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1.  Einleitung

1.1  Taxonomie und genetische Diversität

Derzeit gehören zwei rezente Arten zur Familie 
der Biber (Castroidae), die sich in die Ordnung 
der Nagetiere (Rodentia) einordnen: der kanadi-
sche Biber, Castor canadensis Kuhl, 1820 (C. 
canadensis) und der eurasische Biber, Castor 
fiber Linné, 1758 (C. fiber). Die ursprüngliche 
Verbreitung in Nordamerika und Eurasien spie-
gelt sich in den Trivialnamen wider. Kanadische 
Biber wurden jedoch in einigen Ländern Euro-
pas wie Finnland (Ermala et al., 1989; Lathi 
& Helminen, 1974; Lathi et al., 1997), Polen 
(Djoshkin & Safonow, 1972) und Österreich 
(Sieber, 1989) angesiedelt (Abbildung 1).
In Eurasien teilt sich C. fiber in zwei geschlos-
sene Abstammungsgemeinschaften, die zur 
Bildung einer westlichen und östlichen evolu-
tionary signifikant unit (ESU) führen (Janes-
zewski, 2014). Dabei handelt es sich um ein 
qualitatives Kriterium, welches historisch von-
einander isolierte Gruppen einer Population be-
schreibt. Die Einteilung in die unterschiedlichen 
ESU basiert auf der Verteilung von Allelen in 
der mitochondrialen DNA (mtDNA) (Moritz, 
1994). Laut Durka (2005) enthält die westli-
che ESU die Reliktpopulationen aus Deutsch-
land (C. f. albicus MatchiE, 1907), Frankreich 
(C. f. galliae Geoffroy, 1803) und Norwegen 
(C. f. fiber Linné, 1758). Die Unterarten der 

östlichen ESU stammen aus China sowie der 
Mongolei (C. f. birulai Serebrennikov, 1929), 
Westsibirien (C. f. tuvinicus Lavrov, 1969), Zen-
tralsibirien (C. f. pholei Serebrenickov, 1929), 
Russland (C. f. orientoeuropaeus Lavrov, 1981, 
Zuchtfarm aus Woronesch) und Weißrussland 
(C. f. belorussicus Lavrov, 1981). Die Taxono-
mie und Systematik der beiden Reliktpopulatio-
nen des osteuropäischen Bibers ist nicht geklärt, 
da drei Namen (C. f. belorussicus, C. f. oriento-
europaeus und C. f. vistulanus Matschie, 1907) 
für ein potentielles Taxa zur Verfügung stehen. 
Gabrys & Wazna (2003) empfehlen hierbei 
das Taxon C. f. vistulanus. Die vorübergehende 
Kontaktzone zwischen westlicher und östlicher 
ESU wird in Polen vermutet (Frosch et al., 
2014; Senn et al., 2014). 
Die phylogenetische Separation der westlichen 
und östlichen ESU fand vor 210.000 Jahren 
statt (Horn et al., 2011). Die heute existieren-
den mitochondrialen Unterschiede zwischen 
den Reliktpopulationen einer ESU und den 
daraus abgeleiteten Unterarten sind auf an-
thropogenen Ursprung zurückzuführen, der 
durch den bis heute andauernden genetischen 
Flaschenhals verursacht wird (Frosch et al., 
2014). Alle Reliktpopulationen waren für Jahr-
hunderte demografisch unabhängig und ent-
wickelten eine genetisch limitierte Variabilität 
(Avise, 2012). Zusätzlich unterlagen diese klei-
nen Populationen einem Gendrift-Effekt und er-
litten einen Verlust der Heterozygotie durch In-
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zucht (Avise & Moritz, 1994). Der Verlust von 
Allelen während diesem Prozess ist speziell in 
kleinen Populationen mit limitierter genetischer 
Variabilität sehr hoch. Zahlreiche Studien zei-
gen eine geringe genetische Varianz in C. fiber 
(Ellegren et al., 1993; Kohler et al., 2000; Mi-
lishnikov et al., 1994; Milishnikov & Savelév, 
2001; Milishnikov et al., 1997). Um den Gen-
pool der Reliktpopulationen aufzufrischen und 
ehemalige vom Biber besiedelte Gebiete wieder 
zu besetzen, wurden seit 1960 weiterführende 
Wiederansiedlungsprogramme in zentraleuro-
päischen Ländern implementiert (Dewas et al., 
2012; Zahner et al., 2005). Die natürliche Aus-
breitung und vor allem die anthropogene Trans-
lokation von Biberpopulationen unterbricht 
demzufolge die historische und geographische 
Separation der westlichen und östlichen Linie. 
Daher konnten bereits westliche Haplotypen in 
östlichen Regionen wie Kirov und Woronesch 
nachgewiesen werden (Durka et al., 2005).

