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1. EINLEITUNG

Fir den erfolgreichen Anbau der Douglasie (Pseudot-
suga menziesii [Mirb.] FRANCO) in Deutschland eignen
sich vorwiegend Provenienzen der Kiistendouglasie
(P. menziesii var. menziesii) aus den pazifischen Kiisten-
regionen Nordamerikas. Diese erstrecken sich im west-
lichen Teil ihres natiirlichen Verbreitungsgebietes von
der Pazifikkiiste bis zum Kamm des Kaskadengebirges
(Washington und Oregon, USA, sowie Kiistengebiete
Kanadas). Anbauversuche in Deutschland haben
gezeigt, dass sich diese Herkiinfte als deutlich wider-
standsfihiger gegeniiber biotischen und abiotischen Ein-
flissen (u.a. Rostige Douglasienschiitte, Spatfroste etc.)
erweisen als jene ostlich des Kaskadenkamms (vgl.
KLEINSCHMIT et al., 1974; 1991; KONNERT, 2009; KONNERT
und RUETZ, 2006a, 2011; Rau 1985, 2002, 2006; SPELL-
MANN et al., 2015; WELLER und JANSEN, 2017). Nur in
kontinentaler geprigten Gebieten ostdeutscher Landes-
teile sind teilweise auch Provenienzen der Inlands-
douglasie (P. menziesii var. glauca) oder Ubergangs-
formen empfohlen worden, da diese frither in die
Winterruhe eintreten und daher weniger unter frithen
Frosten leiden bzw. wegen ihrer Anpassung an tiefe
Wintertemperaturen  weniger empfindlich  gegen
Winterfrost sind (vgl. BRAUN, 1996, 1999; BRAUN und
SCHMIEDEL, 1985; SCHOBER und MEYER, 1955; SCHOBER,
1963; SCHONBACH, 1953, 1958).

Die Kiistenprovenienzen der Douglasie zeigen auf den
meisten Standorten in Nordwestdeutschland eine hohe
Wuchsleistung und Qualitéit, obwohl sich die klimati-
schen und edaphischen Gegebenheiten teilweise deutlich
von denen im natiirlichen Verbreitungsgebiet unter-
scheiden. Jahrlich wiederkehrende GroB3wetterlagen mit
bis zu mehrere Monate andauernden sommerlichen
Diirreperioden sind in Kiistenregionen westlich der Kas-
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kaden keine Seltenheit. Die dafiir erforderliche Toleranz
gegeniiber zeitweiser Trockenheit wird physiologisch auf
einen im Vergleich zu anderen Koniferen effektiveren
Kontrollmechanismus der Stomata zuriickgefiihrt
(LAssOIE und SALO, 1981; GRIEU et. al.,1988; LEVESQUE et
al., 2013, 2014). Hierauf begriinden sich nicht zuletzt die
hohen Erwartungen an die Douglasie vor dem Hinter-
grund prognostizierter Klimaverinderungen. Dariiber
hinaus lasst sie sich waldbaulich leicht in heimische
Waldokosysteme integrieren, um als Mischbaumart
nicht mehr standortgeméfle Baumarten abzulésen und
damit waldbauliche Risiken zu senken bzw. zu verteilen
(ST. CLAIR und HOWE, 2007; JENSSEN, 2009; SPELLMANN
et al., 2011).

Da die Weichen fiir einen erfolgreichen Anbau der
Douglasie bereits zum Zeitpunkt der Saatguternte
gestellt werden, sollte fiir die kiinstliche Verjingung
hochwertiges Vermehrungsgut mit geeigneter geneti-
scher Ausstattung verwendet werden. Aus diesem Grun-
de evaluiert die Nordwestdeutsche Forstliche Versuchs-
anstalt (NW-FVA) zugelassene oder zur Zulassung
vorgesehene Saatguterntebestinde (SEB) und Samen-
plantagen (SP) fiir ihre Trigerldander Hessen, Nieder-
sachsen, Sachsen-Anhalt und Schleswig-Holstein. Da die
Beurteilung der geographischen Herkunft (Kiisten- bzw.
Inlandsformen) nach phénotypischen Merkmalen nicht
immer zuverlissig ist, werden fiir eine genauere Ein-
schiatzung schon seit mehreren Jahrzehnten bioche-
misch-genetische Analysemethoden eingesetzt (vgl. YEH
und O’MALLEY, 1980; MERKLE und ADAMS, 1987; MERKLE
et al., 1987; L1 und Apams, 1989; Rau, 2002). Auch die
genetische Vielfalt innerhalb der Bestdnde wird beriick-
sichtigt. Denn bei Nachkommen wenig variabler oder
eng verwandter Individuen kann selbst bei passender
Herkunft mit einem genetischen Flaschenhals und in
der Folge auch mit inzuchtbedingten Wertverlusten in
den Folgegenerationen gerechnet werden (KONNERT und
Fussi, 2012).

In dieser Arbeit werden die Ergebnisse aus 15 Jahren
genetischer Inventur von Saatguterntevorkommen der
Douglasie zusammenfassend vorgestellt (128 SEB und 9
SP). Auch wenn in den letzten Jahren immer mehr
Arbeiten mit moderneren DNA-Verfahren publiziert
werden, stellt die grole Menge an Isoenzym-Daten eine
entscheidende Grundlage fiir die Einschitzung der gene-
tischen Zusammensetzung hinsichtlich geographischer
Herkunft und damit die Verwendbarkeit der Douglasien-
bestinde als kiinftige Saatgutquellen fiir unterschied-
liche Standorte dar. Dies ist von praktischer Relevanz,
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Abb. 1

Standorte der untersuchten 128 Saatguterntebestinde und 9 Samenplantagen
in den Trigerldndern der NW-FVA.

Locations of the 128 seed stands and 9 seed orchrads of Douglas fir investigated
within the area of responsibility of the NW-FVA.

denn der steigende Bedarf an Douglasien-Saatgut steht
einer abnehmenden Verfiigbarkeit geeigneter Saatgut-
quellen gegeniiber, da in vielen Fallen die Mindestkrite-
rien fir SEB kaum noch erfiillt werden (abnehmende
Bestandsgroflen, ungeeignete Durchforstungsverfahren
etc.). Um die genetische Zusammensetzung eines Dou-
glasienbestands kostengiinstig und schnell zu ermitteln,
stellt die hier verwendete Isoenzymtechnik nach wie vor
eine wichtige praxisrelevante und kostengiinstige Analy-
semethode dar.

Folgende Fragestellungen sollen in dieser Studie
néher beleuchtet werden:

— Wie stark ist die Inlandsform in unseren Douglasien-
besténden vertreten und gibt es Unterschiede zwischen
Bundesldndern bzw. Saatgutbestédnden und Samenplan-
tagen?

— Wie grof} ist die genetische Vielfalt der Douglasien-
vorkommen in den Trigerléndern der NW-FVA (Nieder-
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sachsen, Schleswig-Holstein, Hessen und Sachsen-
Anhalt) im Vergleich zu den Ursprungsregionen in Nord-
amerika und welche Schliisse lassen sich daraus ziehen?

— Fihrt die Auswahl von Plusbdumen und deren
Zusammenstellung in Samenplantagen zu einer Abnah-
me genetischer Vielfalt?

2. MATERIAL UND METHODEN
2.1 Saatguterntebestinde und Samenplantagen

Innerhalb der Trigerlédnder der NW-FVA sind im Zeit-
raum zwischen 2007 und 2021 insgesamt 128 Saat-
guterntebestdnde (SEB) der Douglasie mit Stichproben-
grolen zwischen 50 und 80 Bidumen genetisch
untersucht worden. Abb. 1 zeigt die geographische Lage
der untersuchten Bestinde. In Tab. 1 sind die relevan-
ten Informationen zu den neun untersuchten Samen-
plantagen (SP) zusammengefasst.
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Tab. 1

Untersuchte Samenplantagen (Nr., Aktenzeichen, Ausgangsmaterial,
Art der Vermehrung, Bundesland, Forstamt/Revier, Klone (Anzahl Genotypen).

Analysed seed orchards (no., label, source material, type of propagation,
federal state, forestry office/district, clones (number of genotypes).

Nr. Aktenzeichen Ausgangsmaterial ArtderVermehrung Land Forstamt/Revier Klone

SP-1 11.105.05 Plusbaumauswahl NI Pfropflinge NI Oldendorf/Wilmer&derberg 233

SP-2 11.105.09 Originalherkunft Humptulips Washington (USA) Pfropflinge NI Harsefeld/Rustje 121

SP-3 11.105.16 Plusbaumauswahl NI Pfropflinge NI Oldendorf/Welsede 165

SP-4 11.105.17 versch. Originalherkiinfte USA (Washington, Oregon), Stecklinge NI Oerrel/Oechtringen 287
Kanada (British Columbia)

SP-5 11.105.18 versch. Originalherkiinfte USA (Washington, Oregon), Stecklinge NI Harsefeld/Hinzel 70
Kanada (British Columbia)

SP-6 11.105.19 versch, Originalherkiinfte USA (Washington, Oregon), Stecklinge NI UnterlUBR/Celle 220
Kanada (British Columbia)

SP-7 11.105.20 Plusbaumauswahl NI Stecklinge SH  SHLF/Scharbeutz 88

SP-8 11.105.22 versch. Originalherkiinfte USA (Washington, Oregon), Pfropflinge NI Rotenburg/Hepstedt 168
Kanada (British Columbia); Plusbaumauswahl NI, SH

SP-9 Q13-12.05.06 versch. Originalherkiinfte Kanada (British Columbia) Pfropflinge HE  Wehretal /Wanfried 45

Tab. 2

Bezeichnung der untersuchten Isoenzym-Systeme,
deren E.C.-Nomenklatur sowie die jeweilige Anzahl an Genorten.

Designation of the isozyme systems investigated,
their E.C. nomenclature and the respective number of gene loci.

Enzym

Nomenklatur Anzahl Genorte

Isocitrat-Dehydrogenase (1DH)
Phosphoglucomutase (PGM)

6-Phosphogluconat-Dehydrogenase (6-PGDH)

Malat-Dehydrogenase (MDH)
Shikimat-Dehydrogenase {SKDH

Glutamatoxalacetat-Transamitase (GOT)

Phosphoglucose-Isomerase (PGl)

EC.1.1.142 1
EC. 2751 2
E.C.1.1.1.44 1
E.C.1.1.1.37 3
E.C.1.1.1.25 1
E.C.26.1.1 3
E.C.5.3.19 1

2.2 Genetische Untersuchungen

Genmarker: In Tab. 2 sind die in dieser Studie verwen-
deten sieben Isoenzym-Systeme aufgefiihrt. Insgesamt
sind damit 12 Genorte einheitlich in allen SEB und SP
untersucht worden.

