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Sommerlinde

Bewertung von Erntebestinden
der Sommerlinde in Bayern

Die Folgen des Klimawandels werden immer deutlicher und erh6hen das Ausfallrisiko heimischer
Baumarten. Vielerorts kam es zu Ausfillen von Nadelbaumarten wie z. B. Fichte und Kiefer. Nach
den letzten Trockenjahren treten zunehmend gravierende Schiden bei Buche und Bergahorn auf.
Aus diesem Grund riicken heimische Nebenbaumarten wie Hainbuche, Spitzahorn und
Sommerlinde in den Fokus, die zur Erweiterung der Baumartenpalette und Streuung des Risikos

genutzt werden sollten [1].
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urch MaBnahmen des Waldumbaus

wird ein steigender Bedarf an geeig-
netem Saat- und Pflanzgut, auch bei den
Nebenbaumarten, erwartet. Ziel des Baye-
rischen Amts fiir Waldgenetik (AWG) ist
die Verbesserung der Erntebasis zur
Deckung des zukiinftigen Bedarfs an Ver-
mehrungsgut fiir seltene Baumarten, ins-
besondere durch Zulassung weiterer Ern-
tebestdnde in den Regionen, die bisher
nur in unzureichendem Umfang zugelas-

Abb. 1: Schéner Stamm mit BHD 65 cm und Héhe

29 m aus dem Vorkommen 2 — Petersberg; als
Plusbaum ausgewahlt
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sene Erntebestdnde oder Samenplantagen
aufweisen. Dazu wurden raumlich-geneti-
sche Strukturen der Projektbaumarten
(Spitzahorn, Sommerlinde, Hainbuche)
fiir die in Bayern relevanten Herkunftsge-
biete ermittelt und daraus Herkunftsemp-
fehlungen auf genetischer und phéanotypi-
scher Grundlage erarbeitet. Zur Erhaltung
der genetischen Vielfalt und zur Siche-
rung der Anpassungsfahigkeit werden
Saatguterntebestdnde und Erhaltungsbe-
stdnde mit hoher genetischer Variabilitat
fiir die Ausweisung empfohlen.

Fiir die Sommerlinde gibt es im Her-
kunftsgebiet (HKG) 824 03 weder Ern-
tebestdnde noch Samenplantagen in
Bayern. Und auch im Herkunftsgebiet
824 04 sind es wenige zugelassene Ern-
tebestande. Daher soll im Rahmen des
Projekts gezielt nach weiteren geeig-
neten Bestdnden gesucht werden. An-
schlieBend sind diese nach genetischer
Analyse fiir eine Zulassung vorzusehen.
Insbesondere im HKG 824 04, das sich
uber mehrere Bundeslander erstreckt,
sollte untersucht werden, ob raumlich-
genetische Strukturen eine mogliche Ein-
teilung in genetische Cluster vorgeben.

In Bayern gibt es elf zugelassene Ern-
teeinheiten bei der Sommerlinde, da-
runter zwei Samenplantagen mit
83 bzw. 147 Klonen. Diese decken das
HKG 824 04 ab. Diese werden auch fiir
das Gebiet 824 03 empfohlen.

Vorkommen der
Sommerlinde in Bayern

Die Sommerlinde kommt in Bayern
potenziell auf vielen Standorten vor.
Aufgrund ihrer 6kologischen Anspri-

che und der geringeren Konkurrenz-
kraft tritt sie meist nur einzeln und sel-
ten bestandesbildend auf. Sie kann
Baumhohen von bis zu 40 m erreichen
und Stammdurchmesser von bis zu

2 m. Altersspannen bis 400 Jahre wer-
den erreicht [2]. In der Konkurrenz-
kraft zur Buche ist sie meistens unter-
legen und findet sich dann auf
Standorten ein, die fiir die Rotbuche
weniger geeignet sind. Dort ist sie ver-
gesellschaftet mit z. B. Ahorn, Kirsche,
Winterlinde oder Erle. In warmebe-
glinstigten Eichenmischwaldern tritt
sie als Nebenbaumart auf.

