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Flatterulme

Flatterulme - Herkunftsempfehlun-

gen und Verbesserung der Erntebasis

Durch die Folgen des Klimawandels kommt es bei vielen heimischen Baumarten zunehmend zu
starken Trockenschiden und einer Ausbreitung von Schadorganismen. Viele Baumarten, die

anfangs als mogliche Ersatzbaumarten eingestuft wurden, erweisen sich als anfallig fur bestimmte

Krankheiten oder Stressfaktoren und kénnen bei der Begrindung von neuen Kulturen kaum
beriicksichtigt werden. Um die Baumartenpalette zu erweitern und das Risiko zu verteilen,
werden zunehmend auch seltene heimische Baumarten diskutiert — wie z. B. die Flatterulme.

TEXT: MUHIDIN SEHO, EVA CREMER, BERNHARD RAU, DARIUS KAVALIAUSKAS, BARBARA FUSSI

ei der Sicherung und Nutzung forst-

licher Genressourcen in Bayern wird
ein besonderer Fokus auf seltene
autochthone Baumarten gelegt. Gerade
bei diesen Baumarten sollte das Augen-
merk auf die Verwendung von geeigne-
tem Vermehrungsgut aus Bestdnden mit
einer hohen Anpassungsfahigkeit
gerichtet werden.

Das Projekt P34 -  Erarbeitung von
Herkunftsempfehlungen und Verbesse-
rung der Erntebasis fiir Feldahorn, Flat-
terulme, Speierling und Eibe in Bayern
auf genetischer Grundlage“ hat das Ziel,
die Versorgung mit geeignetem forstli-
chem Vermehrungsgut bei den vier Pro-
jekt-Baumarten sicherzustellen und die
Erhaltung der forstlichen Genressourcen
zu fordern. Die heimischen Ulmenar-
ten unterliegen nicht dem Forstvermeh-
rungsgutgesetz (FoVG). Deswegen sind
die Erzeugung und das Inverkehrbrin-
gen von Pflanzen und Saatgut nicht ab-
schlieBend geregelt (4). Das angebotene
Pflanzenmaterial kann aus unbekannten
Quellen stammen mit der Gefahr, dass
bei der Beerntung nicht auf die tiblichen
Qualitéts- und Vitalitdtsmerkmale sowie
auf eine ausreichende Anzahl der beern-
teten Baume geachtet wurde.

Durch die Festlegung von Saatgutbe-
standen analog zu den Baumarten, die
dem FoVG unterliegen, wird die Ernte-
basis fiir die vier in diesem Projekt be-
arbeiteten Baumarten verbessert. Die
Versorgung der Waldbesitzer mit geeig-
netem forstlichen Vermehrungsgut sel-
tener heimischer Baumarten fiir kiinst-
liche VerjiingungsmaBnahmen ist eine
Grundvoraussetzung fiir eine erfolgrei-
che Einbringung dieser Baumarten. Die
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Abb. 1: Verbreitung der Flatterulme in Europa

Erfassung und Neubewertung von Vor-
kommen in den natiirlichen Hauptver-
breitungsgebieten und der Vergleich der
verschiedenen Populationen unterei-
nander ermoglichen die Erstellung von
sogenannten genetischen Landkarten.
Dafiir erfolgten eine phanotypische Aus-
wahl von potenziellen Erntebestdanden,
die Beprobung und genetische Charak-
terisierung dieser Vorkommen und die
Ausweisung von moglichen Herkunfts-
gebieten anhand von rdumlich-geneti-
schen Strukturen. Wichtige Kriterien fiir
diese Auswahl waren die Qualitat und
Vitalitdt sowie eine ausreichende Anzahl
an beerntbaren Biumen. In einem weite-
ren Schritt wird die Auswahl von Gener-
haltungsbestdnden und die Anlage von
Samenplantagen (Beispiele: Speierling,
Eibe, Flatterulme) ausgearbeitet, um ei-
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»

»

»

Schneller
UBERBLICK

Im Rahmen des Projekts P34 wurden
18 Flatterulmenpopulationenin Bayern
genotypisiert

Die beobachtete genetische Differen-
zierung zwischen diesen Populationen
war stark und signifikant

Die geografische Gliederung war
jedoch nicht so eindeutig, was sich
durch die ausgepragte Okologie der euro-
paischen Flatterulme erkléren lasst

Fiir die Flatterulme werden mogliche
Ernte- und Erhaltungsbesténde vorge-
schlagen

Zu den bereits vorhandenen Popula-
tionen wird der Aufbau von Samenplan-
tagen eingeleitet

Quelle: M. Seho nach Cadullo et al. [2]
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nerseits wertvolle Genressourcen zu si-
chern und andererseits hochwertiges
Saatgut bereitzustellen.

