überwiegend vegetative Reproduktion 
zurückzuführen ist.  
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Zanetto & Kre-
mer 1995 
Kremer & Za-
netto 1997 

Isoenzyme 81 Pop. Europa Geringe genetische Differenzierung der Populationen in Europa (FST = 0,025), aber signifi-
kante geographische Unterscheidung der Allelhäufigkeiten in West-Ost Richtung 
(siehe auch Petit et al. 2002) 

Quercus petraea 
(Trauben-Eiche)  

 

König et al. 
2002 

PCR-RFLP 
(cpDNA) 

 

172 Pop. Zentraleuropa 
(Belgien, Nie-
derlande, Lu-
xemburg, 
Deutschland, 
Tschechien 
sowie Öster-
reich) 

Geringe genetische Diversität innerhalb der Populationen (hs = 0,16), moderat hoher GST-
Wert von 0,79 (d.h. moderat hohe genetische Differenzierung zwischen allen untersuchten 
Populationen). Der höchste GST-Wert einer Region wurde für die Donau-Region (Süd-
deutschland) berechnet, wo auch die deutlichste geographische Struktur vorhanden ist. 

Bäume mit Samenausbreitung durch Schwerkraft sind durch hohe Werte bzgl. der geneti-
schen Differenzierung zwischen den Populationen charakterisiert (Fineschi et al. 2005). 

Quercus robur 
(Stiel-Eiche) 

König et al. 
2002 

PCR-RFLP 
(cpDNA) 

 

231 Pop. Zentraleuropa 
(Belgien, Nie-
derlande, Lu-
xemburg, 
Deutschland, 
Tschechien 
sowie Öster-
reich) 

Geringe Diversität innerhalb der Populationen (hs = 0,24). Die genetische Differenzierung 
zwischen den untersuchten europäischen Populationen lag bei GST = 0,68. Abnahme des 
Fixations-Index (GST) mit Zunahme des menschlichen Einflusses auf die Populationen (GST-
Wert von 0,23 für Straßenbaumpopulationen in den Niederlanden). 

Quercus spec. 

 

 

Q. robur 

Q. frainetto 

Q. petraea 

Q. pubescens 

Q. faginea 

Q. pyrenaica 

 

Petit et al. 2002 PCR-RFLP 
(cpDNA) 

 

2353 Pop. 

 

 

984 

23 

650 

331 

58 

44 

 

Europa Geringe intraspezifische Diversität der Populationen aller 6 untersuchten Quercus-Arten (hs = 
0,15), hoher Wert der genetischen Differenzierung zwischen den Populationen (GST = 0, 82)  

 

GST = 0,78 

GST = 0,83 

GST = 0,86 

GST = 0,90 

GST = 0,95 

GST = 0,96 

Quercus spec. Dumolin-
Lapègue et al. 
1997 

PCR-RFLP 
(cpDNA) 

 

283 Pop. Europa Hohe genetische Differenzierung zwischen den Populationen (GST = 0,83) und geringe 
intraspezifische Diversität (hs = 0,15). Korrelation zwischen geographischer Distanz und 
genetischer Differenzierung ist vorhanden (r = 0,11, P < 0,001). 

Rosa canina Jürgens et al. in RAPD 10 Pop. Deutschland Signifikante Differenzierung zwischen den Regionen (FST = 0,23, P < 0,001) Brandenburg vs. 
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(Hunds-Rose) press 
 

3 Pop. 

(Branden-
burg),Bayern, 
Ungarn 

Bayern und Ungarn infolge des geringeren Genflusses mit Zunahme der geographischen 
Distanz. 

Die intraspezifische Variation lag bei 87% für die brandenburgischen Populationen  und 76% 
für Bayern und Ungarn. Geringe genetische Differenzierung zwischen den brandenburgi-
schen Populationen (FST = 0,13) sowie Bayern und Ungarn  (FST = 0,24)  

Rosa inodora, R. 
sherardii, R. subcol-
lina (Duftarme Rose, 
Samt-Rose, Falsche 
Hecken-Rose)  

 

 

Seitz et al. 
2005, Jürgens 
et al. in prep.  

RAPD Jeweils 8 Pop. Brandenburg Der größere Teil der genetischen Variation war innerhalb der Populationen zu finden (84% R. 
inodora, 71% R. sherardii und 69% R. subcollina). R. subcollina (FST = 0,31) und R. sherardii 
(FST = 0,29) weisen höhere Level an genetischer Differenzierung zwischen den Populationen 
als R. inodora (FST = 0,16) und R. canina auf. Ursache für die höheren GST-Werte könnte die 
zerstreute Verbreitung (Isolation bzw. geringerer Genfluss zwischen den Populationen) sein. 
Eine Korrelation zwischen genetischer und geographischer Distanz (geographische 
Struktur) konnte bestätigt werden: r = 0,32 (Rosa sherardii), r = 0,26 (Rosa inodora) 
und r = 0,30 (Rosa subcollina), P < 0,0001. 

