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Fingerprinting an natürlichen und angepflanzten Schilf-
Beständen (Phragmites australis) Nordwestdeutschlands

Barbara Neuffer, Doriana Lehmann & Michael Spitzer

Kurzfassung: In Folge der Erweiterung des Bremer Flughafens mußte der Flußlauf der Ochtum (Alte
Ochtum) verlegt werden (Neue Ochtum). Im Mittelpunkt des Projektes stehen natürliche und artifizi-
elle Schilfbestände der Alten und Neuen Ochtum westlich von Bremen. Mit Hilfe der RAPD-Finger-
printing Methode wurden 13 Phragmites australis Bestände Nordwestdeutschlands untersucht.

Die angepflanzten jungen Bestände der Neuen Ochtum unterscheiden sich nicht wesentlich
von den spontan angesiedelten Populationen. Die neuen Bestände (Neue Ochtum) sind genetisch
variabler als die älteren natürlichen Bestände (Alte Ochtum, sowie zum Vergleich Dümmer, Rub-
benbruchsee). Einzelne Stichproben aus den angepflanzten Beständen können eindeutig Ance-
storpopulationen (Alte Ochtum) zugeordnet werden. In manchen Beständen der Neuen Ochtum
kann ein bedeutender Prozentsatz (bis zu 13%) an Merkmalen identifiziert werden, die in den Be-
ständen der Alten Ochtum nicht vertreten sind. Es muß zu einem Neueintrag von außerhalb ge-
kommen sein, der durch Anschwemmung von Saatgut erfolgt sein könnte. Möglicherweise erfolg-
te die artifizielle Bepflanzung mit Material, das nicht, wie angegeben, aus autochthonen Bestän-
den der Alten Ochtum stammte. Innerhalb der Populationen sind Stichproben terrestrischer
Bereiche von denen überfluteter Bereiche zu unterscheiden. Die Dümmerpopulationen sowie die
Rubbenbruchpopulation sind deutlich verschieden von den Ochtum Populationen. Die Bestände
der Neuen Ochtum und der Alten Ochtum bilden keine getrennten Cluster.

Abstract: Subsequent to the airport extension near Bremen the course of the river Ochtum (Alte
Ochtum) has been moved to another place (Neue Ochtum). Our task was to compare the artificial
and natural new stands (Neue Ochtum) with the natural old stands (Alte Ochtum) at the river
Ochtum west of Bremen. With RAPD fingerprinting we studied the relationships within and be-
tween 13 reed stands of north-west Germany.

The planted new stands do not differ essentially from the spontaneous new stands. The new
stands (Neue Ochtum) are generally more variable than the old stands (Alte Ochtum, in compari-
son with Dümmer, Rubbenbruchsee). Single probes from the planted stands have nearly the same
RAPD pattern as old stands (Alte Ochtum, ancestral genotypes). Some stands of the Neue Och-
tum developed new RAPD markers (up to 13%) which do not occur in the Alte Ochtum popula-
tions. This is explained by an input of new genotypes from outside by washed up seeds or air
borne pollen. The artificially planted material of the Neue Ochtum is possibly not an outcome of
autochthonous stands of the Alte Ochtum as stated in the literature. Within some populations
terrestrial and flooded genotypes can be determined. Populations from the Dümmer and the
Rubbenbruchsee are clearly distinct from Ochtum populations. Neue Ochtum and Alte Ochtum
stands do not create distinct clusters.
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1 Einleitung

Osnabrücker Naturwiss. Mitt. 25 1999

Die Schilfgürtel heimischer Gewässer sind
im Laufe der letzten 30 Jahre zum Teil sogar
dramatisch im Rückgang begriffen. Die
Gründe hierfür sind bislang nicht eindeutig
geklärt. Die steigende Stickstoffbelastung
wird als ein Faktor für die Instabilität der
Phragmites-Bestände angesehen (Kohl &
Hennig 1987, Kühl & Kohl 1993), jedoch
scheint neben einem steigenden Stickstof-
feintrag generell jegliche Schwankung der
Umweltfaktoren eine Rolle zu spielen (Kühl &
Neuhaus 1993, Zeidler & al, 1994).