Schneller
UBERBLICK

» ImRahmendes Projekts AcCarTi
wurden 15 Bestande und zwei Samen-
plantagen der Sommerlinde genetisch
untersucht

» Genetische Vielfaltsparameter sowie
die raumlich-genetische Struktur
zwischen den zugelassenen und neuen
Erntebesténden werden dargestellt

» Ernte- und Erhaltungsbesténde
werden fiir Bayern empfohlen

» Fiir die Erhaltung und Nutzung forst-
licher Genressourcen wird eine Ein-
teilung des Herkunftsgebiets 824 04 in
zwei genetische Cluster empfohlen
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Sommer- und
Winterlinde im Vergleich

Sommer- und Winterlinde lassen sich
sehr gut an den Samen unterscheiden,
u. a. sind die groBeren Samenschalen der
Sommerlinde sehr viel héarter und lassen
sich kaum mit den Fingern zerdriicken.

Eine weitere Eigenart der heimischen
Linden besteht darin, dass sie sich un-
ter natiirlichen Bedingungen leicht mit-
einander kreuzen. Das Kreuzungspro-
dukt ist ein Hybrid mit der Bezeichnung
Hollandische Linde (Tilia x europaea L.),
die phanotypische Merkmale beider Lin-
den ausbilden kann. Von einigen Auto-
ren wird berichtet, dass die Samen der
Hollandischen Linde in ihrer Frucht-
barkeit und Keimfahigkeit stark einge-
schrankt sind.

Die Sommerlinde kann von der Win-
terlinde in unbelaubtem Zustand gut an-
hand der Zweige unterschieden werden.
Eine vorhandene flaumartige Behaarung
der letztjahrigen Triebe ist ein deutliches
Zeichen fir die Sommerlinde.

In Regionen, in denen die Sommer-
linde haufiger vorkommt, konnten wei-
tere geeignete Bestdnde gefunden und
beprobt werden. Aber auch in Wuchsge-
bieten, in denen die Sommerlinden rarer
sind, wurden neue beerntbare Bestande
gefunden (Tab. 1).

Genetik

In einem ersten Schritt wurden 761 Pro-
ben (713 Sommerlinden und 48 Winter-

»Das hochwertige
und genetisch
vielfiltige
Vermehrungsgut
aus Samen-
plantagen sollte
verstirkt genutzt
werden.

BERNHARD RAU

linden der Samenplantage Freilassing)
an elf Kernmikrosatelliten-Genorten ana-
lysiert: Tc8, Tc4, Tc6, Tcb, Te31, Tell,
Tc918, Tc920, Tc951, Tc915,Tc963 [5].
Nach einigen Optimierungsschritten
waren zehn der elf Marker fiir die Ana-
lyse zur Artunterscheidung geeignet.
Mithilfe der Software STRUCTURE 2.3.4
wurde eine Bayessche Clusteranalyse
der 16 Lindenpopulationen durchgefiihrt
und mittels der Software CLUMPAK dar-
gestellt [6, 7, 8]. Die Ergebnisse zeig-
ten eindeutig zwei Cluster. Somit kann
die Sommerlinde genetisch klar von der
Winterlinde unterschieden werden.

Genetische Ausstattung Sommerlinde
Die meisten der 15 Sommerlindenpopu-
lationen wiesen eine relativ hohe geneti-
sche Variation auf (Abb. 2). Die Anzahl
der Allele (Na) schwankte zwischen 6,73

Genetische Variationsparameter und Vorkommen

(Population 7 - Gunzenhausen) und
10,64 (Population 1 - Oberelsbach) mit
einem Mittelwert iiber alle Vorkommen
von Na = 9,13. Die allelische Vielfalt (Ar)
schwankte zwischen 6,62 (Population 7
- Gunzenhausen) und 10,10 (Population
10 - Trostberg) mit einem Mittelwert von
Ar = 8,76. Insgesamt waren 34 Privatal-
lele vorhanden, die sich tiber 14 Popula-
tionen verteilten. Fiir die Ausweisung
von Saatguterntebestdnden wird die
mittlere Anzahl an effektiven Allelen Ne
herangezogen. Dieser Wert steht fiir die
genetische Diversitit innerhalb einer
Population und bezieht die Haufigkeits-
verteilung der Allele mit ein. Die Anzahl
der effektiven Allele (Ne) schwankte von
3,42 (Population 7 - Gunzenhausen) bis
5,62 (Population 5 - Hersbruck) mit
einem Mittelwert von Ne = 4,72. Die
erwartete Heterozygotie (He) war in
allen untersuchten Populationen nicht
sehr hoch (Mittelwert = 0,691). Der
Inzuchtkoeffizient (FIS) variierte von
-0,019 (Population 9 - Krumbach) bis
0,165 (Population 13 - Kochelsee).

