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LIESEBACH H et al.: Genetische Diversitat von Douglasiensaatgut

Genetische Diversitat von Douglasiensaatgut aus zugelassenen
Erntebestanden und Samenplantagen — Schlussfolgerungen fiir die
Praxis

HEIKE LIESEBACH, JANINE WOJACKI, BIRTE PAKULL und PASCAL EUSEMANN

Zusammenfassung

Die Douglasie (Pseudotsuga menziesii) ist mit ca. 2 % der Waldflaiche die haufigste fremdlandische
Forstbaumart in Deutschland. In zahlreichen Saatguterntebestianden und einigen Samenplantagen wird in
Deutschland inzwischen so viel Saatgut geerntet, so dass nahezu eine Selbstversorgung mit
Douglasiensaatgut besteht.

In einer Studie mit unterschiedlich groBen Saatguterntebestinden und mit Samenplantagen wurden
Saatgutproben - teilweise einzelbaumweise geerntet - untersucht. Das Saatgut von kleinen Populationen
weist hohe Hohlkornanteile bis zu 40 % auf, was auf hohe Selbstungsanteile schlieBen lasst.
ErwartungsgemadR nimmt die genetischer Diversitat mit steigender PopulationsgréRe zu, bis ein Plateau
erreicht wird. Die Ergebnisse werden im Zusammenhang mit Mindestanforderungen an
Saatguterntebestdande der Kategorie , Ausgewahlt” diskutiert. Es wird vorgeschlagen, die Anforderungen
flir die Zulassung von Saatguterntebestinden der Kategorie ,Ausgewdahlt” zu aktualisieren. Eine
Mindestzahl von 100 Bdumen ohne Fragmentierung wird fir alle bestandesbildenden und
windbestaubten Baumarten empfohlen.

Schliisselworte: Forstliches Vermehrungsgut, Mindestanforderungen, Pseudotsuga menziesii,
Mikrosatelliten-Marker, Elternschaftsanalyse

Abstract

Genetic diversity in Douglas fir seeds from approved seed stands and seed orchard -
Conclusions for practice

Douglas fir (Pseudotsuga menziesii) is the most frequent non-native forest tree species in Germany,
covering about 2% of the forest area. Numerous approved seed stands and several seed orchards supply
appropriate amounts of seed for a high level of self-sufficiency in Germany.

In the present study, seed stands of different sizes and seed orchards including their offspring samples
were analysed. Seed from small populations show proportions of empty seeds up to 40 %, which suggests
large amounts of selfing. As expected, the genetic diversity growths with increasing population size up to a
plateau.

The results are discussed in relation to the minimum requirements for the approval of seed stands in the
category “Selected”. We propose an update of the national regularities for forest reproductive materials.
A minimum population size of 100 adult trees is recommended for all stand-forming and wind-pollinated
tree species.

Keywords: Forest reproductive material, minimum requirements, Pseudotsuga menziesii, microsatellite
markers, parentage analysis
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Einleitung und Zielstellung

Die Douglasie (Pseudotsuga menziesii) gehort zur Vielzahl der bestandesbildenden Koniferenarten, die im
nattrlichen Verbreitungsgebiet im Westen Nordamerikas sowohl in Mischung mit anderen Baumarten als
auch in Reinbestanden vorkommt.

Die Bestdaubungsverhaltnisse in natlirlichen Douglasienpopulationen wurden in den 1980er Jahren mit
Isoenzymmarkern erstmals untersucht, wobei sich Fremdbefruchtungsraten zwischen 86 und 100 %
ergaben (EL-KASSABY 1981, NEALE und ADAMS 1985). Selbstbestaubung ist relativ selten, sie kann aber in
Samenplantagen, deren Klone mit mehreren Kopien vorhanden sind, bei einzelnen Klonen auf 21 — 44 %
ansteigen (SHAW und ALLARD 1982). Nachkommen aus Selbstbestdubung weisen eine deutliche
Inzuchtdepression auf. Diese zeigt sich durch geringere Uberlebensraten und ein um 29 % geringes
Hohenwachstum im Alter 10 im Vergleich zu Nachkommenschaften aus Fremdbefruchtung (SORENSEN und
MiLes 1982). Selbstbestdubung fihrt ebenfalls zu einem erhohten Hohlkornanteil im Saatgut. Die
Inzuchtrate, deren verschiedene Levels durch Kreuzungskombinationen hergestellt wurden, korrelierte bei
Douglasie streng negativ mit der Anzahl Vollkdrner je Zapfen (Woobs und HEAMAN 1989).

