L. LEINEMANN et al.

Klonale Reproduktion in naturnahen Vorkommen der Schiehe

forstarchiv 81, 165-169
(2010)

DOI 10.2376/0300-
4112-81-165

© M. & H. Schaper
GmbH

ISSN 0300-4112

Korrespondenzadresse:
lleinem@gwdg.de

Eingegangen:
07.08.2009

Angenommen:
07.06.2010

Kurzfassung

Abstract

Einleitung
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Clonal reproduction in near nature populations of black thorn (Prunus spinosa L.)

LUDGER LEINEMANN', WILFRIED STEINER?, BERNHARD HOSIUS? und JORG KLEINSCHMIT?

'Abteilung Forstgenetik und Forstpflanzenziichtung, Blsgen-Institut, Georg-August-Universitat Gottingen, Blsgenweg 2,
D-37077 Géttingen,

2ISOGEN an der Abteilung Forstgenetik und Forstpflanzenztichtung, Bisgenweg 2, D-37077 Géttingen
3Nordwestdeutsche Forstliche Versuchsanstalt, Prof. Oelkers-Str. 6, D-34346 Hann. Munden

Untersuchungen auf der Basis von Isoenzym- und SSR-Genmarkern deuten auf einen erheblichen Anteil vegetativer Vermeh-
rung in naturnahen Vorkommen der Schlehe. In drei naher untersuchten Vorkommen konnte gezeigt werden, dass Straucher
mit identischem Genotyp Uberwiegend in direkter Nachbarschaft auftreten. Die Werte fur den Parameter MGN>2, definiert
als der Anteil von Strauchern mit identischem Multilocus-Genotyp innerhalb eines Vorkommens, die direkt benachbart auf-
treten, lagen zwischen 69 % und 94 %. Schatzungen der durchschnittlichen Ausbreitungslange klonaler Strukturen entlang
von Schlehenvorkommen liegen zwischen 12 m und 30 m. Der Vergleich der Analysemethoden hinsichtlich der Auflésung
raumlich genetischer (klonaler) Strukturen von Strauchern aus vegetativer Reproduktion zeigt, dass durch die Kombination
von Isoenzymen und Mikrosatelliten ein erheblicher Informationsgewinn erfolgt. So steigt der Anteil von Strauchern mit , ein-
maligem” Genotyp in einem Vorkommen von 10 % auf 29 %. Ausgedehntere rdumliche genetische Strukturen vegetativen
Ursprungs erwiesen sich hinsichtlich der Verwendung hochvariabler DNA-Marker als stabil. Der Parameter R, definiert als
,Genotypic Richness” eines Vorkommens, zeigt ausgepragte Unterschiede zwischen den Stichproben aus naturnahen Schle-
henvorkommen und dem vollstandig generativ reproduziertem Material zweier Saatgutpartien und einer Samenplantagen-
Nachkommenschaft. Moglicherweise kann der R-Wert als Indiz fur die Naturnahe von Vorkommen genutzt werden.

Schliisselworter: Prunus spinosa, klonale Reproduktion, genetische Marker, rdumliche Struktur

Investigations by means of isozyme- and SSR-gene-markers indicate considerable amounts of vegetative propagation in near
nature populations of black thorn. Results of three populations analyzed in more detail showed that identical genotypes pre-
dominantely occur in adjacent plants. Values of the parameter MGN>2 defined as the amount of adjacent shrubs of identical
multi-locus-genotypes in a population vary between 69% and 94%. Estimates of the average length of clonal structures
along natural populations vary between 12 m and 30 m. Comparing the lab methods with respect to the resolution of spatial
genetic (clonal) structures it was shown that the combination of isozymes with highly variable microsatellite markers lead to a
considerable gain of information in that the amount of individuals with unique genotypes within a population increases from
10% to 29%. But larger spatial genetic structures (SGS) of vegetative propagation show less or no influence. The parameter
R defined as “genotypic richness” of a single population shows pronounced differences between 13 samples of near nature
populations and entirely sexual propagated material from two seed lots and plant material from a seedling seed orchard.
Potentially the parameter R can be used as indicator for the identification of near nature populations of black thorn.