Das Schilf Phragmites australis (Cav.)Trin.
ex Steudel gehört zur Familie der Süßgräser
(Poaceae) und ist weltweit verbreitet. Aller-
dings meidet es die extrem arktischen bzw.
antarktischen Regionen und gelangt in
Skandinavien bis zu 70 nördlicher Breite. Je-
der Sproß kann eine hohe Anzahl fertiler Sa-
men produzieren (Koppitz & al. 1997). Diese
Samen können mit dem Gewässer an unbe-
siedelte Uferbereiche gespült werden und
so eine neue Population gründen. Innerhalb
eines Bestandes erfolgt die Propagation
weitgehend vegetativ über horizontal wach-
sende Rhizome, sogenannte "expansion rhi-
zomes" (Woitke & al. 1997). Die "stand rhizo-
mes" sind Verankerungs- und Speicherorqa-
neo Das Schilf gilt als Verlandungspflanze
stehender oder langsam fließender Gewäs-
ser, auf schlammigen, torfigen, nährstoffrei-
chen bis nährstoffarmen Böden (Hürlimann
1951 in Hess & al.).

An Schilf-Beständen aus Gewässern
Süddeutschlands wurde begonnen, die ge-
netische Variabilität mit DNA-Untersuchun-
gen und Fingerprinting-Methoden zu analy-
sieren (Neuhaus & al. 1993, Zeidler & al.
1994, Kühl & Neuhaus 1993, Koppitz & al,
1997). Die Aufklärung der klonalen Struktu-
ren sowie 'der verwandtschaftlichen Bezie-
hungen innerhalb und zwischen den Her-
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künften zeigt vielversprechende Ergebnisse.
So erscheinen Herkünfte aus ungestörten
Habitaten mehr oder weniger homogen,
Herkünfte aus künstlichen bzw. neu entstan-
denen Habitaten variabel (RFLPs, Zeidler &
al. 1994). Homogene Bestände, die sich in
einem stabilen Habitat entwickelten, schei-
nen gegenüber Umweltveränderungen ex-
trem anfällig zu sein.

In der vorliegenden Untersuchung wer-
den angepflanzte Schilf-Bestände mit
schlechter Wüchsigkeit mit natürlichen Be-
ständen aus dem Raum Nordwestdeutsch-
lands verglichen. Der Einsatz molekularer
Merkmale soll Informationen über die Popu-
lationsstrukturen liefern, mit deren Hilfe dy-
namische Prozesse erklärbar werden kön-
nen. Untersuchungen dieser Art liefern wert-
volle Hinweise für die Interpretation des
Erfolges einer Pflanzung oder Schutzmaß-
nahme, aber auch für die Planung weiterer
Maßnahmen. Die Arbeit im Naturschutz
könnte dadurch möglicherweise noch effek-
tiver gestaltet werden.

1.1 Die Methode

Das RAPD-Fingerprinting (Random Ampli-
fied Polymorphie DNA = zufällig vervielfältig-
te polymorphe DNA, Welsh & McClelland
1990, Williams & al. 1990) ist ein Verfahren,
das die Möglichkeiten der PCR nutzt (Poly-
merase Chain Reaction = Polymerase Ket-
ten Reaktion). Bei dieser Technik werden
zufällig ausgewählte individuen- oder art-
spezifische Stücke genetischen Materials
gezielt vermehrt und sichtbar gemacht. In ei-
nem Arbeitsschritt können ungefähr zehn
charakteristische verschieden große Stücke
(=Merkmale) erkannt und ausgewertet wer-
den. Die Komposition der verschieden gro-
ßen Stücke ist individuenspezifisch. Jede
Probe erhält so einen genetischen Fingerab-
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druck. Das Verfahren ist technisch einfach
und schnell. Fingernagelgroße Stücke Pflan-
zenmaterials sind ausreichend für eine voll-
ständige Analyse. Eine Analyse besteht al-
lerdings aus zahlreichen der oben erwähn-
ten Arbeitsschritte. RAPDs gelten als
Kernmerkmale zur Aufdeckung innerartli-
cher Variabilität auf molekularem Niveau.