Die Einflihrung der Douglasie nach Europa seit dem 19. Jahrhundert hat in Deutschland zu vielen sehr
kleinen und vergleichsweise wenigen groReren Bestinden gefiihrt (KOwNATzkI et al. 2011). Viele
Douglasienbestande im reproduktiven Alter bringen Naturverjingungen hervor und werden zur
Saatgutgewinnung beerntet. Als Beispiele fiir BestandesgroRRen seien die Bundeslander Brandenburg und
Rheinland-Pfalz genannt, wo 51 % bzw. 44 % der Flachen von zugelassenen Beerntungseinheiten bei
Douglasie kleiner als 1 ha sind. Die PopulationsgréBe (Bestandesfliche und Individuenzahl) und das
Vorkommen als Rein- oder Mischbestand sowie die genetische Struktur des Elternbestandes selbst
koénnen sich erheblich auf die genetische Struktur des Saatguts und damit auf die Qualitat auswirken.

Das in Deutschland tiberwiegende Vorkommen der Douglasie in kleinen Populationen oder in Mischungen
mit anderen Baumarten mit geringerem Mischungsanteil wird als problematisch angesehen. Einerseits
kann bei zu geringer PopulationsgroRe die Anzahl synchron bliihender Individuen zu niedrig sein,
andererseits kann bei zu kleinem Anteil in Mischbestidnden eine freie Bestaubung untereinander durch
individuelle rdumliche Isolation eingeschrankt sein. In beiden Féllen kann eine Grenze unterschritten
werden, bei der ein zu hoher Anteil an Selbstbestdaubung auftritt. Der generelle Mangel an Pollen wird
neben Selbstbestaubung auch als eine wesentliche Ursache der Entstehung von Hohlkdrnern angesehen
(KNIGHT et al. 2005).

Der Einsatz von hochvariablen Mikrosatellitenmarkern erlaubt inzwischen weitaus detailliertere
Untersuchungen zu Bestdubungsverhdltnissen in Bestdnden und Samenplantagen von Koniferen, als es
mit der Methode der Isoenzymanalyse moglich war. Das haben z. B. Untersuchungen an Populationen von
Pinus densiflora (LIAN et al. 2001), Thuja plicata (O'CONNELL et al. 2004) und Larix occidentalis (FUNDA et al.
2008) sowie an Douglasien-Samenplantagen (SLAvov et al. 2005a, EL-KAsSABY et al. 2010) gezeigt. Bei
einigen Koniferenarten wurden relativ grofle Inzuchtraten in kleinen Populationen festgestellt, wie bei
Pinus sylvestris 25 % (ROBLEDO-ARNUNCIO et al. 2004), Picea sitchensis 9 — 35 % (MIMURA und AITKEN 2007)
und Abies fraseri 22 % (POTTER et al. 2008).

Hohere Inzuchtanteile von 21 % wurden im Saatgut bei Larix occidentalis (EL-KASSABY und JAQUISH 1996)
und ein hoherer Hohlkornanteil bei Picea jezoensis (TOMITA et al. 2008) gefunden, wenn die
entsprechende Baumart nur mit einem geringen Mischungsanteil im Bestand vorkam. Eine geringere
Vitalitat von Samlingen aus Bestdnden geringer Dichte beobachteten ARISTA und TALAVERA (1996) bei Abies
pinsapo. Generell konstatieren MIMURA und AITKEN (2007) fir windbestdubende Arten, dass die
Selbstbefruchtungsrate negativ mit der PopulationsgréBe und -dichte korreliert ist.

Neben den Untersuchungen von Douglasienpopulationen im natirlichen Verbreitungsgebiet gibt es
zahlreiche Untersuchungen zu Bestaubungsverhdltnissen in amerikanischen und kanadischen
Samenplantagen (SLAVOV et al. 2005a, LAI 2009, EL-KASSABY et al. 2010). In européischen Bestanden wurden
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dagegen nur wenige Untersuchungen durchgefiihrt. Der Schwerpunkt deutscher Arbeiten lag bisher auf
der genetischen Charakterisierung und Unterscheidung der Kisten- und Inlandsvarietdt mit
Isoenzymmarkern, die auf eine Arbeit von LI und AbAms (1989) zuriickgeht (HOFFMANN und GEBUREK 1995,
LEINEMANN 1996, KLumpPp 1999, KONNERT und RUETZ 2006). Beim Vergleich von Douglasien-Altbestdnden
und ihrem Saatgut in Frankreich wurden keine wesentlichen Anderungen bei den Allelfrequenzen an
Isoenzymgenorten festgestellt, jedoch stieg der Anteil an Homozygoten an, was auf Paarung zwischen
Verwandten zurlickgefihrt wurde (PRAT und ARNAL 1994). Im Saatgut von Douglasienbestdnden in der
Schweiz wurde ein hoherer Inzuchtanteil von 14 — 32 % im Vergleich zu Saatgut aus dem natdirlichen
Verbreitungsgebiet ermittelt (STAUFFER und ADAMS 1993).