Unter 690 Bdumen in den 15 gene-
tisch analysierten Vorkommen befanden
sich sechs Klone. Bei der Gewinnung
von Pfropfreisern oder Saatgut sollte ein
Mindestabstand von 30 m zwischen den
moglichen Plusbdumen oder Erntebédu-
men eingehalten werden.

Vergleich natiirlicher Bestinde mit
Samenplantagen der Sommerlinde
Alle Parameter der genetischen Vielfalt
und Variation waren wie erwartet in bei-

Abb. 2: Verteilung der genetischen Variationsparameter auf die Vorkommen Grafik: AWG
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Abb. 3: Histogramm der genetischen Strukturen der 15 Sommerlindenpopulationen in Bayern: Die Populationen sind durch vertikale Linien abgetrennt und auf der
x-Achse mit der Populations-ID gekennzeichnet. Die Nummern 16 bzw. 17 bezeichnen die Sommerlinden-Samenplantagen Diinzling bzw. Gerolzhofen.

den Samenplantagen hoher als in den
natiirlichen Bestanden. Die mittlere
Anzahl von Allelen (Na) bei den unter-
suchten Sommerlinden-Vorkommen lag
bei Na = 9,13, die durchschnittliche
Anzahl der Allele (Na) in den Samen-
plantagen bei 11,09 (SP Diinzling) und
10,18 (SP Gerolzhofen). Die mittlere
allelische Vielfalt (Ar) bei den untersuch-
ten Sommerlindenvorkommen war

Ar = 8,76, die durchschnittliche alleli-
sche Vielfalt (Ar) in den Samenplantagen
war 9,89 (SP Diinzling) und 10,08 (SP
Gerolzhofen). Die mittlere Anzahl der
effektiven Allele (Ne) bei den untersuch-
ten Sommerlinden-Vorkommen war

Ne = 4,72, die durchschnittliche Anzahl
der effektiven Allele (Ne) in den Samen-
plantagen lag bei 5,70 (SP Diinzling) und
5,79 (SP Gerolzhofen). Die erwartete
Heterozygotie (He) war beim Vergleich
von Naturbestdnden und Samenplanta-
gen recht dhnlich. Die Bayessche Clus-

Sommerlindenbestande in Bayern

teranalyse mit der Software STRUCTURE
[12] ergab als wahrscheinlichste Grup-
pierung eine mogliche Struktur von zwei
genetischen Clustern (Maximalwert
Delta K = 64,320 bei K = 2) innerhalb
der untersuchten Sommerlinden-Popula-
tionen in Bayern. Abb. 3 zeigt das Ergeb-
nis der Clusterbildung auf Basis der elf
eingesetzten Genorte und einem K-Wert
von 2. Die zwei Farben geben die ver-
schiedenen STRUCTURE-Cluster wieder.
Nach dieser Einteilung wird das erste
Cluster K1 (hochster Anteil an orange)
hauptséchlich im Norden Bayerns identi-
fiziert (5 Populationen: 1, 2, 3, 4 und 7).
Das zweite groBe Cluster K2 (hochster
Anteil an blau) wurde in Stidbayern
gefunden (7 Populationen: 9, 10, 11, 12,
13, 14 und 15). Drei Populationen (5, 6
und 8) in der Mitte Bayerns teilen sich
etwa 50 % der beiden Cluster (Abb. 3).
Die Population 16 stellt die Samenplan-
tage Diinzling dar, deren Klone aus Siid-

Tab. 1: Ubersicht tiber die beprobten Sommerlindenbestande

e ckea 091824040132

1

2 Petersherg

3 Saal

& Grafenberg 091824 04 0082
5 Hersbruck 09182404 0Mm2
6 Ensdorf

7 Gunzenhausen 091824040122
8 Dillingen

9 Krumbach

10 Trostberg

N  Geigelstein 091824 04009 2
12 Lenggries 091824 04 007 2
13 Kochelsee

14 Hohenschwangau 091824 04 0032
15 Fussen 091824040142
16  SP Dunzling 091824040143
17  SP Gerolzhofen 091824 04016 3

A Anzahl Probebdume B BestandesgroBeinha € Reduzierte Flache in ha

H Anzahl Plusbdume
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bayern stammen. Population 17 stellt die
Samenplantage Gerolzhofen dar, die mit
Plusbdumen aus Nordbayern aufgebaut
wurde. Abb. 4 gibt einen zusammenfas-
senden Uberblick iiber die raumlich-
genetischen Strukturen in Bayern.