Verwendete Referenzdaten: Um Saatguterntebestinde
(SEB) und Samenplantagen (SP) hinsichtlich ihrer Her-
kunft anhand von Isoenzymen zu charakterisieren, wur-
den Datenséitze zu verschiedenen Douglasienherkiinften
aus der Arbeit von LEINEMANN (1998) herangezogen. Die
Daten stammen aus einer genetischen Inventur von
Versuchsmaterial gesicherten Ursprungs (IUFRO-Prove-
nienzversuche, sieche Tab. 3). Innerhalb dieser Referenz-
datensétze wurden zunéchst die maximalen paarweisen
Abstandswerte zwischen Kiistenbestdnden und die mini-
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malen Abstandswerte zwischen Kiisten- und Inlands-
bestidnden fiir die beiden Genloci 6-PGDH und PGM-A
kalkuliert. Diese sollten anschlie3end als Richtwerte fiir
nordwestdeutsche Bestidnde dienen.

Um genetische Distanzmalfle zwischen deutschen und
amerikanischen Bestdnden der Douglasie zu berechnen,
dienten die von LEINEMANN (1998) kalkulierten mittleren
Allelhdufigkeiten der Genorte 6-PGDH und PGM-A
sowohl fiir Kiisten- (IUFRO-Nr. 1021, 1027, 1025, 1026,
1064, 1073) als auch Inlandsvorkommen (IUFRO-Nr.
1016, 1022, 1105, 1108, 1055, 1065, 1068) als Referenz
(siehe Tab. 3).

Populationsgenetische Mafe: Fir die Kalkulation
genetischer Unterschiede wurde der paarweise allelische
Abstand (d) nach GREGORIUS (1974) verwendet:
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Tab.

3

IUFRO-Nummern und geographische Herkunft von sechs Kiisten-

und sieben Inlandsprovenienzen der Douglasie aus dem internationalen
IUFRO-Provenienzversuch von 1974 mit Informationen zu geographischen
Koordinaten und Seehohe (aus LEINEMANN, 1998).

IUFRO numbers and geographical origin of six coastal and seven interior
provenances of Douglas-fir from the international IUFRO provenance trial) of 1974
with information on geographical coordinates and altitude (LEINEMANN, 1998).

IUFRO-Nr. Herkunft Varietat  Nordl. Breite Westl. Linge Seehdhe [m]
1021 British Columbia (Kanada} Kiiste 50° 33’ 122° 307 280
1027  British Columbia {Kanada) Kiiste 50° 11 122° 50 640
1025 British Columbia (Kanada} Kiiste 50° 19° 126° 13° 90
1026 British Columbia (Kanada} Kiste 50° 17 125° 28 150
1064 Washington {USA) Kiste 47° 48 123° 58 240
1073 Washington {USA) Kiste 47°19 123° 54’ 140
1016  British Columbia {Kanada) Inland 50° 50° 119° 157 520
1022 British Columbia (Kanada} Inland 50° 32" 119° 24 760
1105  British Columbia {Kanada) Inland 54° 52 122° 53° 760
1108 British Columbia (Kanada) Inland 53° 46’ 122° 06 880
1055 Washington {USA) Inland 48° 127 117° 03 730
1065 Washington {USA) Inland 47° 47 117° 12 610
1068 Washington {USA) Inland 47° 41 120° 44 550

ny
1
0£d§Y=EZ|xE‘—y{‘|Sl
i=1

x, y = H4ufigkeit des Allels i am k-ten Genlocus,
X = Saatguterntebestand bzw. Samenplantage, Y = jewei-
liger Referenzdatensatz (Kiisten-/Inlandsvarietét).

Dieses Abstandsmafl misst den relativen Anteil an
genetischer Information, die zwischen Populationen aus-
getauscht werden miissen, um identische genetische
Strukturen (= allelische Haufigkeiten) zwischen diesen
Populationen zu erhalten (hier: Unterschiede zwischen
SEB und jeweiligem Referenzdatensatz Kiiste/Inland).
Die Werte liegen zwischen 0 (identische allelische Struk-
turen) und 1 (Populationen haben kein Allel gemein-
sam).

Aufbauend auf diesem mathematischen Konzept ist
auch ein Parameter zur Differenzierung der hiesigen
Douglasienbesténde untereinander berechnet worden. D;
gibt die genetische Differenzierung eines einzelnen
Bestands vom Gesamtkollektiv (= dem Komplement
aller anderen Bestinde) an (nach GREGORIUS und
ROBERDS, 1986; ndhere Erkldrungen in HATTEMER et al.,
1993; S. 270-276):

.
1 .
0<D = §Z|pg’ —plomt <1
=1
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p = Haufigkeit des Allels i am k-ten Genlocus; j = jewei-
liger  Saatguterntebestand bzw. Samenplantage;
kompl. = Komplement aller Bestiande.

Zur Charakterisierung der genetischen Vielfalt wur-
den drei Parameter berechnet: Die beobachtete Anzahl
an Allelen pro Genort (N,), deren effektive Anzahl
(= Diversitat, N,) sowie die Allelic Richness (Ap). Der
Parameter Ay bedient sich der Methode der ,Rare-
faction“ und bietet durch wiederholte zufillige Unter-
stichproben aus dem genetischen Datensatz eine verbes-
serte statistische Aussagekraft, um Unterschiede in der
Variation auch in stark schwankenden Stichproben-
inventuren zu erkennen (PETIT et al., 1998).

Fir die Berechnung populationsgenetischer Parame-
ter sind die Softwarepakete GenAlEx (PEAKALL und
SMOUSE, 2012) und GDA_NT (DEGEN, 2021) verwendet
worden.

3. ERGEBNISSE

3.1 Diversitit und Differenzierung von Saatgut-
quellen der Douglasie

Um die Unterschiede zwischen der Vielzahl an unter-
suchten Bestdnden besser veranschaulichen zu kénnen,
sind die Spannweiten der genetischen Diversitdt und
Differenzierung in Form von Box-Plots abgebildet wor-
den (Abb. 2).
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Im Mittel iber alle Genloci schwankt die Diversitéat
zwischen den untersuchten Bestinden zwischen
Ny =1,126 und 1,337. Die Halfte der Besténde zeigt nur
sehr geringfiigige Schwankungen der effektiven Allel-
anzahlen und bewegt sich zwischen N = 1,211 und
1,257.

Bei Betrachtung der einzelnen Genloci zeigt sich, dass
insbesondere zwei Isoenzymsysteme fiir die Spann-
weiten der oben beschriebenen Gesamtdiversitidt ver-
antwortlich sind: Die Diversitdtswerte des Genlocus
6-PGDH variieren innerhalb der untersuchten Besténde
zwischen N = 1,000 (vollstdndig monomorph) und 2,261
(teilweise Majorpolymorphismus mit bis zu fiinf Allelen).
Die geringste Spannweite kann in den SP beobachtet
werden. In den SEB der Bundelédnder NI und SH liegen
ebenfalls niedrige Werte zwischen N = 1,000 und 1,324
vor (zwei Ausreifler in NI mit Ny bis 1,484). Die Spann-
weite in HE ist geringfiigig hoéher mit Werten von
Ny =1,034 bis 1,448 mit zwei auffallenden Ausreiflern
(Ng=1,978 und 2,060). Besonders auffillig sind die
Diversitidtswerte im Bundesland ST. Hier wurde die
gesamte Spanne an Diversitdtswerten zwischen 1,000
und 2,261 beobachtet, wobei keiner der Werte als Aus-
reifler interpretiert werden kann. Die Halfte der Werte
in ST liegt zwischen N = 1,167 und 1,804. Mit einem

Median von Ny = 1,444 sind die Werte damit deutlich
hoher als die der anderen Bundeslidndern (Mediane
zwischen 1,152 in SH und 1,195 in den SP).

Ein weiterer Isoenzym-Locus mit deutlich erhohten
Spannweiten der Diversitdtswerte ist PGM-A. Auch hier
stechen die SEB in ST deutlich hervor. Die Werte fiir Ny
reichen von minimal 1,206 bis maximal 2,477. Auch an
diesem Genlocus kann keiner der Werte innerhalb von
ST als Ausreifler gewertet werden. Bei Betrachtung aller
untersuchten Vorkommen in den vier Bundesldndern
sind es aber gerade die Bestdnde aus ST, die die extre-
men Abweichungen darstellen. Insgesamt 29% der
Besténde ST sind in der Gesamtbetrachtung tuber alle
Triagerldnder an den Ausreiflern mit hohen Werten zwi-
schen Ny = 1,991 und 2,477 beteiligt.

An den ibrigen Genloci (hier nicht abgebildet) wei-
chen die Spannweiten der Diversitdtswerte zwischen
den vier Bundeldndern deutlich geringfiigiger vonein-
ander ab.

Die Werte der genetischen Differenzierung (D)) der
einzelnen Douglasienvorkommen zeigen im Mittel tber
alle 12 Isoenzym-Genloci nur geringfiigige Unterschiede
(Abb. 2). Der Minimalwert liegt bei D; = 0,018. Der Maxi-
malwert von D; = 0,133 ist fiir einen SEB in ST berech-
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Abb. 2

Genetische Diversitat (N = effektive Anzahl an Allelen) und Differenzierung (Dj) der untersuchten Douglasienbestéinde
sowie deren Spannweiten im Mittel fiir alle zw6lf Isoenzym-Genorte sowie fiir die beiden einzelnen Genloci 6-PGDH
und PGM-A (aufgeteilt in Gesamtpool, Samenplantagen [SP] und Saatguterntebestinde [SEB] nach Bundeslédndern).

Genetic diversity (Vg = effective number of alleles) and differentiation of the investigated Douglas-fir stands
and their range at twelve isozyme loci (mean) and the two single loci 6-PGDH and PGM-A
(separated in the total sample pool, seed orchards and seed stands according to federal states).
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net worden. Bei der Hilfte der Bestédnde (50%-Inter-
quartilabstand) liegt D; zwischen 0,037 und 0,046.