Einen hoheren Hohlkornanteil und geringe Keimfahigkeit bei Saatgut aus bayrischen Bestanden im
Vergleich zu Import-Saatgut aus den USA wurden von KONNERT und RUETZ (2006) beobachtet, was ebenfalls
auf erhéhte Inzuchtanteile hinweisen kann.

Es fehlen bisher jedoch detaillierte Daten zu den Bestdubungsverhaltnissen sowie zu Fremdbefruchtungs-
oder Inzuchtraten in kleineren Populationen, wie sie fiir diese nichtheimische Baumart in Deutschland
typisch sind. Diese Studie soll diese Liicke schlieBen und aus gut fundierten Analysen Schlussfolgerungen
fir die praktische Umsetzung in der Saatgutgewinnung in Deutschland sowie zur Aktualisierung der
Regularien im Zusammenhang mit dem Forstvermehrungsgutgesetz (FoVG) ableiten. Ziel ist letztendlich
die Gewinnung von Saatgut, das flir kiinftige Waldgenerationen besser geeignet ist als das derzeit
verfligbare.

Material und Methoden

Charakterisierung der ausgewdhlten Douglasienpopulationen

Zur populationsgenetischen Analyse des Reproduktionsverhaltens wurden Saatguterntebestande
unterschiedlicher GréRe (alle der Kistenvarietat zugehorig, Pseudotsuga menziesii var. menziesii, sog.
grine Douglasie), und Samenplantagen (ebenfalls griine Douglasie) ausgewahlt, wobei die Verfligbarkeit
von Saatgut, moglichst aus einzelbaumweiser Beerntung, gewlinscht war. Ersatzweise wurden auch
Saatgut von Riickstellproben oder Jungpflanzen analysiert, um in jedem Fall Elternschaftsanalysen mit
zwei beprobten Generationen durchfiihren zu kénnen. Bei allen Bestdnden wurden die die Durchmesser
der Altbdume ermittelt sowie mit einem LaserAce 1000 Entfernungsmesser ihre raumlichen Positionen
Uber die Messung von Winkel und Entfernung zueinander . Die raumliche Verteilung wird bendtigt, um
spater Bestaubungsdistanzen berechnen zu kénnen. Die Tabelle 1 fasst die wichtigsten Parameter zu den
zur Analyse ausgewahlten Bestanden zusammen.

Drebkau: Saatguterntebestand, 2008 zugelassen in der Kategorie "Ausgewahlt", kleinster untersuchter
Bestand, der gerade die Mindestanforderungen erfiillt, Mischung mit Kiefer und Fichte, isolierte Lage,
aber eine kleine Gruppe von 8 Douglasien befindet sich in ca. 350-400 m Entfernung, Riickstellproben aus
den Ernten von 2013 und 2014 waren vorhanden, einzelbaumweise Ernte fiir Versuchszwecke von 14
Baumen wurde 2015 durchgefiihrt

Morschen: Saatguterntebestand, 2006 zugelassen in der Kategorie "Geprift", nur noch 78 Baume nach
Windwurf, isolierter Bestand, Mischung mit Buche und Fichte, einzelbaumweise Saatgutproben von 24
Mutterbaumen wahrend der kommerziellen Ernte 2016

Romrod: Saatguterntebestand, 2006 zugelassen in der Kategorie "Gepruft", isolierter Bestand, Mischung
mit Buche, einzelbaumweise Saatgutproben von 34 Mutterbaumen wahrend der kommerziellen Ernte
2016

Chorin: Saatguterntebestand, 1991 zugelassen in der Kategorie "Ausgewahlt", groflter untersuchter
Bestand mit ca. 500 Baumen, gemischt mit Kiefer und tlw. Buche, Riickstellprobe aus der Ernte von 2013
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war vorhanden, wobei 28 Bdume am sudlichen Rand des Bestands beerntet wurden, deshalb wurde die
stdliche Halfte des Bestands beprobt

Voigtsdorf: Samenplantage, zugelassen in der Kategorie "Qualifiziert", mit Klonen der Herkunft Humtulips,
85 Baume beprobt, die zu 16 Klonen gehoren, da Saatgut nicht zur Verfligung stand, wurden Proben von
Jungpflanzen aus einer Aufforstung im Revier Siedenbollentin verwendet

Niederfinow: Samenplantage, 1991 zugelassen in der Kategorie "Qualifiziert", 37 Klone selektiert aus dem
Revier Kiekindemark (Herkunft Humtulips), urspriinglich 365 Pfropflingspflanzen auf 2,2 ha,
einzelbaumweise Ernte von 30 Baumen im Jahr 2014