1.2 Die Untersuchungsgebiete

Ochtum
Die Ochtumniederung bei Bremen ist ein
Flußmarschgebiet im Südwesten von Bre-
men mit einer Fläche von ca. 24 km", Sie ge-
hört zum Naturraum Wesermarsch und liegt
nur ca. 1-2,5m über dem Meeresspiegel. Die
Mündung der Ochtum in die Weser wird
durch eine Sturmflutsperre geschützt (Sto-
mer Stau, Abb.1). Die Ochtum ist ein tide-
beeinflußtes Fließgewässer. Bei hohem
Oberwasseranfall kommt es zu hohen Strö-
mungsgeschwindigkeiten. In diesem Be-
reich wird die Ochtum durch die Stauhaltung
am Stromer Stau wesentlich beeinflußt
(Kundel 1990).

Die Start- und Landebahn des Flughafens
im Osten der Ochtum wurde 1990 verlän-
gert. Der Lauf der Ochtum mußte entspre-
chend mit seinen Deichen aus dem Gebiet
des Flughafens nach Osten verlegt werden
und wird desweiteren als "Neue Ochtum"
bezeichnet. Uferstrecken der Ochtum, die
im alten Flußbett blieben, werden "Alte Och-
tum" genannt.

Mitunter kam es zu einer Spontanbesied-
lung der neugeschaffenen Uferbereiche (vgl.
Tab. 1). Um die gesamten Uferbereiche der
Neuen Ochtum zu befestigen, wurden Pflan-
zungen vorgenommen. Das Material zu die-
ser Bepflanzung stammte nach Bücken
(1991) aus dem Bereich der verfüllten Och-

tum. Die Wüchsigkeit der angepflanzten
Schilfpopulationen der Neuen Ochtum ent-
sprach nicht den Erwartungen. Zentrales
Thema unserer Untersuchung sind die
Schilfbestände der Alten Ochtum, sowie
spontan siedelnde und angepflanzte Be-
stände der Neuen Ochtum. Zum Vergleich
werden Bestände des Dümmers und des
Rubbenbruchsees herangezogen.

Dümmer
Der Dümmer ist ein natürlicher See im nie-
dersächsischen Tiefland (Abb. 1). Seit der
Eindeichung vor 35 Jahren zur Gewinnung
landwirtschaftlicher Nutzflächen hat sich der
Grundwasserspiegel gesenkt. Dies verur-
sachte eine Drosselung der Freizügigkeit
des Wassers und damit zusammenhängend
mächtige Schlammablagerungen sowie die
Verlandung des Gewässers. Das Gewässer
eutrophierte stark durch landwirtschaftli-
chen Eintrag. Große Flächen des Schilfrö-
richts starben ab (Seehafer 1980).

Rubbenbruchsee
Hierbei handelt sich um ein kleines 1970
künstlich angelegtes Gewässer im Nordwe-
sten Osnabrücks (Abb.1). Die Pflanzendek-
ke im Bereich des Sees war eine Zeitlang
starken Veränderungen ausgesetzt. Heute
liegen weite Flächen brach und können sich
natürlich entwickeln.

2. Material und Methode

2.1 Material

Untersucht wurden 13 Bestände (Tab. 1). Die
Aufsammlungen erfolgten im Sommer bis
Herbst 1995 (Pop. 1-10) sowie im April 1996
(Pop. 20-26). Die Stichproben hatten einen
Abstand von 4-7 m.
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ALTE UND NEUE OCHTUM

1 km
A06

RUBBENBRUCHSEE

0,5 km

Abb. 1: Fundorte der Schilfbestände.
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Tab. 1: Fund- und Standorte der untersuchten Schilfbestände.

