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Genetische Ressourcen der
Flatterulme erhalten und nutzen

Der ,Baum des Jahres 2019 die Flatterulme (Ulmus laevis), kommt mit einem

nattrlichen Verbreitungsschwerpunkt im Osten Deutschlands vor allem entlang der Flussauen
noch immer zahlreich vor. Vor mehr als zehn Jahren wurden bei einer deutschlandweiten
Kartierung 137.691 Flatterulmen in 825 Vorkommen mit mindestens finf Einzelbdumen nach
einheitlichen Kriterien erfasst und bewertet. Der tiberwiegende Teil dieser Populationen

wird heute als genetische Ressourcen dieser Baumart erhalten.

TEXT: RALF KATZEL, MIRKO LIESEBACH, MICHAELA HAVERKAMP, UTE TROBER, HEINO WOLF

Abb. 1: Flatterulme

Die Flatterulme (Ulmus laevis PALL.)
ist eine der 45 weltweit vorkom-
menden Arten der Gattung Ulmus und
die in Mitteleuropa am starksten ost-
lich verbreitete Ulmenart mit deutlich
kontinentaler Ausrichtung. Der Verbrei-
tungsschwerpunkt erstreckt sich von
Ostdeutschland iiber Polen und die bal-
tischen Staaten bis in die Region zwi-
schen Moskau und Kasan [6, 9, 15].

Vorkommen, Verbreitung

Entlang groBerer Fliisse tritt die Flatter-
ulme als eine charakteristische Baum-
art der Auenwalder auf, in denen sie
sowohl die Hartholzaue als auch die

Grenzbereiche zur Weichholzaue besie-
delt. Die Keimung der Samen erfolgt
vorzugsweise auf unbedeckten Boden,
insbesondere nach Uberflutungsereig-
nissen oder Wasserstandsschwankun-
gen in Feuchtgebieten. Zum anderen ist
die Flatterulme eine konkurrenzschwa-
che Baumart, die aber stauende Nasse
durch bewegtes Wasser bis zu drei
Monaten ertragen und dadurch diese
Nische behaupten kann [6, 10]. Auf-
grund ihrer Uberflutungstoleranz findet
man sie oft auf Gley-Standorten oder
anmoorigen Boden. Die Ausbildung von
Brettwurzeln kann als eine Anpassung
an diese Standorte angesehen werden.
Vielfach kommt sie auch in Talgriinden

Schneller
UBERBLICK

» Die Flatterulme ist eine charakteristi-
sche Baumart der Auenwalder entlang
groBerer Flusse mit einem Verbreitungs-
schwerpunkt im Osten Deutschlands

» Sieist nicht vom Ulmensterben betrof-
fen, aber durch Veranderungen ihres
Lebensraums gefahrdet

» Bundesweit sind ca. 600 Vorkom-
men mit einer Gesamtflache von etwa
1.820 ha als In-situ-Generhaltungsbe-
stande ausgewiesen

» Genetische Untersuchungen weisen
auf Unterschiede zwischen den Vorkom-
men bei geringer Variation innerhalb der
Vorkommen hin

in Erlen-Eschenwdildern oder als
Nebenbaumart in Eichen-Hainbuchen-
waldern oder Erlenbruchwaldern vor
(Ubersichten zur Dendrologie, Okologie
und Verbreitung siehe z. B. [4]).

Genetische Ressourcen

In den Jahren 2005 bis 2007 wurden
nach einem bundesweit einheitlichen
Verfahren alle potenziellen Generhal-
tungsobjekte der drei heimischen
Ulmenarten (Flatter-, Berg- und Feld-
ulme) im Auftrag des Bundesministeri-
ums fiir Erndhrung, Landwirtschaft und
Verbraucherschutz (BMELV) in allen
Bundeslandern erfasst, charakterisiert
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und bewertet. Bei der Kartierung wur-
den nur Vorkommen mit mindestens
fiinf Biumen im Umkreis von 1.000 m
berticksichtigt. Einzelbaume wurden
nicht kartiert [8].