Bei Betrachtung der einzelnen Genloci fallen hier
ebenfalls die Isoenzymsysteme 6-PGDH und PGM-A auf:
Die gesamte Spannweite der Werte am Locus 6-PGDH
liegt zwischen D; = 0,007 und 0,623. Das bedeutet, dass
sich ein Douglasien-Vorkommen an diesem Isoenzym-
Genort zu 62,3% in seiner genetischen Ausstattung
(hier: allelische Haufigkeitsverteilung) vom Durch-
schnitt aller anderen Vorkommen unterscheidet. Ein
dhnliches Bild, wenn auch nicht so stark ausgeprégt, ist
am Genlocus PGM-A zu erkennen. Hier liegen die Werte
zwischen dem Minimalwert von D; = 0,005 und einem
Maximum von D; = 0,273.

Insgesamt zeigt sich, dass vor allem in den Bestdnden
von ST an den Genloci 6-PGDH und PGM-A eine deut-
lich erhohte Spannweite sowohl der Differenzierungs-
als auch der Diversitdtwerte zu beobachten ist. Bei
Betrachtung aller untersuchten Vorkommen in den vier
Bundesléndern sind es auch bei dem Parameter D; gera-
de die Bestidnde aus ST, die zu den extremen Abwei-
chungen bei den Maximalwerten beitragen. An diesen
beiden Genloci kann deshalb von hoher differenzierungs-
effektiver genetischer Vielfalt gesprochen werden.

3.2 Anteile der Kiisten- und Inlandsdouglasie
in den untersuchten Vorkommen

Informationen aus Referenzbestinden: Um aus den
genetischen Daten Schliisse fiir die Beurteilung der
geographischen Herkunft hiesiger Saatgutquellen der
Douglasie zu ziehen, bedarf es zunichst einer ndheren
Betrachtung der Spannweiten gefundener genetischer
Abstandswerte zwischen Referenzbesténden der Kiisten-
und Inlandsvarietit (Abb. 3D, berechnet nach Daten aus
LEINEMANN, 1998). Die Berechnungen basieren auf den
Isoenzym-Genmarkern 6-PGDH und PGM-A mit der
hochsten differenzierungseffektiven genetischen Varia-
tion.

Zwischen den Referenzbestdnden der Kiistenherkiinf-
te liegen die genetischen Abstandswerte an diesen
Isoenzym-Genorten zwischen d = 0,062 und 0,110 (Medi-
an: 0,079). Nur ein Ausreifler zeigt einen recht hohen
Abstandswert von d = 0.137. Hierbei handelt es sich um
den nordéstlichsten Kiistenreferenzbestand (IUFRO-Nr.
1021) mit einer moglicherweise schon geringen Beimi-
schung der Inlandsform. Die Bestdnde der Inlandsrefe-
renzen unterscheiden sich etwas stédrker. Hier liegen die
genetischen Abstandwerte zwischen d = 0,157 und 0,248
(Median: 0,187).

Zwischen den Referenzbestinden der Kiisten- und
Inlandsherkiinfte liegen die genetischen Abstdnde auf-
grund der unterschiedlichen Allelhéufigkeiten der bei-
den diagnostischen Isoenzymsysteme erwartungsgeméf
deutlich hoher. Die Werte bewegen sich zwischen
d=0,501 und 0,540. Ein Ausreifler zeigt mit einem
Abstand von d = 0,447 den geringsten Wert, wobei es
sich hierbei ebenfalls um den nordostlichsten Kiisten-
referenzbestand handelt (IUFRO-Nr. 1021).

Vernachlédssigt man die Ausreifler, so liegt der maxi-
male Abstand zwischen den Bestidnden der Kiistenrefe-
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renz bei d = 0,110 und der minimale Abstand zwischen
Kiisten- und Inlandreferenzen bei d = 0,453. Diese Zah-
len sollen im Folgenden als Richtwerte zur Beurteilung
der geographischen Herkunft hiesiger Saatgutbesténde
bzw. Samenplantagen herangezogen werden.

Saatguterntebestinde (SEB) und Samenplantagen
(SP) in Nordwestdeutschland: Die erhobenen Daten
zeigen, dass der grofite Teil der untersuchten Saatgut-
quellen der Douglasie an den diagnostischen Genorten
6-PGDH und PGM-A nur geringe genetische Differenzie-
rungswerte zu den Kiistenreferenz-Vorkommen aus der
Arbeit von LEINEMANN (1998) aufweist und demnach
Kiistenprovenienzen zugeordnet werden kann (Abb. 3A,
Werte aufsteigend geordnet). Bei 112 von 128 Bestidnden
liegen die Werte zwischen d = 0,010 und dem oben her-
geleiteten oberen Richtwert von d = 0,110. Das bedeutet,
dass sich bei diesen Vorkommen die genetischen Struk-
turen nur zu 1 bis 11% von denen der Kiistenreferenzen
unterscheiden. In den restlichen 16 Bestdnden liegen die
Werte zwischen d = 0,111 und 0,453. Diese Bestéinde
bestehen aus einem erhohten Anteil an Inlandsformen
oder konnen sogar als nahezu reine Inlandsherkiinfte
bezeichnet werden. Insgesamt verhalten sich die geneti-
schen Abstandwerte zu den Inlandsreferenz-Vorkommen
nahezu umgekehrt proportional zu den Kiistenreferen-
zen (Bestimmtheitsmaf: R? = 0,902).

Die gefundenen Differenzierungswerte zeigen, dass die
untersuchten SP keine Beimischungen der Inlands-
douglasie erkennen lassen (Abb. 3B). Die Spannweite
der genetischen Abstandswerte zwischen SP und den
Kiistenreferenzen ist mit Werten zwischen d = 0,013 und
0,041 (AusreiBer: 0,052) sehr gering und die Werte
liegen sogar noch deutlich unter denjenigen, die
zwischen den Kiistenreferenzbestinden selbst gefunden
worden sind. Die genetischen Abstinde der SP zu den
Inlandsreferenzbestinden zeigen nahezu die gleichen
Werte wie die der Kiistenreferenzbestidnde (Abstands-
werte zwischen d = 0,500 und 0,540).

Bei den zugelassenen SEB zeigt sich fiir die einzelnen
Tragerldnder ein sehr unterschiedliches Bild (siehe Box-
Plots fiir die Abstandswerte in den Abb. 3B und 3C):

— NI und SH: Die meisten SEB zeigen eine nur geringe
genetische Differenzierung zu den Kiistenreferenzen der
Douglasie (Abstandswerte von d = 0,020 bis 0,08). Auch
die beiden Ausreifler liegen noch unterhalb des oben
festgelegten Richtwertes von d = 0,110. Nahezu die
gleichen Schlussfolgerungen konnen aus den gene-
tischen Abstandswerten der SEB zu den Inlands-
referenzen gezogen werden. Bis auf einen Ausreifler in
NI (d = 0,410) liegen die genetischen Abstidnde zwischen
d = 0,430 und 0,539. Insgesamt sind die Bestédnde in NI
und SH damit den Kiistenprovenienzen zuzuordnen.

— HE: Der grofite Teil der SEB zeigt ebenfalls eine nur
geringe genetische Differenzierung zu den Kiisten-
referenzbestdnden und hohe Differenzierung zu den
Inlandsreferenzen der Douglasie (Abstandswerte von
d = 0,003 bis 0,100). Nur zwei Bestinde konnen als Aus-
reifler betrachtet werden, da ihr Abstand von d = 0,224
und 0,346 zu den Kiistenreferenzen oberhalb des oben
festgelegten Richtwertes liegen. Diese beiden Bestédnde
fallen auch mit ihren geringen genetischen Abstands-
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werten zu den Inlandsreferenzen auf (d = 0,163 bzw. 3.3 Genetische Vielfalt der Kiistendouglasie

0,290). In diesen Bestdnden ist auf jeden Fall mit einem in nordwestdeutschen Vorkommen

erhi)'htel.l Mischungsanteil der Inlandsprovenienz der Da in den Trigerlindern der NW-FVA nahezu aus-
Douglasie zu rechnen.

— ST: Die SEB zeigen hier ein deutlich anderes Bild als
in den tubrigen Bundesldndern. Die Spannweiten der
genetischen Abstinde zwischen untersuchten Dougla-
sienbestidnden und Kiisten- bzw. Inlandsreferenzen ist in
ST deutlich erweitert (Abb. 3B und 3C). Die Differen-
zierung zu den Kistenreferenzen liegt zwischen
d=0,018 bis 0,453 und zu den Inlandreferenzen
zwischen d = 0,075 bis 0,549. Nahezu 40% der Besténde
uberschreiten damit in ST den Richtwert zur Kisten-
referenz von d = 0,110. Uber 50% der Bestinde unter- Im Vergleich zu den umfangreichen genetischen
schreiten damit den genetischen Richt-Abstandwert zu Inventuren im Ursprungsgebiet der Kiistendouglasie
den Inlandsreferenzen von d = 0,453. Es kann also (KRUTOVSKI et al., 2009) zeigen die Werte N, (Anzahl
davon ausgegangen werden, dass nahezu die Hilfte der gefundener genetischer Varianten im gesamten Genpool)
untersuchten SEB in ST Mischungen zwischen Kiisten und Ny (genetische Diversitit bzw. effektive Anzahl von
und Inlandsherkiinften bis hin zu nahezu reinen allelen pro Vorkommen) nur geringfiigige Unterschiede
Inlandsformen der Douglasie darstellen. zu den hiesigen Vorkommen. Im Mittel sind in nordwest-

nahmslos die Kiisten-Douglasie empfohlen wird, sind in
Tabelle 4 auch nur diejenigen Vorkommen in die Berech-
nung genetischer Variationsparameter eingeflossen, in
denen keine Beimischung von Inlandsformen gefunden
werden konnten (Basis: ermittelte Richtwerte der gene-
tischen Abstidnde zu Kiisten- und Inlandsreferenzen).
Die Kalkulationen beruhen also auf 9 SP und 112 SEB,
die aus reinen Kiistenprovenienzen zusammengesetzt
sind.

