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Hintergrund/Geschichte
Genetische Methoden spielen in der Geschichte der 
Ornithologie seit den 1980er Jahren eine zunehmend 
wichtigere Rolle. Während zunächst taxonomische Fra-
gestellungen im Vordergrund standen (Sibley et al. 
1988) wurden genetische Ansätze zur Identifizierung 
von Fremdvaterschaften (Birkhead & Biggins 1987; 
Westneat 1987) und zur Geschlechtsbestimmung (Grif-
fiths et al. 1998) in verhaltensökologischen Untersu-
chungen bald zum Standard (z. B. Griffith et al. 2002). 

Methodische Entwicklung
Seit der Einführung der Polymerase-Ketten-Reaktion 
(PCR; Saiki et al. 1985) und der damit verbundenen 
Möglichkeit, auch geringe DNA-Mengen als Ausgangs-
material für genetische Analysen zu verwenden, entwi-
ckeln sich molukargenetischer Methoden und die damit 
verbundenen Anwendungsmöglichkeiten in rasendem 
Tempo weiter. Nachdem zunächst Verfahren wie DNA-
Hybridisierung, Oligofingerprinting, Allozyme, RAPDs 
oder die Sequenzierung mitochondrialer DNA genutzt 
wurden, gewannen bald genetische Marker wie Mikro-
satelliten, AFLPs oder SNPs an Bedeutung (Schlötterer 
2004). Heute können innerhalb kürzester Zeit ganze 
Genome sequenziert werden und die Analyse von die-
sen enormen Datenmengen stellt eine große Heraus-
forderung für die Auswertung dar. 

DNA-Quellen
Typischerweise werden einem Vogel aus der Flügelvene 
einige Tropfen Blut für DNA-Analysen entnommen. 
Zunehmend werden aber auch alternative Verfahren 
zur Gewinnung von DNA entwickelt, z.B. speziell kon-
struierte Federfallen zum Gewinn von Federn (Maurer 
et al. 2010), der Einsatz von Raubwanzen in Nestern 

(Becker et al. 2006; Arnold et al. 2008; Stadler et al. 2011) 
oder Rachenabstriche (Handel et al. 2006; Lucentini et 
al. 2010; Yannic et al. 2011). Bei bedrohten und/oder 
scheuen Arten wird die sogenannte nicht-invasive Pro-
bennahme als Methode der Wahl angesehen. Dazu 
werden die Vögel nicht gefangen, sondern beispielswei-
se Mauserfedern, Eischalen oder Kotproben als Proben-
material verwendet. Auch wenn Qualität und Quantität 
der DNA aus solchen Materialien limitiert sind und 
spezifische Laborverfahren erfordern, wurde doch eine 
Reihe von Protokollen entwickelt, die es ermöglichen, 
diese nicht-invasiven Materialien zu analysieren und 
auszuwerten (Taberlet et al. 1999; Pompanon et al. 2005; 
Waits & Paetkau 2005; Beja-Pereira et al. 2009). Erfah-
rungswerte zeigen, dass allerding nur 30 % bis 60 % 
aller gesammelten Mauserfedern (siehe z. B. Segelbacher 
2002; Johansson et al. 2012) und zwischen 25 % und 
89 % der gesammelten Kotproben (eigene Daten, siehe 
aber auch Regnaut et al. 2006; Jacob et al. 2010) für 
verlässliche genetische Analysen ausreichen. Entschei-
dend ist dabei ein optimiertes Sammelprotokoll, das auf 
die jeweilige Art und Probennahme zugeschnitten ist. 
Zusammen mit speziellen Laborprotokollen (Horvath 
et al. 2005; Bayard De Volo et al. 2008; Hogan et al. 2008; 
Gebhardt et al. 2009) kann die Erfolgsrate häufig deut-
lich gesteigert werden.

