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Zusammenfassung

Die Flaum-Eiche (Quercus pubescens Willd.) ist eine in
Deutschland seltene Baumart, deren Bestande hier die nérd-
liche Grenze ihres natiirlichen Verbreitungsgebietes bilden.
Von 2010 bis 2013 wurden ihre Vorkommen nach einheitli-
chen Kriterien und Methoden bundesweit erfasst. Es wurden
26 orkommen mit einer Gesamtzahl von etwa 14.500 Indivi-
duen tber alle Entwicklungsstufen kartiert. Die Flachengro-
Be der untersuchten Vorkommen reicht von 0,5 bis 38 ha bei
einem Median von 2,6 ha. Ein inselartiges Vorkommen im
polnischen Naturschutzgebiet Bielinek (Unteres Odertal)
wurde in die Betrachtung einbezogen. Nach Populationsgro-
Be, Altersstruktur und Vitalitdt liegen die Verbreitungs-
schwerpunkte der Flaum-Eiche mit hoher in-situ-Erhaltungs-
fahigkeit im stidwestlichen Baden-Wirttemberg. Benannte
Vorkommen in anderen Regionen konnten nicht aufgefun-
den oder auf Grund von Bastardisierung mit Trauben-Eiche
nicht bestatigt werden.

Fir den groBten Teil der Populationen wurden mit DNA-
Markern Artintegritat und genetische Variabilitat untersucht.
Die ermittelten genetischen Diversitatsunterschiede zwi-
schen den Vorkommen sowie die gegeniiber Stiel- und Trau-
ben-Eichen-Populationen hohen Differenzierungswerte las-
sen vermuten, dass Drifteffekte aufgrund reproduktiver
Isolation gekoppelt mit geringen effektiven Populationsgré-
Ben die bestandesgenetischen Strukturen stark gepragt
haben. Mit Hilfe Genotyp-basierter Clusteranalysen wurden
drei deutsche Bestande sowie das polnische Vorkommen als
artreine und zwei weitere als nahezu artreine Vorkommen
eingeschétzt. Die anderen Bestdnde waren mit Hybriden
und/oder Trauben-Eichen durchsetzt.

Schlisselworter: Quercus pubescens, seltene Arten, Populati-
onsgenetik, DNA-Marker, Vitalitat, in-situ-Erhaltung

Abstract

Populations of Pubescent Oak (Quercus
pubescens Willd.) and its hybrids north
of the Alps

Pubescent oak (Quercus pubescens Willd.) is a rare tree species
in Germany. Its populations here mark the northern border of
its natural range in Europe. A nationwide inventory of all Q.
pubescens populations was carried out from 2010 to 2013 fol-
lowing standardised methods and criteria. 26 spatially separate
occurrences with a total of 14,500 individuals of all ages could
be identified. Population areas range from 0.5 to 38ha with a
median of 2.6 ha. Analyses included a population in the Polish
nature reserve,Bieliniek” in the Oder river valley. Regarding age
structure, vitality, and abundance, the regions with the highest
in-situ ,maintainability” are located in the Southwest of Baden-
Wuerttemberg. Populations in other regions could either not
be found or consisted of hybrids and other Quercus species.
DNA markers were applied in most of the populations in
order to assess their taxonomic status and genetic diversity.
Diverging values of genetic diversity and high genetic differen-
tiation compared to populations of Q. petraea and Q. robur indi-
cate that genetic drift has strongly affected genetic structures
due to reproductive isolation and small effective population
sizes. As a result of genotype-based clustering methods, only
three German and the Polish population in Bielinek proved to
be pure while two other stands were classified as almost pure
Q. pubescens. All other analyzed populations turned out to
include considerable numbers of hybrids and/or Sessile oak.

Key words: Quercus pubescens, rare species, population
genetics, DNA markers, vitality, in-situ protection
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1 Einfiihrung

Die Flaum-Eiche (Quercus pubescens Willd.) erreicht als
mediterrane Baumart im Stiden Baden-Wiirttembergs die
nordliche natirliche Verbreitungsgrenze ihres submedi-
terranen Verbreitungsgebietes (Abbildung 1). Nérdlich
dieser Grenze gehort die Baumart zu den botanischen
Raritaten und ist nur in wenigen verstreut vorkommen-
den Teilpopulationen zu finden. Im Zuge des Klimawan-
dels kdnnte sich die Arealgrenze jedoch in Richtung Nor-
den verschieben (European Forest Data Center, 2013). Aus
evolutionsbiologischer Sicht ist daher die Untersuchung
von genetischen Strukturen und von physiologischen
Anpassungsprozessen, die zur Manifestierung oder Auflo-
sung von Populationen am aufersten Verbreitungsrand
flhren, von groBem Interesse. Voraussetzung hierfir sind
Kenntnisse Uber Status und Struktur dieser Randpopula-
tionen.

Im Zuge des von der Bundesanstalt fiir Landwirtschaft
und Erndhrung (BLE) im Auftrag des Bundesministeriums fir
Erndhrung und Landwirtschaft (BMEL) geférderten Verbund-
projekts zur ,Erfassung und Dokumentation genetischer Res-
sourcen seltener und gefdhrdeter Baumarten in Deutschland”
(2010 bis 2013), darunter der Flaum-Eiche, wurden diese
Populationen erfasst und charakterisiert (Katzel et al., 2011;
Schroder et al., 2013). Im Fokus der Untersuchungen stand
u.a. die Aufnahme von Parametern zur Grof3e, zur Vitalitat,
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zur demografischen und zur genetischen Struktur der Popu-
lationen.

Bereits vor diesen Erhebungen lagen Beschreibungen
Uber verstreute Flaum-Eichenvorkommen fiir verschiedene
Gebiete mit trocken-warmem, submediterranem Klima vor:
fur das Schweizer Jura, den Oberelsass, fur die Rheinebene
und den Mittelrhein, den Kaiserstuhl, Gottmadingen auf
dem Heilsberg, fiir das Saaletal bei Jena und den National-
park Unteres Odertal bei Gartz (vgl. u. a. Ulbrich, 1924;
Schitt et al., 1998; Konczak, 1999; Sayer, 2000; Endtmann,
2008). Das norddstlichste, inselartige Vorkommen befindet
sich im polnischen Naturschutzgebiet Bellinchen (Bielinek
Nature Reserve) in der deutsch-polnischen Grenzregion an
den steilen Trockenhd@ngen der Oder mit tiber 200-jahrigen
Baumen (Endtmann, 2008; Holtken et al., 2012; Katzel et al.,
2012).

Neben der Kartierung und Bewertung der Vorkommen
war die Schatzung des Hybridisierungsanteils der ver-
meintlichen Flaum-Eichen insbesondere mit der Trauben-
Eiche (Q. petraea) und damit die Artintegritat ein besonde-
rer Schwerpunkt der genetischen Untersuchungen im
genannten Verbundprojekt. Gerade im Kontaktbereich
zwischen Q. petraea und Q. pubescens sind Hybride mit
einer Vielzahl morphologischer Zwischenformen zu beob-
achten, was die klassische taxonomische Zuordnung
erschwert und teilweise unmaoglich macht (vgl. Endtmann,
2008).