Die Ulmenarten

Alle drei Ulmenarten (Berg-, Feld- und
Flatterulme) weisen in Mitteleuropa ein
groBes natiirliches Verbreitungsgebiet
auf und decken unterschiedliche Stand-
orts- und Umweltbedingungen ab.

Die Flatterulme (Ulmus laevis) hat
ein groBes natiirliches Verbreitungs-
gebiet in Europa, von den Pyrenden im
Westen bis zu ihrer dstlichen Verbrei-
tungsgrenze, dem Ural. In Nord-Siid-
Richtung erstreckt sie sich vom siidli-
chen Ende Finnlands bis in den Norden
von Griechenland (Abb. 1). Das Haupt-
verbreitungsgebiet befindet sich in den
gemaBigt-kontinentalen eichenreichen
Laubwéldern der Tieflagen Osteuropas,
wo sie sehr hdufig und auch in groBe-
ren Gruppen zu finden ist [1, 13].

In Bayern ist die Flatterulme rela-
tiv selten. Sie kommt von den nordli-
chen Bereichen Unterfrankens bis zum
Voralpenland vor. Dort und in den Mit-
telgebirgen steigt sie aber nicht ho-
her als 600 m {i. NN [1, 13]. Sie ist eine
typische Mischbaumart sommerwar-
mer Lagen entlang groBerer Fllisse wie
Main, Rhein oder Donau. Dort kommt
sie in Au- und Bruchwildern einzeln
und in kleinen Gruppen vor. Wegen ih-
rer vergleichsweise geringeren Nahr-
stoffanspriiche kann sie auch leichte
Sandboden oder Niedermoore besie-
deln. Dazu kann sie auf Gleyboden mit
ihrem ausgepragtem Senker-/Herz-
wurzelsystem als Halbschattbaumart
eine hohe Konkurrenzkraft entwickeln
und bis zu 40 m hoch werden [1]. Der
Flatterulmensamen bendtigt viel Feuch-
tigkeit und Rohbodenverhaltnisse zum
Keimen [4].

Mogliche Gefihrdung

Eine potenzielle Gefahr fiir die heimi-
schen Ulmenarten stellt das Ulmenster-
ben dar, verursacht durch den Pilz
Ophiostoma novo-ulmi, der in den
1930er- und 1970er-Jahren in zwei Wel-
len vor allem Berg- und Feldulmen stark
dezimiert hat. Die Flatterulme ist nach
zahlreichen Feldbeobachtungen aus
ganz Europa weniger anféllig fiir diesen
Pilz [14]. Das liegt zum einen an der
Praferenz der Vektoren, namentlich

,,Bei einer Beriick-
sichtigung der
Flatterulme bei
Waldumbaumaf3-
nahmen sollten die
Gewinnung und die
Verwendung von
geeignetem
Vermehrungsgut
eine zentrale

Rolle spielen.

MUHIDIN SEHO

einiger Ulmensplintkaferarten. Diese
fliegen bevorzugt die beiden anderen
Ulmenarten an, da die Flatterulme auf-
grund ihrer Rindenstruktur und ihrer
Rindeninhaltsstoffe zundchst gemieden
wird. Zum anderen besitzt sie eine
gewisse Resistenz gegeniiber dem Pilz,
die variieren kann und mit dem Alter
zunimmt [13].

Trotzdem wére es waldbaulich ris-
kant, alle drei Ulmenarten in einem Be-
stand zu fiihren. Die Gefahr, dass bei
starken Ausbriichen die Krankheit von
benachbarten Feld- und Bergulmen
auch auf die Flatterulme iibergreift, ist
nicht ausgeschlossen [10, 15].