Tabelle 1: Ubersicht zu analysierten Douglasienbestinden und Samenplantagen

Art des Population GroBe  Anzahl Dichte Ca. Mittl. Anzahl Nachkommen
Bestands (Land) [ha Eltern Alter BHD (cm)
(Jahre)
Drebkau (BB) 0,3 42 140/ha 82 45 283 Samen (172 aus

(20-70) Rickstellproben +

Klei
eine 111 einzelbaumweise)
Ernte-
bestinde  [HVR—_GG—_. 0,7 78 111/ha 88 61 240 Samen
(HE) (26-89) einzelbaumweise
Romrod 0,6 169 281/ha 80 49 310 Samen
GroRe (HE) (17-80) einzelbaumweise
Ernte-
bestinde Chorin 3,5 253 72/ha 80 48 234 Samen aus
(BB) (17-71) Rickstellprobe
Niederfinow 2,2 37 Klone 28 277 Samen
(BB) einzelbaumweise
Samen-
I
plantagen Voigtsdorf 1,0 16 Klone, 52 < 50 Jungpflanzen
(MV) 85 Bdume

Methoden zur Genotypisierung und Datenauswertung

Waihrend der Praparation der Embryonen aus dem Saatgut (sowohl einzelbaumweise geerntet als auch bei
Mischproben) wurde die Anzahl der vollen und hohlen Kérner dokumentiert.

Die DNA-Extraktion aus Nadelproben sowie aus dem praparierten Embryo bei Saatgut erfolgte nach einem
modifizierten ATMAP-Protokoll (DumoLIN et al. 1995). Zur genetischen Charakterisierung der
Elternbestdnde und des Saatguts wurden nukleare Mikrosatelliten eingesetzt, die sich zur Untersuchung
von Bestaubungsverhaltnissen bei vielen Arten bewahrt haben. Fiir Douglasie standen solche Marker zur
Verfligung (SLAVOV et al. 2004, SLAvov et al. 2005b, KRUTOVSKY et al. 2009). Neun der 22 von SLAvVOV et al.
(2004) publizierten Mikrosatelliten-Marker konnten erfolgreich in zwei Multiplex-Sets mit sechs und drei
Markern etabliert werden . Methodische Details wurden bereits publiziert (WoJAcki et al. 2019).

Nach der Erstellung von Genotypentabellen mit allen analysierten Individuen der Eltern- und
Nachkommengeneration der untersuchten Bestande wurden mit Hilfe verschiedener Softwarepakete die
bendtigten Parameter berechnet (Tabelle 2).
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Tabelle 2: Verwendete Software zur Auswertung populationsgenetischer Daten

Ziel Benutzte Software Literatur
Beurteilung der Markerqualitat CERVUS KALINOWSKI et al. (2007)
Elternschaftsanalysen COLONY WANG (2004), WANG und SANTURE (2009), JONES und

WANG (2010), WANG (2013)

Parameter zur Charakterisierung GenAlex, COLONY PEAKALL und SMOUSE (2012)
der genetischen Diversitat

Abstammungsdiagramme Pedigree Viewer KINGHORN und KINGHORN (2015)

Ergebnisse

Beurteilung der Markerqualitiit

Bei den im Jahr 2004 von Slavov entwickelten Mikrosatellitenmarkern fir die Douglasie handelt es sich um
,Marker der 1. Generation”, die sich zwar durch eine groRe Anzahl von Allelen auszeichnen, aber auch
grolRe Fragmentlangenbereiche besitzen. Dadurch sind sie grundsatzlich weniger multiplexgeeignet und
anfallig fur Alleldropouts im langen Fragmentbereich. Wie sich zudem herausgestellt hat, besitzen viele
dieser Marker zahlreiche out-of-ladder-Allele und teilweise ausgepragte Stotterbanden, was eine korrekte
Allelidentifizierung erschwert.

Die hohe Variabilitit der verwendeten Markerkombination und ihre sehr gute Eignung fir
Elternschaftsanalysen zeigt sich in den berechneten Ausschlusswahrscheinlichkeiten bei der
Identifizierung von Elternpaaren in vier analysierten Douglasienerntebestianden, die zwischen 1,8 * 107"
und 9,6 * 107 liegen. Die ermittelten geringen Fehlerraten zwischen 0,018 und 0,031 basierend auf den
Elternschaftsanalysen zeigen, dass eine Auswertung auch schwieriger Marker zuverlassig moglich ist.