Abbildung 1

Naturliches Verbreitungsgebiet der Flaum-Eiche (nach Walter und Straka, 1970)
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2 Methoden

Die Untersuchungen der Flaum-Eichenvorkommen erstreck-
ten sich Uber vier Phasen, beginnend bei der Datenrecherche
Uber die Kartierung im Geldnde und die genetische Charak-
terisierung bis hin zur zusammenfassenden Wertung aller
Informationen in Form der Zuweisung verschiedener Stufen
der in-situ-Erhaltungsféhigkeit. Im Folgenden werden die
methodischen Grundlagen dieser Arbeitsschritte erlautert.

Kartierung im Geldnde

In der ersten Bearbeitungsphase wurde in verschiedenen Quel-
len nach bereits bekannten Vorkommen recherchiert und diese
durch zusétzliche Informationen ergdnzt. Anschlie3end erfolg-
te nach einheitlichen Kartiervorgaben in den Vegetationsperio-
den 2010 und 2011 die bundesweite Kartierung im Geldnde.
Neben der Artansprache und den rdumlichen Lageparametern
wurden auch die Populationsgré3en, die Durchmesserstruktur
(BHD), die Begriindungsart, die Vitalitdt der Baume (in Anleh-
nung an Roloff, 2001) getrennt nach Durchmessergruppen
sowie die Verjiingung erfasst und in eine einheitliche Daten-
bank libertragen (Tabelle 1). Pro Vorkommen wurde ein Koordi-
natenpunkt aufgenommen, der den Punkt der gro3ten Indivi-
duendichte innerhalb seiner Gesamtflache markiert.

Tabelle 1
Aufnahmeparameter bei der Kartierung im Geldande

1 Geholzart Art, bereits ausgewiesenes Genobjekt (in-situ, ex-situ)

Bundesland, Landkreis, Gemeinde, Revier, Koordi-
naten, Bundeswuchsgebiet

2 Lage

3 Schutzstatus NSG, Biosphéarenreservat, FFH-Gebiet, etc.

4 Eigentiimer Eigentumsart

5 Anzahl der

Individuen 9gf. geschatzt

. GroBe in ha, Anteil der Zielbaumart an vorhandenen
6 Flache i
Mischbaumarten

7 Alter Durchmesserstruktur, Verjiingung, Altbdume

CREELTONCIREETEE Pflanzung, Naturverjingung, Stockausschlag,

Wurzelbrut, etc.

9 Vitalitat Stufe 0-4, Baumkronenansprache nach ROLOFF (2001)

10 Beschreibung

Besonderheiten, Schaden, Gefdhrdungen

Beprobung

Nach der Kartierung der Vorkommen wurden die fir die
genetische Charakterisierung zu beprobenden Bestdande
ausgewahlt. Unter Beriicksichtigung der verfligbaren Res-
sourcen und des Anspruchs, moglichst grof3e und vitale Vor-
kommen zu beproben, die das deutsche Verbreitungsgebiet
moglichst reprasentativ abdecken, fiel die Wahl auf insge-
samt 20 Genobjekte. In zwei Féllen (NIE [Niederrotweil] und
SCH [Schelingen]) wurden nahe benachbarte Vorkommen zu
je einem groBeren Probenkontingent zusammengefasst, der
Standort ZEL (Zellerhorn) wurde aufgrund der geringen
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Baumanzahl von fiinf Individuen verworfen. Insgesamt gin-
gen somit Proben aus 12 (Sammel-)Vorkommen in die Unter-
suchungen ein (Tabelle 2).

In den ausgewdhlten Bestanden erfolgte die Entnahme
von Blattproben an jeweils etwa 20 bis 30 Bdumen. Dieser
Richtwert konnte wegen zu geringer Baumzahlen nicht in
jedem Fall erreicht werden, so dass insgesamt Proben von
360 Baumen in die genetischen Analysen eingingen. Die
Beprobung selbst wurde moglichst rasterformig durch-
gefiihrt, das heilt gleichmaBig verteilt tiber das gesamte
Vorkommen. Jeder beprobte Baum wurde per GPS einge-
messen und durch digitale Photoaufnahmen dokumentiert.
Entnommen und analysiert wurden drei bis funf griine, aus-
gefarbte und gesunde Blatter.

Genetische Untersuchungen

Da die Zuordnung der europdischen Eichenarten nach mor-
phologischen Merkmalen nicht einheitlich ist (Sayer, 2000;
Katzel, 2006; Holtken et al.,, 2012), widmete sich die dritte
Projektphase der genetischen Charakterisierung. Mit den
eingesetzten genetischen Markern sollten die Eichen ein-
deutig taxonomisch klassifiziert werden. Hierzu wurden sie-
ben DNA-Marker (Kern-Mikrosatelliten: QrZAG5b, QrZAG11,
QrZAG20, QrZAG65, QrZAG96, QpZAG110 und QrZAG112) von
Blattproben analysiert. Die verwendeten Genmarker haben
sich als eine sehr aussagefahige und verlassliche Grundlage
fur die Zuordnung von Bestanden, aber auch Einzelindividu-
en zu verschiedenen Arten bzw. Reproduktionseinheiten
erwiesen. Als Vergleichsgruppen wurden bekannte Genmus-
ter der Flaum-Eichen des Dreildnderecks Deutschland-Frank-
reich-Schweiz einbezogen (Holtken et al., 2012).

Daruiber hinaus sollten die genetischen Strukturen der
Populationen analysiert werden. Als Vielfaltsmae werden
sowohl die absolute Anzahl an Allelen (N) als auch deren effek-
tive Anzahl v, angegeben (vgl. Hattemer et al., 1993). Der Para-
meter v, berlicksichtigt relative Allelhdufigkeiten, wodurch
der Einfluss geringer Stichprobengré3en minimiert wird.

Als MaR der genetischen Differenzierung wurde zunachst
der paarweise genetische Abstand zwischen allen Bestanden
d, bestimmt (Gregorius, 1974). Um den Grad der Differenzie-
rung von einer Population zu allen anderen zu bestimmen,
wurde das genetische DifferenzierungsmaB D, (Gleichung 2)
berechnet (Gregorius und Roberds, 1986). Beide Maf3e quanti-
fizieren, wie stark sich die genetischen Strukturen zwischen
Populationen unterscheiden, und messen den relativen Anteil
der Allele, die ausgetauscht werden mussten, um identische
genetische Strukturen zwischen Populationen (= allelische
Haufigkeiten) zu erhalten (Werte zwischen 0 und 1).

Die statistische Einordnung der Multilocus-Genotypdaten
in Gruppen erfolgte mit dem Programm STRUCTURE 2.3.2 (zu
Software-Details siehe Pritchard et al. 2009). Diese Methode
eignet sich nicht nur fir die innerartliche Zuordnung von Indi-
viduen zu Populationen, sondern auch fiir die Gruppierung
von Individuen in verschiedene taxonomische Einheiten
(Arten bzw. Unterarten) mit mehr oder weniger starken Antei-
len von Hybridisierung. Grundlage war eine Publikation von
Lepais et al. (2006), in der verschiedene Eichenarten
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(Q. petraea, Q. pubescens, Q. pyrenaica und Q. robur) in Frank-
reich zundchst genetisch und anschlielend taxonomisch
untersucht worden sind. Das Programm beinhaltet eine
modellbasierte Clustermethode, die Riickschlisse auf Popula-
tionsstrukturen und Reproduktionsverhaltnisse ermdglicht.
Dabei werden die einzelnen Individuen bestimmten Popula-
tionen bzw. Reproduktionseinheiten zugeordnet. Diese
Methode wurde erstmals von Prithchard et al. (2000) verof-
fentlicht und von Falush et al. (2003, 2007) weiter entwickelt.
In einem abschlieBenden vierten Schritt wurden die Daten
hinsichtlich der raumlichen Konzentration bzw. der Isolation
von Vorkommen und ihres Gefahrdungsgrades ausgewertet.