Pop.-Nr. Stichprobe Datum Fundort Standort-Kurzbeschreibung
(n Individuen) Ernte

A01 5 6-7/95 Polder Alte Ochtum, spontan, alt, wüchsig, ausgedehnt.
Ochtumaltarm

N03 4 6-7/95 Flutmulde Neue Ochtum angepflanzt, 5 Jahre, zurückgehend;
Probe 1-3 Feuchtgrünland;
Probe 7 überflutet.

N04 4 6-7/95 westliches Ufer Neue Ochtum angepflanzt, 5 Jahre, Feuchtgrün-
land ..

N05 5 6-7/95 westliches Ufer Neue Ochtum angepflanzt, 5 Jahre, Feuchtgrün-
land bis Flachwasser.

N06 4 6-7/95 Entwässerungsgraben Neue spontan, 20 Jahre, Grabenröhricht;
Ochtum Probe 1 direkt am Wasser;

Probe 2-4 ca. 4-6 m vom Ufer ent-
fernt.

A010 6 11/95 westliches Ufer Alte Ochtum, spontan, alt;
100 m südlich Köhlerbrücke Feuchtgrünland.

A020 6 4/96 Strom östlich Alte Ochtum spontan, alt,
groß (ca. 600 rrr'):
isoliert, Senke im Feuchtgrünland;
Probe 6 Wasserrand eines Baches.

N021 6 4/96 östliches Ufer Neue Ochtum; angepflanzt, 5 Jahre;
Beginn des Erweiterungsberei- Uferbereich Feuchtgrünland.
ches östlich der ersten Flach-
wasserzone

N022 6 4/96 Hafen nördlich des Sperr- spontan, stark anthropogen beein-
werkes, westliches Ufer flußt, da Ochtum hier schiffbar;
Neue Ochtum großer Bestand, Ind. 5 direkt am

Ufer;
Probe 1-4, 6 ca. 5-7 m vom Ufer
entfernt.

A023 6 4/96 östliches Ufer Alte Ochtum spontan, alt, klein (ca. 100 rn"):
ausgezäunt, Feuchtgrünland, unge-
stört.

D24 6 4/96 nordöstliches Ufer Dümmer spontan, alt, schmaler Streifen;
Bootsanleger, anthropogen gestört.

D25 6 4/96 nordöstliches Ufer Dümmer spontan, alt;
gemäht für Schilfwerbung.

R26 6 4/96 Nordufer Rubbenbruchsee spontan, alt, entlang eines Bach-
nordwestlich Osnabrück laufes;

Probe 4 aus Mitte des Bachlaufes;
Probe 1-3, 5, 6 oberhalb, terre-
strisch.
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3 ErgebnisseFür die DNA-Extraktion sollte junges
Blattmaterial verwendet werden. Bei Grä-
sern (Poaceae) ein fingernagelgroßes Stück
aus der meristematischen Zone an der Basis
der Blattscheide. Die Aufarbeitung der im
Frühjahr 1996 gesammelten Proben (28 aus-
wertbare Proben) war wesentlich erfolgrei-
cher als die des 1995 gesammelten Materi-
als (42 auswertbare Proben). Die gegenüber
äußeren Bedingungen sehr sensitive Me-
thode des RAPD-fingerprinting erlaubt leider
eine gleichzeitige Evaluation der beiden Da-
tensätze nicht.