Abb. 2: Flatterulme am Mainufer bei Schweinfurt
mit welken Blattern

Foto: B. Rau

Artunterscheidung

Morphologische Differenzierung

Bei der Berg- und Feldulme kommt es zur
Uberschneidung von Merkmalen und der
Ausprigung von natlirlichen Hybriden,
wodurch eine Klare Differenzierung
schwierig ist. Bei der Flatterulme sind ein
Kklares Unterscheidungsmerkmal die Knos-
pen. Diese zeigen sich bei der Flatterulme
spitzkegelig und ,geringelt”, hervorgeru-
fen durch eine hellbraune Einfirbung an
den Schuppenrandern. Die graue Borke ist
relativ diinn und glatt mit einer leichten
Langsrissigkeit, wobei sich die Rinden-
schuppen konkav nach auBen aufwolben
konnen. Die duBeren Blattnerven verzwei-
gen sich zum Blattrand hin nur selten, und
dann nur im unteren Drittel des Blattes. So
gut man die Flatterulme phanotypisch von
den anderen beiden Ulmen unterscheiden
kann, so gut kann man sie auch genoty-
pisch voneinander trennen.

Ulmus laevis steht der Amerikani-
schen Ulme (Ulmus americana) gene-
tisch ndher und bildet mit ihr eine ei-
gene Verwandtschaftsgruppe (Sektion
Blepharocarpus) [13].

Genetische Differenzierung

Fiir die Auswahl geeigneter Vorkommen
ist eine eindeutige Artbestimmung not-
wendig. Die Extraktion der DNA erfolgte
aus Blattern nach der CTAB-Methode [5].
Die genetischen Marker zur Art-
identifizierung der Flatterulme wurden im
Labor des Bayerischen Amts fiir Waldgene-
tik (AWG) etabliert. In einem ersten Schritt
wurden 178 Proben (130 Flatterulmen aus
drei Bestanden, 24 Bergulmen einer
Samenplantage, 24 Feldulmen aus einem
Bestand) mittels 17 Kernmikrosatelliten-
marker aus bereits existierenden Daten-
banken getestet [3, 21, 22]. Elf davon kon-
nen fiir die Charakterisierung der
Flatterulmenbestdnde und neun fiir die
Artbestimmung verwendet werden. Mit-
hilfe der Software STRUCTURE 2.3.4
wurde eine Bayes’sche Clusteranalyse der
fiinf Ulmenvorkommen durchgefiihrt und
mittels der Software CLUMPAK dargestellt
[6,7, 10, 19]. Die Ergebnisse zeigten ein-
deutig zwei Cluster. Ein Cluster wird von
den Berg- und Feldulmen (orange Felder,
Abb. 3) und ein zweites Cluster von den
Flatterulmen (blaue Felder) gebildet. Somit
kann die Flatterulme genetisch eindeutig
bestimmt werden. Die Berg- und Feldulme
sind ndher miteinander verwandt und wer-
den bei der Annahme von zwei Genpools

: AFZ
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Abb. 3: Clusteranalyse zur Artbestimmung mittels genetischer Marker (1 - Bergulmen-Samenplantage; 2 - Feldulme Landshut; 3 — Flatterulme 9 Offingen; 4 -
Flatterulme 17 Frankenwinheim; 5 — Flatterulme 3 Surheim); orange: Genpool Berg- und Feldulme; blau: Genpool Flatterulme

einem gemeinsamen Genpool zugeordnet.
Fiir die Unterscheidung dieser beiden
Arten sind zusitzliche Genmarker notwen-
dig. Die phanotypisch und genetisch als
Flatterulmen eingestuften Proben werden
in weiterer Folge fiir die Charakterisierung
der ausgewahlten Vorkommen verwendet.
Zusétzlich konnen die Marker im Rahmen
der Herkunftskontrolle zur Artbestim-
mung verwendet werden.

Kartierung der Vorkommen
und phinotypische Bewertung
in Bayern

Die Hauptverbreitungsgebiete der Flatter-
ulme in Bayern befinden sich entlang des
Mains zwischen Niirnberg und Schwein-

furt, entlang der Donau und der Isar. Es
finden sich auch einzelne bis truppweise
Vorkommen an den Voralpenfliissen und
den weiteren Zufliissen zur Donau, Reg-
nitz, Pegnitz und Main. Die bevorzugten
Standorte der Flatterulme sind grundwas-
serbeeinflusste Boden, Auenboden und an-
moorige Boden. Die Flatterulme kann auf
sehr vielen Standorten in Bayern angebaut
werden, besonders auch auf schwierigen
Boden wie Gleye oder Pseudogleye.