06

o
o 9. o 7 900 05P00 0, 9%, o 5 00 [ @ P o of A
05 99TeoP%0l08 [|%o ?1990] 79%99007 (I 0| Foono0 e 118 fe0les) 917 | .0l '
H TTT TT ] il il P 1% | 7le | o9 © s
| | 9 D | o .
- 5 | LA | ] L U HHHEEEEH IT] ] 1900y ]
B ﬁ : I ¥
-] L. R'=0902 14
mr L ' .
d z %
B w | lls
2 +
02 =" | o!
Su . &
R
a1 " at lu L] [T] (13 | | | | | | Il 1| ”.-'“ L ] o
y dy zur Kiistenreferenz | | {oage? a3
T LI IILII LTI Ll b edd »
[

& 2z

SISASSAIEERAIINNSEISAREAI AN REgssaz
RN Y IEAIREOZINYINYIIFAYEIFN2ZE LEY

EEEEELC ¥L¥

) B ) C i+
ot mom L gl

0.4 04 . ° 04 1

HE 1B
"
Mt
ez
ez

Referenzbestiande
dos 03 5 03

-]
0.2 02 02
L ]

L]

e & 4o BT i

Y T T T T 0 T T
SPL SEB-NI SEB-SH SEB-HE SEB-ST SPL SEB-NI SEB-SH SEB-HE SEB-ST Kiste-Kuste Koste-Inland Inland-Inland

Abb. 3

Genetische Absténde (d) der untersuchten Douglasienbestidnde zu Referenzmaterial nordamerikanischer Kiisten- und
Inlandsherkiinfte aus der Studie von LEINEMANN (1998) an den Genmarkern 6-PGDH und PGM-A (SPL = Samenplantagen,
SEB = Saatguterntebestidnde, NI = Niedersachsen, SH = Schleswig-Holstein, HE = Hessen, ST = Sachsen-Anhalt);

A: d jedes einzelnen Bestandes (SPL + SEB) zu Kiistenreferenzen (o) und Inlandsreferenzen (o) (sortiert nach e);

B und C: Spannweiten der d-Werte fiir die einzelnen SPL und SEB (getrennt nach Bundesléndern) zu Kiistenreferenzen (B)
und Inlandsreferenzen (C); D: Spannweiten der genetischen Abstinde zwischen Kiistenreferenzbestéanden (Kiste-Kiiste),
zwischen Kiisten- und Inlandsreferenzbestinden (Kiiste-Inland) sowie zwischen Inlandsreferenzbestéinden (Inland-Inland).

Genetic distances (d) of the examined Douglas fir stands to reference material of North American coastal and interior provenances
according to LEINEMANN (1998) at the gene markers 6-PGDH and PGM-A (SPL = seed orchards, SEB = seed crop stands,
NI = Lower Saxony, SH = Schleswig-Holstein, HE = Hesse, ST = Saxony-Anhalt);
A: d of all investigated stands (SP + SEB) to coastal (e) and interior (0) references (sorted according e); B and C: Ranges
of d values for seed orchards (SP) and seed crop stands (SEB), separated by federal states, against coastal (B)
and interior (C) references; D: Ranges of genetic distances between coastal reference stands (Kiiste-Kiiste),
between coastal and interior reference stands (Kiiste-Inland) and between interior reference stands (Inland-Inland).
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Tab. 4

Genetische Variation der Kiisten-Douglasie in 116 Saatguterntebestinden
(SEB) und 9 Samenplantagen (SP) Nordwestdeutschlands im Vergleich
zu nordamerikanischen Vorkommen (NAm.) nach KRUTOVSKI et al. (2009).
Parameter: N, = beobachtete Anzahl an Allelen im gesamten Genpool;
N = mittlere effektive Anzahl an Allelen pro Bestand;

Ap = mittlere Allelic Richness pro Bestand
(bezogen auf die kleinste Stichrobe mit N = 14 in NAm.)

Genetic variation in coastal Douglas fir consisting of 116 seed stands (SEB)
and 9 seed orchards (SP) in northwest Germany in comparison to stands
in North America (NAm.) according to KRUTOVSKI et al. (2009).
Parameters: N, = total number of observed alleles in the
whole gene pool; N; = mean number of effective alleles
in each population; A, = mean allelic richness in each population
(referred to the smallest sample size of N = 14 in NAm.)

Isoenzym- N, N Ay

Genort SEB  SP NAm. SEB  SP NAm. SEB SP NAm.
PGl 5 4 5 1,12 1,10 1,14 1,91 1,79 2,36
IDH 6 5 7 1,43 1,43 1,53 2,47 2,59 3,13
PGM-A 5 4 6 1,46 1,47 1,49 2,78 2,86 2,86
PGM-B 6 5 7 1,17 1,17 1,14 2,14 2,22 2,38
6-PGDH 6 5 6 1,19 1,18 1,16 2,23 2,37 2,32
MDH-A 5 4 4 1,07 1,12 1,07 1,67 1,94 1,75
MDH-B 4 3 4 1,04 1,13 1,09 1,36 1,71 1,95
MDH-C 5 5 4 1,44 1,48 1,50 2,10 2,21 2,45
SKDH 5 4 / 1,43 149 / 25 2,78 /
GOT-A 3 3 3 1,01 1,01 101 1,06 1,13 1,11
GOT-B 6 6 6 1,27 1,31 1,28 2,42 2,62 2,56
GOT-C 4 3 5 1,11 1,12 1,16 1,74 1,9 2,28
Mittel* 500 4,27 5,18 1,21 1,23 1,23 199 213 229

* Mittelwert ohne SKDH (mean without SKDH).

deutschen SEB und in Nordamerika 5,00 bzw. 5,18 Alle-
le pro Locus detektiert worden. In den SP fiel die Zahl
mit 4,27 Allelen pro Locus geringer aus, was aber bei
einer deutlich geringen Anzahl an untersuchten Indi-
viduen auf einen Stichprobeneffekt zuriuckgefiihrt wer-
den kann. Nahezu identisch fallen die Werte fiir Ny in
den hiesigen Vorkommen sowie in der Studie aus Nord-
amerika aus (N im Mittel zwischen 1,21 und 1,23).

Deutlichere Unterschiede sind bei der Allelic Richness
(Ap) zu verzeichnen. Dieser Parameter ist auf die klein-
ste Stichprobe unter allen untersuchten Bestidnden
normiert (hier N = 14 in der nordamerikanischen Stu-
die) und reduziert den Einfluss von stark unterschied-
lichen Stichprobenumfingen. Hier zeigt sich, dass die
Vergleichswerte der untersuchten Besténde in Nordame-
rika (nach KRrRuTOvski et al.,, 2009) im Durchschnitt
geringfiigig hoher ausfallen. Auffillig sind dabei die
Genloci PGI, IDH, PGM-B und GOT-C. Die iibrigen
Isoenzyme zeigen geringere Unterschiede. Auffallend
sind auch die Unterschiede zwischen SEB und SP in hie-
sigen Vorkommen. An 11 der Isoenzym-Genorte schnei-
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den die SP mit hoheren Werten der Allelic Richness ab,
lediglich am Genort IDH fillt dieser Parameter in den
SEB héher aus.

4. DISKUSSION

4.1 Geographischer Ursprung der Douglasien-
bestinde in den Trigerlindern der NW-FVA

Die Riickwanderung der Douglasie erfolgte nach der
letzten Eiszeit vor ca. 10.000 Jahren aus zwei unter-
schiedlichen eiszeitlichen Refugialgebieten im pazi-
fischen Kiistengebiet und den Rocky Mountains und
fithrte zur Ausbreitung unterschiedlicher Varietdten
(KONNERT et al., 2008, in Anlehnung an HALLIDAY und
BrowN, 1943). Aufgrund geringer Genfluss- und
Migrationsraten und damit einer weitgehend stabilen
reproduktiven Isolation zwischen der Kiistenform
(Pseudotsuga menziesii var. menziesii) und der Inlands-
form (P. menziesii var. glauca) existieren teilweise auf-
fallende genetische Unterschiede beziiglich der Héaufig-
keitsverteilung genetischer Varianten. Innerhalb der

Allg. Forst- u. J.-Ztg., 192. Jg.,7/8



Vorkommensgebiete der beiden Varietdten sind dagegen
deutlich geringere genetische Unterschiede zwischen
verschiedenen Provenienzen festzustellen, was auf eine
effizientere Durchmischung genetischer Information
durch Pollen- und Samenausbreitung zuriickzufiihren
ist (L1 und Apbpams, 1989; Krumpp, 1995, 1999;
LEINEMANN, 1998; GUGGER et al., 2010; WEI et al., 2011;
HINTSTEINER et al., 2018).

Die labortechnische Unterscheidung von Kiisten- und
Inlandsformen der Douglasie wird schon seit mehreren
Jahrzehnten durchgefiihrt und ist von grofler forstprak-
tischer Relevanz, denn die beiden Varietdten unterschei-
den sich auf den meisten Standorten Mitteleuropas
deutlich hinsichtlich Wuchsleistung und Vitalitat (vgl.
hierzu umfangreiche Arbeiten in Bayern: LARSEN und
RuETZ, 1980; KONNERT und RUETZ, 2006a). Ubersichten
zu entsprechenden Aktivitdten in deutschen Bundes-
landern finden sich in den Téatigkeitsberichten der
Bund-Lander-Arbeitsgruppe ,Forstliche Genressourcen
und Forstsaatgutrecht (BLE 2009, 2014, 2020).

Da unsere genetischen Inventuren schon im Jahre
2007 begannen und zu diesem Zeitpunkt noch kaum
DNA-Marker fiir praktische Anwendungen an der Dou-
glasie zur Verfiigung standen, werden an der NW-FVA
bis zum heutigen Zeitpunkt Isoenzym-Genmarker ver-
wendet, um auch vergleichende Analysen zwischen den
einzelnen Bestidnden vornehmen zu kénnen (HOLTKEN,
2015). Wie auch schon andere Studien belegt haben, sind
auch in dieser Untersuchung vornehmlich die Isoenzym-
Genorte 6-PGDH und PGM-A von hoher differen-
zierungseffektiver genetischer Vielfalt gepragt. Auf
Populationsebene lédsst sich insbesondere mit Hilfe die-
ser beiden Genorte die geographisch bedingte Varietat
recht zuverldssig bestimmen (vgl. KONNERT und Fussi,
2012). Ferner korreliert der Genort 6-PGDH in vielen
Fillen auch mit der Pradisposition spezifischer
Krankheitsbilder wie z.B. der Rostigen Douglasienschiit-
te (vgl. LEINEMANN, 1996; LEINEMANN und MAURER, 1999;
LEINEMANN, et al. 2001). Lediglich bei Herkiinften aus
einigen Ubergangszonen British Kolumbiens (Kanada)
bzw. auch einiger westlicher Kaskadenausldufer im
Bundesstaat Washington (USA) kann es zu Vermischun-
gen dieser genetischen Strukturen gekommen sein (sie-
he KLumPP, 1999).