Key words: Prunus spinosa, clonal reproduction, genetic markers, spatial structure

dem Mittelalter auch gepflanzt wurde, wird die systematische Erfas-
sung des Prunus spinosa-Komplexes durch Kulturformen erschwert

Die flachwurzelnde Schlehe ist ein charakteristischer Vertreter von
Hecken und Gebiischgesellschaften an Wald- und Wegrindern sowie
in Ruderalgebieten (Scholz und Scholz 1995). Die Bedeutung der
Schlehe ist daran zu erkennen, dass sie nach Ellenberg (1986) die
namengebende Art der Ordnung der Laubholzgebiische (Prunetalia
spinosae) darstellt.

Die Schlehe ist als wesentlicher Bestandteil von Hecken ein wich-
tiges landschaftsgestalterisches und landschaftsschiitzendes Element
mit glinstigem Einfluss auf das Mikroklima und zur Vermeidung von
Erosion und Auswaschungen sowie zur Schaffung von Lebensriu-
men mit artenreichen Lebensgemeinschaften (Piper und Geburek
1998, Schubert et al. 1991). Die Art ist sehr variabel; so werden von
Botanikern im Wesentlichen aufgrund von Frucht- und Steinmerk-
malen verschiedene Unterarten abgegrenzt. Da die Schlehe etwa seit

(Hanelt 1997, Scholz und Scholz 1995). Dariiber hinaus wird an-
genommen, dass es sich bei der Schlehe um eine der Stammformen
von Prunus domestica handelt, die durch Hybridisierung mit Prunus
cerasifera entstanden ist (Rankovic und Dulic-Markovic 1992, Reyn-
ders-Aloisi und Grellet 1994, Hanelt 1997).

In Zusammenhang mit der ausgeprigten Fahigkeit der Schlehe
zu vegetativer Reproduktion (Scholz und Scholz 1995, Yeboah and
Woodel 1987, Nocentini and Mori 1991, Guitin et al. 1993) stellt
sich die Frage, welchen Anteil vegetativer Reproduktion natiirliche
beziechungsweise naturnahe Schlehenvorkommen aufweisen. Dabei
wird angenommen, dass Etablierungsstrategien von Pflanzen, die zu
vegetativer Vermehrung befihigt sind, einen starken Einfluss auch auf
die genetische Diversitit der betreffenden Vorkommen haben. Allge-
mein werden hier die ISR (initial seedling recruitment)- und die RSR
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Tab. 1. Informationen zur Herkunft der untersuchten Schlehenvorkommen. Die in
der rechten Spalte verwendeten Abkirzungen werden zur Darstellung der Ergeb-
nisse verwendet.

Informations concerning the origin of the black thorn populations investigated. Abbreviations
in the right hand column are used for the presentations of the results.

Forstamt Revier Abteilung Kirzel
Deiderode - - DE
Weende - - WE
Nikolausberg - - NI
Danndorf Allerkanal 91, 98 DAN-AK
Danndorf Stellfelde 2159, 2160, 2161, DAN-ST
2163, 2164
Gohrde Bleckede 1352, 1353 GDE-BL
Harsefeld Heidhof 1215 HSF-HE
Neuenburg Varel 109 NEU-109
Neuenburg Varel 137 NEU-137
Neuenburg Upjever 202 NEU-UP
Nienburg Memsen 3067 NIE-67
Nienburg Memsen 3096 NIE-96
Rotenburg Ahlden 1073, 1074 ROT-AL
Rotenburg Diensthop 1045 ROT-DI
Wolfenbuttel Querum 124a2 WOL-HO
Wolfenbuttel Kampen 2039 WOL-KA
Samenplantagen
Grohnde Samenplantage SPL-GR
Saatgut
Harsefeld Absaat aus SPL-HSF S-HSF
Ungarn Import Standard S-UNGA

(repeated seedling recruitment)-Strategie unterschieden. Im ersten
Fall wird davon ausgegangen, dass jegliche genetische Variation in
einem Vorkommen zuriickzufiihren ist auf eine ,,Griindungspopula-
tion“ eher weniger Individuen, aus der heraus sich das Vorkommen
ausschliefllich vegetativ ausgebreitet hat. Bei dieser Strategie diirften
Zufallsprozesse in der Griindungsphase der Population einen erheb-
lichen Einfluss auf die spitere genetische Variation in den Vorkom-
men haben. Ein Indiz hierfiir konnte eine starke Differenzierung
zwischen Vorkommen sein.