In den Hauptvorkommensgebieten der
Flatterulme fanden auch die meisten Be-
probungen statt. Zudem konnten in eini-
gen Randgebieten (Voralpenland, Fréan-
kischer Keuper/Ries, Bayerischer Wald)
ebenfalls groBere Populationen ausfindig
gemacht werden. Es waren meist mehr

A
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Abb. &: Verbreitung der Flatterulme entlang der FlieBgewasser in Bayern. Die GréBe der Kreise reprasentiert

die GroBe der Population.
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Quelle: Bayerisches Landesamt fur Umwelt, www.Ifu.bayern.de

Individuen zu finden, als zuvor erwartet
wurden oder dokumentiert waren. Eine
Ursache dafiir konnte sein, dass die Flat-
terulme, vor allem in der Jugend und we-
gen ihrer Seltenheit, leicht ibersehen
oder verwechselt wird [13].

Als typische Baumart der Alno-Ulmi-
on-Gesellschaft kommt Ulmus laevis auf
den grundwasserbeeinflussten Boden mit
periodischen Uberschwemmungen vor.
Hier hat sie eine starke Konkurrenzkraft,
auch wegen ihrer Fahigkeit, lange Phasen
von Uberflutungen iiber 100 Tage zu er-
tragen [14]. Sie bildet dann auch héaufiger
Brettwurzeln aus, die ihr und dem Bestan-
desgefiige zusitzliche Stabilitdt verleihen.

Nach Hochwasserereignissen herrschen
diese speziellen Rohbodensituationen, die
die Flatterulmensamen zum Keimen beno-
tigen (,Katastrophenkeimer“) [13]. Durch
Verbauungen, Begradigungen oder wei-
tere Storungen gehen diese wichtigen
Standortbedingungen verloren und somit
auch die Moglichkeiten fiir die Flatterul-
me, sich zu verjlingen und zu verbreiten.

Im Rahmen des Projekts P34 wurden
18 groBere Flatterulmenvorkommen in
Bayern ausgewahlt und genetisch ana-
lysiert. Um eine sogenannte genetische
Landkarte zu erstellen und fiir nachfol-
gende Bewertungen eine gute Grund-
lage zu schaffen, wurden im Hauptver-
breitungsgebiet in Abhangigkeit von der
FlachengroBe rasterformig und reprasen-
tativ Beprobungen durchgefiihrt (Abb. 4).
Die genetische Analyse kann Aussagen
dariiber treffen, ob sich bestimmte Vor-
kommen als Erntebesténde oder auch als
Generhaltungsbestiande eignen. Deshalb
kamen bei der Vorauswahl der Bestande
folgende Auswahlkriterien zum Einsatz:

« Die Ulmen sollten eine gute bis sehr gute
Vitalitdt und Qualitdt aufweisen.

« Es sollten wenigstens 20 Individuen vor-
handen sein; je mehr reproduzierende
Bdiume vorhanden sind, desto mehr gene-
tische Kombinationsmaoglichkeiten erge-
ben sich.

« Eine ausreichende Fruktifikation ist
bereits erreicht (Alter, Dimension, Kro-

nengréfe).

Quelle: M. Seho
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* Eine gute Erschlieffung und Beerntbarkeit
des Bestandes ist gegeben.

* Der Abstand zu schlecht veranlagten
Individuen sollte mehr als 400 m betra-
gen.

+ Die Vorkommen sollten autochthon oder
bekannten Ursprungs sein.

Es sollten nach Moglichkeit 50
Baume ausgewdahlt werden, wodurch
sich eine gute Absicherung der Aus-
sagen ergibt.