So konnten in Deutschland 825 Vor-
kommen der Flatterulme mit insgesamt
etwa 138.000 Baumen erfasst werden.
Der groBte Teil der Vorkommen und
auch die mit Abstand groBte Zahl an
Baumen konzentriert sich ostlich der
Fliisse Elbe und Saale in den Bundes-
landern Brandenburg (183 Vorkom-
men), Mecklenburg-Vorpommern (164
Vorkommen), Sachsen (96 Vorkommen)
und Sachsen-Anhalt (86 Vorkommen)
(Abb. 2). Eine dhnliche Tendenz ist
bei der Baumzahl zu erkennen. Hier
lag Brandenburg mit 58.158 erfassten
Flatterulmen weit vorn. Mecklenburg-
Vorpommern folgte mit 24.576 und
Sachsen-Anhalt mit 16.353 Baumen.
Alle anderen Bundesldnder haben deut-
lich geringere Individuenzahlen von
unter 10.000 Baumen.

Betrachtet man die Vorkommens-
schwerpunkte nach Wuchsgebieten, so
ist die Flatterulme im Wuchsgebiet 24
(Mittelbrandenburger Talsand- und
Morédnenland) mit 26.998 Baumen
besonders zahlreich. Aber auch in
den anderen glazial stark tiberform-
ten Bereichen Nordostdeutschlands
wurden groBe Vorkommen von U. lae-
vis gefunden, wie beispielsweise in
den Wuchsgebieten 2 (Jungmora-
nenlandschaft Schleswig-Holstein),

5 (Ostholsteinisches-Westmeck-
lenburger Jungmoranenland),

9 (Nordostbrandenburger Jung-
moranenland), 10 (Ostmecklenburger-
Nordbrandenburger Jungmoranenland)
und 22 (Mittleres nordostdeutsches Alt-
morédnenland). Bedingt durch das Relief
finden sich in diesen Wuchsgebieten
viele Bereiche mit Binnenentwasserung
und daraus resultierender Staunisse,
die das Vorkommen der Flatterulme
beglinstigen.

Im Westen und Siiden von Deutsch-
land waren die Vorkommen eher
vereinzelt zu finden und vielfach auch
deutlich kleiner. Haufig konzentrieren
sie sich hier entlang oder in der Nédhe
der groBeren Flusstiler. Eine Anhau-
fung kleinerer Vorkommen gibt es im
Wuchsgebiet 65 (Oberrheinisches Tief-
land und Rhein-Main-Ebene). In vielen
Wuchsgebieten im Bereich der Mittel-
gebirge sowie am Alpenrand wurden
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Ubersicht zu regional bedeutsamen Flatterulmen-Genzentren

Tab. 1: Regionale Genzentren mit hoher Anzahl an Flatterulmen

1 Nordostdeutsches Genzentrum

2 Ostdeutsches Genzentrum

3 Mittleres ostdeutsches
Genzentrum

4 Genzentrum Region Gottingen

la - West-Mecklenburg

b Mittlere Elbe

2a  Barnim-Markisch Oderland
2b  Markische Schweiz

3a  Elbe-Saale

3b  Leipziger Tieflandsbucht

Baumzshl des so.xommen
1-10

Quelle: LFE

Abb. 2: Kartierte Vorkommen der Flatterulme nach
PopulationsgréBenklassen

keine bis sehr wenige Vorkommen der
Flatterulme gefunden. Insgesamt fehlt
die Baumart in 31 vielfach zusammen-
hingenden Wuchsgebieten, sodass
folglich die Art nicht flichendeckend
in Deutschland vorkommt. Insgesamt
bestatigt sich, dass Deutschland an der
westlichen Grenze des Hauptverbrei-
tungsgebietes der Flatterulme liegt.

Im Unterschied zu rein vegetations-
kundlichen Kartierungen miissen
populationsbiologische Bewertungen
neben der PopulationsgroBe v. a. auch
die demografische Struktur und die
Vitalitit/Uberlebensfihigkeit der
reproduktiven (effektiven) Population
betrachten.

