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Modell- und Demonstrationsvorhaben der biologischen Vielfalt 
α9ǊƘŀƭǘǳƴƎ ŘŜǊ ƛƴƴŜǊŀǊǘƭƛŎƘŜƴ ±ƛŜƭŦŀƭǘ ƎŜōƛŜǘǎƘŜƛƳƛǎŎƘŜǊ 
Wildobstarten in Sachsenά 
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Zielstellung 
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× Identifikation von Hybriden und genetisch 
identischen Pflanzen (Klone) 

×genetischen Diversität innerhalb einer 
Population 

×Genetische und phänologische Unterschiede 
innerhalb einer Art aus verschiedenen Regionen 

×Pollenflug / Samentransport am Modell 
Wildapfel, Wacholder und Alpen-Johannisbeere 

üEtablierung von Erntevorkommen in situ  
üAussagen zur Einteilung der Vorkommensgebiete 
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Modellarten 
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Alpen-Johannisbeere 
(Ribes alpinum L.) 

Gemeiner Wacholder 
(Juniperus communis) 

Gemeine Eberesche 
(Sorbus aucuparia) Wildapfel  

(Malus sylvestris) 
Wildbirne  
(Pyrus pyraster) 
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Projektgebiet 
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Genetische Analyse : 3584 Proben 
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Genetische Analyse 
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Å 9 SSR Marker 

ü Sehr variabel 

ü Codominante Vererbung 

ü Eignen sich besonders gut für die 
Bestimmung der genetischen 
Diversität und 
Auskreuzungsanalysen 

 

Å 5 Chloroplasten-Regionen 

ü Werden nur mütterlich vererbt 

ü Wenig variabel 

ü Eignen sich besonders gut für das 
Auffinden von Unterschieden zw. 
Populationen oder Arten 
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Auswertung der genetischen 
Daten 
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× Identifizierung von Hybriden und genetisch identischen 
Pflanzen 

Å Hybride gefunden bei Wildapfel 
(17 %) und Wildbirne (22 %)  

 

ÅGenetisch identische Genotypen 
gefunden bei Wildbirne (9,2 %) 
und Alpen-Johannisbeere (33 %) 

ü Höhe des Anteil von Hybriden bzw. 
Klonen in einem potentiellen 
Erntevorkommen 
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Auswertung der genetischen 
Daten 
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×Bestimmung der genetischen Diversität 

ÅGering-mittel: Alpen-Johannisbeere 

ÅHoch:  Wildapfel, Wildbirne und 
 Gemeine Eberesche 

ÅSehr hoch:  Gewöhnlicher Wacholder 

ü Anzahl der Individuen als repräsentative 
Beerntungseinheit ausreichend? 
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Auswertung der genetischen 
Daten 
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ÅHoch:  Alpen-Johannisbeere 

ÅGering-mittel:  Wildapfel, Wildbirne und 
  Gemeine Eberesche 

ÅSehr gering:   Gewöhnlicher Wacholder 

ü Ist die Einteilung der Vorkommensgebiete 
angemessen? 

×Genetische Unterschiede innerhalb einer Art aus 
verschiedenen Regionen 
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Auswertung der genetischen 
Daten: Alpen-Johannisbeere 
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üKeine Abgrenzung der 
genetischen Gruppen 
nach 
Vorkommensgebieten 
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Auswertung der genetischen 
Daten: Wildapfel 

üKeine Abgrenzung der 
genetischen Gruppen 
nach 
Vorkommensgebieten 
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Bahretal 

Osterzgebirge 

Vogtland 

Leipzig  Torgau  

Genetische Variation (AMOVA) 

Zwischen den Populationen 7 % 

Zwischen allen Individuen 93 % 

üKein Zusammenhang 
der genetischen 
Gruppen mit den 
Vorkommensgebieten 

Auswertung der genetischen 
Daten: Wildapfel 
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Auswertung der genetischen 
Daten: Wacholder 
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Auswertung der genetischen 
Daten: Wacholder 

üKein Zusammenhang 
der genetischen 
Gruppen mit den 
Vorkommensgebieten 
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Auswertung der genetischen Daten 

×Pollenflug / Samentransport am Modell Wildapfel,   
Wacholder und Alpen-Johannisbeere 

üGenetische Analyse von 
Nachkommen aus der freien Abblüte 
bzw. Naturverjüngung 

ü Identifizierung der unbekannten 
Väter und Mütter 

üRückschlüsse auf die Distanz des 
Pollentransports und des 
Samentransports 
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ÅSämlinge nach freier Abblüte 

ÅGeisingberg/ Obervogelgesang     

Å Insgesamt 774 Sämlinge 

üFür 185 Sämlinge Vater 

identifiziert 

Auswertung der genetischen Daten: 
Auskreuzung bei der Alpen-
Johannisbeere 
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86% 

14% 
Geisingberg 

Herkunft des Pollens 

Innerhalb des Bestandes 
Außerhalb des Bestandes 

92% 

8% 

Obervogelgesang 
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Pollentransport innerhalb der  
Vorkommen ΨDŜƛǎƛƴƎōŜǊƎΩ ǳƴŘ 

ΨhōŜǊǾƻƎŜƭƎŜǎŀƴƎΩ 

Auswertung der genetischen 
Daten: Auskreuzung bei der 
Alpen-Johannisbeere 
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Auswertung der genetischen 
Daten: Auskreuzung beim 
Wildapfel 7 Erntegebiete 

- 51 Mutterbäume  

- 297 potentielle 
Väter  

- 21 Kultursorten als 
Referenz 

- 213 Sämlinge  
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ü 8 % Hybridisierung mit 
Kulturapfel   

ü 57% des Pollentransports 
< 100m  

ü Höchster nachgewiesener 
Pollentransport 11km 

ü Je mehr Bäume in einer 
Gruppe stehen, desto 
weniger weit wird der 
Pollen transportiert 

Auswertung der genetischen 
Daten: Auskreuzung beim 
Wildapfel 
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