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Zlelstellung

x |dentifikation von Hybriden und genetisch
identischen Pflanzen (Klone)

X genetischen Diversitainnerhalb einer
Population

X Genetische und phanologische Unterschiede
Innerhalb einer Art aus verschiedenen Regionen

x Pollenflug / Samentransporam Modell
Wildapfel, Wacholder und Alpelohannisbeere

U Etablierung von Erntevorkommein situ
U Aussagen zur Einteillung der Vorkommensgebiete
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Modellarten STAATSBETRIEB

SACHSENFORST

AlpenJohannisbeere
(Ribes alpinunt..)

Gemeiner Wacholdef %
(Juniperus communis

x

Gemeine Eberesche Janfel Sar e s
(Sorbus aucuparja Wildapte Wildbirne
(Malus sylvestris (Pyrus pyraster
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A 9 SSR Marker

U Sehr variabel
U Codominanté/ererbung
U Eignen sich besonders gut fur ML e e

Bestimmung der genetischen
Diversitat und
Auskreuzungsanalysen

A 5 ChloroplasterRegionen
U Werden nur mutterlich vererbt
U Wenig variabel

U Eignen sich besonders gut fur das
Auffinden von Unterschieden zw.
Populationen oder Arten
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Auswertung der genetischen SACHSENFORST
Daten

X |dentifizierung von Hybriden und genetisch identischen
Pflanzen

A Hybride gefunden bei Wildapfel
(17 %) und Wildbirn€22 %) o

JI )

Potentielle P pyraster Individuen

A Genetisch identische Genotypen [ :
gefunden bei Wildbirne (9,2 %) |/ | =
und AlpenrJohannisbeere (33 %) — =

nike4

U Hohe des Anteil von Hybriden bz
Klonen in einem potentiellen £
Erntevorkommen

AIEY
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Daten

x Bestimmung deigenetischen Diversitat

A Geringmittel: AlpenJohannisbeere

A Hoch: Wildapfel, Wildbirne und
Gemeine Eberesche

A Sehr hoch: Gewdhnlicher Wacholder

U Anzahl der Individuen als reprasentati

Beerntungseinheit ausreichend? z‘\ 8& l
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SACHSENFORST
Daten

x Genetische Unterschiedmnerhalb einer Art aus
verschiedenen Regionen

A Hoch: AlpenJohannisbeere

A Geringmittel: Wildapfel, Wildbirne und
Gemeine Eberesche

A Sehr gering: Gewohnlicher Wacholder

U Ist die Einteilung der Vorkommensgebiete
angemessen?
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Auswertung der genetischen SACHSENFORST

Daten:AlpenJohannisbeere
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0

Anzahl der Cluster K= 5

. Cluster 5: Elstertal (III)

Keine Abgrenzung de
genetischen Gruppen
nach

Vorkommensgebieten

‘ Cluster 1: Geisingberg (I1I)

O Cluster 2: Obervogelgesang (II)
‘ Cluster 3: Rabenauer Grund (III)
@ Cluster 4: Lobauer Berg (1)
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Auswertung der genetischen SACHSENFORST
Daten:Wildapfel

U Keine Abgrenzung der
genetischen Gruppen
nach
Vorkommensgebieten

Anzahl der Cluster K= 3
@ Cluster 1:  Oldenburg (Niedersachsen (I); Schorfheide-Chorin,
Brandenburg (II); Amsberg, Nordrhein-Westfalen (IV)

@ Cluster 2:  Vilm, Meckl.-Vorpommern (I); Bahretal, Sachsen (III);
Osterzgebirge, Sachsen (III)

@ Cluster 3: Dessau, Sachsen-Anhalt (II); Torgau, Sachsen (II);
Leipzig, Sachsen (II); Vogtland, Sachsen (III)



Auswertung der genetischen SACHSENFORST

Daten:Wildapfel

Leipziy  Torgau

Vogtland~
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U Kein Zusammenhang
der genetischen
Gruppen mit den

Vorkommensgebieten
Bahret@I ‘

Osterzgebirge

Genetische Variation (AMOVA) -

Zwischen den Populationen 7 o
Zwischen allen Individuen 93
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Auswertung der genetischen

Daten:Wacholder
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Daten:Wacholder

U Kein Zusammenhang
der genetischen
Gruppen mit den
Vorkommensgebieten

Anzahl der Cluster K= 11
¢ Cluster 1: Jena (II), Bernterode (1I1), Geba (IV)
* Cluster 2: Tannich (IT), Siegelbach (II), Schwarzburg (III), Probstzella (IIT)
@ Cluster 3: Bad Elster (III). Bobenneukirchen (III)
. Cluster 4: Biosphiirenreservat Oberlausitzer Heide- und Teichlandschaft (IT)
@ Cluster 5: Neukirch (II)
) Cluster 6: Klein Priebus (II). Ibengarten (IV)
@ Cluster 7: Eichbusch (II). Osterzgebirge (I1I)
* Cluster 8: Grundhof (II); Zollbiick (V)
() Cluster 9: Sprey (1I)
¢ Cluster 10: Oberleumnitz (111), Metzels (V), Slowakei

¢ Cluster 11: Behringen (II+IV), Italien, Norwegen
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x Pollenflug/ Samentransportam Modell Wildapfel,
Wacholdemund AlpenJohannisbeere

U Genetische Analyse von
Nachkommen aus der freien AbblUte
bzw. Naturverjingung

U Identifizierung der unbekannten
Vater und Mtter

U Ruckschlisse auf die Distanz des
Pollentransports und des
Samentransports
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Auskreuzung bei der Alpen
Johannisbeere

A Samlinge nach freier Abbliite
A Geisingberg/ Obervogelgesang
A Insgesamt 774 Samlinge

0 Fdr 185 Samlinge Vater

identifiziert
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Daten:Auskreuzung bei der RIS
AlpenJohannisbeere
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Herkunft des Pollens Pollentransporinnerhalbder
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Auswertung der genetischen SACHSENFORST
Daten:Auskreuzundpeim

Wildapfel 7 Erntegebiete
51 Mutterbaume

297 potentielle
Vater

21 Kultursorten al

Freistaat

%= SACHSEN

Referenz
e 213Samlinge
¢ %
\
{
It(v
M‘k-. )
,_»»'“/ < F;f |
'7;'&\‘ T s
A ;-/‘"1 B (‘r}
1
\ N
\s..‘_b '1 5
U 0 5 10 Kilometers

18 | 11. Mai 2017 | Dr. Stefanie Reim



Auswertung der genetischen
Daten:Auskreuzundpeim
Wildapfel
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8 % Hybridisierung mit
Kulturapfel

57%des Pollentransports
<100m

Hochstemachgewiesener
Pollentransportl1km

Jemehr Baume in einer
Gruppe stehen, desto
weniger weit wird der
Pollen transportiert