Bundesweit umfassten die Popula-
tionen durchschnittlich 167 Baume

Abb. 3: Genzentren der Flatterulme (Darstellung der
Kerneldichte mit Berlcksichtigung der Baumzahl)

je Vorkommen mit einer erheblichen
Streuung, insbesondere bei den west-
lichen Vorkommen. So war z. B. die
durchschnittliche Populationsgrofe

in Brandenburg mit 314 Baumen je
Vorkommen am groBten. Die de-
mografischen Strukturen der Popu-
lationen wurden iiber die Verteilung
der Stammdurchmesser abgeschatzt.
Gemittelt liber alle Vorkommen der
Flatterulme nahmen Altbdume mit
einem Brusthohendurchmesser (BHD)
> 20 ¢cm den groBten Anteil mit 38 %
der Gesamtpopulation ein. 34 % der
Baume befanden sich in der mittleren
Starkeklasse mit einem BHD von 7 bis
20 cm und 28 % waren jingere Baume.
Allerdings wiesen 40 % der Vorkom-
men damals keine Naturverjlingung
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auf, sodass das Verjlingungspotenzial
als deutlich eingeschrankt einge-
schitzt wurde.

Die iberwiegende Anzahl der Biume
(59 %) war sehr vital und wurde den
Vitalitatsstufen O und 1 zugeordnet.
Andererseits waren somit durchschnitt-
lich mehr als 40 % der Ulmen merklich
geschidigt bzw. absterbend. Hiervon
war insbesondere die mittlere Durch-
messerstufe betroffen.

Zur Identifikation von Zentren des
Genpools aller kartierten Populationen
wurde die Kerneldichte mittels eines
geografischen Informationssystems
dargestellt. Bei dem Verfahren wird
eine gekriitmmte Oberflache liber jeden
Punkt des Punktshapes eines Vorkom-
mens gelegt. Der Oberflichenwert ist
an der Punktposition am groBten und
nimmt innerhalb des Suchradius mit
zunehmendem Abstand zum Punkt
bis hin zum Wert Null ab. Als Radius
wurden 15 km gewahlt. So werden
einerseits die Zentren von genetischen
Ressourcen der Flatterulme und ande-
rerseits isolierte Vorkommen erkenn-
bar. Dabei kann die Darstellung einmal
unter Beriicksichtigung der Baumzahl
und einmal mit einer Gleichgewichtung
aller Vorkommen ohne Berticksichti-
gung der Baumzahl erfolgen.

Bei der Darstellung der Kernel-
dichte unter Berlicksichtigung der
Baumzahl werden groBe Populationen
in enger Nachbarschaft hervorgeho-
ben. Folglich werden raumlich dichte
Populationen mit geringer Individu-
enzahl nicht als Genzentren ausge-
wiesen (Abb. 3). Aus der raumlichen
Verteilung der Hauptvorkommen sind
mindestens vier individuenreiche,
abgrenzbare Genzentren erkennbar,
die einen groBen Genpool erwarten
lassen. Danach lassen sich jeweils ein
nordostdeutsches, ein ostdeutsches
und ein mittleres Ostdeutsches Gen-
zentrum voneinander abgrenzen, die
jedoch nicht genetisch isoliert sein
miissen. Die Fliisse Elbe und Saale
bilden die westliche Grenze dieses
Hauptverbreitungsgebietes. Im zentra-
len Deutschland, im Raum Gottingen,
befindet sich ein weiteres individu-
enreiches Vorkommen (Tab. 1). Eine
hohere Populationsdichte ist ebenfalls
im Stidwesten Deutschlands entlang
des Oberrheins zu erkennen, das
jedoch nicht die Baumzahl der nord-
ostlichen Vorkommen erreicht. In den

»,Generhaltungs-

bestinde bieten
die Moglichkeit,
geeignete
Ausgangsbestinde
fiir Vermehrungs-
gut zu empfehlen.”