Rubus fruticosus 
agg. (Brombeere) 

 

 

Salvini et al. 
2006 

SSR 20 Pop. Europa Geringe genetische Differenzierung zwischen den Populationen (GST = 0,29). Hohe intraspe-
zifische Diversität (hs = 0,52) speziell in den nord- und mitteleuropäischen Populationen.  

Verantwortlich für den hohen Genfluss ist die effiziente Samenausbreitung (Endozoochorie) 
über große Distanzen. Dieser effiziente Ausbreitungsmechanismus gleicht die Auswirkungen 
der vegetativen Vermehrung (geringe genetische Diversität) über kurze Distanzen aus. 

Salix caprea (Sal-
Weide) 

 

 

Palmé et al. 
2003 

SSR 

PCR-RFLP 
(cpDNA) 

25 Pop. Europa GST = 0,09 (PCR-RFLP) und GST = 0,02 (SSR). Hohe genetische Variation innerhalb der 
Populationen, insbesondere in den nördlichen Regionen Europas. Die niedrigen GST-Werte 
sind durch einen hohen Genfluss indiziert. Folge der für Salix charakteristischen leichten und 
windverbreiteten Samen (siehe auch Populus). 

Keine geographische Struktur. Ursachen für die fehlende geographische Struktur: a) Popu-
lationen konnten während der letzten Eiszeit (auch außerhalb von südlichen Refugien) über-
stehen b) schnelle erneute Besiedelung nach der Eiszeit (große Ausbreitungsgeschwindig-
keit) c) hohe Mutationsraten und d) Hybridisierungen mit anderen Weidenarten 

Raspé et al. 
2000 

 

 

PCR-RFLP 
(cpDNA) 

 

6 Pop. Frankreich und 
Belgien 

Relativ geringe genetische Differenzierung zwischen vier Regionen in Frankreich und Belgien 
(GST = 0,27) sowie zwischen 3 belgischen Populationen (GST = 0,26). 

Niedrigere Werte als in anderen Studien mit Bäumen der gemäßigten Zone. Ursache könnte 
die effiziente Ausbreitung der Früchte (Samen) durch Vögel bei der Eberesche und somit ein 
erhöhter Grad an Genfluss sein. 

Sorbus aucuparia 
(Eberesche) 

 

 

Raspé & Ja-
quemart 1998 

Isoenzyme 17 Pop. Europa (Bel-
gien, Frank-
reich, Pyrenäen, 
Finnland) 

Hohe genetische Differenzierung innerhalb der Populationen (He=0,21), geringe Differenzie-
rung zwischen den Populationen (GST=0,06). Die Clusteranalysen ergaben eine größere 
Ähnlichkeit innerhalb der Regionen als zwischen den Regionen, wobei sich die Populationen 
aus Finnland und die südlichen Populationen am stärksten unterschieden. 

Sorbus torminalis 
(Elsbeere) 

Demesure et al. 
2000 

Isoenzyme 67 Pop. 

7 Pop. 

Frankreich 

Mitteleuropa 

Clusteranalyse ergab keine geographische Struktur, wobei eine leichte signifikante 
Korrelation zwischen genetischer und geographischer Distanz ab 120 km Entfernung 
auftrat. 
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(Slowakei/ 
Slowe-
nien/Bulgarien/
Schweiz) 

Relativ hohe genetischen Differenzierung zwischen den Populationen (FST = 0,15) wurden 
auch bei anderen zerstreut verbreiteten Arten gefunden (z.B. FST = 0,18 bei Ulmus minor, 
Machon et al. 1997). Die FST–Werte (0,08) in Mitteleuropa waren geringer und mit Isoenzy-
muntersuchungen an Sobus aucuparia (FST = 0,06) vergleichbar (Raspé & Jaquemart 1998). 

 

 

Oddou-
Muratorio et al. 
2001 

PCR-RFLP 
(cpDNA) 

55 Pop. Frankreich Die genetische Differenzierung zwischen den Populationen war gering (GST=0,34).  Ein signi-
fikantes leichtes geografisches Muster konnte bei Entfernungen bis zu 100 km nachgewiesen 
werden. 