Genetische Ausstattung

Studien zur genetischen Variation der
Flatterulme liber ganz Europa zeigen
eine verhaltnismaBig geringe genetische
Variation auf [20]. Die durchgefiihrten
Laboranalysen in Bayern zeigen bei den
untersuchten Populationen ebenfalls
eine geringe genetische Vielfalt. Die
Anzahl der Allele (Na) schwankte zwi-
schen 2 (Population ,2-Eitting*) und
3,83 (Population ,,1- Ernsgaden®). Die
Anzahl der effektiven Allele (Ne)
schwankte zwischen 1,60 (Population
»2-Eitting“) und 2,11 (Population
17-Frankenwinheim) mit einem Gesamt-
mittelwert von Ne = 1,77. Die Heterozy-
gotie (He) war in allen untersuchten
Populationen ebenfalls nicht sehr hoch
(Mittelwert = 0,34). Die allelische Viel-
falt (Ar) schwankte zwischen 1,94

Beprobte Vorkommen in Bayern

(Population 2-Eitting) und 3,54 (Popula-
tion 1-Ernsgaden). Insgesamt waren 15
Privatallele vorhanden, die sich {iber die
Populationen verteilten. Die hochste
Anzahl an privaten Allelen wurde in den
Populationen 17-Frankenwinheim
(Npriv = 4) und 1-Ernsgaden (Npriv =
3) identifiziert (Tab. 2). Der Inzuchtkoef-
fizient (FIS) variierte von -0,246 (Popula-
tion 5-Grafrath) bis 0,113 (Population
3-Surheim) (Tab. 2).

Raumlich-genetische Strukturen
und die Ausweisung moglicher
Erntebestinde

Die Analyse der molekularen Varianz
(AMOVA) zeigte, dass 89 % der gesamten
genetischen Variation innerhalb der Popu-
lationen und 11 % zwischen den Populatio-
nen zu finden waren. Vergleicht man die-
sen Wert mit Werten von untersuchten
Populationen der Hauptbaumarten, ist der
Wert fast doppelt so hoch und kann als ers-
ter Hinweis fiir eine Isolierung der einzel-
nen Populationen gewertet werden. Die
Bayes’sche Clusteranalyse mit der Soft-
ware STRUCTURE ergab eine mogliche
Struktur von vier genetischen Clustern
(hochstes Delta K von 6,5 lag bei K = 4,
was auf vier genetische Gruppen hinweist)
innerhalb der untersuchten Flatterulmen-
populationen in Bayern (Abb. 6). Dabei
sind zwei groBere Cluster (Main und

Tab. 1: Die beprobten Flatterulmenvorkommen in Bayern

1 Ernsgaden 31 200
2 Eitting 0.6 200
3 Surheim 6,7 56
4 |andsberg 11 46
5 Grafrath 5,0 300
6 Haag 20 300
7 Vehringen 1,5 120
8 Gunzburg 2,2 161
9 Offingen 2.4 270
10 Plattling 2.4 100
1 Ergolding 1,2 30
12 Grafenmuhl 2,3 112
138 Kohlbachtal 48 60
14  Winkelhaid 07 225
15 Erlangen 2,0 130
16  Westheim 77 50
17 Hornau 0.8 30
18 Elmuss 10 140

Donau 360 Niedermoor
Isar 430 Au

Salzach 405 Au

Lech 580 Au

- 600 Schluff
Amper 420 Au

(lller) 500 Schluff
(Donau) 440 Niedermoor
Donau 430 Au
Isar/Donau 310 Au

Isar 380 Au
Vils/Donau 310 Au

Donau 310 teilw. Au

- 410 Flugsand
(Regnitz) 280 Niedermoor
Warnitz 420 Au

(Main) 220 Ton/Sand
Main 200 Au

Donau) mit mehreren Populationen vertre-
ten und zwei kleinere, die an Nebenfliis-
sen der Donau vorkommen, identifiziert
worden. Nach dieser Einteilung wird das
erste Cluster K1 (hochster Anteil an griin)
hauptsachlich im Norden Bayerns identifi-
ziert (fiinf Populationen). Die meisten
Populationen, die dieses Cluster bilden,
konnen dem Flusssystem des Mains zuge-
ordnet werden. Das zweite groBe Cluster
K4 (hochster Anteil an blau) wurde in zen-
tralen Teilen von BY entlang der Donau
gefunden (sechs Populationen). Die zwei
Sub-Cluster (K2 und K3) waren unausge-
wogen verteilt (hochster Anteil von oran-
gem K2 und groBter Anteil von violettem
K3) und wurden in der Nahe der Donau
oder im Siiden Bayerns identifiziert. In
allen untersuchten Populationen wurde
jedoch eine Beimischung von anderen
genetischen Clustern gefunden (Abb. 5).