Im Fall der RSR-Strategie kommt es im Laufe der Zeit immer wie-
der auch zur Ansamung von Pflanzen aus generativer Vermehrung.
Es wird erwartet, dass dies in der Regel zu einer hoheren genetischen
Diversitit in solchen Vorkommen fiihrt (Eriksson 1993, 1997).

Die genetischen Strukturen, die aus diesen Etablierungsphasen
hervorgehen, sind weiterhin abhingig von der jeweiligen Ausdeh-
nungsstrategie. Zwei grundsitzliche Modelle zur Beschreibung sol-
cher Vorginge wurden von Lovett Doust (1981) beschrieben. Dort
wird zwischen Phalanx- und Guerilla-Strategie unterschieden. Bei
der Ersten wird eine sehr kompakte Ausbreitung iiber vegetative
Vermehrung erwartet, wihrend bei der Zweiten durchaus grofSere
Zwischenriume zwischen Vertretern eines Klons erwartet werden
diirfen.

Populationsgenetische Untersuchungen im Zusammenhang mit
der genetischen Differenzierung innerhalb non und zwischen Po-
pulationen von Prunus spinosa auf der Basis von Genmarkeranaly-
sen sind bisher von Leinemann et al. (2002) sowie Schmitt (2003)
durchgefiihrt worden.

166 forstarchiv 81, Heft 4 (2010), 165-169

Mébglicherweise wird hier der Weitergabe lokal angepasster Mul-
tilocus-Genotypen tiber vegetative Fortpflanzung der Vorzug gegen-
tiber vielfiltigen, aber aufgrund von Rekombination vergleichsweise
unspezifischen, genotypischen Strukturen durch generative Repro-
duktion gegeben.

Ziel der vorliegenden Arbeit ist es, die genetischen Strukturen
und Muster ihrer riumlichen Verteilung innerhalb natiirlicher Vor-
kommen der Schlehe zu erfassen. Dabei sollen im Wesentlichen zwei
Hypothesen untersucht werden:

¢ Identische und rdumlich benachbarte Genotypen treten in na-

tiirlichen Vorkommen der Schlehe nicht auf. Die Etablierung
von Schlehenvorkommen verliuft ausschliefSlich generativ.

e Im Vergleich zu generativ erzeugtem Vermehrungsgut zeigen

natiirliche Vorkommen keine Anzeichen einer eingeschrinkten
genotypischen Diversitit.

Material

Im Detail wurden die Analysen zum Anteil vegetativer Reproduktion
in drei Vorkommen mit einer Linge von jeweils mehreren hundert
Metern aus dem Raum Géttingen (Deiderode, Weende, Nikolaus-
berg) durchgefiihrt (Tabelle 1).

Die Analysen zur Untersuchung der genotypischen Diversitit von
natiirlichen Schlehenvorkommen wurden in 13 weiteren Vorkom-
men aus Norddeutschland durchgefiihrt. Als Referenz fiir generati-
ves Material wurden zwei Saatgutproben und eine Simlingssamen-
plantage untersucht (s. Tabelle 1).

Die Beprobung der Vorkommen erfolgte reprisentativ, indem in
Abstinden von zwei bis drei Metern Proben genommen wurden. Das
Saatgut wurde von der Firma Rahte (Rahte Garten Baumschulen
Forst GmbH, Wietze) und der Forstsaatgutberatungsstelle Oerrel be-
reitgestellt. Bis zur Untersuchung wurde das Material in einer Kiihl-
zelle bei 4 °C gelagert. Von einzelnen natiirlichen Strauchvorkom-
men wurden in der Regel 80 Proben genommen. Die Samenplantage
wurde mit einer Stichprobe von 100 Pflanzen untersucht.