Saatgutqualitdt

In Tabelle 3 werden die mittleren Hohlkornanteile der einzelnen analysierten Saatgutpartien dargestellt.
Die Abbildung 1 zeigt die Abhangigkeit des mittleren Hohlkornanteils in nicht gereinigten Saatgutproben in
Abhadngigkeit von der Populationsgréfle der Elterngeneration. Bei zunehmender PopulationsgrofRe sinkt
der Hohlkornanteil im Saatgut deutlich ab. Der Zusammenhang zur Selbstungsrate und zum insgesamt
vorhandenen Pollen und seiner Durchmischung wird spater dargestellt. Abweichend mit einem deutlich
unter der Kurve liegenden Hohlkornanteil liegt die Saatgutprobe aus der Samenplantage Niederfinow.
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Tabelle 3: Hohlkornanteil von nicht gereinigten Saatgutproben

Population Ernte- Anzahl Anzahl Mittl. Anmerkung
jahr beernteter praparierte Hohlkorn-anteil
Eltern Samen
Drebkau (BB) 2014 185 46 % Rickstellprobe
Drebkau (BB) 2015 14 263 41 % (0-100) Einzelbaumweise
Drebkau (BB) 2015 8 179 67 % (17-100) Kleine Gruppe

ca. 350-400 entfernt
vom Erntebestand

Morschen (HE) 2016 24 736 26 % (0-97) Einzelbaumweise
Romrod (HE) 2016 34 528 17 % (0-97) Einzelbaumweise
SP Niederfinow (BB) 2014 32 435 16 % (0-52) Einzelbaumweise
100%

T 80%

c

£ .

2 60%

=

:'o: \

= 40%

5 y =0,6206¢0:008x

g 0% * R?=0,9219

] T
0% T T T T T T T T 1
0 20 40 60 80 100 120 140 160 180
BestandesgroBe (Anzahl Altbdume)

Abbildung 1: Mittlerer Hohlkornanteil in nicht gereinigten Saatgutproben von Douglasienpopulationen
unterschiedlicher GroRe (rot: Saatguterntebestande und beerntete kleine Gruppe, griin: Samenplantage
mit 37 Klonen)

Genetische Diversitiit in der Eltern- und Nachkommengeneration

Die Tabelle 4 gibt einen Uberblick iiber einige Parameter der genetischen Diversitat als Mittelwerte (iber
die 9 untersuchten Mikrosatellitenmarker.

Es wird deutlich, dass bei allen vier Saatguterntebestanden ein Verlust an genetischer Diversitdt im
Saatgut im Vergleich zur Elterngeneration zu verzeichnen ist, wenn die mittlere oder die effektive Anzahl
der Allele betrachtet wird. Die beobachtete und erwartete Heterozygotie bleiben als Charakteristikum der
verwendeten Marker Uber die beiden analysierten Generationen hinweg weitgehend konstant. Eine
Ausnahme bildet hier der kleinste Erntebestand Drebkau, bei dem durch einen hohen Selbstungsanteil im
Saatgut (s. u.) die beobachtete Heterozygotie ebenfalls abnimmt.
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Bei Saatgut aus der Samenplantage Niederfinow dagegen ist keine Abnahme bei der Anzahl der Allele und
nur ein leichter Riickgang bei der effektiven Allelanzahl zu verzeichnen. Fir die Samenplantage Voigtsdorf
stand nur die sehr begrenzte Anzahl von weniger als 50 Individuen aus der Nachkommengeneration zur
Verfligung. Auf eine Kalkulation populationsgenetischer Parameter wurde deshalb verzichtet.

Tabelle 4: Mittelwerte populationsgenetischer Parameter der Eltern bzw. Nachkommen von 5 Populationen fiir 9
Marker. N= Probenanzahl, A= Anzahl verschiedener Allele, Ae= Anzahl effektiver Allele, Ho= beobachtete
Heterozygotie, He= erwartete Heterozygotie.

Populationsgenetische Parameter

Population Generation N A Ae Ho He

Bestdande Drebkau Eltern 42 26,1 16,2 0,69 0,93
unterschiedlicher

Grole Nachkommen 283 23,3 9,8 0,61 0,89

Morschen Eltern 78 33,3 16,8 0,69 0,93

Nachkommen 240 31,7 14,2 0,70 0,92

Romrod Eltern 169 39,8 15,2 0,67 0,93

Nachkommen 310 30,1 12,6 0,68 0,92

Chorin Eltern 253 39,7 16,8 0,63 0,93

Nachkommen 234 30,1 12,4 0,63 0,91

Samenplantage Niederfinow Eltern 37 23,2 13,5 0,65 0,92

Nachkommen 277 24,7 11,9 0,66 0,91

Ergebnisse der Elternschaftsanalysen

Von vier unterschiedlich groflen Saatguterntebestanden und zwei Samenplantagen wurden jeweils die
Eltern- und die Nachkommengeneration genotypisiert, um Elternschaftsanalysen zur Rekonstruktion der
Bestdubungsverhaltnisse durchzufiihren. Dabei wurde die Software COLONY eingesetzt, die sich als am
leistungsfahigsten erwiesen hat, wenn es um die Berlicksichtigung von Nullallelen und evtl.
Genotypisierungsfehlern handelt. Bei der Wiederholung der Analysen mit verschiedenen random seeds
zeigte sich eine gute Ubereinstimmung der Ergebnisse und damit eine zuverlissige Datenanalyse, die auf
ausreichend grofRen Stichproben und ausreichender Markervariabilitat beruht.