RALF KATZEL

ubrigen Regionen Deutschlands sind
lediglich versprengte kleinere Popu-
lationen zu finden.

Gefihrdung

Die forstliche Generhaltung ist auf die
Einschatzung der Erhaltungswiirdigkeit
und Erhaltensnotwendigkeit auf der
Grundlage des jeweiligen Gefahrdungs-
grades einer Population ausgerichtet
[12]. Diese Kategorien geben den Rah-
men fiir die Festlegung von Generhal-
tungsmafBnahmen (in situ, ex situ) vor.
Im Gegensatz zu Berg- und Feldul-
me ist die Flatterulme kaum von der
Pandemie des Ulmensterbens betroffen
[6, 10, 14]. Die Gefahrdung der Flatter-
ulme besteht daher vordringlich durch
die Vernichtung ihres Lebensraumes
z. B. durch Entwéasserung der Flussauen
oder Entwisserung von Feuchtgebieten
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Abb. 4: Lage der DKV-Sonderherkuinfte der Flatter-
ulme

[2, 3]. Da sich die Baumart ihren Le-
bensraum u. a. mit dem Elbebiber teilt,
istin den letzten Jahren eine Zunahme
von Stammschdden und Baumverlusten
durch Biber zu beobachten.

Ein Indikator, der die potenzielle
Uberlebensfihigkeit einer Population
ohne zusétzliche ErhaltungsmaBnah-
men darstellt, ist die ,In-situ-Erhal-
tungsfahigkeit”, die auf der Grundlage
der Ergebnisse zur Vitalitit, Popula-
tionsgroBe und demografischen
Struktur der Kartierungsdaten in fiinf
Stufen abgeschitzt wurde. Dauerhaft
selbststandig iiberlebensfiahig sind
Vorkommen mit hoher Baumzahl, einer
ausgeglichenen demografischen Struk-
tur und hoher Vitalitit [7]. Nach der
Festlegung von Grenzwerten fiir diese
drei Parameter wurde nur fiir 5 % der
Populationen eine gute bis sehr gute
In-situ-Erhaltungsfahigkeit prognos-
tiziert. 16 % der Bestande wurden als
geschwicht und mit 68 % der groBte
Teil als bedroht eingestuft. Weitere 11 %
der Bestdnde wurden der Kategorie
»absterbend” zugeordnet. Die Ursachen
hierfiir lagen v. a. bei der ausbleibenden
natiirlichen Verjiingung der Altbaume.

Obwohl die Flatterulme nach Miiller-
Kroehling [10] eine Leitart fiir na-
turnahe Bruch- und Auenwalder ist,
wurden an vielen groBeren Flusslaufen
keine Flatterulmen gefunden. Dies
ist zum einen ein Kriterium fiir den
starken Riickgang von Hartholzauen.
Die Hauptgefahrdungsursachen der
Flatterulme bestehen im Ausbau, in
der Kanalisierung und Begradigung
von Fliissen sowie in der Bebauung
oder landwirtschaftlichen Nutzung der
Auen. Zum anderen liegt Deutschland
an der westlichen Grenze des Verbrei-
tungsgebietes der Flatterulme.

Stand der Erhaltung in situ

Auf der Grundlage der kartierten Vor-
kommen entscheiden die Bundeslander
uber die Ausweisung sog. Generhal-
tungseinheiten und legen ggf. MaBnah-
men zu deren Erhaltung fest. Das bun-
desweite Konzept zur Erhaltung
forstgenetischer Ressourcen [12] préfe-
riert die Erhaltung in situ. Danach sind
vorrangig vitale, individuenreiche und
mit einem hinreichenden Verjiingungs-
anteil ausgestattete Populationen als
Generhaltungsbestinde geeignet, die
sich ohne grioBere (ex situ) Aufwen-