3 Ergebnisse

Baumzahl, Anzahl und Lage der Vorkommen
Auf dem Gebiet der Bundesrepublik Deutschland wurden
insgesamt 26 Vorkommen mit einer geschatzten Gesamtzahl

Tabelle 2
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von rund 14.500 Individuen Uber alle Entwicklungsstufen
kartiert. Bis auf ein Vorkommen im thiiringischen Saaletal bei
Jena mit geschatzten 120 Baumen liegen alle in Deutschland
erfassten (potenziellen) Flaum-Eichen-Bestande im Stidwes-
ten von Baden-Wirttemberg. Diese 25 Vorkommen nehmen
eine Flache von insgesamt 182 ha ein (Tabelle 2).

Der groBBte Anteil der Vorkommen mit den hochsten
Baumzahlen (18 Vorkommen mit knapp 14.000 Bdaumen)
befindet sich im Wuchsgebiet ,Oberrheinisches Tiefland und
Rhein-Main-Ebene” mit dem Schwerpunkt Oberrheingraben
und Kaiserstuhl. Darunter erreicht die Population im NSG
Blichsenberg am Kaiserstuhl mit geschatzten 11.000 Baumen
die groBte Baumdichte. Der Oberrheingraben und seine Rand-
zonen haben die mildesten Winter und die warmsten Sommer
in Deutschland bei geringen bis maBigen Niederschlagen,
was den Standortanspriichen der Flaum-Eiche entgegen
kommt. Linksrheinisch schlief3t sich im Stidwesten das franzo-
sische ,Saéne-Tiefland” an, mit den Vogesen im Norden und
dem Jura im Stidosten. Die Einwanderung der Flaum-Eiche

Ubersicht der kartierten Flaum-Eichenvorkommen in Deutschland mit Angabe des Schutzstatus (a = Naturschutz-
gebiet, b = Fauna-Flora-Habitat, c = Vogelschutzgebiet, d = Biospharenreservat)

Ort / Region Kiirzel Anzahl Fléche Lage

Baume (ha)

Wuchsgebiet

BW Sasbach SAS' 300 16,1 NSG Limberg < Oberrheinisches Tiefland und Rhein-Main-Ebene
BW Kiechlingsbergen  KIE 150 37,5 stidlich Kiechlingsbergen-Amoltern < Oberrheinisches Tiefland und Rhein-Main-Ebene
BW Ballrechten BAL' 200 13 NSG Kastelberg *» Oberrheinisches Tiefland und Rhein-Main-Ebene
BW Biichsenberg BUE! 11.000 10,4  NSG Biichsenberg ¢ Oberrheinisches Tiefland und Rhein-Main-Ebene
BW Niederrotweil 130 1.5 NSG Bitzenberg ¢ Oberrheinisches Tiefland und Rhein-Main-Ebene
- 200 0,9 NSG Schneckenberg <
50 9,5 NSG Steinbruch Niederrotweil 2°<
50 48  NSGEbnet®*
BW Oberweiler OBE' 300 28,8 NSG Innerberg ** Oberrheinisches Tiefland und Rhein-Main-Ebene
BW Schelingen SCH? 18 1,5  NSG Scheibenbuck-Bluttenbuck *>< Oberrheinisches Tiefland und Rhein-Main-Ebene
200 1,3 NSG Scheibenbuck-Bluttenbuck <
180 34  NSG Dachslécher Buck <
100 0,6  NSG Ohrberg <
20 0,5 NSG Haselschacher Buck <
40 0,8 NSG Badberg *b<
BW Istein IST! 500 17,9 NSG Isteiner Klotz >< Oberrheinisches Tiefland und Rhein-Main-Ebene
BW Grenzach GRE!' 250 10,5 NSG Buchswald < Oberrheinisches Tiefland und Rhein-Main-Ebene
BW Grenzach BUC 100 2,5  NSG Buchswald bei Grenzach ** Oberrheinisches Tiefland und Rhein-Main-Ebene
BW Birnberg BIR! 22 2,6 :’.‘:)dclri\cr:;:issen, nordlich Hohentengen am Sudwestdeutsches Alpenvorland
BW Bechtersbohl KUE 50 4,2 NSG Kiissaberg ** Stidwestdeutsches Alpenvorland
BW Griessen GRI 500 17,5 westlich Griessen, nérdlich Unterriedern ® Sudwestdeutsches Alpenvorland
BW Katzler KAE' 13 2,2 stidostlich Klettgau, sidwestlich Unterriedern®  Stidwestdeutsches Alpenvorland
BW Schénberg SBE' 30 1,4 zw.Oschingen und Goénningen b<¢ Schwabische Alb
BW Zellerhorn ZEL 5 1,0 NSG Zellerhornwiese < Schwébische Alb
BW Bad Urach NAE 10 3,5  NSG Ndagelesfelsen *<¢ Schwébische Alb
TH Jena GGB' 120 24 NSG Grosser Gleisberg bei Jena *» Ostthiringisches Trias-Hiigelland

' Vorkommen wurden fiir genetische Analysen beprobt.
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aus Frankreich und dem Mittelmeerraum kdnnte durch klima-
tische Verhéltnisse im Sadnetal und dem sich siidlich anschlie-
Benden Rhonetal beglinstigt worden sein.

Vier Vorkommen mit insgesamt tiber 500 Baumen befinden
sich im sidlichen Bereich des Wuchsgebietes ,Siidwestdeut-
sches Alpenvorland” an der Grenze zum schweizerischen ,Mittel-
land-Hochrhein”. Drei kleinere Vorkommen (insgesamt etwa 50
Baume) wurden auf der,Schwidibischen Alb” an Hangen mit stid-
bis stidwestlicher Ausrichtung nachgewiesen. Das nordlichste
untersuchte Vorkommen mit 120 Baumen, verteilt auf 2,4ha,
liegtin Thiringen bei Jena im, Ostthliringischen Trias-Htigelland".

Neun kartierte Populationen weisen Baumzahlen zwi-
schen 11 und 50 Individuen auf. Bei zwolf Vorkommen schwan-
ken die Baumzahlen zwischen 101 und 500 Individuen.

Bereits vor der bundesweiten Erfassung wurden zusatz-
lich drei von Konczak (1998, 1999) beschriebene ,Verdachts-
Vorkommen” im Nationalpark Unteres Odertal (nahe der
Ortslagen Gellmersdorf/Muhlenbeck, Gartzer Schrey und
Mescherin) hinsichtlich ihrer Artzuordnung tiberprift. Insge-
samt wurden 27 Eichen unterschiedlicher Altersstadien als
Flaum-Eiche oder ggf. als Bastarde nach blattmorphologi-
schen Merkmalen angesprochen (Katzel et al., 2012).