In unserer Studie sind SP als auch SEB genetisch ana-
lysiert worden. Die untersuchten neun Samenplantagen
sind in Génze aus Kiistenprovenienzen zusammenge-
setzt. Dies ist auch zu erwarten, da hier die Herkiinfte
teilweise genau bekannt sind. In anderen SP sind pro-
blematische Herkiinfte in den letzten Jahrzehnten
kontinuierlich entfernt worden, teilweise auch in Ver-
bindung mit vorangegangenen Isoenzymanalysen.

In den SEB ergibt sich ein differenzierteres Bild. Die
Bestidnde Niedersachsens und Schleswig-Holsteins
konnten ebenfalls ausnahmslos den Kiistenherkiinften
der Douglasie zugeordnet werden. Ahnlich ist auch die
Situation in Hessen, wo nur wenige Bestinde mit
Mischungen zwischen der Kiisten- und Inlandsdouglasie
bzw. nahezu reiner Inlandsdouglasie beobachtet werden
konnten. Dies stimmt auch mit den Studien von
NEoOPHYTOU et al. (2019) iiberein, der eine Vielzahl
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mittel- und siidwesteuropéischer Bestidnde, darunter
eine Reihe von hessischen Vorkommen, bis auf wenige
Ausnahmen den Kiistenherkiinften zuordnen konnte.

Anders sieht die Situation in Sachsen-Anhalt aus:
Dort konnte in dieser Studie ein deutlich héherer Anteil
an Douglasienvorkommen bestehend aus nahezu reinen
Inlandsherkiinften aber auch aus Mischungen zwischen
Kiisten- und Inlandsprovenienzen erfasst werden. Gene-
tische Parameter (Fixierungsindex, Verhéltnis von beob-
achteten und erwarteten Heterozygotiegraden an diffe-
renzierenden Genloci, hier nicht dargestellt) deuten
darauf hin, dass einerseits Mischbestinde aus reinen
Kiisten- und reinen Inlandsformen, aber auch Bestéinde
aus Ubergangsformen (intraspezifische ,Hybriden®) zwi-
schen den beiden Varietéten vorliegen.

Der erhohte Anteil der Inlandsherkunft in ST geht
hochstwahrscheinlich auf Auswertungen der zu Beginn
des letzten Jahrhunderts angelegten Provenienzver-
suche von SCHWAPPACH in Chorin zuriick. Nach SCHOBER
und MEYER (1955) sowie SCHOBER (1963) erwiesen sich
einige Inlandsherkiinfte British Kolumbiens als deutlich
toleranter gegentiber Friihfrost, Winterfrost und Frost-
trocknis bei vergleichsweise geringer Anfilligkeit gegen-
uber der Douglasienschiitte (Rhabdocline). Dies fiihrte
dazu, dass bestimmte kanadische Inlandsherkiinfte
(Salmon Arm, Samenzone 2040) auch durch die Arbeits-
gemeinschaft fiir Ausldnderanbau von 1968 insbeson-
dere fiir hohere Lagen der Mittelgebirge sowie fiir die
kontinentaler geprigten Klimagebiete des Pleistozins
Ostdeutschlands besonders empfohlen wurden. Aus
einer Zusammenstellung der Importmengen von Dougla-
sien-Saatgut in den Jahren 1965 bis 1990 (SCHNECK,
2009) geht hervor, dass diese Empfehlungen zu nicht
unerheblichen Anteilen umgesetzt wurden und damit
ein erhohter Anteil an Inlands-Douglasien auch heute in
SEB ostlicher Landesteile (hier: Sachsen-Anhalt) zu
erwarten ist.

Kiinftig konnen sich diese Bestdnde aufgrund der Ver-
dnderungen der Klimabedingungen aber auch auf den
damals empfohlenen Standorten als duflerst problema-
tisch herausstellen. Nach Modellierungen von SCHULER
und CHAKRABORTY (2021) werden im erwarteten zukiinf-
tigen Klima beim ,worst-case“ Klimaszenario RCP 8.5 in
der Periode 2061-2080 die fiir die Inlandsherkiinfte
geeigneten kontinentaleren Standorte nicht nur in
Mittel- sondern auch in Osteuropa weitgehend verloren
gehen. Eine Aufforstung mit diesem Material sollte
unter Beriicksichtigung der zu erwartenden Klima-
szenarien demnach auf den mitteleuropiischen Stand-
orten kinftig vermieden werden.

Allerdings kénnen auch Wetterextreme mit sehr tiefen
Wintertemperaturen deutlich unter —20°C an mehreren
aufeinanderfolgenden Tagen wie im Februar 2021 nicht
ausgeschlossen werden. Deshalb ist die Existenz einer
hohen genetischen Variabilitdt aufgrund der geogra-
phisch bedingten unterschiedlichen Anpassungsmuster
der verfiigbaren genetischen Ressourcen der Douglasie
fir die Forstpflanzenziichtung auch kiinftig von groflem
Interesse und daher auf jeden Fall erhaltungswiirdig.

Die Erkenntnisse aus unseren biochemisch-geneti-
schen Analysen werden kontinuierlich den Zulassungs-
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stellen bzw. den Waldbesitzern préisentiert. In den Her-
kunftsempfehlungen der genannten Linder werden kei-
ne Inlandsherkiinfte empfohlen, sie kénnen insbesonde-
re in Sachsen-Anhalt unter der pauschalen Empfehlung
~SEB eines bestimmten Herkunftsgebiets“ dennoch ent-
halten sein. Hier sollte eine entsprechende Dokumenta-
tion im Erntezulassungsregister sowie im Vertrieb die
Endverbraucher in die Lage versetzen, mogliche
Inlandsanteile bei der Auswahl von Vermehrungsgut zu
beriicksichtigen.

4.2 Genetische Vielfalt als Garant fiir Anpassungs-
potential:

Ein weiterer wichtiger Aspekt ist die genetische Viel-
falt unserer Douglasien-Vorkommen. Denn eine mog-
lichst hohe Anpassungsfihigkeit wird aufgrund der
Unwiagbarkeiten des Klimawandels auch fiir nicht-hei-
mische Baumarten kiinftig von grofler Bedeutung sein.

Da in Nordwestdeutschland fast ausschlieflich Kiis-
tenherkiinfte von Relevanz sind, bietet die sehr umfas-
sende Studie von KRUTOVSKI et al. (2009) die besten
Moglichkeiten, um genetische Vielfaltsparameter hiesi-
ger Bestidnde mit urspriinglichen Vorkommen Nordame-
rikas zu vergleichen. Der Datensatz von KRUTOVSKI et al.
(2009) umfasst verschiedene genetische Vielfaltsmalfe,
die an ~1.300 Douglasien aus 18 Kiistenprovenienzen
erfasst worden sind. Beim Vergleich der Ergebnisse féllt
auf, dass die Anzahl allelischer Varianten im gesamten
nordwestdeutschen Genpool (N,) nur geringfiigig gerin-
ger und die mittleren effektiven Allelanzahlen (Ng)
innerhalb der Populationen (SEB und SP) nahezu iden-
tisch ausfallen. Andererseits zeigen die SEB an allen
Genorten teilweise deutlich geringere Werte der Allelic
Richness (Ay) als Besténde des natiirlichen Verbeitungs-
gebietes in Nordamerika. Etwas schwécher fillt dieser
Unterschied zwischen SP und Ursprungsbesténden aus.
Ein solcher Trend, also verringerte Allelic Richness (A3)
bei gleichzeitiger Konstanz (oder sogar Steigerung) der
Diversitat (IN;), kann als Hinweis auf abnehmende
effektive Populationsgréflen und genetische Flaschen-
halseffekte (Griindereffekte) gewertet werden. Dies
belegen Modellstudien (GREENBAUM et al., 2014;
BARRANDEGUY und GARCIA, 2021), aber auch isoenzymba-
sierte Untersuchungen (vgl. Comps et al., 2001 sowie
WIDMER und LEXER, 2001 zu den Folgen der postglazia-
len Rickwanderung bei der Buche aus ihren eiszeit-
lichen Refugien).

Deshalb sollten genetisch effektive PopulationsgréBen
sowie die Entstehung von Flaschenhalseffekten Gegen-
stand zukiinftiger Untersuchungen bei der Douglasie
sein. Auch wenn die meisten genetischen Vielfaltspara-
meter (z.B. Ng) zwischen den eingefithrten Douglasien
in Mitteleuropa und Bestinden im Ursprungsgebiet in
ihrer Gesamtheit keine signifikanten Unterschiede auf-
weisen (vgl. auch NEOPHYTOU et al., 2019), stellt sich
dennoch die Frage, wie der genetische Zustand einzelner
SEB und SP aussieht und wie effektiv die genetische
Vielfalt auch an ihre Nachkommen weitergegeben wird
(vgl. auch KONNERT und RUETZ, 2006a). Da die Douglasie
in ihrer nordamerikanischen Heimat vielerorts bestan-
desbildend ist und grofle effektive Populationen bildet,
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kann davon ausgegangen werden, dass die meist deut-
lich geringere Grofe mitteleuropidischer Vorkommen
beziiglich der generationeniibergreifenden Erhaltung
genetischer Vielfalt eher nachteilig ist. Eine Abnahme
der genetischen Vielfalt zwischen Elternbdumen in SEB
und ihren Nachkommen aufgrund zu geringer Bestan-
desgroflen konnte schon in verschiedenen Studien fiir
die Douglasie belegt werden (vgl. NEOPHYTOU et al.,
2019; WoJACKI et al., 2019). Dies ist moglicherweise ein
Grund fiir abnehmende Werte bei Parametern, die sen-
sitiv auf verringerte effektive Populationsgréflen rea-
gieren. Deshalb empfiehlt es sich, in weiterfithrende
Studien nicht nur den geographischen Ursprung poten-
tieller Saatgutquellen zu untersuchen sondern auch ver-
schiedene Parameter zur genetischen Vielfalt und zu
effektiven Populationsgrolen hiesiger Saatgutquellen
(SEB, SP) neu zu ermitteln. Entsprechende Daten soll-
ten kiinftig bei der Neuzulassung von Erntebestidnden
bzw. bei der Wahl der zu beerntenden Bestéande Beach-
tung finden. Bevor allerdings gesicherte Erkenntnisse
vorliegen, ist es zunidchst ratsam, die von LIESEBACH et
al. (2020) erarbeiteten Vorschléige bei der Beerntung von
SEB zu beriicksichtigen (Mindestanzahl Altbdume pro
Erntebestand, rdumliche Anordnung der Bestdubungs-
einheiten etc.).