24/2019 AFZ

DerWALD



20

Baum des Jahres 2019

dungen langfristig erhalten konnen.
Auf der Grundlage der Kartierungs-
ergebnisse stieg die Zahl der In-situ-
Generhaltungsbestdnde der Flatterulme
bundesweit von 219 Bestanden (2001
bis 2004) auf 604 Besténde (2014 bis
2018), die derzeit eine Gesamtflache
von 1.820 ha einnehmen. Da die Erhal-
tung forstgenetischer Ressourcen
schwerpunktmadBig auf Populationen
von mindestens fiinf Baumen ausge-
richtet ist, spielt die In-situ-Erhaltung
von Kleinvorkommen eine untergeord-
nete Rolle. Dennoch sind deutschland-
weit 1.407 einzelne Flatterulmen als
genetische Ressourcen ausgewiesen.
Dartiber hinaus gibt es auch weitere
individuenreiche Vorkommen mit
Schwerpunkt in der Niederrheinischen
Bucht und dem Miinsterland, die als
Erhaltungsbestdnde ausgewiesen wer-
den konnten.

Stand der Erhaltung ex situ

Aufgrund der zahlreichen Vorkommen
an natiirlichen Waldstandorten, erfolgt
die Ex-situ-Erhaltung nur in 36 kiinst-
lich angelegten Bestinden mit einer
Gesamtflache von 14,5 ha. Hinzu kom-
men zwei kleine (0,3 ha) Klonarchive in
Baden-Wiirttemberg und Nordrhein-
Westfalen, die 70 Klone der Baumart
erhalten. Gleichzeitig wird in Nieder-
sachsen eine kleine Saatgutmenge von
660 g in 38 Posten als Reserve gelagert.

Nutzung von Vermehrungsgut

Die Flatterulme unterliegt nicht dem
Forstvermehrungsgutgesetz. Fiir sie
sind daher in Deutschland keine
Herkunftsgebiete ausgewiesen. Von
der DKV - Glitegemeinschalft fiir forst-
liches Vermehrungsgut e. V. sind fiir
die Flatterulme 4,3 ha als Sonderher-
kiinfte (SHK) anerkannt und mit
einem Giitezeichen versehen (www.
dkv-net.de, Aufruf: 31.3.2019, Abb. 4).
Weiterhin gibt es vier Samenplantagen
(SP1) in Niedersachsen (1), Nordrhein-
Westfalen (1) und Rheinland-Pfalz
(2 Erhaltungs-SP1) mit einer Gesamt-
fliche von 6,8 ha.

In den vergangenen 15 Jahren
wurden 211,8 kg Rohsaatgut und
41 kg Samen der Sonderherkiinfte bei
finf bzw. zwei Beerntungen geerntet.
Die Ernten erfolgten in den norddeut-
schen Sonderherkiinften Ostholstein,

AFZ: 24,2019
DerWALD @

Populationsgenetische Analysen

Principal Coordinates (PCoA)
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N ¢ SN3
B ¢ BB4
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Abb. 5: Hauptkomponentenanalyse der allelischen Abstande der Flatter-Ulme nach Nei [11,13]. Die beiden

dargestellten Achsen erklaren etwa 86 % der Variation.

Schuenhagen und Elbtalaue.

Einige Bundesliander haben die Flat-
terulme in ihre Herkunftsempfehlun-
gen aufgenommen. So werden in den
Bundesldandern Baden-Wiirttemberg,
Hessen, Niedersachsen, Rheinland-
Pfalz, Schleswig-Holstein, Sachsen
und Thiiringen ortlich bewahrte
Vorkommen empfohlen. Weiterhin wird
Vermehrungsgut in Sachsen aus drei
Bestanden, in Niedersachsen aus der
Samenplantage Neuhaus (Tiefland)
sowie aus der Sonderherkunft Elbtalaue
bzw. Ostholstein, in Rheinland-Pfalz
aus zwei Erhaltungssamengéarten und
in Schleswig-Holstein aus der SHK
Elbtalaue empfohlen. In Nordrhein-West-
falen wird ausschlieBlich Vermehrungs-
gut der SHK Soester Borde und von
der SPI Alverskirchen empfohlen. Die
Bund-Lander-Arbeitsgruppe ,Forstliche
Genressourcen und Forstsaatgutrecht*
empfiehlt fiir die Verwendung im Wald,
sich hinsichtlich der Herkunftsgebiete
an der Veroffentlichung fir die ,Verwen-
dung einheimischer Geholze regiona-
ler Herkun(ft fiir die freie Landschaft*
(2003) zu orientieren.