Fiir die Ausweisung von Saatguternte-
bestdnden wird die mittlere Anzahl an ef-
fektiven Allelen Ne herangezogen. Dieser
Wert steht fiir die genetische Diversitéit in-
nerhalb einer Population und bezieht die
Haufigkeitsverteilung der Allele mit ein.
Die untersuchten Populationen wurden in
drei Kategorien eingeteilt. Populationen
der Flatterulme, die einen Wert von tiber
1,8 aufweisen, werden als besonders ge-
eignet fiir eine Beerntung eingestuft (acht
Populationen). Populationen mit einem
Wert von 1,65 bis 1,8 werden als geeig-
net bewertet und konnen als Erntebestan-
de genutzt werden (sechs Populationen).
Populationen mit einem Wert unter 1,65
werden als ungeeignet eingestuft und soll-
ten nur in Ausnahmenféllen beerntet wer-
den. Bei einer giinstigen Kombination der
genetischen Diversitat Ne und der alleli-
schen Vielfalt Ar kann bei einer Auswahl
von mindestens 30 Baumen, die iiber das
ganze Vorkommen verteilt sind, eine Saat-
guternte durchgefiihrt werden. Bei den
untersuchten Populationen trifft das nur
bei dem Vorkommen 3-Surheim zu. Die
drei Populationen, die im Rahmen dieser
Erhebung von den zustdndigen Revierlei-
tern als Pflanzungen angegeben wurden,
weisen alle bei den genetischen Parame-
tern (Ne und Ar) geringe Werte auf.

Fiir die Beerntung von seltenen Baum-
arten wird daher folgende Priorisierung
vorgenommen:

* Beerntung einer hohen Anzahl von Bdu-

men einer Waldpopulation (mind. 30),

« grofie rdumliche Verteilung der zu beern-
tenden Bdume innerhalb der Waldpopu-
lation,

42021 AFZ
: DerWALD
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* hohe genetische Diversitdt der beernteten
Population (Erntebestand),

* hohe allelische Vielfalt der beernteten
Population (Erntebestand).

Bei jeder neuen Pflanzung sollte dieses
Vorgehen beriicksichtigt werden, da
diese neu begriindeten Kulturen in der
Zukunft als mogliche Erntebestdnde
genutzt werden konnen. Eine besondere
Bedeutung hat die Dokumentation des
verwendeten Materials, damit auch in 50
Jahren nachvollzogen werden kann, wie
diese Besténde entstanden sind. Die
Beerntung und Verwendung des Pflanz-
materials, das in den jeweiligen Erntebe-
stdnden gewonnen wird, sollte aus gene-
tischer Sicht innerhalb der jeweiligen
Hauptcluster (K1 und K4) erfolgen.

Vorschlige fiir eine Erhaltungs-
bestandsausweisung und Anlage
von Erhaltungssamenplantagen

Die Verwendung von geeignetem Vermeh-
rungsgut ist ein wichtiger Beitrag zur
Sicherung von erhaltungswiirdigen Gen-
ressourcen. Im Rahmen des bayerischen

Generhaltungskonzepts werden zwei
GenerhaltungsmafBnahmen angewendet.
Als eine dynamische MaBnahme wird die
Sicherung der forstlichen Genressourcen
an dem Standort des Vorkommens (in
situ) gefordert. Als statische MaBnahme
wird die Sicherung der forstlichen Gen-
ressourcen in Genbanken oder die Anlage
von Erhaltungssamenplantagen bzw.
Erhaltungsbesténden (ex situ) vorgenom-
men, wenn die Genressource nicht vor
Ort gesichert werden kann. Bei der
Flatterulme ist die In-situ-Sicherung das
favorisierte Verfahren. Durch den Riick-
gang von geeigneten Lebensraumen
wurde das natiirliche Verbreitungsgebiet
stark fragmentiert. Fiir die zukiinftige
Verwendung sollten die zwei ausgewiese-
nen Hauptcluster berticksichtigt werden,
damit der vorhandene Genpool nicht ver-
falscht wird. Die allelische Vielfalt wird
als wichtigster MaBstab fiir die Erhaltung
forstlicher MaBnahmen herangezogen
und wird hier in drei Kategorien einge-
teilt. Populationsgenetiker empfehlen den
Wert ,allelic richness* (allelische Vielfalt
Ar) als besten Weiser fiir die Auswahl von
Generhaltungsbestidnden [8, 18].