In diesem Zusammenhang sollten auch potentielle
Vorteile von SP kiinftig ndher untersucht werden. Ins-
gesamt stellte sich heraus, dass die Zusammenstellung
von sog. Plusbdumen in SP tendenziell sogar zu einer
geringfiigigen Erhohung der effektiven Populations-
groflen fithren kann. Die erhohten Werte der Allelic
Richness in SP gegeniiber den SEB kann als erster Hin-
weis darauf gewertet werden. Mdéglicherweise kann in
SP eine deutlich geringere Mindestzahl an Genotypen
fiir die Weitergabe genetischer Vielfalt an die Nachkom-
men ausreichend sein, da in SP insgesamt eine griof3ere
Menge an Pollen produziert wird und durch die rando-
misierte Anordnung der Klone auf der Fliche eine viel
bessere Durchmischung stattfinden kann (LIESEBACH et
al., 2020). Auch Inzuchterscheinungen durch Selbstun-
gen und eine damit verbundene erhohte Anzahl an
Hohlkoérnern scheinen in SP trotz mehrfach wiederholter
Genotypen deutlich geringer auszufallen als in SEB (vgl.
LIESEBACH et al., 2020, 2021; PAakuLL, 2021). Kinftige
Studien sollten demnach kliren, inwiefern SP eine gute
Option darstellen konnten, um Auswirkungen fehlender
reproduktionsbiologischer Voraussetzungen insbesonde-
re bei eingefiihrten bestandesbildenden Arten wie der
Douglasie in Mitteleuropa zu minimieren. SP kénnen
aber nicht nur zur Produktion von genetisch hochwerti-
gem Vermehrungsgut dienen, es bestehen auch Vorteile
in der technisch einfacheren Beerntbarkeit und Pflege
(vgl. auch LINDGREN, 2016; PAUL et al., 2020).

5. ZUSAMMENFASSUNG

Ein wichtiges Kriterium fiir den waldbaulichen Erfolg
der Douglasie als nicht-heimische Baumart ist der geo-
graphische Ursprung des verwendeten Pflanzenmateri-
als. Zahlreiche Versuche haben gezeigt, dass sich ins-
besondere die Kiistendouglasie (Pseudotsuga menziesii
var. menziesii) fur den Anbau auf den meisten Stand-
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orten Nordwestdeutschlands weitaus besser eignet als
die Inlandsdouglasie (P. mencziesii var. glauca) oder
Ubergangsformen zwischen beiden Varietiten. Deshalb
sind Kenntnisse iiber die Zusammensetzung unserer
Ernteeinheiten fiir die Gewinnung von Saatgut fiir die
kiinstliche Bestandesbegriindung von groflem Interesse.
Da die Unterscheidung der beiden Varietdten phéno-
typisch nicht immer zweifelsfrei moglich ist, werden an
der NW-FVA biochemisch-genetische Analysen ein-
gesetzt. Der grofle Pool an Isoenzym-Daten aus 128
zugelassenen Saatguterntebestinden (SEB) sowie neun
Samenplantagen (SP) stellt eine wichtige Grundlage fiir
die Beurteilung der Verwendbarkeit ihrer Nachkommen
dar. Ziel dieser Arbeit ist eine zusammenfassende
Darstellung der Ergebnisse, die im Rahmen der gutach-
terlichen Tétigkeit fiir die Tragerlinder der Nord-
westdeutschen Forstlichen Versuchsanstalt (Hessen,
Niedersachsen, Schleswig-Holstein, Sachsen-Anhalt) an
insgesamt 7.169 Douglasien-Proben entstanden sind.

Beziiglich der geographischen Herkunft des Ausgangs-
materials stellte sich heraus, dass deutliche Unterschie-
de zwischen den einzelnen Bundesldndern zu verzeich-
nen sind: Die SP und SEB Niedersachsens sowie
Schleswig-Holsteins kénnen nahezu ausnahmslos der
Kistenform zugeordnet werden. In Hessen wiesen die
genetischen Daten fiir nur wenige SEB erhéhte Anteile
der Inlandsdouglasie auf. Ein betrdachtlicher Teil der
SEB Sachsen-Anhalts wich allerdings deutlich von den
Befunden der anderen Bundeslédnder ab. Die geneti-
schen Strukturen von nahezu 50% der untersuchten
Ernteeinheiten Sachsen-Anhalts deuten auf Mischungen
aus Kisten- und Inlandsherkiinften oder gar auf reine
Inlandsherkiinfte der Douglasie hin.

Um aufgrund der Unwigbarkeiten des Klimawandels
eine hohe Anpassungsfihigkeit der Douglasie zu
gewéhrleisten, ist die Sicherung der genetischen Vielfalt
auf Bestandesebene von grofier Bedeutung. Da auf nord-
westdeutschen Standorten ausschliefllich die Kiisten-
douglasie von forstlicher Relevanz ist, wurden geneti-
sche VielfaltsmafBle auch nur fiir diejenigen Bestédnde
berechnet, die genetisch der Kiistenvarietidt zugeordnet
werden konnten (112 SEB und 9 SP). Im Vergleich zu
Studien an Besténden der Kiistendouglasie in Nordame-
rika, weisen die Werte fir N, und Ny (Gesamtanzahl
sowie effektive Anzahl an Allelen) in hiesigen Bestdnden
nur sehr geringfiigige Unterschiede auf. Die Zahlen
legen nahe, dass die meisten genetischen Varianten aus
dem natiirlichen Verbreitungsgebiet auch in den Bestan-
den Nordwestdeutschlands vertreten sind. Die Werte der
Allelic Richness (Ay) hingegen fielen insbesondere in
hiesigen SEB an allen Genloci geringer aus. Da A, deut-
lich sensitiver auf abnehmende effektive Populations-
groflen reagiert, wird empfohlen, die Voraussetzungen
fiir eine moglichst vollstéindige Weitergabe genetischer
Information vom Altbestand an die Nachkommen genau-
er zu analysieren. Damit es nicht zu Verlusten geneti-
scher Vielfalt kommt, insbesondere bei kiinstlichen
Bestandesbegriindungen, sollten Parameter zu gene-
tisch effektiven Populationsgréflen nicht nur in kinftige
Studien einflieBen sondern auch in Mindeststandards
fiir Ernteeinheiten (SEB, SP) der Douglasie Beriicksich-
tigung finden.
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Neben den Daten tiber die Varietdtszuordnung und
zur genetischen Vielfalt wird den zustdndigen Landes-
stellen auch eine Empfehlung iiber die Zulassung bzw.
die Riicknahme der Zulassung als SEB mitgeteilt.

6. ABSTRACT

Title of the paper: Genetic resources of Douglas fir
(Pseudotsuga menziesii) in northwest Germany: Summa-
ry of results based on 15 years of genetic inventory.

An important aspect of the silvicultural success of
Douglas-fir as a non-native tree species in northwestern
Germany is the geographic origin of the used plant
material. A larger number of trials have shown that
Douglas-fir from the pacific coastal areas of North Amer-
ica (Pseudotsuga menziesii var. menziesii) is far more
suitable for cultivation than the interior variety (P. men-
ziesii var. glauca) or intermediate forms between them.
Therefore, knowledge of the (genetic) composition of our
seed sources is of great interest in order to produce for-
est reproductive material (FRM) for artificial regenera-
tion. Since the phenotypical discrimination of the two
varieties is difficult in many cases, genetic analyses
based on isozyme markers are used at the NW-FVA
(Northwest German Forest Research Institute). The
large pool of isoenzyme data from 128 approved seed
stands and nine seed orchards provides an important
basis for assessing the usability of their progeny. The
aim of this paper is to present a summary of the results
obtained from 7,169 Douglas-fir samples during the
course of the consulting activities of the NW-FVA for the
federal states of Hesse, Lower Saxony, Saxony-Anhalt
and Schleswig-Holstein.

It turned out that there are clear differences between
the individual federal states regarding the geographical
origin of seed stands: The seed stands and orchards of
Lower Saxony as well as Schleswig-Holstein can be
assigned to the coastal Douglas fir variety with almost
no exception. In Hesse, the genetic data showed
increased proportions of interior Douglas fir for only a
few seed stands. However, a considerable part of the
seed stands of Saxony-Anhalt deviated significantly from
the findings of the other federal states. The genetic
structures of almost 50% of the seed stands in Saxony-
Anhalt indicate mixtures of coastal and interior origin or
even pure interior origin of Douglas fir.

In order to ensure a high adaptability of Douglas fir
due to the uncertainties of climate change, the mainte-
nance of genetic diversity at stand level is of great
importance. Since only the coastal Douglas-fir is of rele-
vance on northern German forest sites, genetic diversity
measures were calculated only for those stands that
could be genetically assigned to the coastal variety (112
seed stands and 9 seed orchards). Compared to studies
on coastal Douglas-fir stands in North America, the val-
ues for N, and Nj (total number as well as effective
number of alleles) in stands in northwest Germany show
only very minor differences. The results suggest that
most of the genetic variants from the natural range are
also present in the stands of northwestern Germany.
Allelic richness (Ap) values, on the other hand, were low-
er at all gene loci, especially in seed stands. Since A
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reacts much more sensitively to decreasing effective pop-
ulation sizes, it is therefore strongly recommended to
analyze aspects of transmitting genetic information from
old-growth stands (seed stands or orchards) to the proge-
ny in more detail. In order to avoid losses of genetic
diversity, especially in the light of artificial stand estab-
lishment, parameters on genetically effective population
sizes should be included in future studies to critically
examine the existing minimum standards for seed har-
vesting units of Douglas-fir.

In addition to the data on variety composition and on
genetic diversity, a recommendation on the approval or
withdrawal of approval as registered seed stand is also
communicated to the official authorities.