Alle untersuchten Vorkommen liegen in Gebieten mit
Schutzstatus (Tabelle 2). Einem Natura 2000 Schutzstatus
unterliegen alle Vorkommen - 13 Bestandesflaichen sind

Legende

O kartierte Vorkommen

*  beprobte Bdume

Abbildung 2
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sowohl Fauna-Flora-Habitate (FFH) als auch Vogelschutz-
gebiete (SPA), neun Vorkommen sind Bestandteil von Fauna-
Flora-Habitaten und vier Vorkommen liegen in Vogelschutz-
gebieten. Darliber hinaus sind 16 Bestandesflachen zusatzlich
als Naturschutzgebiete ausgewiesen. Im Biosphdrenreservat
Schwiébische Alb liegen zwei Flaum-Eichenvorkommen.

Anhand der Darstellung der Kerneldichte (Bornmann
und Waltman, 2011) werden einerseits die Zentren von gene-
tischen Ressourcen der Flaum-Eiche und andererseits isolier-
te Vorkommen erkennbar. Abbildung 2 zeigt die Verdich-
tungsrdume der beprobten zwolf (Sammel-)Vorkommen
unter Beriicksichtigung der Baumzahl der Vorkommen. Hier
werden Populationen insbesondere mit hoher Baumzahl,
aber auch enger Nachbarschaft hervorgehoben.

Danach bestehen in Deutschland fiir die Flaum-Eiche vier
Vorkommensschwerpunkte mit jeweils bis zu vier Teilberei-
chen (Abbildung 2). Die hochsten Dichten liegen im Kaiser-
stuhl-Gebiet mit den Bestanden Biichsenberg (BUE), Sasbach
(SAS) und den Sammel-Vorkommen Niederrotweil (NIE) und
Schelingen (SCH) vor. Der Teilbereich Markgréflerland-Dinkel-
berg, mit den Vorkommen Ballrechten (BAL) und Oberweiler
(OBE) im Norden und Istein (IST) und Grenzach (GRE) im Stden,
schlief3t sich dem Bereich Kaiserstuhl rheinaufwarts an. Die Ent-
fernung zwischen diesen beiden Teilbereichen ist nur gering
und betrdgt zwischen den berechneten Grenzen etwa 10km.

Kerneldichtekarte der untersuchten Flaum-Eichen-Vorkommen im stidwestlichen Baden-Wirttemberg mit den Vorkom-
mensschwerpunkten 1a Kaiserstuhl, 1b Markgréflerland-Dinkelberg, 1c Klettgau und 1d Schwabische Alb. Angegeben ist

zusatzlich die Lage der beprobten Baume.
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Es ist mit einiger Wahrscheinlichkeit davon auszugehen, dass
bisher nicht gefundene bzw. kartierte Vorkommen existieren,
Uber die die beiden Bereiche verbunden sein kdnnten. Weiter
rheinaufwarts befindet sich der Teilbereich Klettgau mit den
beprobten Vorkommen Birnberg (BIR) und Katzler (KAE). Eine
Verbindung entlang des Rheins nach Grenzach und Istein
(Markgréflerland-Dinkelberg) konnte tiber versprengte Einzel-
vorkommen existieren (Abbildung 2).

Durchmesser- und Altersstruktur

Neben der Individuenanzahl beeinflusst die demografische
Struktur einer Population deren Uberlebensfahigkeit. Da das
Alter der Einzelbdume nur schwer zu ermitteln war, wurde der
Brusthohendurchmesser (BHD) gemessen und einer von drei
,Durchmesserstufen” (BHD < 7cm, BHD 7 - 20 cm, BHD
> 20cm) zugeordnet. Fir eine potentiell Gberlebensfahige
Population wurde von einer pyramidalen Durchmesserstruk-
tur mit groBBer Verjlingungsstufe ausgegangen. Je gréBRer die
Abweichung von dieser ist, desto ungtinstiger erfolgte die Ein-
stufung der Vorkommen. Der Anteil der Naturverjliingung
wurde gesondert, differenziert nach Hohenstufen (< 1,5m
und bis ca. 3m Hohe), aufgenommen.

Uber 70% (etwa 10.000 Individuen) der erfassten Flaum-
Eichen liegen in der mittleren Durchmesserstufe von 7 bis
20cm. Fast ein Drittel (27 %; etwa 4.000 Bdume) sind starke bzw.
starkere Baume mit mehr als 20 cm Brusthhendurchmesser.
Junge Baume mit weniger als 7cm BHD kommen nur sehr sel-
ten vor (216 Individuen; 1,5%). Eine nattirliche Verjlingung lie
sich in 89% der Flaum-Eichenvorkommen beobachten. Nur
zwei Vorkommen in Baden-Wirttemberg (ein Teilbestand mit
nur insgesamt 13 Baumen aus dem zusammengelegten Vor-
kommen Niederrotweil und das Vorkommen Katzler) sowie das
Vorkommen bei Jena in Thiiringen verjiingen sich nicht.

Im polnischen Bielinek sollten dendrochronologische
Untersuchungen an 13 Eichen zusatzlich Aufschluss tGber die
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Altersstruktur der Population geben. Nach den Bohrkernana-
lysen waren die dltesten Flaum-Eichen mit Stammdurchmes-
sern (BHD) von 60 bis 80 cm mehr als 250 Jahre alt, insgesamt
war die Altersvariation jedoch hoch. Die jlingsten der
beprobten Baume waren nur wenig tiber 100 Jahre alt (Abbil-
dung 3). Im Vergleich zu ebenfalls untersuchten Trauben-
Eichen aus nahegelegenen Bestanden waren die Jahrring-
breiten sehr gering. Nach den starksten mittleren Zuwachsen
mit bis zu 3,5mm/Jahr zwischen 1915 und 1928 fielen die
durchschnittlichen Jahrringbreiten tendenziell auf unter
1 mm/Jahr ab. Aufféllig waren die hohe Gleichldufigkeit zwi-
schen den beprobten Baumen im Verlauf der Jahrringbreiten
und die relativ breiten Splintbereiche (25 bis 30 Jahre) im Ver-
gleich zur Trauben-Eiche (12 bis 18 Jahre).

Vitalitdt der Bdume

Neben den populationsbewertenden Merkmalen liefert die
Vitalitdtseinschatzung der Einzelbdume, differenziert nach
Alters-(Durchmesser-)gruppen, wichtige Hinweise Uber die
potenzielle Uberlebensfihigkeit der Population. Die Bewer-
tung der Vitalitdat wurde auf der Grundlage der Kronenstruk-
tur in vier Stufen von 0 (sehr vital) bis 3 (absterbend) vorge-
nommen. Die Vitalitdt der kartierten Einzelbdume entsprach
Uberwiegend (76 %) der Klasse 2. Nur 4% bzw. 12 % der Vor-
kommen wurden in die Vitalitatsstufen 0 und 1 eingestuft.
Die Vitalitatsstufe 3 ist ebenfalls nur mit wenigen Bestanden
(8%; Schelingen Dachslocher Buck, Schelingen Ohrberg)
belegt. Innerhalb der Populationen ist die Schwankungsbrei-
te der Vitalitatsstufen gering.