Genetische Variation der untersuchten Populationen

Tab. 2: Parameter der genetischen Variation (mit GenAIEx6.5 und Fstat berechnet [9, 17]) innerhalb der untersuchten 18 Flatterulmen-Populationen.
die Populations-ID entspricht den Nummern in den Karten (Abb. 4, Tab. 1).

Ernsgaden 48

1
2 Eitting 48
3 Surheim 46
4 Landsberg 46
5 Grafrath 48
6 Haag 47
7 Vhringen 48
8 Gunzburg 48
9 Offingen 47
10 Plattling 48
n Ergolding 30
12 Grafenmuehl 48
13 Kohlbachtal 48
14 Winkelhaid 48
15 Erlangen 46
16 Westheim 47
17 Frankenwinheim 34
18 Elmuss 48
Total 46
mean

N - Probenzahl pro Population  Na — mittlere Anzahl verschiedener Allele

383 192 354
2,00
333 302
217 177
2.83 2,61
267 VI 251 |
275 180 266
2,67 S 2,59 |
292 171 264
275 169 263
308 | 194 306
300 G 266
308 189 295
242 N 232 |
275 I 256 |
275 18 267
358 2l 349
317 176 3,04
2,88 1,77 2,72
21,65

Ne — mittlere Anzahl effektiver Allele

N OO0 O MNMNMNO T 00000 — 0w

o
=
@

23,0
218

Dabei werden Flatterulmen-Populatio-
nen mit einem Wert {iber 3 als besonders
geeignet bewertet. Um diese wertvollen
Populationen zu sichern, sollte die Verjiin-
gung nur mit dem bestandeseigenen Ver-
mehrungsgut vorgenommen werden (fiinf
Populationen). Bei der zweiten Kategorie,
die in forstgenetischer Hinsicht erhal-
tungswiirdig ist, sollte das gleiche Vorge-
hen angewandt werden. Bei Populationen,
die an der unteren Grenze dieses Wer-
tes liegen, kann tiber eine Anreicherung
aus diesen in Bezug auf die genetische
Vielfalt hoherwertigen Bestanden nach-
gedacht werden. Populationen, die unter
dem Grenzwert liegen, werden fiir die Er-
haltung forstlicher Genressourcen nicht
berticksichtigt. Neben den genetischen
Vielfaltsparametern ist der Genfluss zwi-
schen den Populationen besonders wich-
tig. Aus diesem Grund sollte langfristig
uber die Etablierung von Trittsteinpopula-
tionen nachgedacht werden.

Bei den Ex-situ-MaBnahmen sollten
Erhaltungssamenplantagen aufgebaut
werden. Diese konnen gleichzeitig zur
Produktion von qualitativ hochwerti-
gem Vermehrungsgut genutzt werden.

0,418 0,373 -0,109
0,349 0,330 -0,048
0,310 0,345 0,113

0,355 0,325 -0,081
0,387 0,308 -0,246
0,398 0,360 -0,097
0,370 0,334 -0,095
0,370 0,343 -0,068
0,390 0,339 -0,139
0,345 0,327 -0,047
0,461 0,387 -0175
0,387 0,321 -0,194
0,361 0,365 0,022
0,290 0,302 0,049
0,402 0,348 -0,145
0,330 0,320 -0,018
0,438 0,407 -0,061
0,352 0,345 -0,011
0,373 0,343 -0,075

Ar — mittlere allelische Vielfalt (basierend auf einer StichprobengroBe von 30 Individuen)

Na_priv - private Allele, die nur in dieser Population vorkommen He —beobachtete Heterozygotie He — erwartete Heterozygotie Fis — Inzuchtkoeffizient
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Abb. 5: Histogramm der genetischen Strukturen der 18 Flatterulmen-Populationen in Bayern, ermittelt mit dem Programm STRUCTURE 2.3.3. [6,7,10,19] und
basierend auf der Bayes'schen Clusterbildung. Ein Balken entspricht jeweils einem Individuum.