2.2 Methode

Zur Analyse der genetischen Variabilität
. wurde die RAPD-fingerprinting Methode
eingesetzt (zur Methode siehe Neuffer 1996,
Neuffer & Jahncke 1997). Nach der Überprü-
fung von 60 Primern aus den Primer-Kits B,
Hund R der Firma Operon, Alameda, Kali-
fornien wurden 12 Primer für die Analyse
ausgewählt (Tab.2). Die Auswertung erfolgte
über eine Hauptkomponentenanalyse mit
dem SPSS-Statistik- Programm paket sowie
durch eine Distanzanalyse mit dem TREE-
CON Programm-Paket (Copyright Yve.svan
de Peer, Universitat Antwerpen, 1996). Die
Berechnung der paarweisen Distanzen er-
folgte nach Nei & Li (1979, GDxy=1-(2Nxy)/
(Nx+Ny)). Die Distanzen wurden durch das
Neighbor-Joining Verfahren in einem Netz-
werk graphisch dargestellt (Swofford & Ols-
son 1990). Eine klare Gruppenbildung wurde
durch die Distanzen selbst, sowie durch das
Bootstrapverfahren wiedergegeben (100
Wiederholungen, Felsenstein 1985). Hohe
Werte (über 70%) sprechen für eine gesi-
cherte Topologie des Distanznetzwerkes.
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In Abb. 3 wird der prozentuale Anteil ge-
meinsamer und variabler Merkmale aus je-
dem Bestand verglichen. Die variabelsten
Bestände sind die der Neuen Ochtum (NO).
Innerhalb der Rubbenbruchsee-Population
(R26) sind fünf Stichproben völlig identisch,
während sich Stichprobe R26/4 durch 27
Merkmale von diesen fünf Stichproben un-
terscheidet (vgl. Abb 2).

Generell sind die Bestände der Alten Och-
tum (AO) sowie des Dümmer Sees (D24 und
25) und des Rubbenbruchsees (R26) gene-
tisch wesentlich einheitlicher. Berücksichtigt
werden muß, daß die Intrapopulationsvaria-
bilität bei geringerer Stichprobenzahl ab-
nimmt. So ist zu erklären, daß die Bestände
N03, 4, 5, und 6 absolut und prozentual we-
niger Variabilität aufweisen, als die Bestände
N021 und 22.

Die Distanznetzwerke (Abb. 2a und b) ge-
ben darüberhinaus Auskunft über die Bezie-
hungen der Bestände zueinander. So kön-
nen Klone erkannt werden, die innerhalb der
Bestände (z.B. A010, zwei Klone), als auch
populationsübergreifend (z.B. N04/4 und
N05/4, bzw. N04/2 und N06/1) auftreten.
Die einzelnen Klone unterscheiden sich auf
molekularer bzw. genotypischer Ebene
deutlich.

Einige Individuen der Neue Ochtum Be-
stände scheinen sich aus dem Genpool der
Alten Ochtum zu rekrutieren (N03 aus
A010; N022/5 und 6 aus A020). Tab 3a und
3b demonstrieren, daß vor allem die Indivi-
duen N03/1 und N03/2 nur ein einziges
Merkmal aufweisen, das in der Alte Ochtum
Population (A010) nicht auftritt. Die
Hauptkomponentenanalysen veranschauli-
chen die Ähnlichkeit bzw. Unähnlichkeit der
Proben (Abb. 4 und 5). Bei den im Frühjahr
gesammelten Beständen (z.B. Pop. N022
und A020) wird die Ähnlichkeit in Abb. 4b
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Tab. 2: Sequenzen der ausgewählten Primer.

Primer Sequenz eingesetzt für

OP-B03 CATCCCCCTG A01, N03, N04,
N05, N06,A010

OP-B04 GGACTGGAGT alle
OP-B05 TGCGCCCTTC alle
OP-B06 TGCTCTGCCC alle
OP-B10 CTGCTGGGAC alle
OP-B12 CCTTGACGCA alle
OP-H04 GGAAGTCGCC alle
OP-H08 GAAACACCCC alle
OP-R04 CCCGTAGCAC alle
OP-R09 TGAGCACGAG alle
OP-R10 CCATTCCCCA A020, N021, N022,

A023, 024, 025,
R26

OP-R19 CCTCCTCATC alle
OP-R20 ACGGCAAGGA alle

Tab. 3a: Gemeinsame Merkmale eines Alte Ochtum
Bestandes und eines Neue Ochtum Bestandes.
Die Matrize umfaßte 115 ausgewertete Merkmale,
von denen 103 in dem Bestand N03 vertreten sind,
und 92 in dem Bestand A010.