Gesamtbewertung der Vorkommen
(,in-situ-Erhaltungsféhigkeit”)

In die Gesamtbewertung der Uberlebensfahigkeit der Vor-
kommen an den jeweiligen Standorten gingen die
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Gemessene Jahrringe und geschétzte Alter der untersuchten Flaum-Eichen in Bielinek
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PopulationsgroBe (Abundanz), die Altersstrukturqualitats-
klasse und die durchschnittliche Vitalitat ein. Als Leitbild fr
eine hohe Uberlebensfihigkeit gilt eine individuenreiche
Population mit einer pyramidalen demografischen Struktur
bei groBem Verjingungsanteil und hoher Vitalitdt in allen
Durchmesserstufen. Je grofer die Abweichung von dieser
Idealverteilung war, desto ungilinstiger wurde die Alters-
strukturqualitdt des konkreten Vorkommens auf einer Skala
von 1 (sehr gut) bis 5 (sehr schlecht) bewertet. Aus den Vitali-
taten der einzelnen Durchmesserstufen und der prozentua-
len Haufigkeit der Durchmesserstufe innerhalb eines Vor-
kommens wurde die Gesamt-Vitalitdit des Vorkommens
berechnet und mit der Abundanzklasse sowie der Alters-
strukturqualitdat kombiniert.

Die resultierende Bewertung der in-situ-Erhaltungsfa-
higkeit erfolgte ebenfalls in finf Stufen von sehr gut (1)
Uber gut (2), geschwacht (3) und bedroht (4) bis absterbend
(5). Von den untersuchten Flaum-Eichenvorkommen in
Deutschland konnte auf dieser Grundlage nur der Bestand
in Sasbach (SAS) als einziger mit ,gut” bewertet werden. Er
liegt auf einer exponierten Geldandekuppe am Rhein mit
geschatzten 300 Individuen. Die mit Gber 11.000 Badumen
grofte Population im NSG Biichsenberg (BUE) ist aufgrund
fehlender Baume mit weniger als 7cm BHD in die Klasse
,geschwacht” eingestuft worden. In dieser Klasse finden
sich neun (36 %) weitere Vorkommen. Der Bestand im Sam-
melvorkommen Schelingen (SCH mit insgesamt sechs Teil-
bestdnden) umfasst zwar geschatzte 180 Baume mit ,sehr
guter” Altersstruktur, ist aber in einem schlechten Zustand
(Vitalitatsstufe 3).

Die Mehrzahl der Vorkommen (56 %) ist mittelfristig in
ihrem Bestand ,bedroht”. Die drei Vorkommen auf der
Schwdbischen Alb sind ebenso ,geschwacht” wie die bei-
den Vorkommen im Klettgau (BIR, KAE). Die Bestdande IST,
GRE und BAL sind ,bedroht”. Im Kaiserstuhl-Gebiet sind
,geschwachte” und ,bedrohte” Bestdnde vorhanden. Ein
Vorkommen ist als ,absterbend” zu bewerten (SCH, Dachs-
I6cher Buck).

Untersuchte Bestande
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=
=
O
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5 Gruppen
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Ref. Stiel-Eiche
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Diversitdt, Artzuordnung und Bestimmung des
Hybridanteils auf der Grundlage genetischer
Untersuchungen

In die genetischen Analysen gingen wie im Abschnitt ,Bepro-
bung” beschrieben nicht alle Vorkommen als getrennte
Populationen ein (Tabelle 2). Es ergaben sich zwdlf Stichpro-
benkollektive, die in den Analysen durch die Referenzvor-
kommen Bielinek (BIE) in Polen sowie Sigolsheim (SIG) und
Bollenberg (BOL) im Elsass ergdnzt wurden.

An den sieben untersuchten Mikrosatelliten-Loci sind
zwischen 19 und 37, Uber alle Genorte insgesamt 194 ver-
schiedene Allele identifiziert worden (Tabelle 3). Damit lie-
gen hier hoch variable Genmarker vor.

Tabelle 3

Bezeichnung der verwendeten Kern-Mikrosatelliten, die in
dieser Studie gefundenen Fragmentlangen in Basenpaaren
(bp) sowie die Anzahl der Allele pro SSR-Genort liber alle
Populationen (aktuelle Proben und Referenzproben)

Min. und max. Allelléngen Anzahl Allele
SSR-Locus in bp (beobachtet)
QrzZAG112 83-117 19
QrZAG96 140-188 25
QpZAG110 190 - 242 26
QrzZAG11 243 -311 28
QpZAG20 151-209 26
QpZAG5b 218 - 300 37
QpZAG65 248 -312 33

Basierend auf Multilocus-Genotypen wurde mit Hilfe des
Programms STRUCTURE 2.3.2 (Prithchard et al., 2000; Falush
etal., 2003, 2007; Hubisz et al., 2009) der Genpool der Flaum-
Eiche von Vergleichspopulationen (Trauben- und Stiel-Eiche)
eindeutig abgegrenzt. Die Methode ermdglicht damit auch
die Schatzung von Hybridanteilen (Abbildung 4).

Ref. Trauben-Eiche Ref. Flaum-Eiche

20

Die einzelnen schmalen Balken kennzeichnen jeweils ein Individuum. Die Farbanteile jedes Balkens innerhalb der Tafeln stellen die geschatzten relativen genetischen Mischungs-
anteile der Cluster innerhalb der Individuen dar. Schwarze Linien trennen die untersuchten Bestande.

Nummerische Zuordnung: 1 = SCH, 2 = NIE, 3 = BUE, 4 = SAS, 5 = BAL, 6 = OBE, 7 = IST, 8 = GRE, 9 = BIR, 10 = KAE, 11 = GGB, 12 = SBE, 13, 14 = Referenzen Stiel-Eiche,

15 bis 18 = Referenzen Trauben-Eiche, 19 = Flaum-Eiche Bielinek-Polen, 20 bis 25 = Referenzen Flaum-Eiche Dreildndereck Frankreich-Deutschland-Schweiz

Abbildung 4

Graphische Darstellung der Clusterzugehorigkeiten jedes Individuums zu jeweils drei, vier und fiinf reproduktiven Gruppen
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Clustert man alle untersuchten Eichen in zundchst zwei
Gruppen (K = 2), so spaltet sich zuerst die Stiel-Eiche von den
beiden anderen Eichenarten ab (vgl. Neophytou et al., 2010;
Holtken et al.,, 2012). Nach der Erhdhung der Gruppenzahl
auf K = 3 bilden sich jeweils neue Cluster, welche die Trau-
ben- und Flaum-Eichen als eigene reproduktive Einheiten
trennen. Im Durchschnitt werden die meisten Bestdande
groBtenteils der Flaum-Eichen-Gruppe zugeordnet, auch
wenn der Einfluss der Trauben-Eiche, vermutlich durch
Hybridisierung, relativ stark ist. Insbesondere die Bestande
SCH und GRE werden zu Uber 45% in die Trauben-Eichen-
Fraktion gruppiert. Die Bestande BUE, BAL und IST hingegen
stellen eher geschlossene Reproduktionseinheiten der
Flaum-Eichenfraktion dar. In einzelnen Fallen sind mit groer
Wahrscheinlichkeit auch reine Stiel-Eichen in die Analytik
eingegangen (im Wesentlichen in den Bestanden SCH, NIE,
KAE und GGB).