Federn, Kot, Eischalen 
Erste Arbeiten zur erfolgreichen DNA-Extraktion aus 
Federn wurden bereits Anfang der 1990er Jahre veröf-
fentlicht (Taberlet & Bouvet 1991). Seither werden Mau-
serfedern häufig als Ausgangsmaterial in genetischen 
Studien verwendet z. B. bei Raufußhühnern (Bush et 
al. 2005; Segelbacher et al. 2007; 2008; Johansson et al. 
2012; Strand et al. 2012), Papageien (Gebhardt et al. 
2009), Tauben (Seki 2006), Greifvögeln (Rudnick et al. 
2005; Rudnick et al. 2007; Alcaide et al. 2010), Eulen 
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(Hogan & Cooke 2010), Möwen (Yannic et al. 2011) 
und Wasservögeln (Mino & Del Lama 2009). Neben 
Mauserfedern finden aber auch Eierschalen als DNA-
Quelle Verwendung. Dabei kann es sich um Schalen-
reste in Nestern handeln, bei denen oft noch die Eimem-
bran vorhanden ist (Bush et al. 2005; Trimbos et al. 2009; 
Urano et al. 2011) oder aber es werden bei intakten 
Eiern  Teile der Eischale abgewischt (Schmaltz et al. 
2006; Martin-Galvez et al. 2011) oder abgefeilt (Egloff 
et al. 2009). Neben Kotproben (Guerrini & Barbanera 
2009; Marrero et al. 2009; Jacob et al. 2010) kann selbst 
Urin (Nota & Takenaka 1999) für genetische Analysen 
verwendet werden.

Museumsproben
Auch Museumsmaterial oder archäologisches Mate-
rial kann als DNA-Quelle verwendet werden und ge-
winnt zunehmend an Bedeutung (Wandeler et al. 2007; 
Joseph 2011). Hierzu werden entweder kleine Gewe-
beproben, Federn oder Knochenmaterial als Aus-
gangsmaterial genutzt. Dies ermöglicht nicht nur den 
Vergleich von rezenten mit historischen Populationen, 
sondern auch die Untersuchung bereits ausgestorbener 
Arten (z.B. Johnson et al. 2010; Heupink et al. 2011; 
Joseph 2011; Tracy & Jamieson 2011). Ähnlich wie bei 
Kotproben gilt auch hier, dass die Nutzung von Mu-
seumsmaterial limitiert ist. Je nach Konservierungs-
verfahren, Aufbewahrungsgeschichte und Alter der 
Präparate sind die Proben nur teilweise nutzbar. Sie 
bieten aber häufig wertvolle Informationen über die 
Geschichte von Arten. 

Empfehlungen zur Probennahme
I) Gerade bei heimlichen oder bedrohten Arten sind 

die Möglichkeiten so genannter nicht-invasiver ge-
netischer Proben überzeugend. Allerdings sollten 
die Nachteile, die durch häufig geringe und schlech-
te DNA-Qualität entstehen, nicht außer Acht gelas-
sen werden. Wenn Vögel einmal gefangen werden, 
ist die Entnahme einer geringen Menge an Blut si-
cher nach wie vor die Methode der Wahl (siehe auch 
McDonald & Griffith 2011). 

II) Bevor eine aufwändige Studie durchgeführt wird, 
sollten in einer Pilotphase mögliche Probleme iden-
tifiziert und ein spezifisches Protokoll zu Proben-
nahme, DNA Extraktion, PCR und dem Umgang 
mit fehlerhaften Daten entwickelt werden (siehe 
auch Segelbacher et al. 2010; Johansson et al. 
2012). 

Artenschutz und Genetik in der Ornithologie
Betrachtet man die Veröffentlichungen, die sich mit 
genetischen Methoden schutzrelevanter Themen bei 
Vögeln widmen, so nimmt deren Anzahl seit Beginn 
der 1990er Jahre kontinuierlich von null auf über 80 
Veröffentlichungen im Jahr 2011 zu (Abfrage Web of 
Science 12.1.2012 mit den Suchwörtern „genetic“ „bird“ 
„conservation“). Diese Tendenz ist auch bei anderen 
Organismengruppen zu beobachten (Primmer 2009). 