Diskussion
und Schlussfolgerung

Die Baumart Sommerlinde hat bisher
eine untergeordnete Rolle gespielt und
wurde oft mit der Winterlinde zusammen
gepflanzt. Eine Eigenart der heimischen
Linden besteht darin, dass sie sich unter
natiirlichen Bedingungen leicht mitein-
ander kreuzen. Die Hybridisierung, das
Anpassungspotenzial sowie raumlich-
genetische Strukturen standen bisher
nicht im Fokus. Die hier erfolgte erstma-
lige genetische Untersuchung der Som-
merlinde in Bayern ermoglicht einen
Uberblick iiber die genetische Variabili-

Rohn-Grabfeld 50 422 2 50 3.2 500-685 120 9
Rohn-Grabfeld 50 322 06 2,0 32 520-710 100 6
Réhn-Grabfeld 50 228 05 2,0 4] 310-370  40-50 0
Forchheim 50 2,6 03 11,5 6.1 470-480 130 7
Nurnberger Land 50 24 02 8,3 6.1 440-510 120-140 1
Amberg-Sulzbach 50 34 07 200 6.5 380-440 30-80 0
WeiBenb.-Gunzenh. : 35 14 03 214 56 470-485 90-110 7
Dillingen 50 2717 2] 100 121 420-425 50-130 6
Glinzburg 50 122 12 100 127 530-580 60-120 4
Traunstein 50 78 12 150 137  475-480 90-110 6
Traunstein 51 129 03 2,3 156  685-925 150 12
Bad Tolz-Wolfratsh. 50 1,8 04 20,0 155 690-690 110-140 5
Bad Télz-Wolfratsh 50 139 10 70 155 600-720 100120 9
Ostallgau 50 106 05 47 155 810-940 130 6
Ostallgau 50 444 06 14 143 790-850 40-180 4
Regensburg 50 1,1 1,0 12.9 395-405 147
Schweinfurt 50 1,0 1,0 5.2 430-445 83
D Anteilin% E Wuchsbezirk F Hohenlageinm G Alter
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tit. Dadurch konnen Empfehlungen fiir
MaBnahmen zur Erhaltung und Nutzung
dieser Baumart abgeleitet werden. Die
genetische Vielfalt von Erntebestanden
sollte moglichst hoch sein, um eine hohe
Anpassungsfahigkeit des Saat- und
Pflanzguts zu gewdéhrleisten. Nach den
vorliegenden Ergebnissen kann eine
mittlere genetische Differenzierung zwi-
schen den Sommerlindenbestdnden
beobachtet werden.

Die Verteilung der raumlich-geneti-
schen Strukturen in Bayern (Abb. 4: Farb-
verteilungen K1 bis K2) zeigt einzel-
ne raumliche Gruppierungen im HKG
824 04 an. Fir die Erhaltung und Nut-
zung forstlicher Genressourcen wird eine
Einteilung des HKG 824 04 in zwei ge-
netische Cluster empfohlen. Es kann
eine eindeutige geografische Zugehorig-
keit der einzelnen Populationen zu einer
der zwei ermittelten Gruppen festgestellt
werden. Aus den Ergebnissen lassen sich
14 der untersuchten Bestande als mog-
liche Saatgutquelle ableiten. Sieben Be-
stande wurden im Rahmen des Projekts
neu gemeldet und untersucht (Tab. 1).