1.2  Historische Populationsentwicklung  
in der Oberlausitz

Zur historischen Besiedlung des Bibers in Ost-
sachsen ist nur sehr wenig bekannt. Die dama-
lige Verbreitung wird eher durch die bis ins 18. 
Jahrhundert andauernde Bejagung belegt, als 
das sie in wissenschaftlichen Dokumenten er-

halten blieb (Zimmermann, 1922). Das letzte 
Vorkommen erlosch zwischen 1780 und 1789 
durch einen Lebendfang und der anschließenden 
Präparation bei Deutsch-Ossig an der Lausitzer 
Neiße (Fechner, 1851; zitiert in Hertweck & 
Hieke, 1999). Laut Hertweck & Bena (2001) 
war der Biber in der Oberlausitz gegen Ende des 
18. Jahrhunderts ausgestorben, wohingegen im 
polnischen Nachbarland bis 1842 Bibervorkom-
men in der Finow, einem Unterlauf der Oder, zu 
nennen sind (Hoffmann, 1967). 1975 gelang es 
dann den ersten Bibernachweis in Ostsachsen 
aus dem Kreis Kamenz zu beschreiben und die 
natürliche Wiederbesiedlung des eurasischen 
Bibers aus dem Elbsystem über die Schwarze 
Elster und die Pulsnitz, nach 190 Jahren ohne 
Biber, wieder einzuleiten (Kubasch, 1981). In 
den folgenden Jahren fand eine Expansion des 
Elbebibers in die Königsbrücker Heide und das 
Grüngräbchen statt (Zinke, 1999). Die seit 1948 
andauernden Wiederansiedlungsprojekte in Po-
len galten der Aufstockung des Bestandes des 
Ostbibers. 1999 bewies dann die erste frische 
Fraßspur nördlich von Görlitz die Rückkehr 
des Bibers an die Lausitzer Neiße (Hertweck 
& Hieke, 1999). Es bestehen zwei Theorien 
dazu, einerseits der unkontrollierten Einsetzung 
von Bibern aus Polen und andererseits einer 
Abwanderung aus dem Mündungsgebiet der 
Neiße in die Oder, in dem seit dem Jahr 2000 

Abb. 1: Übersicht zur weltweiten Verbreitung des kanadischen (C. canadensis) und eurasischen Bibers  
(C. fiber) sowie dessen Reliktpopulationen (relict populations). 
graue Flächen = C. fiber, gestreifte Flächen = C. canadensis,  
schwarze Flächen = Reliktpopulationen des Bibers,  
Pfeil = Verbindungsstück einer möglichen Migration des Bibers zwischen dem eurasischen und  
amerikanischen Kontinents (Abbildung aus Horn et al., 2011).
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Bibervorkommen bekannt sind (Hertweck & 
Bena, 2001). Weiterhin ist zu erwähnen, dass 
der Biber seit 2000 die Spree bei Fürstenwalde 
erreicht hat und die Wiederbesiedlung dieses 
letzten großen Flusssystems begann (Dolch 
et al., 2002). Drei Jahre darauf bewiesen erste 
Fraßspuren bei Spremberg die Anwesenheit des 
Bibers an der Spree (Pannach, 2004). 2010 er-
reichte er schlussendlich den Schwarzen Schöps 
östlich von Boxberg und hat die Besiedlung der 
Oberlausitzer Einzugsgebiete der Spree einge-
leitet (Pannach, 2011).