Maurer & Tabel 
1995 

Isoenzyme 80 Klone Pfalz Unterscheidung der Klone mittels Isoenzymmarkern möglich. Nachweis über die Abstam-
mung einer Baumallee aus einem Klon wurde dargelegt. 

Tilia cordata (Win-
ter-Linde) 

 Fineschi et al. 
2003 

PCR-RFLP 
(cpDNA) 

 

17 Pop. Europa Niedrige genetische Diversität innerhalb der Populationen (hs = 0,4). Niedrige genetische 
Differenzierung zwischen den Populationen (GST = 0,55) in Relation zu beobachteten durch-
schnittlichen GST-Werten (0,73) bei maternal vererbten Markern bei Angiospermen (Bäumen) 
(Petit 1999). Dies wird auf den menschlichen Einfluss zurückgeführt. 

Ulmus minor (Feld-
Ulme) 

zitiert in Petit et 
al. 2003, Agui-
nagalde et al. 
2005 

PCR-RFLP 
(cpDNA) 

29 Europa Moderat niedrige genetische Differenzierung zwischen den Populationen (GST = 0,47) 

Viburnum opulus 
(Gemeiner Schnee-
ball) 

Rumpf 2002 Isoenzyme 9 Pop. Niedersachsen, 
Südeuropa 

Phänologische Unterschiede zu den Populationen aus der Lombadei (Italien). Die genetische 
Differenzierung zwischen den Populationen lag bei ca. 10% 
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Tab. 3: Untersuchungen zur regional differenzierten genetischen Variabilität und Differenzierung ausgewählter einheimischer 
Grünlandarten 
Botanischer Name 
(Deutscher Name) 

Referenz Methode Stichprobe Gebiet Ergebnisse 

Calluna vulgaris 
(Besen-Heide) 

Rendell & Ennos 
2002 

PCR-RFLP 
(cpDNA) 

 Europa Relativ hohe Diversität innerhalb der Populationen (hs = 0,44) sowie ein 
mittlerer GST- Wert (0,47) (genetische Differenzierung zwischen den Populati-
onen) im Vergleich mit den Ergebnissen anderer cpDNA-Marker Untersu-
chungen. Grad der Diversität und Differenzierung höher in den südeuropäi-
schen Populationen als in den nordeuropäischen. 

Dactylis glomerata 
(Knaul-Gras) 

Kölliker et al. 
1999 

RAPD 3 Kultursorten Schweiz Die genetische Variabilität innerhalb der Kultursorten betrug 85,1% 

Fetuca pratensis 
(Wiesen-Schwingel) 

Kölliker et al. 
1999 

RAPD 3 Kultursorten Schweiz Die genetische Variabilität innerhalb der Kultursorten betrug 64,6% 

Bolaric et al. 
2005 

RAPD 22 Pop.  

 
22 Kultursorten 

Deutschland (3 Regionen: Nord-
, Mittel- und Süddeutschland) 

 

Europa 

Signifikante Unterschiede zwischen den Nord- und Südregionen. Der größere 
Teil der genetischen Variation war innerhalb der Populationen (71%) zu fin-
den. 

Die Diversität zwischen den „natürlichen“ Populationen und Kultursorten 
betrug nur 2%. 

van Treuren et 
al. 2005 

AFLP 16 Wildpopulatio-
nen, 8 Kultursorten 

Niederlande PCA-Analysen zeigen morphologische und genetische Differenzierungen 
zwischen Kultursorten und Wildpopulationen. 

Lolium perenne 
(Ausdauerndes 
Weidelgras) 

 

Posselt 2000 RAPD 13 Pop. 10 Pop. Kultursorten, 5 Wildpop. 
(Hessen, Bayern, Poel) 

Die genetische Variation war innerhalb der Wildpopulationen größer als in-
nerhalb der Kultursorten (65 % vs. 55 %). Die Variation zwischen den Sorten 
betrug 45 %, zwischen den Wildpopulationen 35 %, zwischen Sorten und 
Wildpop. 15 %. 

Trifolium pratense 
(Rot-Klee) 

Milligan 1991 PCR-RFLP 
(cpDNA) 

  Große genetische Diversität innerhalb der Populationen (bzw. geringe geneti-
sche Differenzierung zwischen den Populationen). 

Trifolium repens 
(Weiß-Klee) 

van Treuren et 
al. 2005 

AFLP 16 Wildpopulatio-
nen, 7 Kutursorten 

Niederlande PCA-Analysen zeigen morphologische und genetische Differenzierungen 
zwischen Kultursorten und Wildpopulationen. 

 

 