Interessant ist die Entwicklung der Gruppenstrukturen,
wenn die Clusterzahl weiter erhéht wird. Werden die Indivi-
duen in weitere ,artspezifische” Gruppen eingeteilt, bedeu-
tet dies hohe Artintegritdat mit Populationsstrukturen (z.B.
durch reproduktive Isolation verschiedener Herkiinfte oder
Baumgruppen). Vermischen sich die Gruppen, ist das ein
deutlicher Hinweis auf eine Vermischung der Genpools
durch Hybridisierung. Bei Erhéhung der Clusterzahl von
K =3 auf K= 5 wird die Stiel-Eiche stets einer einzigen Grup-
pe zugeordnet, wahrend sich die Individuen der Trauben-
und Flaum-Eichen auf mehrere, grof3enteils nach Species
aufgetrennte Gruppen aufteilen. Bei der Zuordnung der
Genotypen auf K = 4 Gruppen wird zunachst die Flaum-
Eiche im Wesentlichen auf zwei getrennte Gruppen verteilt
(Unteres Odertal bei Bielinek sowie librige Flaum-Eichen-
vorkommen). Die Trauben-Eichen verbleiben in einem eige-
nen Cluster.

Wird die Zuordnung in K = 5 Gruppen gewahlt, so wer-
den auch die Trauben-Eichen hauptsachlich zwei verschiede-
nen Gruppen zugeteilt. Insgesamt zeigt sich aber ein ahnli-
ches Bild wie bei K= 3 und K= 4. Danach lieB sich jeder Baum
einer Art oder einem Hybriden zuordnen.

Bei vorausgegangenen Untersuchungen im deutschen
(drei Populationen) und im polnischen Teil des Unteren
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Odertals zeigte sich, dass es sich bei den 28 beprobten Bau-
men (20 Alteichen, acht junge Baume im Stangenholzstadi-
um) in Bielinek ausschlieBlich um Flaum-Eichen handelt. Von
den 27 untersuchten Eichen im westlichen Odertal auf der
deutschen Seite konnte nur eine als Flaum-Eiche identifiziert
werden. (Anmerkung: Zwei weitere, jingere Bdume in
Mescherin sind genetisch der Flaum-Eiche sehr dhnlich; wur-
den jedoch konsequenterweise den Hybriden zugeordnet).
19 Baume wurden trotz der scheinbar starkeren Blattbehaa-
rung genetisch eher den Trauben-Eichen zugeordnet. Bei sie-
ben Baumen handelt es sich um Hybride zwischen Flaum-
und Trauben-Eiche, wobei auf Grundlage der Trennwerte die
starkere genetische Ndhe zu einer der beiden Elternarten
herausgearbeitet werden konnte.

Genetische Variabilitdit

In Tabelle 4 ist die Anzahl der an den jeweiligen Genorten
gefundenen Allele fiir die einzelnen Bestdnde dargestellt.
Hier zeigen sich deutliche Unterschiede. Der Bestand KAE
weist nur insgesamt 65 Allele (zwischen 5 und 12 Allelen
pro Locus), der Bestand GGB mit 128 (12 bis 28 pro Locus)
die nahezu doppelte Anzahl an Allelen auf. Unter den Refe-
renzproben befindet sich jedoch ein Bestand mit noch
weniger genetischen Varianten. In BIE (= Bielinek, Polen)
sind nur insgesamt 61 Allele (5 bis 12 pro Locus) beobach-
tet worden.

Diese Zahlen kdnnen allerdings durch unterschiedliche
Stichprobengroflen beeinflusst sein, da seltene Allele mit
einer hoheren Wahrscheinlichkeit in groBen Populationen
auftauchen als in kleinen. Deshalb ist zusétzlich der Para-
meter der genetischen Diversitdt v, (effektive Anzahl an
Allelen) berechnet worden, der neben den absoluten auch
die relativen Haufigkeiten genetischer Varianten mit
berlicksichtigt und stochastische Probleme minimiert
(Tabelle 5). Die Diversitatswerte fir v, sind etwas ausge-
glichener. Dennoch ist ein dhnlicher Trend erkennbar. Die
Proben vom Standort GGB charakterisieren auch hier den
mit weitem Abstand variabelsten Bestand mit effektiv 9,8
Allelen pro Locus, gefolgt von den Bestéanden NIE, SAS und
SCH. Die morphologisch und genetisch als sehr artrein

Tabelle 4

Anzahl gefundener Allele fiur die untersuchten Flaum-Eichenbestédnde an sieben SSR-(Mikrosatelliten-) Genorten sowie

Gesamtanzahl an Allelen Uber alle Loci

SSR-Locus SCH NIE BUE SAS BAL (0):13
QrZAG112 11 9 9 13 9 7
QrZAG96 20 16 15 19 15 17
QpZAG110 12 14 1" 12 10 10
QrZAG11 16 14 1" 12 12 10
QpZAG20 17 17 12 12 14 11
QpZAG5b 24 23 15 21 22 15
QpZAG65 27 18 22 23 14 18
Total 127 111 95 112 96 88

! = Referenzpopulationen

IST GRE BIR KAE GGB SBE BIE BOL' SIG
10 7 6 5 12 8 5 10 7
14 14 11 11 17 16 10 15 11
11 9 9 10 17 12 7 12 7
11 12 9 10 16 13 6 11 7
10 11 9 8 15 12 10 14 9
17 16 14 12 28 17 12 21 12
12 12 16 9 23 19 11 24 11
85 81 74 65 128 97 61 107 64
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charakterisierten Referenzbestinde zeigen auch hier Genetische Differenzierung zwischen
jedoch ein sehr differenziertes Bild. Der Referenzbestand den Bestédnden
BOL liegt auf einem vergleichsweise hohen Diversitdtsni- In Tabelle 6 sind die paarweisen genetischen Abstdnde zwi-
veau (8,4 effektive Allele pro Locus). Gegeniiber den Flaum-  schen den untersuchten Eichenbestdnden dargestellt. Die
Eichen im stiddeutschen Dreildandereck zeigten die Genorte  Werte variieren von 0,316 zwischen SCH und NIE bis zu 0,553
der Mikrosatelliten des Bestandes in Bielinek (BIE) die zwischen KAE und BAL. Das bedeutet, dass zwischen diesen
geringste Diversitat (v, = 5,22). Bestdnden 31,6% bzw. 55,3% der genetischen Varianten
Neben den Mikrosatelliten-Markern wurde das individu-  ausgetauscht werden missten, um identische genetische
enreiche Vorkommen BIE zusétzlich auf der Grundlage von  Profile zu erhalten. Im Mittel unterscheiden sich die Bestande
Isoenzym-Markern an neun Genorten (FEST-B, PGI-B, MNR-A,  um 42,9%. Hohere genetische Abstande sind zu Referenz-
GOT-B, PGM-B, IDH-B, 6PGDH-B, IDH-A, SKDH-A) vom ASP in  proben zu beobachten (im Mittel 50,6 %).
Teisendorf (Bayern) genetisch charakterisiert (Konnert et al. Wie reprasentativ die genetische Ausstattung eines
2004). An den Genorten der acht Isoenzyme zeigte sich keine  Bestandes im Vergleich zum gesamten untersuchten Gen-
Einengung der genetischen Vielfalt. Verglichen mit Branden-  pool (also der Gesamtheit aller anderen Individuen) ist, wird
burger Trauben-Eichenbestdnden (Tauern/Kleinsee, Fiinfei- durch den Differenzierungsparameter D; bestimmt (siehe
chen/Level 2) waren die Werte fiir die genetische Diversitdt ~ Abbildung 5). Hier zeigt sich, dass die Besténde SCH und NIE
(Vgam = 16,38) und den Heterozygotiegrad (H, = 24,4%) sogar ~ mit einem Wert von circa 0,26 am geringsten vom gesamten
Uberdurchschnittlich hoch. Bei einem wenig von Null ver-  Genbestand der gezogenen Proben abweichen. Die Bestan-
schiedenen F-Wert (0,0078) zeigten sich keine Inzuchteffekte. ~ de IST und KAE sind innerhalb der Bestdnde mit D; > 0,4 am