Im Ergebnis der Elternschaftsanalyse (Tabelle 5) kann festgestellt werden, dass der Selbstungsanteil im
Saatgut mit steigender BestandesgrofRe von 13 % auf 1 % abnimmt. Bei den weitgehend isolierten
Bestdnden Drebkau, Morschen und Romrod betragt der Anteil an Fremdpollen an der Betdaubung
zwischen 11 und 18 %. Die 8 beprobten Baume der kleinen Gruppe in der Ndahe des Bestandes Drebkau
haben nicht zur Bestdubung beigetragen. Bei der Population Chorin wurden 31 % ,,Fremdpollen” ermittelt,
wobei dieser Pollen wahrscheinlich groRtenteils aus der nordlichen, nicht beprobten Halfte des Bestandes
stammt.
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Bei der Elternschaftsanalyse des Saatguts aus der Plantage Niederfinow zeigt sich ein weitgehend mit den
Erwartungen Ubereinstimmendes Ergebnis, wobei der (iberwiegende Teil der Nachkommen aus
Bestdubungen innerhalb der Plantage stammt und der Selbstungsanteil sehr gering ist (Tabelle 5).

Tabelle 5: Ergebnisse der Elternschaftsanalysen von vier Douglasien-Saatguterntebestanden
unterschiedlicher GrofRe und einer Samenplantage

. . SP Nieder-

Population Drebkau Morschen Romrod Chorin . 1eger
finow
Anzahl Eltern/Klone 42 78 169 253 37
Anzahl analysierter Nachkommen 283 240 310 234 286
Nachkommen mit zugeordnetem 273 237 303 216 280
Elternpaar p>0,95 (96,6 %) (98,8 %) (97,6 %) (92,3 %) (97,9 %)
Fremdbestaubte Nachkommen, 215 201 238 158 193
beide Eltern im Bestand (76,1 %) (83,9 %) (76,9 %) (67,5 %) (67,5 %)
Fremdbestdaubte Nachkommen, 32 27 55 73 79
Pollen von auRRerhalb des Bestands (11,3 %) (11,3 %) (17,7 %) (31,2 %) (27,7 %)
Nachkommen aus Selbstung 36 12 17 3 5
(12,7 %) (5,0 %) (5,6 %) (1,3 %) (1,8 %)

Anzahl reproduktiv erfolgreicher 27 52 80 83 32
Eltern im Bestand
Geschatzte Anzahl Bestauber von 4 18 22 26 11

aulerhalb des Bestands

Bestdubungsdistanz (Median), 17,3 m 25,6 m 13,0m 29,3 m -
ohne Selbstungen

Die Mediane der Bestdaubungsdistanzen fir die vier analysierten Saatguterntebestiande liegen zwischen 13
und 30 Metern. Je nach Bestand stammen 54 — 90 % der Pollenbeitrage aus einem Umkreis von 50 m um
den Mutterbaum (Selbstungen sind hier nicht beriicksichtigt). Die Mediane der Bestaubungsdistanzen
(kein Mittelwerte wegen leptokurtischer Verteilung) verhalten sich umgekehrt proportional zur
Bestandesdichte mit einem Korrelationskoeffizienten von r = - 0,9. In dichten Bestanden sind die
Bestdubungsdistanzen deutlich kleiner als in aufgelockerten oder mit Mischbaumarten durchsetzen
Bestdnden. Bestdubungen finden Uberwiegend von benachbarten Pollenspendern statt, mehr oder
weniger unabhangig davon, wie weit diese durchschnittlich entfernt sind. Zu groRe Entfernungen jedoch
flhren zur relativen Isolation, und damit sind erhéhte Selbstungsanteile zu erwarten.