Es wird empfohlen, die Population 7
- Gunzenhausen aus der Zulassung zu
nehmen, da sie sowohl bei der geneti-
schen Vielfalt als auch bei der geneti-
schen Diversitat unterdurchschnittlich
abschneidet. Bei dieser Population wur-
den keine Privatallele identifiziert. Insbe-
sondere bei Nebenbaumarten sollte bei
der Zulassung eines Erntebestandes die
Individuenzahl im Bestand beriicksich-
tigt werden. Bei sehr kleinen Bestidnden
und fehlender Vernetzung zu benachbar-
ten Bestanden derselben Art kann feh-
lender Genfluss zu einer genetischen
Verarmung fiihren und die Anpassungs-
fahigkeit des Saat- und Pflanzguts dar-
unter leiden. Aus diesem Grund sollten
aus genetischer Sicht keine Vorkommen
der Sommerlinde mit weniger als 40 In-
dividuen fiir die Saatguternte empfohlen
werden. Saatguterntebestande sollten be-
vorzugt eine groBere Flache (mindestens
0,5 ha) und Erntebdume eine gute rdum-
liche Verteilung im Bestand aufweisen.
Bei Sommerlinde ist durch das Forstver-
mehrungsgutgesetz (FoVG) keine Min-
destflache vorgegeben. Es kann beobach-
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Abb. 4: Verteilung der raumlich-genetischen Strukturen in Bayern anhand der skologischen Grundeinhei-
ten: Die Farbverteilungen K1 bis K2 zeigen eine klare raumliche Gruppierung an.
tet werden, dass in der Regel bei allen Baumarten, die im Klimawandel an Be-
groReren Bestanden [1, 6, 8, 10] die ge- deutung gewinnen und eine positive Pro-
netischen Vielfaltsparameter {iberdurch- gnose aufweisen, z. B. Spitzahorn, Hain-
schnittlich abschneiden. Des Weiteren buche und Sommerlinde, sehr wichtig
sollte die Anzahl der zu beerntenden ist, zeitnah neue Erhaltungsplantagen
Baume bei Nebenbaumarten erhoht wer- anzulegen. Das bayerische Samenplan-
den. Gerade bei Nebenbaumarten, bei de-  tagenprogramm sollte weiter ausgebaut
nen keine groBen Bestande vorhanden werden und neben der Erhaltung einen
sind und der Genfluss zwischen den Be- Beitrag zur Nutzung forstlicher Genres-
stinden meist gering ist, sollten mindes- sourcen leisten.
tens 30 Baume einer Waldpopulation be-
erntet werden. Die Forderung des Projektes erfolgt durch das

Fiir die Erhaltung forstlicher Genres- Bayeris.che Staatsministerium fiir Erndflrung,
sourcen bei der Sommerlinde werden in Landw”fmhaf tund Forsten (SIMELF) itber das

Kuratorium fiir forstliche Forschung.

allen relevanten Generhaltungszonen
Erhaltungsbestdnde ausgewiesen. Er-
haltungsmafBnahmen bei Waldbaumen
sollten sich auf die Erhaltung der gene-
tischen Variation innerhalb der Art kon-
zentrieren, aber auch die Einzigartigkeit
des bestehenden Genpools beriicksich-
tigen [12]. Bestédnde, die eine allelische
Vielfalt {iber Ar > 8,76 aufweisen, wer-
den in erster Linie als Erhaltungsbe-
stande empfohlen. Gerade bei seltenen
Baumarten ist der Aufbau von Erhal- Bernhard Rau
tungsplantagen eine wichtige MaBnahme bernhard.rau@awg.bayern.de
und kann zur Sicherung forstlicher Gen- und Dr. Darius Ka.vallauskas sind Mitarbei-

. ter des Sachgebiets Erhalten und Nutzen
ressourcen und zur Versorgung mit hoch- ] ; )
wertigem Vermehrungsgut beitragen. forstll.lcher Genressourcen beim Bayerischen

. . . Amt fur Waldgenetik (AWG). Dr. Barbara Fus-

Bei den beiden bayerischen Samen- e .
siist Leiterin des Sachgebiets Angewandte
plaptagen wqren alle Paramgter d?r 8¢ forstgenetische Forschung. Dr. Muhidin Seho
petlschen _Y“?lfalt und \{arla‘[lon h0h§r als leitet das Sachgebiet Erhalten und Nutzen
in den natiirlichen Bestanden. Aus die- forstlicher Genressourcen.
sem Ergebnis wird deutlich, dass es bei
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