Welches sind nun die wichtigsten Fragen, die sich im 
Artenschutz ergeben? Im Rahmen des EU-Projektes 

Tab. 1: Ausgangsmaterialien für DNA-Analysen bei Vögeln. - Source material for genetic studies in birds.

Ausgangsmaterial Beispiele

Nicht-invasive Probennahme
Feder Segelbacher et al.(2003); Gebhardt et al. (2009)
Kot Jacob et al. (2010); Regnaut et al. (2006)
Urin Nota & Takenaka (1999)
Eischale:
- Reste nach Schlupf Bush et al. (2005); Trimbos et al. (2009)
- Abstrich Schmaltz et al. (2006); Martin-Galvez et al. (2011) 
- Schliff Egloff et al. (2009)
Direkte Probennahme
Blut 
- Raubwanzen Becker et al. (2006); Stadler et al. (2011)
Rachenabstrich Handel et al. (2006); Lucentini et al. (2010); Yannic et al. (2011)
Feder (gezupft) Maurer et al. (2010)
Museumsproben / Sub-Fossile Proben
Feder Martinez-Cruz et al. (2007); Segelbacher et al. (2008)
Gewebe Segelbacher et al. (2008); Johnson et al. (2010)
Knochen Heupink et al. (2011)
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ConGRESS zum Einsatz genetischer Methoden in Na-
turschutzprojekten (http://www.congressgenetics.eu) 
haben wir folgende Hauptanwendungsgebiete als be-
sonders relevant ermittelt: 

1.) Welche Arten oder Populationen benötigen 
einen besonderen Schutz?

Genetische Methoden können helfen, taxonomische Un-
sicherheiten zu klären und jene Populationen oder Vor-
kommen zu identifizieren, die eines besonderen Schutzes 
bedürfen (Vogler & Desalle 1994; Frankham 2010).

Beispiel Auerhuhn Europa: Auerhühner Tetrao uro-
gallus wurden innerhalb Europas bisher in über 10 
verschiedene Unterarten aufgespalten (siehe Segelba-
cher & Piertney 2007). Es zeigte sich aber, dass die 
Ergebnisse aus mehreren genetischen Untersuchungen 
nicht unbedingt mit dieser Einteilung übereinstimmen. 
Phylogeographische Studien zeigten, dass in Europa 
zu Zeiten der letzten großen Vergletscherung minde-
stens zwei eiszeitliche Refugien bestanden haben müs-
sen. Von dort aus erfolgte dann eine Rekolonisierung 
der eisfrei werdenden Gebiete. Heute kann man zwei 
genetische Linien in Europa unterscheiden, eine süd-
liche mit Vorkommen auf der iberischen Halbinsel und 
dem Balkan und einer vorherrschenden borealen Linie 
im übrigen Europa (Duriez et al. 2007; Rodríguez-
Muñoz et al. 2007; Segelbacher & Piertney 2007; Bajc 
et al. 2011). Die Vorkommen in den Rhodopen und im 
kantabrischen Gebirge benötigen daher besonderen 
Schutz, da sie nur aus Individuen der südlichen Linie 
bestehen und gleichzeitig nur noch wenige Individuen 
umfassen. 

2.) Sind Populationen isoliert oder stehen sie 
miteinander im Austausch?

Die zunehmende Fragmentierung von Lebensräumen 
führt häufig zur Isolation von Populationen. Ob Vor-
kommen isoliert sind, oder noch miteinander in Ver-
bindung stehen, kann ebenfalls über genetische Metho-
den abgeschätzt werden. Häufig stellt sich die Frage ob 
z. B. Straßen eine Barrierewirkung auf Wildtiere haben. 
Dazu ist es nicht zwangsläufig notwendig, direkt eine 
Wanderung z. B. durch Telemetrie zu verfolgen, sondern 
es können Aussagen über den Genfluss zwischen Po-
pulationen getroffen werden. Mittlerweile hat sich dazu 
ein eigenes Forschungsfeld „Molecular Road Ecology“ 
etabliert (Balkenhol & Waits 2009). Es können aber auch 
Bergrücken, Täler oder ungeeignete Lebensräume eine 
Barriere darstellen. Mit einer Kombination verschie-
dener Umweltvariablen und genetischer Information 
lässt sich heute der Effekt solcher Landschaftsvariablen 
auf die genetische Struktur von Populationen berech-
nen. Dieses Forschungsfeld wird auch als Landschafts-
genetik (Manel et al. 2003) bezeichnet und ermöglicht 
es, konkrete Managementempfehlungen für Tierarten 
zu entwickeln (Segelbacher et al. 2010). 