1.3  Anliegen der Arbeit

Mit dieser Studie sollte, neben der Populations-
größenbestimmung, die Hypothese einer natür-
lichen Besiedlung Ostsachsens aus zwei geogra-
phischen Richtungen überprüft werden. (i) Zum 
einen erfolgte die Ausbreitung des Elbebibers 
(C. f. albicus) aus dem Nordwesten Branden-
burgs, über die Wasserstraßen Spree, Schwarze 
Elster und der Pulsnitz sowie über den nördli-
chen Zufluss der Oder (Kettmann, 1960; Jorga, 
1977, 1979; Dolch et al., 2002). Jüngste geneti-
sche Untersuchungen unterstützen diese Annah-
me und zeigen im Grenzgebiet zwischen Bran-
denburg und Sachsen eine Elbebiber-Besiedlung 
der Schwarzen Elster (Frosch et al., 2014). (ii) 
Eine zweite Besiedlungsfront erschließt sich 
aus den Nachbarländern Polen und Tschechien 
und erfolgte durch den osteuropäischen Biber 
(C. f. vistulanus) direkt über die Neiße oder des-
sen Zuflüsse. Die hydrographischen Verhält-
nisse im Süden des Untersuchungsgebietes und 
das Mittelgebirge als natürliche Ausbreitungs-
barriere, sprechen gegen eine Besiedlung aus 
südlicher Richtung (Hertweck & Bena, 2001). 
Die Hybridisierungszone zwischen C. f. albicus 
und C. f. vistulanus würde sich demnach an der 
Spree, der Neiße oder in dem von diesen Flüssen 
umrahmten Gebiet befinden.

2.  Material und Methoden

2.1  Untersuchungsgebiet

Das Untersuchungsgebiet befindet sich nach 
Heinrich & Hergt (1990) im nemoralen Zono-
biom mit typisch gemäßigtem Klima und kurzer 

Winterkälte (ozeanische und Übergangswaldkli-
mate). Es ist in Ostsachsen, Deutschland, lokali-
siert und wird von den Flüssen Spree (Westen) 
sowie Lausitzer Neiße Osten) umschlossen (Ab-
bildung 2). 
Die Eckpunkte der Grenze nach Süden belau-
fen sich auf die Talsperre Bautzen (51,214° N, 
14,471° O) und Ludwigsdorf (51,177° N, 
15,005° O). Die Grenze nach Norden liegt zwi-
schen Neustadt/Spreetal (51,480° N, 14,460° O) 
und Steinbach (51,420° N, 14,966° O). Die Zeit-
räume der Kartierung beliefen sich auf Oktober 
2015 bis Januar 2016 an der Spree sowie No-
vember 2015 bis Januar 2016 an der Lausitzer 
Neiße.

2.2  Revier- und Bestandbestimmung

Die Revierbestimmung erfolgt nach Schwab 
& Schmidbauer (2001), unter Verwendung 
des geografischen Informationssystems (QGIS, 
2.10.1 Pisa). Einfließende Faktoren zur Feststel-
lung eines Reviers sind frische Fraßspuren und 
Bibergeil (BG). Die Grundeinheit zur Konstruk-
tion eines Reviers bildet das durch Fraßspuren 
auftretende Aktivitätszentrum (AZ). Beieinan-
der liegende AZ (wenige Meter) fusionieren 
zu einem Revier. Die Revier-Markierung des 
Bibers mit BG unterstützt im Gegenzug die Ab-
grenzung von beieinander liegenden AZ. An-
hand der in den ermittelten Revieren auftreten-
den Spuren kann die Art des Reviers bestimmt 
und in zwei Kategorien eingeteilt werden: Ein-
zel/Paar- (1,5 Biber/Revier) oder Familienrevier 
(5 Biber/Revier).

2.3  Probengewinnung durch Haarfallen 
(HF)

Die Gewinnung von DNA-Molekülen kann 
sowohl invasiv als auch nicht-invasiv erfolgen 
(Frosch et al., 2014). In der invasiven Ge-
winnung dienen Gewebeproben aus Muskeln 
oder Organen als Ausgangsmaterial für die 
DNA-Extraktion. Diese Proben stammen aus-
schließlich von Todfunden. Zusätzlich zu den 
Gewebeproben sind Knochen sowie Zähne als 
Ausgangsmaterial zur DNA-Gewinnung ge-
eignet (Horn et al., 2014). Die nicht-invasive 
Probengewinnung erfolgt über Haarfallen (HF). 
Das Ausgangsmaterial zur DNA-Gewinnung ist 
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das Biberhaar (Haarwurzel). Die zum Einsatz 
kommenden HF bestehen aus zwei angespitz-
ten Holzpflöcken (60 cm), welche an den oberen 
Enden durch einen 100 cm langen Stacheldraht 
verbunden werden. Im Feld werden die Pflöcke 
bis zu einer Tiefe von 40 cm auf beiden Seiten ei-
nes aktiven Biberwechsels eingeschlagen (Herr 
& Schley, 2009). Der Draht wird ausreichend 
flexibel gespannt, um die Haut der Tiere nicht zu 
verletzen. Es wurden insgesamt 26 HF an aus-
gewählten Standorten aktiven Biberwechsels an 
der Lausitzer Neiße (n = 12) und Spree (n = 14) 
aufgestellt. Die Probenahme erfolgte über den 
Zeitraum vom Januar bis Februar 2016.