Tabelle 5
Genetische Diversitét v, an sieben SSR-(Mikrosatelliten-) Genorten sowie das Mittel tber alle Loci

SSR-Locus SCH NIE BUE SAS BAL OBE IST GRE BIR KAE (c{cl:} SBE BIE BOL' SIG
QrZAG112 23 2,7 25 3,2 4,0 2,2 51 3,0 2,2 1,6 2,4 3 32 4,9 38
QrZAG96 9,2 /45 8,6 10,1 9,6 12,3 78 7,7 6,0 8,0 9,5 10,6 6,9 73 7,3
QpZAG110 6,3 52 4,7 8,0 2,5 29 50 50 4,4 51 6,3 6,8 4,2 58 4,0
QrZAG11 6,4 6,8 52 56 7,0 4,1 50 7,6 54 7,0 7,0 4,5 51 6,6 59
QpZAG20 6,4 9,6 73 6,7 10,0 9,4 6,0 59 6,4 4,7 72 6,4 6,2 6,1 6,0
QpZAG5b 11,3 17,0 79 12,8 9,0 91 9,0 12,0 10,1 8,0 19,8 12,5 6,7 104 7,9
QpZAG65 18,0 131 15,2 15,3 9,6 14,1 83 838 11,5 7,7 16,3 14,7 7,1 17,9 7,3
Mittel 8,6 8,8 7,4 8,8 74 7,7 6,6 71 6,6 6,0 9,8 8,4 5,6 8,4 6,0

! = Referenzpopulationen

Tabelle 6
Paarweise genetische Abstande (d, nach Gregorius 1974) zwischen den untersuchten Eichenbestéanden

NIE BUE SAS BAL (0):13 IST GRE BIR KAE (c{cl:} SBE BIE BOL' SIG’
SCH 0,316 0,378 0,337 0,405 0,413 0,447 0,413 0,383 0,446 0,355 0,370 0,586 0,358 0,478

NIE 0,335 0,364 0,362 0,433 0,437 0,404 0,401 0,470 0,380 0,399 0,562 0,371 0,451
BUE 0,397 0,409 0,439 0,403 0,446 0,423 0,462 0,424 0,471 0,596 0,434 0,459
SAS 0,478 0,435 0,450 0,390 0,397 0,439 0,390 0,399 0,577 0,383 0,514
BAL 0,418 0,444 0,458 0,461 0,553 0,430 0,492 0,552 0,465 0,498
OBE 0,508 0,462 0,413 0,493 0,428 0,469 0,580 0,455 0,577
IST 0,476 0,445 0,516 0,484 0,526 0,598 0,428 0,538
GRE 0,392 0,422 0,442 0,454 0,597 0,439 0,487
BIR 0,402 0,420 0,480 0,568 0,389 0,486
KAE 0,451 0,439 0,613 0,488 0,553
GGB 0,421 0,562 0,465 0,536
SBE 0,623 0,446 0,505
BIE 0,571 0,584
BOL 0,424

! = Referenzpopulationen
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starksten differenziert und damit bezogen auf den gesamten
Genpool am wenigsten reprasentativ. Von den Referenzbe-
standen weichen insbesondere BIE und SIG mit Werten von
D, = 0,45 bzw. 0,54 am deutlichsten von dem durchschnittli-
chen genetischen Profil ab.

Interessanterweise unterscheidet sich das Vorkommen
an der Oder (Ref. BIE in Abbildung 5) erheblich von den
Flaum-Eichen des Dreilanderecks (Deutschland, Frankreich,
Schweiz). Dies belegen auch die hohen intraspezifischen
genetischen Abstandswerte zwischen den beiden Regionen.
Insgesamt ist die genetische Differenzierung im Vergleich zu
den anderen heimischen Eichenarten aber als sehr hoch zu
bewerten (vgl. Degen et al., 2010). Aber auch hier gilt es zu
beachten, dass Drifteffekte gerade in Zusammenhang mit
geringen Stichprobengréfen besonders ins Gewicht fallen
konnen und genetische Differenzierungswerte somit an Sig-
nifikanz verlieren kénnen (im Bestand KAE konnten nur
12 Proben untersucht werden).

Genetische Variabilitit und
Reproduktionszusammenhalt

Ein interessanter Zusammenhang wird deutlich, wenn die
Hohe des reproduktiven Zusammenhalts der beprobten
Bestdnde Uber deren genetischer Diversitat aufgetragen
wird (Abbildung 6). Hier zeigt sich der Trend, dass Hybrid-
schwdrme oder Bestdnde, die aus mehreren Eichenarten
bestehen, eine deutlich hohere genetische Variabilitat vor-
zuweisen haben. Dies ist nicht lberraschend, da die ver-
schiedenen Arten unterschiedliche Haufigkeitsverteilungen
ihrer allelischen Varianten mitbringen. Der Bestand GGB bei-
spielsweise zeigt hohe Anteile aller drei heimischen Eichen-
arten. Die Folge ist eine hohe genetische Diversitat (zu Las-
ten der Artintegritdt). Die Bestande BUE und BAL hingegen
zeigen eine hohe Artintegritdt und ihre genetischen

0,6
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Diversitatswerte liegen mit 7,4 effektiven Allelen pro Locus
ungefdhr auf mittlerem Niveau. Die als sehr artrein charakte-
risierten Bestande (BIE, SIG aus dem Referenzprobenmateri-
al sowie IST) haben zwar hohe Zuordnungswerte fir die
Flaum-Eichenfraktion, dafir fallen die Diversitdten deutlich
niedriger aus.

Zusammenfassend zeigt sich, dass die Proben aus den
Bestéanden BUE, BAL und IST neben dem Bestand im polni-
schen Bielinek Uberwiegend als genetisch sehr artreine
Flaum-Eiche charakterisiert werden kénnen. Im Mittelfeld lie-
gen BIR und SAS. Die Ubrigen Bestdnde reprasentieren eher
Stichproben aus groBeren Hybridschwarmen zwischen
Flaum- und Trauben-Eiche (oder einer Mischung aus den bei-
den reinen Arten) bzw. sogar nahezu artreinen Trauben- und
Stiel-Eichen.