Individuen-
Nr.

Merkmale, die in
der Pop. A010

vorkommen, und
nicht in:

Merkmale, die
nicht in der Pop.

A010 vorkommen,
aber in:

N03/1
N03/2
N03/3
N03/3
N03/7

3
2
8
8
10

1
1
4
4
10

Tab. 3b: Gemeinsame Merkmale von Individuen ei-
nes Neue Ochtum Bestandes mit einem Alte Och-
tum Bestand.
Die Matrize umfaßte 151 ausgewertete Merkmale,
von denen 131 in dem Bestand N022 vertreten sind,
und 99 in dem Bestand A020.

Individuen-
Nr.

Merkmale, die in
der Pop. A020

vorkommen, und
nicht in:

Merkmale, die
nicht in der Pop.

A020 vorkommen,
aber in:

N022/5 9 13

Tab. 4: Merkmale, die in den Beständen der Neuen
Ochtum vorkommen, und nicht in den Beständen
der Alten Ochtum.

Bestand Anzahl Anteil Merkmale
Merkmale

N03 9 8 % von 115 Merkmalen
N04 15 13 % von 115 Merkmalen
N05 15 13 % von 115 Merkmalen
N06 15 13 % von 115 Merkmalen
N021 8 2 % von 151 Merkmalen
N022 13 5 % von 151 Merkmalen

zwar unterstützt, jedoch in Abb. 4a sind Alte
und Neue Ochtum Bestände sehr klar durch
den Faktor 2 getrennt. Die Ähnlichkeit zweier
Neuer Ochtum Stichproben mit Alte Ochtum
Stichproben wird in Abb. 5a und 5b ohne je-
de Einschränkung deutlich: Bei diesen zwei
Neue Ochtum Stichproben handelt es sich
um N03/1 und N03/2, die bereits erwähnt
wurden (vgl. auch Tab. 3a), was leider in der
graphischen Darstellung der Hauptkompo-
nentenanalyse nicht ausgewiesen werden
kann. Die vergleichende Betrachtung der
Neighbor-Joining Analyse (Abb. 2b) bringt
hier Aufklärung.

Andere Bestände weisen eine durchaus
beträchtliche Anzahl Merkmale auf, die in
den Alte Ochtum Beständen nicht vorkom-
men (Tab. 4). Diese .neuen" Merkmale be-
tragen immerhin bis zu 13% der verwende-
ten Datenmatrix.

4 Diskussion

Der Ausbau des Flughafengeländes bei Bre-
men machte eine Verlegung der Ochtum
notwendig. Das Gewässer fließt nun, zumin-
dest stellenweise, im Bett der Neuen Och-
tum. Zur Befestigung der Ufer der Neuen
Ochtum erfolgte eine Initialbepflanzung, wo-
bei entsprechend der offiziellen Mitteilung
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Distance 0.1

•

A023/4
. A023/3
A023/2
A023/1

A023/6
A023/5

Abb. 2a

D 24/4
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D 25/4
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. D 25/6
D25/5

11 D2413
,-----"'=-j D 24/2

D 24/6
,-------- R 26/4

11 R26/5~------------------~=9
•• R26/3

'-----......-:<=-/ R 26/6
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R26/1

NO 2115
NO 21/3

'---- NO 21/6
NO 22/2

NO 21/2
,---- NO 2211
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NO 2215
A020/2
AO 20/1
A020/5