Eine graphische Darstellung der Ergebnisse von Elternschaftsanalysen als Abstammungsdiagramm wird in
Abbildung 2 gezeigt. Dabei befinden sich in der oberen Zeile die Baume der Elterngeneration und in der
unteren Zeile die untersuchten Nachkommen. Jeder Nachkomme ist durch 2 Linien mit der
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Elterngeneration verbunden. Eine rote Linie steht fiir die mitterliche Abstammung und eine blaue Linie
fir die vaterliche (sichere Unterscheidung der Geschlechter nur bei bekannter Mutter bei
einzelbaumweiser Beerntung). Eine griine Linie symbolisiert Selbstung. Es wird deutlich, dass fir das
Beispiel des Bestandes Drebkau wenige Elternbdume sehr grolRe Anteile zur Nachkommenschaft
beitragen, wahrend die Mehrzahl der Elternbdaume genetisch nur wenig in der Nachkommenschaft
reprasentiert ist. Besonders hervorzuheben ist der groRe Anteil des Baums Al an der Nachkommenschaft
(Abb.3). Dieser Baum hat den gréBRten Durchmessser (67 cm) aller Douglasien dieses Bestandes und die
grofSte Krone. Bei der einzelbaumweisen Beerntung zeigte er einen Hohlkornanteil von 47 % und in den
insgesamt analysierten Vollkérnern eine Selbstungsrate von 30 %. Offensichtlich hat dieser Baum in den
untersuchten Samenjahren eine so starke Pollenwolke ausgebildet, dass andere Bestduber wenig
konkurrenzfahig waren.

Bei den anderen drei untersuchten Bestdnden sind die genetischen Beitrdge der Einzelbdume zur
Nachkommenschaft mit zunehmender Bestandesgroe ausgewogener, und sowohl Hohlkornanteil als
auch Selbstungsrate nehmen deutlich ab.

Das Abstammungsdiagramm (Abbildung 4) der analysierten Nachkommen der Samenplantage
Niederfinow zeigt, dass im einzelklonweise geernteten Saatgut einheitlich groRe weibliche Beitrage
vorliegen, jedoch deutlich unterschiedlich groRe Pollenbeitrage der Elternklone zu verzeichnen sind.
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Abbildung 2: Abstammungsdiagramm im Saatguterntebestand Drebkau: Abstammung der meisten Samen
von nur sehr wenigen Eltern
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Abbildung 3: Abstammungsdiagramm im Saatguterntebestand Drebkau: Ausschnitt der
Nachkommenschaft von Baum Al
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Abbildung 4: Abstammungsdiagramm der Samenplantage Niederfinow: einzelklonweise geerntetes
Saatgut zeigt einheitlich groRe weibliche Beitrage im Saatgut, jedoch deutlich unterschiedlich grol3e

Pollenbeitrage der Elternklone

Schlussfolgerungen

Die Anzahl der Elternbdume, die genetisch zur Nachkommenschaft beitragt und die mehr oder weniger
ausgewogenen Anteile dieser einzelnen Eltern haben einen groRen Einfluss auf die genetische Diversitat in
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der Nachkommenschaft. Die in der Populationsgenetik liblichen Mittelwerte von Parametern, die lber die
einzelnen Marker hinweg berechnet werden (Tabelle 4) kénnen hier nur einen Teil der Informationen
liefern.

Die Abbildung 5 fasst alle ermittelten Parameter zusammen und bezieht zusatzlich die sog. effektive
PopulationsgroRe mit ein. Auf der x-Achse ist die Anzahl der Baume des Elternbestands dargestellt, die
hier die Werte 42, 78, 169 und 253 fiir die vier untersuchten Bestande annimmt. Auf der y-Achse sind die
Parameter der jeweiligen Nachkommenschaften aufgetragen. In rot dargestellt sind
Qualitatseigenschaften des Saatguts als Vollkornanteil und als Fremdbefruchtungsanteil. Sie nehmen mit
steigender GroRe des Elternbestands zu. Mit blauen Symbolen werden die Mittelwerte der
populationsgenetischen Parameter verdeutlicht, die nur vom kleinsten Bestand mit 42 Baumen zum
nachsten mit 78 Bdumen zunehmen und dann ein Plateau erreicht haben. Die effektiven
PopulationsgréRen (schwarze Symbole) im Saatgut berlicksichtigen die Verwandtschaftsbeziehungen der
Nachkommenschaftsindividuen untereinander. Je weniger Eltern zum Saatgut beitragen und je
ungleichmaRiger deren Anteile verteilt sind, desto enger ist die Verwandtschaft und damit sinkt die
effektive PopulationsgrofRe. Dieser Parameter ist zusatzlich zu den Mittelwerten wie Anzahl der Allele oder
Heterozygotie zu betrachten und erreicht ein Plateau erst beim dritten Bestand mit 169 Altbdumen.