2.4  Mitochondriale DNA-Amplifikation 
und Analyse

Die Bestimmung der Haplotypen erfolgte auf 
der 487 bis 489 Basenpaar (bp) großen, soge-
nannten Kontroll-Region (CR, control region) 
der mtDNA des Tieres (Senn et al., 2014). 
Hierbei wurde ein Teil der hypervariablen Do-
mäne, die sich auf der CR befindet, mit den 
Oligonukleotid-Primern 1F und 6R sequenziert 
(Horn et al., 2011). Die PCR fand in einem 
finalen Volumen von 15 µl statt und enthielt 
9,9 Units Taq-DNA-Polymerase, 1,5 µl 10-fach 
Taq-DNA-Polymerase Puffer, 3 mM MgCl2, 

Abb. 2: Untersuchungsgebiet in Ostsachsen, Deutschland. 
Kartierte Gewässersysteme sind orange illustriert.
Linien (orange) = Hauptflüsse (Spree & Lausitzer Neiße), Kreise (orange) = zusätzlich kartierte Fließ- und 
Standgewässer, 
1 & 2= Kleine Spree, 3 = Teichgruppe Niedergurig, 4 = Pschidockengraben, 5 = Löbauer Wasser, 
6 = Schwarzer Schöps, 7 = Weißer Schöps, 8 = Unterer/Ober Oberteich, 9 = Haupt/Welschgraben, 
10 = Schwarzer Schöps, 11 = Talsperre Quitsdorf, 12 = Altarm Zodel, 13 = Ullersdorfer Teiche, 
14 = Mühlgraben. 
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0,5 µM vom Vorwärts -und Rückwärtsprimer, 
0,2 mM dNTPs und 0,1 µg/µl Rinderserum-Al-
bumin (BSA). Die Reaktion lief im Thermocyc-
ler mit folgenden Konditionen: 3 Minuten bei  
95 °C, 36 PCR Zyklen (30 s bei 94 °C, 30 s bei 
54 °C, 60 s bei 72 °C) und 10 Minuten bei 72 °C. 
Die Sequenzierung der PCR-Produkte erfolgte 
extern im Senckenberg-Forschungszentrum für 
Biodiversität und Klima (BiK-F, Frankfurt a. M.) 
in einem „3.730 DNA Analyzer“ (Applied Bio-
systems). Die so erhaltenen DNA-Sequenzen 
dienten der Unterarten-Bestimmung, unter Ver-
wendung von Referenz-Sequenzen aus der Gen-
Bank (NCBI).

3.  Ergebnisse

3.1  Revierermittlung Spree

Die Spree besitzt 20 Aktivitätszentren. Der Me-
dian für die Länge aller Aktivitätszentren liegt 
bei 452,5 m. Die Spree verfügt über zwölf Re-
viere. Die Spree wird durch fünf Einzel/Paar- 
und sieben Familienreviere besetzt, was zu 
einer Bestandsgröße von 43 Bibern im Untersu-
chungsgebiet an der Spree führt. Auf der unter-
suchten Flussstrecke (49 km) kann von 0,9 Bi-
bern auf einem Kilometer ausgegangen werden.

3.2  Revierermittlung Lausitzer Neiße

Die Neiße besitzt, mit einem Median von 
773,5 m, 36 Aktivitätszentren. Drei Einzel/Paar
reviere (RN12, RN14, RN17) und 15 Familien-
reviere lassen auf eine Bestandsgröße von 80 
Bibern im Untersuchungsgebiet schließen (18 
Reviere). An der Neiße (59 km) kann somit von 
1,4 Bibern auf einem Flusskilometer ausgegan-
gen werden.