Ausblick

Insgesamt wurden 18 Flatterulmen-Popu-
lationen in Bayern genotypisiert. Die beob-
achtete genetische Differenzierung zwi-
schen diesen Populationen war stark und
signifikant. Die geografische Gliederung
war jedoch nicht so eindeutig. Sie lasst
sich durch die ausgeprigte Okologie der
europdischen Flatterulme erklaren, da sie
in direktem Zusammenhang mit Fluss-
systemen, Auwaldern, unterschiedlichen
Besiedlungsereignissen und menschlicher
Einwirkung von Pflanzungen an neuen
Standorten steht. Dennoch zeigte die Bay-
es’sche Clustering-Methode einige unter-
scheidbare geografische Muster von
Flatterulmen-Populationen in Bayern. Auf
der Grundlage der vorliegenden Ergeb-
nisse lassen sich daher zwei Haupt-Cluster
differenzieren, die die Herkunftsgebiete
der Flatterulme bilden: Das erste Cluster
ist mit dem Main und dessen Einzugsge-
biet verbunden, das zweite Cluster direkt
mit der Donau, ihren Auwaldern und
ihrem Einzugsgebiet. Andere genetische
Gruppen/Populationen konnen als Unter-
gruppen siidlich der Donau eingestuft wer-
den. Bei einer spéteren Bertiicksichtigung
der Flatterulme bei WaldumbaumaBnah-
men sollten die Gewinnung und Verwen-
dung von geeignetem Vermehrungsgut
eine zentrale Rolle spielen. Eine Verfal-
schung der ausgewiesenen genetischen
Strukturen sollte vermieden werden. Fiir
die Flatterulme werden mogliche Ernte-
und Erhaltungsbestande vorgeschlagen.
Die vorgeschlagenen Erntebestdnde wer-
den in Anlehnung an die FoVG-Baumarten
in das bayerische Erntezulassungsregister
(EZR) aufgenommen. Zu den bereits vor-
handenen Populationen wird der Aufbau
einer Samenplantage in die Wege geleitet.
Dafiir wurden bereits mogliche Plusbdume
ausgewahlt und dokumentiert. Das produ-
zierte Pflanzmaterial aus den Erntebestén-
den kann neben der forstlichen Verwen-

Literaturhinweise:
Download des Literaturverzeichnisses unter
www.forstpraxis.de/downloads
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Abb. 6: Verteilung der raumlich-genetischen Strukturen in Bayern anhand der 6kologischen
Grundeinheiten. Die Farbverteilungen K1 bis K4 zeigen eine klare raumliche Gruppierung an.

dung als gebietseigenes Pflanzmaterial
Verwendung finden. Bei Pflanzungen in
der freien Landschaft - auBerhalb des Wal-
des - darf nach § 40 BNatSchG ausschlieB-
lich gebietseigenes Pflanzmaterial ausge-
bracht werden.

Forderung

Die Forderung des Projektes erfolgt durch
das Bayerische Staatsministerium fiir
Erndhrung, Landwirtschaft und Forsten.

Kooperationspartner

In die Erfassung der Vorkommen und die
Probenahme wurden die Amter fiir Ernh-
rung, Landwirtschaft und Forsten (AELF)
und die Forstbetriebe der Bayerischen
Staatsforsten AR (BaySF) miteinbezogen.
Prof. Dr. Jérg Ewald (HSWT), Dr. Hans-Joa-
chim Klemmt, Wolfgang Falk (LWE Boden
und Klima), das Bayerische Landesamt fiir
Umwelt (LfU) - Referat 51 Fachgrundla-
gen Naturschutz unterstiitzen die Umset-
zung des Projektvorhabens.

Dank gilt Dr. Stefan Miiller-Kroehling (Abt. Biodiversitdt, Natur-
schutz, Jagd der LWF), der bei der Projektumsetzung geholfen und
neue Vorkommen gemeldet hat, die bereits in die Bayernflora aufge-
nommen werden konnten. Dank gilt aufierdem Dr. Nina Ketterl,
Susanne Nowak und Ilona Kavaliauskiene (AWG), die fiir eine rei-
bungslose und effektive Umsetzung der Laborarbeiten gesorgt haben.
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