100

—a— Ne random

—@— Ne nonrandom

—— Ne demographisch

= <%= Beob. Heterozygotie %

=A== Erwart. Heterozygotie %
= @= Allele/Locus

- @@= Effektive Allele

== Fremdbestaubungsrate %
=@— Vollkornanteil %

Diversitatsparameter im Saatgut
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0 T T T T 1
0 50 100 150 200 250

BestandesgroBe (Anzahl Altbaume)

Abbildung 5: Zusammenfassende Darstellung der Saatguteigenschaften (y-Achse) in Abhangigkeit von der
GrolRe des Elternbestands (x-Achse) bei vier untersuchten Douglasienbestanden, detaillierte Erklarungen
im Text

Die bisher vorliegenden Daten zu Elternschaftsanalysen in Douglasiensamenplantagen sind noch zu
lickenhaft, um schon gut fundierte Schlussfolgerungen fiir die Anlage zukiinftiger Plantagen abzuleiten.
Weitere Untersuchungen sind durchgefiihrt worden und werden derzeit noch ausgewertet.

Als vorlaufiges Ergebnis kann festgestellt werden, dass trotz geringer Klonzahl (kleiner als beim kleinsten
untersuchten Erntebestand) insgesamt eine gréRere Pollenproduktion stattfindet und durch die
wiederholte und randomisierte Anordnung der Klone auf der Flache eine viel bessere Durchmischung
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stattfindet. Zu grofl3e lokale Pollenwolken eines einzigen Klons werden so eher vermieden und damit sinkt
auch die Wahrscheinlichkeit der Selbstbestaubung.

Mit einer relativ gleichmaligen Beerntung aller Plantagenklone kann eine gut ausgewogene Verteilung der
mitterlichen genetischen Beitrage angestrebt werden. Die Pollenbeitrdge variieren erwartungsgemald
starker.

Empfehlungen zur Aktualisierung der Anforderungen fiir die Zulassung von
Saatguterntebestianden in Deutschland

Aus dem Vergleich und der Bewertung der Analyseergebnisse von unterschiedlich grofRen
Saatguterntebestdnden und Samenplantagen lassen sich folgende wesentliche Empfehlungen ableiten:

Zugelassene Saatguterntebestidnde der Douglasie sollen aus mindestens 100 Altbaumen bestehen.

e Die Saatgutqualitdt (Vollkornanteil, Fremdbefruchtungsanteil) nimmt mit steigender
Bestandesgrofie zu.

e Die ermittelten Parameter der genetischen Diversitit nehmen ebenfalls mit steigender
BestandesgroBe zu, wobei ein Plateau erst bei Bestanden mit deutlich mehr als 100 Altbdumen
erreicht wird.

e Die Mindestzahl von 100 reproduktionsfahigen Baumen zur Zulassung als Erntebestand ware ein
Kompromiss aus dem Vorteil, den in Deutschland produziertes Saatgut bieten konnte, welches
wahrscheinlich schon einen gewissen Anpassungsprozess durchlaufen hat, und einem
Mindestmall an Qualitdt und genetischer Diversitdt, um ein Anpassungspotential zu erhalten.
Diese Mindestzahl als Zulassungskriterium ist aus populationsgenetischer Sicht generell fiir
bestandesbildende und windbestdaubte Baumarten zu empfehlen. Bei einheimischen Baumarten
durfte das Erreichen dieser Mindestzahl kein Problem darstellen, bei anderen fremdlandischen
Baumarten ware dieses aber ebenso zu berlicksichtigen.

Zugelassene Douglasien-Saatguterntebestande sollen eine wirkliche Bestaubungseinheit bilden, d. h. sie
diirfen nicht fragmentiert sein.

e Die ermittelten Bestdubungsdistanzen zeigen, dass der iberwiegende Anteil des bestdubenden
Pollens aus unmittelbarer Ndhe kommt und dass die Anteile an Bestdubungen von aulRerhalb des
Bestands (fremdlandische Baumart mit ca. 2 % Waldanteil) relativ gering sind. Im Mittel kommen
75 % des Pollens aus einem Umkreis von 50 m um den Mutterbaum.

e Die Zusammenfassung von bis zu 200 m voneinander getrennten Populationen, die allein nicht die
Zulassungskriterien erfiillen wiirden, zu einer Ernteeinheit ist nicht zu empfehlen.

Bei Samenplantagen, die aus selektierten Klonen bestehen und die in mehrfacher Wiederholung auf
groBerer Flache angepflanzt sind, gelten andere Kriterien als bei Erntebestanden.

e Die Mindestzahl kann hier deutlich geringer sein als 100 Klone, da hier insgesamt groRere
Pollenmengen produziert werden und durch die randomisierte Anordnung auf der Flache eine viel
bessere Durchmischung stattfindet. Bei der Beerntung soll auf eine ausgewogene Beerntung aller
Plantagenklone geachtet werden.
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