3.3  Nahrungspräverenz während der 
Wintermonate

Zur Bestimmung der präferierten Nahrung des 
Bibers während des Jahreswechsels 2015/2016 
erfolgte neben der allgemeinen Erfassung der 
Fraßspuren gleichzeitig die Bestimmung der 
vom Biber selektierten Baumart. Die Trauben-
kirsche (Prunus  spec. 26 %), gefolgt von der 
Weide (Salix spec., 22 %), Stieleiche (Quercus 

robur, 17 %), Aspe (Populus tremula, 16 %) und 
der Winterlinde (Tilia cordata, 11 %), ist die am 
häufigsten präferierte Baumart an der Spree. 
An der Lausitzer Neiße ist die Weide (Salix 
spec.) die überwiegend bevorzugte Baumart 
des Bibers. Sie macht, zusammengefasst aus 
den Anteilen Salix spec. (Baum) und Salix spec. 
(Strauch) über die Hälfte aus. An zweiter Stel-
le steht die Traubenkirsche (Prunus spec.) mit 
10 % und die Aspe (Populus tremula) mit 12 %.

3.4  Haplotyp-Bestimmung an der Spree

Von 27 Haarproben wurden 24 (89 %) als C. fi-
ber identifiziert; zwei konnten keiner Tierspezies 
zugeordnet werden. Für alle 24 Proben reichte 
die Sequenzqualität zur Bestimmung des Haplo-
typen aus – an der Spree kommt demnach aus-
schließlich C. f. orientoeuropaeus vor.

3.5  Haplotyp-Bestimmung an der 
Lausitzer Neiße

Aus 76 gewonnenen Proben konnten 66 (87 %) 
als C. fiber identifiziert werden. Für drei Proben 
reichte die Sequenzqualität zur Haplotyp-Be-
stimmung nicht aus. An der Neiße kommen 
demnach C. f. orientoeuropaeus (n = 41) sowie 
C. f. belorussicus (n = 21) vor.

4.  Diskussion

4.1  Biberbestand der Oberlausitz

Der überwiegende Teil des Untersuchungsge-
bietes war bis 2009 einschließlich der Spree 
unbesiedelt und zeigte lediglich an der Neiße 
vereinzeltes Biberaufkommen (Meyer, 2009). 
Die wahrscheinlich durch natürliche Immig-
ration eingeleitete Besiedlung der Lausitzer 
Neiße (Hertweck & Hieke, 1999) bewirkt seit 
1999 eine andauernde Verbreitung des Bibers 
und deutet heute auf eine nahezu lückenlose 
Besiedlung des Grenzflusses zwischen Görlitz 
und Steinbach hin (Abbildung 3). Die eingelei-
tete Besiedlung der Spree in Ostsachsen fand 
2010 bei Boxberg statt (Pannach, 2011). Im 
Einzugsgebiet der Spree zeigt sich, durch die 
aktuell ermittelten Aktivitätszeichen, eine pro-
gressive Arealerweiterung des Bibers. Dieses 
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Verhältnis spiegelt sich im Biberbestand wider 
(Abbildung 3). 
Der Bestand an der Neiße ist derzeit fast doppelt 
so groß (80), wie an der Spree (43). Dies könnte 
auf die angenommene Verteilung der Unterarten 
an Spree (C. f. albicus) und Neiße (C. f. vistula-
nus) zurückzuführen sein. Die geringen Anwe-
senheitszeichen stützen zu Beginn dieser Studie 
die Besiedlungshypothese, dass C. f. albicus die 
Spree über Brandenburg nach Ostsachsen be-
siedelt hat (Meyer, 2009). Diese Vermutung 
ist jedoch durch die Freilandkartierung nicht 
zu beantworten und wird im zweiten Teil dieser 
Arbeit (4.3 Haplotyp-Verteilung in der Oberlau-

sitz) nochmals aufgegriffen. Der an der Spree 
vermutete Elbebiber könnte sich aufgrund von 
Inzuchtdepressionen langsamer ausbreiten. 

4.2  Stadien der Bestandsentwicklung

An der Lausitzer Neiße besteht die Möglichkeit 
eines anlaufenden Verdichtungsprozesses von 
Revieren in bereits besiedelten Gebieten. Denn 
nach John et al. (2010) geht die Besiedlung von 
optimalen Gebieten, einer Besiedlung subopti-
maler Gebiete voraus. Dies bedeutet, dass be-
reits alle attraktiven Habitate zwischen Görlitz 
und Steinbach seit 1999 besetzt sein könnten 