7. RESUME

Titre de l'article: Ressources génétiques du sapin de
Douglas (Pseudotsuga menziesii) dans le Nord-Ouest de
UAllemagne: conclusions de 15 ans d’inventaire

Un critére important pour la réussite sylvicole du dou-
glas en tant qu’espéce non autochtone est I'origine géo-
graphique du matériel végétal utilisé. De nombreux
essais ont montré que le douglas cotier (Pseudotsuga
menziesii var. menziesii) en particulier est bien mieux
adapté a la plantation dans la plupart des sites du Nord-
Ouest de I’Allemagne que le douglas de l'intérieur des
terres (P. menziesii var. glauca) ou bien les formes de
transition entre les deux variétés. Cest pourquoi les
connaissances sur la composition de nos unités de récolte
sont d’'un grand intérét pour la production de semences
destinées a la création artificielle de peuplements. Etant
donné que la distinction phénotypique parfaite entre les
deux variétés n’est pas toujours possible, des analyses
biochimiques et génétiques sont utilisées a la Station de
recherches forestieres du Nord-Ouest de I’Allemagne
(NW-FVA). Le grand nombre de données sur les isoen-
zymes provenant de 128 peuplements issus de semences
autorisées (SEB) et de neuf vergers a graines (SP)
constitue une base importante pour ’évaluation des pos-
sibilités d’utilisation de leurs descendants. L'objectif de
ce travail est de présenter une synthése des résultats
obtenus dans le cadre de l'activité d’expertise pour les
Linder concernés par la Station de recherches fores-
tieres du Nord-Ouest de ’Allemagne (Hesse, Basse-Saxe,
Schleswig-Holstein, Saxe-Anhalt) sur un total de 7169
échantillons de douglas.

En ce qui concerne l'origine géographique du matériau
de base, il s’est avéré qu’il existe de nettes différences
entre les différents Lander: les vergers a graines (SP) et
les semences autorisées (SEB) de Basse-Saxe et du
Schleswig-Holstein peuvent étre attribués presque sans
exception a la forme cotiere. En Hesse, les données géné-
tiques n’indiquent que pour quelques SEB des propor-
tions élevées de douglas de l'intérieur des terres. Une
partie considérable des SEB de Saxe-Anhalt s’écarte
toutefois nettement des résultats des autres Lander. Les
structures génétiques de prés de 50% des unités de
récolte analysées en Saxe-Anhalt indiquent des
mélanges de provenances coOtieres et de l'intérieur des
terres, voire des provenances de douglas originaire pure-
ment de I'intérieur des terres.
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Afin de garantir une grande capacité d’adaptation du
douglas en raison des aspects impondérables du change-
ment climatique, il est trés important d’assurer la diver-
sité génétique au niveau du peuplement. Etant donné
que sur les stations écologiques du Nord-Ouest de 1’'Alle-
magne seul le douglas cotier est d'une pertinence fores-
tiere, les mesures de diversité génétique n’ont été calcu-
lées que pour les peuplements qui ont pu étre
apparentés génétiquement a la variété cotiere (112 SEB
et 9 SP). En comparaison avec les études menées sur les
peuplements de douglas cotiers en Amérique du Nord,
les valeurs de N, et NE (nombre total et nombre effectif
d'alleles) dans les peuplements locaux ne présentent que
de tres légeres différences. Les chiffres suggerent que la
plupart des variantes génétiques issues de laire de
répartition naturelle sont également représentées dans
les peuplements du Nord-Ouest de I’Allemagne. En
revanche, les valeurs de I’Allelic Richness (Ag) sont plus
faibles pour tous les loci, en particulier dans les SEB de
la région. Comme Ay est nettement plus sensible a la
diminution de la taille effective de la population, il est
recommandé d’analyser plus précisément les conditions
d’'une transmission aussi compléte que possible de
Pinformation génétique de l’ancienne population a la
descendance. Afin d’éviter les pertes de diversité géné-
tique, en particulier lors de la création artificielle de
peuplements, les parametres relatifs aux tailles de popu-
lation génétiquement efficaces devraient non seulement
étre intégrés dans les études futures, mais également
étre pris en compte dans les normes minimales pour les
unités de récolte (SEB, SP) du douglas.

Outre les données relatives a ’attribution de la variété
et a la diversité génétique, une recommandation concer-
nant 'autorisation ou le retrait de autorisation en tant
que SEB est également communiquée aux organismes
nationaux compétents.

8. LITERATUR

BARRANDEGUY, M. E. und M.V. GARcIA (2021): The Sensi-
tiveness of Expected Heterozygosity and Allelic Rich-
ness Estimates for Analyzing Population Genetic Diver-
sity,. In. R. T. MAlA und M .A. Campos (Hrsg.).
IntechOpen Books.

BLE - DBUNDESANSTALT FUR LANDWIRTSCHAFT UND
ErRNAHRUNG (Hrsg.) (2009): Fortschrittsbericht der
Bund-Léinder-Arbeitsgruppe ,Forstliche Genressourcen
und Forstsaatgutrecht®, Berichtszeitraum 2009-2013.
Bonn, 66 S.

BLE - DBUNDESANSTALT FUR LANDWIRTSCHAFT UND
ErNAHRUNG (Hrsg.) (2014): — Tatigkeitsbericht der Bund
Léander-Arbeitsgruppe ,Forstliche Genressourcen und
Forstsaatgutrecht“, Berichtszeitraum 2005-2008. Bonn,
238 S.

BLE - DBUNDESANSTALT FUR LANDWIRTSCHAFT UND
ErNAHRUNG (Hrsg.) (2022): — Tatigkeitsbericht der Bund
Lander-Arbeitsgruppe ,Forstliche Genressourcen und
Forstsaatgutrecht”, Berichtszeitraum 2014-2018. Bonn,
119 S.

BraAUN, H. (1996): Einige Ergebnisse der ziichterischen
Bearbeitung der Douglasie. AFZ/Der Wald 51:
S. 770-772.

Braun, H. (1999): Douglas-fir breeding in Saxony. Silvae
Genetica 48: S. 69-77.

Allg. Forst- u. J.-Ztg., 192. Jg.,7/8



BrauN, H. und H. ScHMIEDEL (1985): Ergebnisse der
Anbauprifung intraspezifischer Douglasienhybriden
unter besonderer Beriicksichtigung der Frostresistenz.
Beitrage fiir die Forstwirtschaft 19: S. 69-73.

Cowmps, B., D. GOMORY, J. LETOUZEY, B. THIEBAUT und R. J.
PeTIT (2001): Diverging Trends Between Heterozygosity
and Allelic Richness During Postglacial Colonization of
the European Beech. Genetics 157: S. 389-397.

DEGEN, B. (2021): GDA_NT 2021 - Genetic data analysis
and numerical tests. www.thuenen.de/en/fg/software/
GDA-NTY/.

GREENBAUM, G., A. R. TEMPLETON, Y. ZARMI und S. BAR-
DaviD (2014): Allelic Richness following Population
Founding Events — A Stochastic Modeling Framework
Incorporating Gene Flow and Genetic Drift. PLoS ONE
9(12): e115203.

GREGORIUS, H.-R. (1974): Genetischer Abstand zwischen
Populationen. I. Zur Konzeption der genetischen
Abstandsmessung. Silvae Genetica 23: S. 22-27.

GREGORIUS, H.-R. und J. H. ROBERDS (1986): Measurement
of genetical differentiation among subpopulations.
Theor. Appl. Genetics 71: S. 826-834.

GriEU, P, J. M. GUEHL und G. AUSSENAC (1988): The
effects of soil and atmospheric drought on photosynthe-
sis and stomatal control of gas-exchange in three conif-
erous species. Physiologia Plantarum 73: S. 97-104.

GUGGER, P. F., S. SUGITA und CAVENDER-BARES (2010): Phy-
logeography of Douglas-fir based on mitochondrial and
chloroplast DNA sequences: testing hypotheses from the
fossil record. Molecular Ecology 19: S. 1877-1897.

HarLLIDAY, W. E. D. und A.W. A. BROWN (1943): The Distri-
bution of Some Important Forest Trees in Canada. Ecol-
ogy. 24: S. 353-373.

HarTEMER, H. H., F. BERGMANN und M. ZiEHE (1993): Ein-
fihrung in die Genetik fiir Studierende der Forst-
wissenschaften. J.D. Sauerlénder s Verlag, Frankfurt
am Main, 492 S.

HINTSTEINER, W. J., M. vaN Loo, C. NEOPHYTOU, S.
ScHULER und H. HASENAUER (2018): The geogryaphic
origin of old Douglas-fir stands growing in Central
Europe. European Journal of Forest Research 137:
S. 447-461.

HOLTKEN, A. M. (2015): Forstliches Vermehrungsgut: ,Es
kommt drauf an, was drin ist“. Im Dialog, Die Hessen-
Forst Zeitung (4): S. 4-5.

JENSSEN, M. (2009): Die griine Douglasie im klimaplasti-
schen Wald des norddeutschen Tieflands — 6koklima-
tisch-waldgeographische = Grundlagen. Eberswalder
Forstliche Schriftenreihe 43: S. 15-22.

KLEINSCHMIT, dJ., J. RAcz, H. WEISGERBER, H. DIETRICH und
R. DIMPFELMEIER (1974): Ergebnisse aus dem internatio-
nalen Douglasien-Herkunftsversuch von 1970 in der
Bundesrepublik Deutschland. Silvae Genetica 23:
S. 167-226.

KLEINSCHMIT, J., J. SvoLBA, H. WEISGERBER, H.-M. RAU,
H. DiMPFLMEIER und W. RUETZ (1991): Ergebnisse des
TUFRO-Douglasien-Herkunftsversuches in West-
deutschland im Alter 20. Forst und Holz 46: S. 238-241.

Krumpp, R. T. (1995): Area-specific variations of isozyme
gene markers in Douglas-fir. In: BARADAT, P., ADAMS,
W.T. und MULLER-STARCK, G. (Hrsg.): Population Genet-
ics and Genetic Conservation of Forest Trees. SPB Acad-
emic Publisher.

Krumpp, R. T. (1999): Untersuchungen zur Genokologie
der Douglasie (Pseudotsuga menziesii [Mirb.] FRANCO).
Dissertation an der Fakultat fiir Forstwissenschaften
und Waldokologie, Universitat Géttingen, 289 S.

Allg. Forst- u. J.-Ztg., 192. Jg.,7/8

KONNERT, M. (2009): Genetische Aspekte und Herkunfts-
fragen bei der Douglasie. Eberswalder Forstliche Schrif-
tenreihe 43: S. 28-32.