A020/3
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Abb. 2: Distanzanalyse der RAPD-Merkmale;
2a): Datensatz der im Frühjahr gesammelten Stichproben. 42 Proben, 108 variable, 43 gemeinsame Merk-
male;
2b) (siehe nächste Seite): Datensatz der im Herbst gesammelten Stichproben. 28 Individuen, 56 variable,
59 gemeinsame Merkmale.
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Abb.2b
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Abb.3:
Prozentualer Anteil
gemeinsamer und
variabler RAPD-
Merkmale innerhalb
der einzelnen
Bestände.
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Abb. 4a und 4b: Hauptkomponentenananlyse der RAPD-Merkmale der im Frühjahr gesammelten Stichpro-
ben. 3 Faktoren erklären 57% der Gesamtvariabilität.
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Abb. 5a und 5b: Hauptkomponentenanalyse der RAPD-Merkmale der im Herbst gesammelten Stichproben.
3 Faktoren erklären 66,6% der Gesamtvariabilität.
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(Bücken 1991) Material aus dem Bereich der
verfüllten Ochtum genutzt wurde. Während
einige Bestände der Neuen Ochtum somit
aus einer artifiziellen Bepflanzung hervor-
gingen (N03-5, N021), rekrutieren sich an-
dere Bestände aus einer spontanen natürli-
chen Besiedlung (N06, N022, vgl. Tab. 1).

4.1 Genpool für die Bestände der
"Neuen Ochtum"

Die beiden spontan angesiedelten Bestände
unterscheiden sich nicht wesentlich von den
angepflanzten Beständen. Interessanter-
weise sind bis zu 13% der gefundenen
Merkmale der Neue Ochtum Bestände nicht
in den Alte Ochtum Beständen vorhanden
(Tab. 4). Dieser hohe Prozentsatz könnte
daraufhinweisen, daß zumindest ein Teil der
Initialbepflanzung nicht aus dem angegebe-
nen Areal stammte. Es könnte andererseits
jedoch ein Hinweis darauf sein, daß ein na-
türlicher und nicht unbeträchtlicher Eintrag
von außerhalb hinzukommt. Dieser Eintrag
kann durch Anschwemmung von Samen er-
folgt sein. Schilf-Samen können beträchtli-
che Entfernungen mit fließenden Gewässern
zurücklegen (Bittmann 1953). Für die B~-
siedlung neuer Standorte wird von Koppitz &
al. (1997) der Eintrag von Saatgut vermutet.
Diese Autoren nehmen an, daß die Propaga-
tion in einer frühen Phase der Besiedlung
generativ stattgefunden hat, während nach
der Etablierung des Standortes fast aus-
schließlich vegetative Fortpflanzung ange-
nommen wird. Wahrscheinlich ist in einem
dichten Bestand eine Keimung der Phragmi-
tes-Samen nicht möglich. Wijte & Gallagher
(1996a und b) konnten nachweisen, daß die
Keimlingsentwicklung von Phragmites auch
durch niedrige Sauerstoffkonzentrationen
nicht gestört wird, jedoch unter Sauerstoff-
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abschluß bzw. bei Konzentrationen unter
2,5% vollständig unterdrückt wird.

Für zwei Stichproben der Neuen Ochtum
(N03/1 und 2) ist der Bestand A010 der
Alten Ochtum als Ancestorgenpool anzuse-
hen.

4.2 Klonale Strukturen und Intra-/
Interpopulationsvariabilität

Neben den bereits genannten gemischten
Clustern der Ochtum zeigen sich reine Alte
Ochtum Gruppen (z.B. Population A023),
reine Neue Ochtum Gruppen (Pop. NO 4,5
und 6), sowie Übergangsformen zwischen
Alte und Neue Ochtum Gruppen, die für eine
Durchmischung des genetischen Materiales
durch Genfluß sprechen (N03/3 und 7). In-
nerhalb der Bestände treten klonale Struktu-
ren zutage: So z.B. fünf Stichproben vom
Rubbenbruchsee, neun Stichproben aus
zwei Populationen vom Dümmer, sowie ver-
schiedene Klone innerhalb der Bestände Al-
te Ochtum. Innerhalb der Neue Ochtum Be-
stände sind klonale Strukturen erkennbar
(z.B. N021, 3 und 5), jedoch weit weniger
stark ausgeprägt als bei den bereits genann-
ten Gruppen. Allerdings gibt es hier be-
standsübergreifende Verbindungen (z.B.
N04/2 und N06/1). Diese beiden letztge-
nannten Stichproben stammen aus völlig
verschiedenen Gebieten (Abb. 1). Der Gen-
fluß kann in diesem Fall nicht durch im Was-
ser transportierte Samen erfolgt sein. Ein
möglicher Vektor wäre durch Wind übertra-
gener Pollenflug, der die relativ kurze Entfer-
nung zwischen beiden Beständen über-
brückt haben könnte. Andererseits könnte
sich die Pop. N06 spontan (vgl. Tab. 1) aus
Saatgut der Pop. A01 rekrutiert haben.