Abb. 3: Übersicht zu den in Ostsachsen bestimmten Revieren 2015/16. 
Der Biberbestand an der Lausitzer Neiße ist fast doppelt so groß wie an der Spree. 
Gefüllte Kreise = bestimmte Reviere, blaue Linien, Flächen = Wasserstraßen, Standgewässern, 
gelbe Linie = Autobahn A4. ). 
Kartendaten © Bundesamt für Kartographie und Geodäsie, Frankfurt am Main, 2011; Geofabrik GmbH und 
OpenStreetMap-Mitwirkende, 2015
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und das Schließen der Lücken von suboptima-
len Gebieten durch Neubesiedlung eingesetzt 
hat. Zusätzlich sind Biber stark anpassungsfä-
hig und besiedeln sogar suboptimale Habitate, 
wie Großstädte (Hundrieser et al., 1995) oder 
schmale Gräben (Ulevicius et al., 2011). 
Ein weiterer wichtiger Punkt, der das unter-
schiedlich hohe Aufkommen des Bibers an Spree 
und Neiße begründen könnte, ist der unabhängi-
ge Bewertungsfaktor zur Bestimmung der Nah-
rungsverfügbarkeit des Bibers. Im kompletten 
Untersuchungsgebiet der Spree zeigen nur 1,2 % 
der Abschnitte eine optimale Verfügbarkeit an 
regenerationsfähiger Winternahrung, die im 
Ufersaum überwiegend Weide und Pappel und 
mindestens 50 % Strauchweidendeckung vor-
aussetzt. Über die Hälfte der Abschnitte (61,7 %) 
weisen eine pessimale Verfügbarkeit an regene-
rationsfähiger Winternahrung auf. Demzufolge 
sind Weichholzer im Ufersaum der Spree nur 
spärlich vorhanden oder fehlen völlig. Dies spie-
gelt sich ebenfalls in dem vom Biber als Nahrung 
dienenden Gehölzen wider. An der Spree liegt 
überwiegend die Traubenkirsche (Prunus spec.) 
als Nahrungsressource an erste Stelle, gefolgt 
von Aspen (Populus tremula), Winterlinden (Ti-
lia cordata), Weiden (Salix spec.) und Stieleichen 
(Quercus robur). Demzufolge kann der Biber an 
der Spree nicht seine präferierte Winternahrung 
nutzen und schaltet auf andere Baumarten um. 
Dieses Umschalten weist zwar auf seine hohe 
Anpassungsfähigkeit hin, zeigt jedoch auch, 
dass eine Expansion nur progressiv möglich 
sein könnte. Dem gegenüber steht die Neiße. Mit 
10,2 % besitzt die Neiße, im direkten Vergleich 
zur Spree, fast das Zehnfache an optimaler Nah-
rungsverfügbarkeit. Der Schwerpunkt liegt hier 
in den Kategorien ausreichend gut (44,9 %) und 
pessimal (44,9 %). Fast 50 % des Ufersaums der 
Neiße zeigen derzeit eine Hartholzbestockung 
mit mindestens 25 % Weide- und Pappelbestand. 
Genau diese unabhängige Bewertung der Neiße 
reflektiert die vom Biber selektierten Baumarten. 
An erster Stelle stehen Weiden (Salix spec.) und 
Aspen (Populus tremula). Die Traubenkirsche 
(Prunus spec.) ist hier die dritthäufigste Baum-
art. Der Biber kann an der Neiße seine präferierte 
Nahrung nutzen, da sie in ausreichender Menge 
zur Verfügung steht. 
Zwei Theorien, die separat betrachtet werden 
können oder ineinander verzahnt sind, können 