KONNERT, M. und B. Fussi (2012): Natiirliche und kiinst-
liche Verjingung von Douglasienvorkommen aus Bay-
ern aus genetischer Sicht. Schweizerische Zeitschrift fir
Forstwesen 163: S. 79-87.

KoNNERT, M. W. und RUETZ (2006a): Genetic aspects of
artificial regeneration of Douglas-fir (Pseudotsuga men-
ziesii) in Bavaria. Eur. J. For. Res. 125: S. 261-270.

KONNERT, M. und W. RUETZ (2006b): Ebbe im Genpool der
Douglasie. LWF aktuell 53: S. 27-28.

KoNNERT, M. und W. RUETZ (2011): Besuch von Ernte-
bestinden im Ursprungsland der Douglasie. AFZ/Der
Wald 66 (5): S. 9-11.

KoONNERT, M., W. RUETZ und R. SCHIRMER (2008): Fragen
zum forstlichen Vermehrungsgut bei Douglasie. LWF-
Wissen 59: S. 22-26.

Krurowski, K. V., J. B. ST. CLAIR, R. SAicH, V. D. HIPKINS
und D. B. NEALE (2009): Estimation of population struc-
ture in coastal Douglas-fir [Pseudotsuga menziesii
(Mirb.) FRANCO var. mencziesii] using allozyme and
microsatellite markers. Tree Genetics & Genomes 5:
S. 641-658.

LARSEN, J. B. und W. F. RUETZ (1980): Frostresistenz ver-
schiedener Herkiinfte der Douglasie (Pseudotsuga men-
ziesii) und der Kiistentanne (Abies grandis) entlang des
14. Breitengrades in Mittel Oregon. Forstwissenschaft-
liches Centralblatt 99, S. 222-233.

LAssoig, J. P. und D. J. SALo (1981): Physiological
response of large Douglas-fir to natural and induced
soil-water deficits. Can. J. For. Res. 11: S. 139-144.

LEINEMANN, L. (1996): Genetic Differentiation of damaged
and Healthy Douglas Fir Stands in Rheinland-Pfalz
with Respect to Their Origin. Silvae Genetica 45,
S. 250-256.

LEINEMANN, L. (1998): Genetische Untersuchungen an
Rassen der Douglasie (Pseudotsuga  menziesii
[Mirb] FRANCO) am Beispiel gesunder und beschadigter
Bestidnde. Gottinger Forstgenetische Berichte Bd. 23,
140 S.

LEINEMANN, L., B. Hosius und H.-P. ScHMITT (2001): Gene-
tische Untersuchungen zur Fritherkennung ungeeigne-
ter Douglasienbestidnde. In: Sichsische Landesanstalt
fiir Forsten (Hrsg.) Nachhaltige Nutzung forstgeneti-
scher Ressourcen. Internationale Tagung der Arbeits-
gemeinschaft Forstgenetik und Forstpflanzenziichtung,
Pirna, 14-16 Mirz 2000, S. 216-223.

LEINEMANN, L. W. und MAURER (1999): Bedeutung von
Isoenzymgenmarkern fiir den Anbau der Douglasie.
AFZ/Der Wald 5, S. 242-243.

LEVESQUE, M., A. RicLiNg, H. BuamMaNN, H. WEBER und
P. BRANG (2013): Drought response of five conifer species
under contrasting water availability suggest high vul-
nerability of Norway spruce and European larch. Global
Change Biology 19: S. 3184-3199.

LEVESQUE, M., M. SAURER, R. SIEGwWOLF, B. EILMANN,
P. BRaANG und H. BueMANN (2014): Growth response of
five co-occuring conifers to drought across a wide climat-
ic gradient in Central Europe. Agricultural and Forest
Meteorology 197: S. 1-12.

Li, P. und W. T. ApAMs (1989): Range-wide patterns of
allozyme variation in Douglas-fir (Pseudotsuga men-
ziesii). Can. J. For. Res. 19: S. 149-161.

LieseBacH, H., J. WoJACKI, B. PAKULL und P. EUSEMANN
(2020): Genetische Diversitidt von Douglasiensaatgut

171



aus zugelassenen Erntebestdnden und Samenplantagen
— Schlussfolgerungen fiir die Praxis. In: LIESEBACH, M.
(ed.), Forstpflanzenziichtung fiir die Praxis, 6. Tagung
der Sektion Forstgenetik/Forstpflanzenziichtung vom
16.-18. Sept. 2019 in Dresden: Tagungsband, Braun-
schweig: Johann Heinrich von Thiinen-Institut,
S. 246-259.

LieseBACH, H., K. LIEPE und C. BAUCKER (2021): Towards
new seed orchard designs in Germany — A review. Silvae
Genetica 70: S. 84-98.

LINDGREN, D. (2016): The role of tree breeding in reforesta-
tion. Reforesta 1: 221-237.

MERKLE, S. A. und W. T. ApAaMs (1987): Patterns of
allozyme variation within and among Douglas-fir breed-
ing zones in southwest Oregon. Can. J. For. Res. 17:
S. 402-407.

MERKLE, S. A.,, W. T. Apams und R. K. CAMPBELL (1987):
Multivariate analysis of allozyme patterns in coastal
Douglas-fir from southwest Oregon. Can. J. For. Res. 18:
S. 181-187.

NEeoprHYTOU, C., M. VAN L0O und H. HASENAUER (2019):
Genetic diversity in introduced Douglas-fir and its nat-
ural regeneration in Central Europe. Forestry 2019:
S. 1-10.

PakuLL, B., P. EUSEMANN, J. WOJACKI, D. AHNERT und
H. LieseBACH (2021): Genetic diversity of seeds from
four Douglas fir (Pseudotsuga menziesii) seed orchards.
European Journal of Forest Research 140:
S. 1543-1557.

PauL, M., W. STEINER, S. SCHLEICH, M. LAu, D. LEISTEN,
M. Moos und C. ScuMIDT (2020): Samenplantagen und
Mutterquartiere als Beitrag zur Biologischen Vielfalt.
In: Nordwestdeutsche Forstliche Versuchsanstalt, Nie-
dersidchsisches Ministerium fiir Erndhrung, Landwirt-
schaft und Verbraucherschutz (Hrsg.), Waldzustands-
bericht 2020 fiir Niedersachsen. S. 31-34.

PEARALL, R. und P. E. SMOUSE (2012): GenAlEx 6.5: genet-
ic analysis in Excel. Population genetic software for
teaching and research — an update. Bioinformatics 28:
S. 2537-2539.

PETIT, R. J., A. EL MOoUSADIK und O. PoNs (1998): Identify-
ing populations for conservation on the basis of genetic
markers. Conservation Biology 12: S. 844-855.

RAu, H.-M. (1985): Der Douglasien-Provenienzversuch von
1958 in Hessen. Allg. Forst- u. J.-Ztg. 155: S. 72-79.

Rau, H.-M. (2002): Merkmale problematischer Douglasi-
en-Herkiinfte. AFZ/Der Wald 57: S. 1276-1277.

Rau, H.-M. (2006): Priiffung von Douglaisen-Bestdnden
aus Hessen und anderen Bundesldndern — Ergebnisse
bis zum Alter 15. Forst u. Holz 61: S. 131-136.

172

ScHNECK, D. (2009): Douglasienbestinde in Ost-
deutschland — woher stammen sie? AFZ-Der Wald 16:
S. 848-850.

SCHOBER, R. (1963): Erfahrungen mit der Douglasie in
Europa. AFZ Nr. 34, S. 515-519.

SCHOBER, R. und H. MEYER (1955): Douglasien-Proveni-
enzversuche II. Allg. Forst- u. J.-Ztg. 126: S. 221-243.
SCHONBACH, H. (1953): Beobachtungen an Einzelstamm-
Nachkommenschaften ,einheimischer® Douglasien-

Bestdnde. Archiv fiir Forstwesen 2: S. 502-531.

ScHONBACH, H. (1958): Die Ziichtung der Douglasie. In:
GOHRE, K.: Die Douglasie und ihr Holz. Akademieverlag
Berlin, S. 308-387.

SCHULER, S. und D. CHAKRABORTY (2021): Limitierende
Faktoren fiir den Douglasienanbau in Mitteleuropa im
Klimawandel. Schweizerische Zeitschrift fiir Forstwesen
172: S. 84-93.

SPELLMANN, H., M. ALBERT, M. SCHMIDT, J. SUTMOLLER und
M. OVERBECK (2011): Waldbauliche Anpassungsstrategi-
en fiir verdnderte Klimaverhéltnisse. AFZ-Der Wald 66:
S. 19-33.

SPELLMANN, H., H. DOBBELER und J. RUDOLPH (2015): Ent-
wicklung des Nadelrohholz-Angebotes in Norddeutsch-
land. AFZ-Der Wald 17: S. 16-19.

ST. CLAIR, J. B. und G. T. HOWE (2007): Genetic maladap-
tation of coastal Douglas-fir seedlings to future cli-
mates. Global Change Biology 13: S. 1441-1454.

WEI, X. X, J. BEAULIEU, D. P. KHASA, J. VARGAS-HERNAN-
DEZ, J. LOPEzZ-UPTON, B. JAQUISH und J. BOUSQUET
(2011): Range-wide chloroplast and mitochondrial DNA
imprints reveal multiple lineages and complex biogeo-
graphic history of Douglas-fir. Tree Genetics & Genomes
7:S. 1025-1040.

WELLER, A. M. und M. JANSEN (2017): Internationale
Douglasien-Provenienzversuchsserie on 1961: Vergleich
ausgewihlter Herkiinfte auf Basis von Oberhohen-
leistung und Rangverdnderung bis Alter 58 Jahre.
Forstarchiv 88: S. 3-16.

WIDMER, A. und LEXER (2001): Glacual refugia: sanctuar-
ies for allelic richness, but not for genetic diversity.
TRENDS in Ecology & Evolution 16: S. 267-269.

WoJackl, J., P. EUSEMANN, D. AHNERT, B. PAKULL und
H. LieseBACH (2019): Genetic diversity in seeds pro-
duced in artificial Douglas-fir (Pseudotsuga menziesii)
stands of different size. Forest Ecology and Manage-
ment 438, S. 18—-24.

YEH, F. C. und D. O'MALLEY (1980): Enzyme variations in
natural populations of Douglas-fir from B.C. I. Genetic
variation patterns in coastal populations. Silvae Geneti-
ca 29: S. 83-92.

Allg. Forst- u. J.-Ztg., 192. Jg.,7/8