Methoden

Alle Proben wurden mit Isoenzymgenmarkern untersucht. Dabei
wurden bereits etablierte Methoden genutzt (Leinemann 2000,
Leinemann and Bergmann 2000 und Leinemann et al. 2002) und
entsprechend auf das vorliegende Material angewendet. Die unter-
suchten Enzymsysteme, die Anzahl der Genorte und die Anzahl der
beobachteten Varianten an jedem Genort sind in Tabelle 2 darge-
stellt.

Im Vorkommen Deiderode wurden neben Isoenzymgenmarkern
zwei Paare heterologer Mikrosatellitenprimer (Cipriani et al. 1999)
verwendet, um den Einfluss eines variableren Markersets auf die
Klonzuordnung zu analysieren. Dabei handelt es sich um die Primer
UDP96-001 und UDP96-013. UDP96-001 zeigte relativ geringe
Variation, hier wurden fiinf Varianten beobachtet (Fragmentlinge
in Basenpaaren: 97, 99, 105, 113, 116). UDP96-013 war mit 26
Varianten hochvariabel (Fragmentlinge in Basenpaaren: 103, 105,
107, 109, 111, 113, 115, 117, 121, 123, 125, 127, 129, 133, 137,
139, 140, 142, 144, 146, 148, 150, 161, 164, 165, 167). Die beob-
achteten Amplifikationsprodukte differieren in ihren Fragmentlin-
gen meist erheblich von den in Prunus persica gefundenen. Wieder-
holungen zeigten eine Ubereinstimmung von 100 % zwischen den
verschiedenen Analysen.
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Tab. 2. Untersuchte Enzymsysteme, Enzymzonen und Anzahl beobachteter Allele
bei Prunus spinosa L.
Enzyme systems, zones and number of observed alleles for Prunus spinosa L.

Enzymsystem Genorte  Anzahl Allele
Alkohol-Dehydrogenase Adh-A 4
EC. 1.1.1.1
Malat-Dehydrogenase Mdh-A 4
E.C.1.1.1.37 Mdh-B 3
Isocitrat-Dehydrogenase Idh-A 3
E.C.1.1.1.42
6-Phosphogluconat-Dehydrogenase 6-Pgdh-A 5
EC.1.1.1.44 6-Pgdh-B 3
Phosphoglucose-lsomerase Pgi-B 5
E.C.53.19
Datenanalyse

Der Schluss auf vegetative Reproduktion bzw. auf die Zugehorigkeit
eines Strauchs zu einem Klon wurde als wahrscheinlich angenom-
men, wenn zwei Forderungen erfiillt waren:
* Ein bestimmter Multilocus-Genotyp kommt mindestens zwei-
mal vor.
* Identische Multilocus-Genotypen treten bei direkt benachbar-
ten Untersuchungsproben auf.

Berechnet wurden:

* MG als die absolute Anzahl unterschiedlicher Multilocus-Ge-
notypen.

* MG_, als der Anteil von Multilocus-Genotypen eines Vorkom-
mens, die mindestens in zwei Proben identisch sind. Auf der
Grundlage des verwendeten Markersets entspricht dies dem
maximal moglichen Anteil von Individuen aus vegetativer Re-
produktion.

* MG, als der Anteil von Striuchern mit identischem Multilo-
cus-Genotyp innerhalb eines Vorkommens, die direkt benach-
bart auftreten. Reduziert den maximalen Anteil von Individuen
aus vegetativer Reproduktion auf solche, die direkt benachbart
auftreten. Mit diesem Parameter wird die riumliche Nachbar-
schaft als zusitzliches Indiz fiir das Vorliegen vegetativer Repro-
duktion beriicksichtigt.

Diese Untersuchungen wurden im Detail in den Vorkommen
Deiderode, Weende und Nikolausberg durchgefiihrt. Fiir alle unter-
suchten Vorkommen wurde dariiber hinaus der Parameter R = (G-1)/
(N-1) (,Genotypic Richness“) nach Dorken and Eckert (2001) be-
rechnet. Der Parameter R kann alle Werte von Null bis Eins anneh-
men (0 <R <1). Rist Null fiir Stichproben, die ausschliefllich aus
einem einzigen Genotyp bestehen, und Eins, wenn innerhalb einer
Stichprobe keine identischen Genotypen vorkommen. Der R-Wert
wurde fiir alle natiirlichen Vorkommen und im Vergleich dazu fiir
Stichproben aus generativ erzeugtem Vermehrungsgut berechnet.