Beispiel Auerhuhn Schwarzwald: Auerhühner kom-
men im Schwarzwald nicht mehr flächig verbreitet, 
sondern in verschiedenen räumlich getrennten Teilpo-
pulationen vor. Da die mittlere Distanz, die Auerhühner 
zurücklegen, nur wenige Kilometer beträgt, ist unklar, 
ob ein Austausch zwischen den einzelnen Verbreitungs-
gebieten besteht. Mittels genetischer Methoden konnte 
nun der Austausch zwischen den einzelnen Lebensräu-
men quantifiziert und eine Barriere zwischen Nord- und 
Südschwarzwald identifiziert werden (Segelbacher et al. 
2008). Für das Überleben der Population als Ganzes ist 
aber eine Verbindung der verschiedenen Teilpopulati-
onen notwendig. Eine Kombination genetischer Daten 
mit Landschaftsparametern (wie z. B. Waldstruktur, 
Höhe, Siedlungen, Straßen) ermöglichte eine genaue 
Vorhersage, wo Wanderungen zwischen den einzelnen 
Vorkommen stattfinden können. Damit lassen sich pla-
nerisch Korridore festlegen, die dann in einem kon-
kreten Aktionsplan für die Art Niederschlag finden 
(Braunisch et al. 2010). 

3.) Welche Tiere (Individuen/Populationen) sollten 
für Wiedereinbürgerungen verwendet werden?

Kleine Populationen, die aus nur wenigen Individuen 
bestehen, haben häufig eine stark reduzierte genetische 
Vielfalt. Dies kann dann zur so genannten Inzuchtde-
pression führen – die geringe genetische Variabilität 
wirkt sich direkt auf die individuelle Fitness (z. B. den 
Bruterfolg) aus. Ein Beispiel dafür ist das nordameri-
kanische Präriehuhn Tympanuchus cupido. Nur wenige 
Individuen reproduzierten in einer Teilpopulation noch 
miteinander und die Schlüpfrate der Eier war deutlich 
reduziert (Westemeier et al. 1998). Eine Translokation 
zusätzlicher Individuen führte dann zu einer Erhöhung 
der genetischen Variabilität und auch des Fortpflan-
zungserfolges. Ähnliche Probleme sind in Mitteleuropa 
z. B. beim Birkhuhn zu erwarten, bei dem es mehrere 
isolierte Vorkommen mit weniger als 20 Individuen und 
reduzierter genetischer Variabilität gibt (Strand et al. 
2012). Genetische Analysen können hier helfen, die 
beste Ausgangspopulation für mögliche Wiedereinbür-
gerungen oder Stützungsmaßnahmen zu identifizieren. 
Bisherige Erfahrungen bei Raufußhühnern in Mittel-
europa haben jedoch gezeigt, dass Aussetzungen von 
ausgewilderten Käfigvögeln erfolglos sind (Seiler et al. 
2000). Dies kann möglicherweise auf eine veränderte 
Bakterienzusammensetzung im Blinddarm der Käfig-
vögel zurückgeführt werden, welches durch eine gene-
tische Charakterisierung der Bakterienstämme gezeigt 
werden konnte (Wienemann et al. 2011).