den unterschiedlichen Biberbestand der unter-
schiedlich stark besiedelten Flüsse erklären. (i) 
Zum Besiedlungszeitpunkt wies die Neiße von 
Grund auf bessere Habitatvoraussetzungen als 
die Spree auf. (ii) Die Neiße wies ebenfalls eine 
pessimale Verfügbarkeit der Winternahrung 
auf, wurde jedoch durch die 17 Jahre andauern-
de Anwesenheit des Bibers soweit modifiziert, 
dass sie jetzt zu mindestens 25 % mit Weiden 
und Pappeln bestockt ist. 
Aspen sind des Bibers präferierte Nahrung und 
es wird zum Erreichen dieser Baumart, sogar 
eine Entfernung von bis zu 240 m von ihm zu-
rückgelegt (Northcott, 1971; Miller, 1960).  
Einst vom Biber gefällte Aspen treiben mit 
zahlreichen Wurzelsprösslingen wieder aus und  
werden in den folgenden Jahren vom Biber 
nicht gefressen (Jones et al., 2009). Das Mei-
den dieser Sprösslinge geht auf die vermehrte 
Produktion von Sekundärstoffen (Phenolhar-
ze) im Pflanzengewebe zurück, welche von 
der Pflanze als Reaktion auf das Fällen initiiert 
wird (Karban & Myers, 1989; Gill, 1992b). 
Die vegetative Reproduktion ist sowohl bei 
Pappeln als auch bei Weiden sehr erfolgreich. 
Weiden schlagen an gefällten Stämmen (Ful-
ler & Warren, 1993) und abgetrennten Ästen 
(Edlin, 1958) wieder aus. Somit leistet der 
Biber einen wichtigen Beitrag zur Verbreitung 
dieser Baumart. Dies gilt ebenfalls für in Däm-
men verwendete Weidenäste und Nahrungs
flöße (Jones et al., 2009). Gleichzeitig zeigt 
die Studie von Jones et al. (2009), dass neu-
besiedelte Gebiete am Anfang einer stark se-
lektiven Beweidung von Weichhölzern unter-
liegen und diese Standorte in den Folgejahren 
unter konstanter Nutzung aufgesucht werden, 
wodurch sich das Fällen von anderen Laub-
baumarten am Ufer limitiert. Demzufolge 
könnte sich eine durch den Biber initiierte Ver-
breitung von Weiden und Pappeln sukzessiv 
eingestellt haben. Der Faktor Zeit mag demzu-
folge die ausschlaggebende Ursache für die un-
terschiedlich stark besiedelten Flüsse sein. Die 
Spree befindet sich vermutlich erst im Stadium 
der optimalen Habitatbesetzung, wohingegen 
an der Neiße eine Bestandsverdichtung stattfin-
det. Somit könnte, neben der Hypothese der Un-
terartenverteilung, zusätzlich die Besiedlungs-
historie in Ostsachsen zu diesem Unterschied  
führen.
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4.3  Haplotyp-Verteilung in der 
Oberlausitz

Die aufgestellte Hypothese zur Verbreitung der 
Haplotypen des Bibers in Ostsachsen und die 
damit in Verbindung gebrachte Hybridisierungs-
zone wurde nicht bestätigt. Weder an der Spree 
noch an der Lausitzer Neiße konnte der Elbe-
biber (C. f. albicus) aus den insgesamt 91 unter-
suchten Proben ermittelt werden. 
Erstaunlicherweise zeigte die Spree ausschließ-
lich die Haplotypen C. f. orientoeuropaeus (n = 
24). Bezüglich dieser Region war anzunehmen, 
dass die seit dem Jahr 2000 mit dem Elbebieber 
andauernde Besiedlung der Spree bei Fürsten-
walde (Dolch et al., 2002) und den darauffol-
genden Beweisen aus Spremberg (Pannach, 
2004) erste Nachweise dieser Haplotypen fluss-
aufwärts in Ostsachsen liefert. Im Osten des 
Untersuchungsgebietes trat eine Zweiteilung 
der Besiedlung auf. Zum einen wurde die Nei-
ße im Norden von C. f. orientoeuropaeus und 
zum anderen von C. f. belorussicus besiedelt. 
C. f. belorussicus konnte nur in einem 300 m 
langen Abschnitt nördlich von Görlitz bestimmt 
werden. Interessanterweise war die Verbreitung 
dieser Haplotypen nur an diesem Ort lokali-
siert. Mit Berücksichtigung der Empfehlung 
zur taxonomischen Benennung laut Gabrys & 
Wazna (2003), demnach wurde im Untersu-
chungsgebiet nur der Haplotyp C. f. vistulanus 
nachgewiesen. 
Das Verbindungsstück zwischen Spree und Nei-
ße, welches auch als Ausbreitungsweg von C. f.  
vistulanus an die Spree gedient haben könnte, 
könnte seinen Ursprung am Welschgraben bei 
Steinbach haben (Abbildung 4). 
Er verbindet die Neiße mit dem Teichgebiet Nie-
derspree und besitzt ein seit dem Jahr 2011 ak-
tiv mit Bibern besetztes Revier. Die Teichgrup-
pe Niederspree ist wiederum durch zahlreiche 
Gräben mit den Teichgruppen bei Rietschen ver-
bunden, welche ebenfalls alte Fraßspuren auf-
wiesen. Die Verbindung erstreckt sich von dort 
aus über den Weißen Schöps und schlussend-
lich über den Schwarzen Schöps in die Spree. 
Über diese Wasserstraße könnte C. f. vistulanus 
in das Flusssystem der Spree eingedrungen sein 
und erreichte noch vor dem Elbebiber die Spree. 
Die Hybridisierungszone befindet sich dement-
sprechend nicht vertikal zwischen Spree und 