Ergebnisse und Diskussion

Die Untersuchung stiitzt sich im Wesentlichen auf die drei grof3en
Vorkommen Nikolausberg, Weende und Deiderode. Die genetische
Inventur der Vorkommen Nikolausberg und Weende erfolgte aus-
schlieflich mit Isoenzymgenmarkern, wihrend fiir das Vorkommen
Deiderode zusitzlich Mikrosatelliten genutze wurden.

In Tabelle 3 werden die drei Vorkommen beziiglich ihres Anteils

Tab. 3. Haufigkeit von Strduchern potentiell vegetativen Ursprungs. MG: Anzahl
unterschiedlicher Multilocus-Genotypen, MG_,:Anteil der Multilocus-Genotypen,
die mindestens zweimal auftreten, MG,_,: Haufigkeit von benachbarten Strauchern
mit gleichem Multilocus-Genotyp, MG,: Anteil der Individuen mit einmaligem Ge-
notyp. Die relativen Werte beziehen sich jeweils auf den Stichprobenumfang (in
Klammern).

Frequency of shrubs of potentially vegetative origin. MG = number of different multilocus geno-
types, MG_, = frequency of shrubs with identical genotypes observed two times at least, MG,
= frequency of neighboring shrubs with identical genotypes, MG, = number of shrubs with
unique genotypes. Relative values refer to the sample size (in brackets).

NI(97)*  WE(142)*  DE (147)* DE**
MG 13 22 38 64
MG., 0,96 0,94 0,90 0,71
MG, 0,94 0,93 0,87 0,69
MG 0,04 0,06 0,10 0,29

1
*auf der Basis von Isoenzymen (based on isozymes only), **Kombination von Isoen-
zymen und Mikrosatelliten (combination of isozymes and microsatellites)

vegetativer Reproduktion charakeerisiert. Fiir das Vorkommen Dei-
derode geschieht dies einmal allein auf der Grundlage von Isoen-
zymgenmarkern und ein zweites Mal auf der Grundlage der kombi-
nierten Information aus Isoenzymgenmarkern und Mikrosatelliten.
Zunichst wird in Tabelle 3 die absolute Anzahl verschiedener Mul-
tilocus-Genotypen angegeben. Betrachtet man allein die Werte auf
der Grundlage der Isoenzymgenmarker, realisiert das Vorkommen
Deiderode 38, Weende 22 und Nikolausberg 13 unterschiedliche
Genotypen.

In der zweiten Zeile der Tabelle ist der relative Anteil von Striu-
chern angegeben, deren Multilocus-Genotyp mindestens zweimal im
Vorkommen auftritt (MG, ,). Diese dominieren in allen Vorkommen.
Uberraschend sind die hohen Werte fiir MG, hierunter sind all
jene Straucher zusammengefasst, die auch Bedingung 2 (s. 0.) erfiil-
len. Daraus ist zu schlieflen, dass fiir den iiberwiegenden Anteil von
Strduchern mit identischem Genotyp gilt, dass sie in direkter Nach-
barschaft zu einem Strauch mit identischem Multilocus-Genotyp
auftreten, wihrend rdumlich getrennte Striucher mit identischem
Genotyp eher die Ausnahme sind. Dieses Resultat entspricht der Er-
wartung fiir eine Art, die in hohem Mafle zu vegetativer Reprodukti-
on neigt, ist in dieser Groflenordnung aber dennoch tiberraschend.

Der Vergleich der Analysemethoden hinsichtlich der Identifizie-
rung von Striuchern aus vegetativer Reproduktion zeigt einen erheb-
lichen Informationsgewinn durch die Kombination von Isoenzymen
und Mikrosatelliten. Wie zu erwarten, steigt der Anteil von Striu-
chern mit ,einmaligem“ Genotyp, im vorliegenden Fall von 10 %
auf 29 %. Nach wie vor tiberwiegt aber der Anteil von Striuchern
aus vegetativer Reproduktion.