Flatterulme in Schutzgebieten

Ein groBer Teil der kartierten Flatterul-
men wachst in Schutzgebieten mit
unterschiedlichem Schutzstatus. Ledig-
lich 10 % der Vorkommen wurden in
Bereichen erfasst, die keiner Schutzka-
tegorie unterliegen. Bemerkenswert ist
der hohe Anteil der Vorkommen, die
sich in Natura-2000-Gebieten befinden.
FFH-Gebiete haben in Deutschland
einen Flachenanteil von 9,3 % der Lan-
desflache und SPA-Gebiete (Special
Protected Areas) von 8,5 %. Es wurden

42 % der Vorkommen der Flatterulme in
FFH-Gebieten und 30 % der Vorkommen
in SPA-Gebieten erfasst. Die hohe Pra-
senz in Schutzgebieten ist auf den natiir-
lichen Lebensraum der Baumart in
Flussauen und am Rand von Feuchtge-
bieten zuriickzufiihren, die in einem
iiberdurchschnittlichen Ausmaf unter
Schutz gestellt sind.

Populationsgenetische Analysen

Im Rahmen des Kartierungsprojektes
wurden Stichproben aus neun groeren
Vorkommen in acht Bundeslandern, die
insgesamt 440 Individuen umfassten,
mit sechs [soenzymmarkern fiir neun
Genorte genetisch charakterisiert. Davon
reprasentieren die Vorkommen MV2 und
SH2 das nordostdeutsche Genzentrum,
BB4 und BB5 das ostdeutsche Genzen-
trum und SN3 das mittlere ostdeutsche
Genzentrum, die alle in dem oben
beschriebenen Hauptverbreitungsgebiet
ostlich der Elbe bzw. Saale liegen. Das
Vorkommen NI4 liegt nordlich des Gen-
zentrums Region Gottingen, ist aber
genau wie dieses dem Flusssystem der
Weser zuzuordnen. Das Flusssystem des
Rheins ist durch die Vorkommen HE2,
BW4 und RP3 vertreten.

Die Anzahl verschiedener Genotypen
lasst darauf schlieBen, dass die Vor-
kommen iiberwiegend aus generativer
Reproduktion entstanden sind. Es gibt
aber in jedem Vorkommen auch Geno-
typen, die mehrfach auftreten, was auf
einen Anteil vegetativer Ausbreitung
hindeutet. Besonders ausgepragt war
dieser Anteil bei den Vorkommen SH2
und RP3, was sich in stark unterdurch-
schnittlichen Werten der genetischen
Vielfalt widerspiegelt. Alle anderen

Quelle: SBS
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Populationen wiesen eine durchschnitt-
liche Allelzahl je Genort (A/L) zwischen
2,1 und 2,3 auf. Etwas tiberdurchschnitt-
liche Werte an den Parametern der gene-
tischen Vielfalt wurden fiir das Branden-
burger Vorkommen BB5 ermittelt.