4 Diskussion

Die Flaum-Eiche besiedelt im stidwestlichen Baden-Wiirt-
temberg den derzeit nérdlichsten Rand ihres natrlichen,
zusammenhdngenden Verbreitungsgebietes und stellt dort
in wenigen Bestdnden die einzigen grof3eren und erhal-
tungsfahigen Vorkommen in der Bundesrepublik Deutsch-
land dar. Betrachtet man die Indikatoren Vitalitat, demografi-
sche Struktur, Populationsgrée und Individuendichte, so
ware die Mehrzahl der Vorkommen langfristig nicht Gberle-
bensfahig. In Baden-Wirttemberg steht die Flaum-Eiche als
eine lokale Charakterart auf der Roten Liste (Gefahrdungs-
grad 3). Anderseits lassen die teilweise hohen Baumalter und
hohen Diversitdtskennziffern ein hohes Anpassungspoten-
zial insbesondere in kleinen 6kologischen Nischen, u.a. auf
Extremstandorten wie an den Trockenhdngen des Unteren
Odertals, erkennen. Generell besiedelt der Grofteil der
untersuchten Vorkommen Bergkuppen oder Hanglagen.

Rel. gen. Differenzierung D,

R e T

GRE BIR KAE GGB SBE  Ref.BIE Ref.BOL Ref.SIG

Vorkommen

Abbildung 5

Relative genetische Differenzierung D; jedes einzelnen Bestandes zum Komplement (= Gesamtheit aller anderen untersuch-
ten Bestande). Die gestrichelte Linie gibt die durchschnittliche Gesamtdifferenzierung 6 an
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Zusammenhang zwischen genetischer Diversitat (=effektive Allelanzahl) auf der Abszisse und dem relativen Anteil der un-
tersuchten Bestande an artreiner Flaum-Eiche auf der Ordinate (untersuchte Bestdande = leere Punkte, Referenzbestiande =

gefiillte Punkte)

Ebenso ist die Flaum-Eiche im Untersuchungsgebiet in frei-
stehenden Kleingruppen, Waldrandlagen oder lichten Misch-
waéldern zu finden. Einzig im NSG Bilichsenberg am Kaiser-
stuhl ist sie bestandsbildend.

Zwar befinden sich alle Vorkommen in Naturschutzge-
bieten und / oder Natura 2000 Gebieten, aber drei Viertel der
Bestande sind von Weinanbauflachen umgeben und somit
von direkten oder indirekten Bewirtschaftungsmafnahmen
betroffen. An vielen Stellen steht die Flaum-Eiche in Konkur-
renz zur Buche und wird bei Uberschattung verdringt. Erhal-
tungsmaBnahmen sollten vordringlich auf den Schutz der
Naturverjlingung ausgerichtet sein.

Die Probleme der Flaum-Eiche wie Uberalterung, Verdrén-
gung durch andere Baumarten, Isolation der Vorkommen und
mangelnde Vitalitdt sind im Rahmen des oben beschriebenen
BLE-Verbundprojekts auch fiir andere seltene Arten festge-
stellt worden (Schroder et al.,, 2013). Beispiele sind Wild-Apfel
und Wild-Birne, der Speierling oder auch die Elsbeere. Wie der
Speierling sind jedoch die Flaum-Eichen auf nur wenige ver-
einzelte Populationen beschrankt, wahrend Elsbeere, Eibe
und Wildobst deutlich weiter verbreitet sind. Einzelheiten
dazu finden sich in den am Ende dieses Beitrags mit dem ent-
sprechenden Link genannten ausfiihrlichen Abschlussberich-
ten aller im Projekt untersuchten Baumarten.

Auf Grund der charakteristischen Gefdhrdung der selte-
nen Arten ist auch flr die Flaum-Eiche zu empfehlen, die
wichtigsten Populationen mit einem genetischen Monito-
ring zu Uberwachen (Katzel et al., 2005). Dieses Monitoring
sollte insbesondere die Parameter Vitalitat (Kronenverlich-
tung, Vergilbungen, Feinreisiganteil, biotische Schaderreger)
und die Verjingungsintensitat (Fruktifikation, Aufkommen
von Naturverjlingung, Schaden an der Verjlingung) umfas-
sen. Daneben sollten in weiten Zeitabstanden (zehn Jahre)

Wiederholungsuntersuchungen zu den genetischen Popula-
tionsstrukturen durchgefiihrt werden, so dass mdgliche
Anderungen in der ,Kampfzone” der nordlichen Verbrei-
tungsgrenze dokumentiert werden kénnen.

Obgleich die Flaum-Eiche fiir die Forstwirtschaft in der
Bundesrepublik derzeit keine Bedeutung hat, kdnnte sich
dies langfristig andern. Unter forstlichen Gesichtspunkten
sind die wenigen Individuen, meist Hybriden, die ,Trauben-
Eichen-dhnliche” Stammformen ausbilden und gleichzeitig
eine erhohte Trockenstresstoleranz aufweisen, unter den
Bedingungen des Klimawandels von besonderem Interesse.
Flaum-Eichen-Walder werden in Siid- und Siidosteuropa oft
als Niederwald zur Brennholzgewinnung bewirtschaftet. [hr
Holz dhnelt dem der Stiel-Eiche, ist aber schwerer, dauerhaf-
ter, hart und weniger elastisch. Hier wird es zum Mobelbau
und als Bauholz verwendet (Banfi und Consolino, 1998).

Trotz ihrer geringeren Wuchsleistung hat die Flaum-
Eiche in ihrem heutigen natirlichen Verbreitungsgebiet eine
nicht zu unterschiatzende waldokologische Bedeutung
(Mikroklima, Bodenschutz, Nahrungsquelle, Artendiversitat,
Waldasthetik u.a.). Da die Kronen nicht sehr dicht schlief3en,
entwickelt sich eine artenreiche Kraut- und Strauchschicht
(Hecker, 2006). Lichte Flaum-Eichenwalder gehéren deshalb
zu den artenreichsten Okosystemen Europas (Glatzer und
Schramm, 2010) und sind somit eine 6kologische Bereiche-
rung in durch Trockenheit gepragten Regionen.

Unter sommertrockenen Bedingungen steigert die wald-
bauliche Integration der Flaum-Eiche die 6kologische Stabili-
tét der Waldgesellschaften. Die hohe Konkurrenzkraft der
Flaum-Eiche gegeniber der Wald-Kiefer (Pinus sylvestris L.),
wie sie sich im letzten Jahrzehnt im Wallis und in Graubiin-
den (Schweiz) zeigt (Weber et al., 2008; Sterck et al., 2008;
Rigling et al.,, 2006, 2013), kann gegenwartig kleinflachig
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auch im Nationalpark Unteres Odertal beobachtet werden.
An Trockenhdngen am Gartzer Schrey sterben vermehrt Kie-
fern ab, wahrend Trauben-Eichen und Flaum-Eichen-Hybride
mit hoher Vitalitat in die Sterbellicken einwandern.

Einige wenige Vorkommen haben das Potenzial zur
Gewinnung von forstlichem Vermehrungsgut. Dabei ist zu
berlicksichtigen, dass die Baumart dem Forstvermehrungs-
gutgesetz (FOVG) unterliegt. Bevor die Flaum-Eiche zu einer
Kandidaten-Baumart fiir aktive WaldumbaumafBnahmen zur
Klimaanpassung auf extremen Standorten in Deutschland
avanciert, sind jedoch noch umfassende Forschungsarbeiten
zu leisten. Die aktuelle Erfassung tiberlebensfahiger Vorkom-
men stellt einen ersten Schritt in diese Richtung dar.
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