In Tabelle 4 wird die riumliche Verteilung der Genotypen an-
hand von minimalen, maximalen und durchschnittlichen Anzahlen
benachbarter Striucher mit gleichem Multilocus-Genotyp charak-
terisiert. Dies wurde in der Weise durchgefiihrt, dass alle Struktu-

Tab. 4. Charakterisierung der rdumlichen Verteilung. Die Werte beziehen sich auf
minimale, maximale und durchschnittliche Anzahlen benachbarter Straducher mit
gleichem Multilocus-Genotyp.

Characterization of the spatial distribution. Values refer to the minimum, maximum and aver-
age number of neighboring shrubs with identical genotypes.

NI (97) WE (142) DE (147)* DE **
Min 2 2 2 2
Max 18 43 13 13
1] 10,1 8,8 3,7 4,3
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ren aufgenommen wurden, in denen mindestens zwei benachbarte
Striucher einen identischen Multilocus-Genotyp besitzen. Fiir die
Herleitung der Durchschnittswerte wurde die Anzahl aller Striucher,
die in solchen Strukturen auftraten, dividiert durch die Anzahl dieser
Strukeuren. Aus Tabelle 4 geht hervor, dass hier erhebliche Differen-
zen zwischen den Vorkommen bestehen. Das Vorkommen Deidero-
de zeigt, mit einem Durchschnittswert von 3,7, grofSe Unterschiede
zu den Vorkommen Nikolausberg und Weende mit Werten von 10,1
und 8,8. Diese Werte sind so zu interpretieren, dass bei einem ge-
gebenen Abstand von 3 m zwischen den Probepunkten die durch-
schnittliche Ausbreitung eines Klons im Vorkommen Nikolausberg
30 m betrigt, im Vorkommen Weende ca. 27 m und im Vorkommen
Deiderode lediglich ca. 12 m.

Uberraschend ist auch hier der Vergleich zwischen den Ergebnis-
sen auf der Basis von Isoenzymgenmarkern und der Kombination
von Isoenzymgenmarkern und Mikrosatelliten. Aus der Kombinati-
on der beiden Markertypen resultiert hier in eine hohere Schitzung
der durchschnittlichen Ausbreitung von Strukturen aus vegetativer
Reproduktion. Im Zusammenhang mit den Ergebnissen aus Ta-
belle 3 muss daraus der Schluss gezogen werden, dass cine grofie-
re Zahl von Genmarkern den geschitzten Gesamtanteil vegetativer
Reproduktion in Vorkommen verringert, nicht aber die geschitzte
durchschnittliche Ausbreitung klonaler Strukturen. Durch die Hin-
zunahme der Mikrosatelliten werden demzufolge vorrangig kleinere
Strukeuren aufgelost, wihrend grofere Strukturen erhalten bleiben
oder nur relativ geringe Anderungen erfahren. Charakeeristische
riumliche Verteilungen von genetischen Strukturen in Vorkommen,
die aus vegetativer Reproduktion resultieren, konnen daher sehr
wohl allein auf der Grundlage von Isoenzymen beschrieben werden.