Die Stichproben 5 und 6 der Pop. N022
haben die meiste Ähnlichkeit mit der Pop.
A020. N022 ist eine spontan angesiedelte
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Population. Hier ist ein Genfluß durch An-
schwemmung von Saatgut ausgehend von
der Pop. A020 denkbar.

4.3 Die Vergleichsstandorte Dümmer
und Rubbenbruchsee

Die molekulare Analyse weist die Bestände
vom Dümmer und vom Rubbenbruchsee als
deutlich verschieden von allen Ochtumer
Beständen aus. Die Bestände der Alten
Ochtum sowie der Dümmerbestände sind
genetisch wesentlich weniger variabel, als
die Bestände der Neuen Ochtum. Dies ent-
spricht den Ergebnissen von Koppitz & al.
(1997), Kühl & Neuhaus (1993), Zeidler & al
(1994): Sich neu ansiedelnde Schilfpopula-
tionen sind genetisch variabel, dagegen sind
etablierte Bestände in einem stabilen Habi-
tat genetisch invariabel. Durch die vorwie-
gend durch Rhizome stattfindende vegetati-
ve Propagation setzen sich schließlich nur
wenige an das stabile Habitat gut angepaßte
Klone durch. Die Rekrutierung durch Keim-
linge, die in einer etablierten Population na-
hezu vollkommen unterdrückt ist, kann so-
mit kaum Neueintrag bewirken (Neuhaus &
al. 1993).

Die Struktur der Rubbenbruchsee-Popu-
lation ist folgendermaßen zu erklären: Die
fünf Stichproben des Klons stammen von ei-
nem als terrestrisch bezeichneten Habitat,
während das Individuum R26/4 direkt aus
dem Bachbett stammt und zumindest große
Teile des Jahres im Wasser steht. Zeidler &
al. (1994) konnten deutliche genetische Un-
terschiede zwischen an Land wachsenden
und von Wasser überspülten Stichproben
finden. Ähnliches trifft zu für die Population
N03, bei der die Stichproben 1-3 aus dem
Feuchtgrünland stammten, während die
Stichprobe 7 aus dem Flachwasserbereich
kam. In anderen Beständen können aller-

dings die "terrestrischen" Genotypen nicht
von den "überfluteten" Genotypen unter-
schieden werden.

Die klonale Struktur und außerordentliche
genetische Ähnlichkeit der Stichproben
Dümmer See spricht für eine Genotypenver-
armung des Standortes. Der Rückgang des
Schilfgürtels am Dümmer See wäre somit
erklärbar, denn die wenigen Genotypen
konnten sich möglicherweise nicht auf die
dort herrschenden Umweltveränderungen
einstellen. Für eine eindeutige Aussage wä-
ren wesentlich mehr Untersuchungen nötiq.
Die Untersuchung des Dümmers war jedoch
nicht Gegenstand der vorliegenden Arbeit.

5 Schlußfolgerungen

Die Untersuchung von Populationsstrukturen
durch molekulare Methoden, z.B. Fingerab-
druckverfahren, liefert wertvolle Hinweise für
das Verständnis dynamischer Prozesse in
der Vegetationsentwicklung. Die Möglichkei-
ten der modernen Methoden der Molekular-
biologie sollten in Zukunft Landschafts-
schutzmaßnahmen, Ausgleichsmaßnahmen
oder ähnliche Vorhaben begleiten. Dies wür-
de die Interpretation auftretender Probleme
erleichtern, sowie eine bessere Planung für
ein mögliches weiteres Vorgehen zulassen.
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