Die Hauptkomponentenanalyse der
genetischen Abstande zwischen den
Populationen (Abb. 5) zeigt, dass die
Vorkommen mit vergleichbaren Anzah-
len unterschiedlicher Genotypen i. d. R.
groBe Ahnlichkeit in den genetischen
Strukturen aufweisen. Eine Ausnah-
me bildet hier NI4, das nach BB5 den
zweithochsten Wert der potenziellen
genotypischen Vielfalt aufweist, aber
durch einen groeren genetischen
Abstand von den anderen Populationen
auffallt. Dagegen sind zwischen den
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Vorkommen aus dem ostlichen Haupt-
verbreitungsgebiet und denen aus

dem Einzugsgebiet des Rheins keine
groBeren Unterschiede zu verzeichnen.
Die groBeren Abstande der Vorkommen
RP3 und SH2 sind wahrscheinlich auf
die geringe Zahl unterschiedlicher Ge-
notypen zuriickzufiihren, wahrend sich
MV2 durch eine geringere GroBe der
untersuchten Stichprobe differenziert.

Fazit

Die Vorkommen genetischer ,Hotspots*
der Baumart bestdtigen das von Haup-
ler und Schonfelder [5] und Benkert

et al. [1] anhand floristischer Rasterkar-
tierungen gezeigte Verbreitungsbild
mit Vorkommensschwerpunkt entlang
der Flusslaufe. Die groBten Vorkommen
befinden sich in den durch die letzten
beiden Eiszeiten stark tiberformten
Gebieten Ostdeutschlands. Hier finden
sich viele Bereiche mit Binnenentwés-
serung und daraus resultierender
Staunisse, die das Vorkommen der
Flatterulme begiinstigen.

Im Gegensatz zu vegetationskund-
lichen Erhebungen sind die Kartie-
rungen zur Erhaltung des Genpools
nicht auf die strikte Erfassung jedes
Vorkommens ausgerichtet. Nicht
jedes Vorkommen einer Art erfiillt die
Anforderungen an die Kategorie einer
genetischen Ressource. Das Uberein-
kommen tber die biologische Vielfalt
definiert genetische Ressourcen als ,ge-
netisches Material von tatsachlichem
oder potentiellem Wert“. Dieser ,Wert“
muss somit quantifizierbar sein, um
evtl. kostenintensive ErhaltungsmaB-
nahmen zu rechtfertigen. Die Erhaltung
genetischer Ressourcen ist v. a. an den
Erfolgsaussichten sowie dem Erhal-
tungsaufwand und Nutzen zu messen.

Bei den untersuchten Vorkommen
der Flatterulme handelt es sich tiber-
wiegend um generativ entstandene
Populationen. Fiir die Gewinnung von
Vermehrungsgut sollte aber beachtet
werden, dass im Einzelfall auch die
vegetative Ausbreitung eine Rolle
gespielt haben kann. Im Vergleich zur
Feld-Ulme (Ulmus minor) weisen die
Vorkommen von Flatterulme relativ
geringe Unterschiede in der geneti-
schen Vielfalt und Diversitat auf. Die
Betrachtung der genetischen Abstinde
deutet aber auf Unterschiede zwischen
den Vorkommen hin. Die Ursachen

dafiir konnten die in bestimmten
Vorkommen auftretenden seltenen
Allele und die starken Haufigkeits-
schwankungen einiger Allele sein.

Die vergleichsweise wenig variablen
Isoenzymmarker konnen hier nur erste
Hinweise liefern. Allerdings bietet das
hohe Reproduktionspotenzial der Flat-
terulme (Fruktifikationshaufigkeit und
-menge, Stockausschlagsvermogen) bei
geeigneten Habitatbedingungen gute
Voraussetzungen fir ihre Erhaltung. Da
die Gewinnung von Vermehrungsgut
dieser Baumart nicht den Vorschriften
des Forstvermehrungsgutgesetzes
unterliegt, ist bei der Verjlingung
unbedingt auf die Verwendung von
Saatgut gebietsheimischer Herkunft
hinzuweisen. Die kartierten Vorkom-
men bilden die Voraussetzung, geeig-
nete Ausgangsbestande zur Gewinnung
von Vermehrungsgut zu empfehlen. Mit
gezielten kleinraumigen, effizienten
MaBnahmen konnte so die Erhaltung
dieser vor allem 6kologisch interessan-
ten Baumart in Deutschland erfolgreich
gesichert werden.
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