Geht man bei Pflanzen, die auch zu vegetativer Reproduktion
befihigt sind, von einfachen Modellvorstellungen zur Etablierungs-
strategie aus, wird deutlich, dass hieraus Vorkommen resultieren
kénnen, die eine vergleichsweise geringe genotypische Vielfalt (Ge-
notypic Richness) aufweisen. Dies wird insbesondere dann der Fall
sein, wenn Vorkommen in einer Initialphase aus nur wenigen In-
dividuen bestchen, die sich dann dynamisch vegetativ ausbreiten.
In der Tabelle 5 wurden die Werte der Genotypic Richness fiir alle
untersuchten Vorkommen berechnet. Diese wurde sowohl fiir Stich-
proben berechnet, fiir die das Verhiltnis zwischen generativer und
vegetativer Vermehrung nicht von vornherein bekannt ist, als auch
fiir rein generativ erzeugtes Material aus zwei Saatgutchargen und
Pflanzenproben aus einer Simlingssamenplantage. Offensichtlich
zeigen die Proben hinsichtlich dieses Parameters grofSe Unterschiede.
Der geringste Wert wird dabei im Vorkommen Nikolausberg reali-
siert mit 0,12, im Durchschnitt liegt der R-Wert in dieser Gruppe bei
0,31.Wie zu erwarten, treten die hochsten Werte bei Stichproben aus
generativ erzeugtem Material auf, hier liegt der R-Wert im Mittel bei
0,78. Dass diese Proben nicht ausschlieSlich Werte von 1 aufweisen,
mag neben anderen méglichen Ursachen wie Verwandtschaft auch
an der begrenzten Variabilidt des Markersets liegen. Der Vergleich
zwischen Stichproben aus natiirlichen Vorkommen, die unter Betei-
ligung vegetativer Reproduktion entstanden sind, und solchen, die
vollstindig generativ erzeugt wurden, macht aber deutlich, dass die
meisten natiirlichen Vorkommen einen R-Wert aufweisen, der im
Mittel um 60 % geringer ist als dies bei generativem Vermehrungs-
gut der Fall ist. Die Nutzung dieses Parameters als Indiz fiir die Na-
turnihe eines Vorkommens scheint damit méglich. In natiirlichen
Populationen der Schlehe ist eine Kombination von vegetativer und
generativer Reproduktion zu erwarten. Wie grof8 dabei die jeweiligen
Anteile sind, diirfte stark von der jeweiligen Situation abhingen. In
der Erablierungsphase an einem neuen Standort mag die schnelle
vegetative Ausbreitung sogar vorteilhafter und hiufiger sein als die
generative Strategie. Bei einem ilteren, schon lange etablierten und
reichlich fruktifizierenden Vorkommen wird méglicherweise die
generative Vermehrung wieder mehr an Bedeutung erlangen. Ein
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Tab. 5. Anzahlen von Multilocus-Genotypen (MG), Stichprobenumfang (N) und Ge-
notypic Richness (R) in verschiedenen Populationen der Schlehe.

Number of Multi-Locus-Genotypes (MG), sample size (N) and Genotypic Richness in different
populations of black thorn.

Vorkommen MG N R

NI 12 96 0,12
HSF-HE 11 75 0,14
WE 22 142 0,15
DE 38 147 0,25
NEU-UP 19 70 0,26
DAN-AK 20 70 0,28
ROT-ALL 20 70 0,28
NIE-96 8 26 0,28
NEU-109 21 70 0,29
DAN-ST 12 36 0,31
ROT-DI 24 70 0,33
WOL-HO 22 63 0,34
NEU-137 32 73 0,43
NIE-67 31 70 0,43
GDE-BL 33 69 0,47
WOL-KA 44 78 0,56
Samen Ungarn 56 85 0,65
Samen Oerrel 70 90 0,78
SPL Grohnde 90 100 0,90

deutlicher Einfluss der vegetativen Vermehrung wird aber auch in
diesen Populationen noch erkennbar sein, sodass in natiirlichen Vor-
kommen R-Werte deutlich unter 1 zu erwarten sind. R-Werte nahe
1 deuten auf ein ausschliefllich generativ erzeugtes Vorkommen hin,
also auf eine kiinstliche Anpflanzung und damit auf geringe Naturni-
he. Fiir Zwecke der Generhaltung kommen kiinstliche Vorkommen
nur nachrangig in Betracht, da der Ursprung des Vermehrungsgutes
i. d. R. unbekannt ist.

Ein sehr niedriger R-Wert dagegen steht fiir einen sehr hohen
Anteil vegetativ vermehrter Individuen und implizierc damit auch
eine geringe genotypische und genetische Diversitit. Dies wire bei
einer Verwendung als Genressource oder fiir die Saatgutgewinnung
als nachteilig anzusehen, da Anpassungsfihigkeit ein gewisses MafS
an genetischer Variabiltitit voraussetzt.

R-Werte zwischen 0,2 und 0,5 konnten bei dem hier verwendeten
Markerset als Indiz fiir ein natiirliches Vorkommen mit angemesse-
ner genetischer Variabilitit verwendet werden. Die Ausweisung als
Genressource bzw. die Nutzung als Saatguterntebestand kénnten
sich an diesem Rahmen orientieren.
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