4.) Wie groß ist eine Population? 
In vielen Naturschutzprojekten ist die Anzahl der vor-
handenen Tiere eine wichtige und wünschenswerte 
Information. Insbesondere bei scheuen und schwer er-
fassbaren Arten können oft nur ungefähre Schätzungen 
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vorgenommen werden. Ähnlich wie bei der Identifizie-
rung von Personen mittels eines genetischen Fingerab-
druckes in der Gerichtsmedizin, können auch bei Vögeln 
einzelne Individuen bestimmt werden. Damit lassen sich 
z. B. durch Kotproben bei Auerhühnern Bestandszahlen 
ermitteln (Jacob et al. 2010). Dabei hat sich gezeigt, dass 
die bisherigen Sichtbeobachtungen durch klassische Balz-
platzzählungen eine Unterschätzung der Bestände dar-
stellen und mit genetischen Methoden mehr Individuen 
nachgewiesen werden können. Auch bei einer Studie am 
Kaiseradler Aquila heliaca in Kasachstan konnten mittels 
genetischer Methoden deutlich mehr Individuen ent-
deckt werden (Katzner et al. 2011). 

Ausblick
Molekulare Methoden gewinnen im Naturschutz zu-
nehmend an Bedeutung. Dabei befindet sich das For-
schungsgebiet der Naturschutzgenetik derzeit in einem 
besonders starken Wandel, da sich mit dem schnellen 
technischen Fortschritt in der Analyse ganzer Genome 
neue Herausforderungen ergeben (siehe auch Allendorf 
et al. 2010; Frankham 2010). Für die Ornithologie er-
geben sich ebenfalls vielfältige neue Möglichkeiten 
(Lerner & Fleischer 2010; Haig et al. 2011). Hier sind 
insbesondere in der Zugvogelforschung (Liedvogel et 
al. 2011) oder bei der Identifizierung von Nahrungsbe-
standteilen (Deagle et al. 2007; Deagle et al. 2010; Oehm 
et al. 2011) wesentliche Fortschritte gemacht worden.

Umsetzung
Im Laufe der letzten Jahre hat die Bedeutung genetischer 
Vielfalt, als dritte Komponente der Biodiversität (neben 
der Vielfalt der Ökosysteme und Arten) zugenommen 
und in Teilen rechtliche Verbindlichkeit erlangt. Die Na-
turschutzgenetik hat hier bereits bedeutende Fortschritte 
erzielt, indem sie neueste Technologien in die Wildtier-
forschung integriert. Jetzt müssen diese Forschungser-
gebnisse (z. B. Hoban et al. 2012) mit praktischem Na-
turschutz verknüpft werden. Dazu wurde eine spezielle 
Internetseite (www.congressgenetics.eu) ins Leben geru-
fen, die kostenlose Werkzeuge und Informationen für 
alle Naturschützer zur Verfügung stellt. Ziel ist, Entschei-
dungsträger aus Politik und Naturschutz für die Mög-
lichkeiten genetischer Methoden zu sensibilisieren und 
das für Managementpläne notwendige Wissen zu ver-
mitteln. Dies stellt sicher auch für viele Ornithologen 
eine wichtige Informationsquelle dar. 

Zusammenfassung 
Molekulare Methoden spielen in der Ornithologie eine zu-
nehmend wichtigere Rolle. Während bisher vor allem syste-
matische Fragen und Vaterschaftsanalysen im Fokus standen, 
steht heute häufig die  Anwendung genetischer  Methoden im 

angewandten Naturschutz im Mittelpunkt. Dazu wurde in-
nerhalb der letzten Jahre eine Reihe von Verfahren entwickelt, 
die es erlauben nicht nur aus Blutproben, sondern auch aus 
Materialien wie Mauserfedern, Kotproben oder auch Eischa-
len genetisches Material zu gewinnen. Damit ist es möglich 
auch von bedrohten und scheuen Arten ohne direkten Fang 
Informationen zu erhalten, die für den Schutz der Art relevant 
sind. So lassen sich Populationen identifizieren die eines be-
sonderen Schutzstatus bedürfen oder erkennen, ob Populati-
onen miteinander im Austausch stehen oder bereits vonein-
ander isoliert sind. Damit lassen sich dann konkrete Manage-
mentpläne erstellen. 
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