Neiße, sondern fixiert sich eher horizontal im 
Raum Bad Muskau, Spremberg und Hoyerswer-
da zwischen den Flüssen Schwarze Elster, Spree 
und Neiße. 
Biber aus unterschiedlichen Reliktpopulationen 
der westlichen ESU haben sich erfolgreich in 
Süddeutschland vermischt und bilden derzeit 
stabile Populationen (Frosch et al., 2014). Hy-
bridisierte Populationen aus Russland besitzen 
beispielsweise eine höhere Reproduktionsrate 
sowie eine höhere Belastbarkeit im Bezug auf 
Prädation (Saveljev & Milishnikov, 2002). 
Dies unterstützt die vorläufige Annahme, dass 
die Hybridisierung positive Effekte auf Biber-
populationen haben kann. Die geringe Hetero-
zygotie in den nativen und den neu gegründeten 
Populationen aus C. f. albicus weist darauf hin, 
dass eine hohe genetische Bürde eine plausible 
Bedrohung für C. f. albicus ist (Frosch et al., 
2014). Daraus resultierend, treten bei der Un-
terart C. f. albicus geringe Wurfgrößen (Hal-
ley et al., 2012), Gebissanomalien (Piechocki 
1977) und eine hohe Anfälligkeit gegenüber 
epidemischer Krankheiten (Ellegren et al., 
1993; Dolch et al., 2002) auf. Diese geringe 
genetische Diversität ist jedoch relevant für den 
andauernden Schutz des eurasischen Bibers, 
da es vermutlich die Ursache für das sinkende 
Potenzial der Population ist, sich auf zukünftige 
Veränderungen, wie den Klimawandel, anzu-
passen (Senn et al., 2014).
Frosch et al. (2014) stellen die Langzeitwir-
kung und die Eignung von andauernden Schutz-
maßnahmen von Reliktpopulation in Frage. Es 
gibt derzeit keinen Grund das Durchmischen 
von Haplotypen einer ESU zu verhindern, da 
somit der Anstieg der genetischen Diversität in 
der Biberpopulation gewährleistet ist (Frosch 
et al., 2014).

Zusammenfassung

Zur Untersuchung des eurasischen Bibers (Cas-
tor fiber) im anthropogenen Lebensraum fanden 
Analysen zur Revierkartierung und zur Unterar-
tenverteilung statt. Die Zielstellung der Revier-
kartierung, lag in der Ermittlung eines aktuel-
len Biberbestandes an der Lausitzer Neiße und 
der Spree. Hierfür erfolgte eine Kartierung der 
zwei Fließgewässern nach Schwab & Schmid-
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bauer (2001). Anhand dieser Methode konnten 
zwölf Reviere an der Spree und 18 Reviere an 
der Lausitzer Neiße ermittelt werden. Weiterhin 
wurde die Unterartenverteilung von C. fiber in 
der Oberlausitz untersucht. Zur Bestimmung 
dieser, erfolgte eine Sequenzierung einer mito-
chondrialen Kontrollregion aus Haar,  Gewebe- 
sowie Knochenproben. Im Untersuchungsgebiet 
konnten somit die drei Haplotypen C. f. albicus 
(Elbebiber), C. f. orientoeuropaeus (russische 
Unterart) und C. f. belorussicus (weißrussische 
Unterart) bestimmt werden.

Summary

Mapping of beaver territories and 
distribution of subspecies in Lusatian 
rivers

In order to investigate the Eurasian beaver (Cas-
tor fiber) in the anthropogenic habitat, studies 
on population size and subspecies distribution 
was implemented. A territorial mapping was 
conducted with the objective to determine the 
current beaver population on the Lusatian rivers 
Neisse and Spree. The mapping was performed 
according to Schwab & Schmidbauer (2001). 
By using this method, 12 territories at the Spree 
and 18 territories at the Lusatian Neisse could 
be identified. Furthermore, the subspecies dis-

tribution of C. fiber in Upper Lusatia was inves-
tigated. Thus, a sequencing of a mitochondrial 
control region of hair, tissue and bone samples 
was performed. As a result, the three haplotypes 
C. f. albicus (Elbebiber), C. f. orientoeuropaeus 
(Russian subspecies) and C. f. belorussicus (Be-
lorussian subspecies) were determined within 
the study area.
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