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Anhand von aktuellen Forschungsarbeiten wird die
Bedeutung begleitender genetischer Untersuchungen in
Feldhamsterschutz- und Monitoringprojekten exemplarisch
aufgezeigt. Mittels einfacher Haarfallen und
hochauflésender Mikrosatellitenmarker gelingt es,
Feldhamster individuell voneinander zu unterscheiden,
Verwandtschaftsbeziehungen aufzulésen und die Dynamik
innerhalb von Populationen zu erfassen. Die genetischen
Analysen zeigen, dass Feldhamsterpopulationen durch
Isolation und Lebensraumverlust beeintrachtigt sind. Des
Weiteren kann die effektive Populationsgréf3e erfasst
werden, die bessere Abschatzungen des
Erhaltungszustands liefert, als es einfache Baukartierungen
vermdgen. In Erhaltungszuchten und
Wiederansiedlungsprojekten wird das genetische Monitoring
genutzt, um den Erfolg der Malinahmen zu bewerten und
zwischen autochthonen und angesiedelten Tieren zu
unterscheiden. Wir empfehlen daher die Integration
genetischer Erfassungsmethoden im Rahmen von
Monitoringprogrammen und Schutzprojekten, um zukunftig
Bestandstrends sowie den Erhaltungszustand von
Populationen detaillierter erfassen zu kénnen.

Based on current research projects we document how
genetic monitoring of Common Hamsters is used in
conservation research and monitoring. With the help of
simple and effective hair traps, genetic tools make it
possible to distinguish individuals, resolve relatedness
within populations and understand population dynamics in
this species. Ongoing genetic analyses highlight that
Common Hamster populations are threatened by habitat
loss and isolation. Genetic analyses also facilitate the
determination of effective population sizes as an important
indicator of population status in species conservation. In
reintroduction programmes genetic monitoring is used to
evaluate the effectiveness of the implemented actions in the
field. We strongly urge the routine integration of effective
genetic monitoring in the frame of ongoing species
conservation and monitoring programmes. This integration
will allow for an improved assessment of population trends
and help to reveal the impact of landscape characteristics
as well as genetic factors on the status of Common Hamster
populations.

Verlag W. Kohlhammer

89. Jahrgang 2014 Heft8



Nicht invasive genetische Untersuchungen
des Feldhamsters und ihr Beitrag zu Erfassung,
Monitoring und Populationsabgrenzung

Non-invasive genetic monitoring of the Common Hamster and the contribution
of such monitoring to detection, surveillance and population differentiation

Tobias Erik Reiners und Carsten Nowak

Zusammenfassung

Anhand von aktuellen Forschungsarbeiten wird die Bedeutung begleitender genetischer Untersuchungen in Feldhamsterschutz- und
Monitoringprojekten exemplarisch aufgezeigt. Mittels einfacher Haarfallen und hochauflésender Mikrosatellitenmarker gelingt es,
Feldhamster individuell voneinander zu unterscheiden, Verwandtschaftsbeziehungen aufzulésen und die Dynamik innerhalb von
Populationen zu erfassen. Die genetischen Analysen zeigen, dass Feldhamsterpopulationen durch Isolation und Lebensraumverlust
beeintrachtigt sind. Des Weiteren kann die effektive PopulationsgroBe erfasst werden, die bessere Abschatzungen des Erhaltungs-
zustands liefert, als es einfache Baukartierungen vermoégen. In Erhaltungszuchten und Wiederansiedlungsprojekten wird das gene-
tische Monitoring genutzt, um den Erfolg der MaBnahmen zu bewerten und zwischen autochthonen und angesiedelten Tieren zu
unterscheiden. Wir empfehlen daher die Integration genetischer Erfassungsmethoden im Rahmen von Monitoringprogrammen und
Schutzprojekten, um zuklnftig Bestandstrends sowie den Erhaltungszustand von Populationen detaillierter erfassen zu kénnen.

1 Einleitung

Der Feldhamster (Cricetus cricetus L.
1758) gehort in Westeuropa zu den stark
gefdhrdeten Saugetierarten und kommt
auch in Deutschland nur noch in we-
nigen zusammenhdngenden Gebieten
vor (NEcHAY 2000; WEINHOLD 2009). In
der aktuellen Roten Liste fiir Deutsch-
land ist er seit 2009 als ,, vom Ausster-
ben bedroht” eingestuft ist (MEINIG etal.
2009). Die aktuelle Gefdhrdung des Feld-
hamsters wird in Staaten seiner west-
lichen Verbreitungsgrenze, wie in den
Niederlanden, in Belgien und Frank-
reich, besonders deutlich. In diesen Lan-
dern sind die Bestinde in den letzten
Jahrzehnten dramatisch eingebrochen
oder sogar erloschen (Frankreich: LosIN-
GER u. POTER 2008; Niederlande und Bel-
gien: KUITERs etal. 2010). Nach aktuells-
ten Erkenntnissen hat dieser Riickgang
auch mehrere osteuropdische Staaten
erfasst, darunter Polen (Z1oMEK u. Ba-
Naszek 2007), Tschechien (TKADLEC etal.
2012) und die Ukraine (Rusin etal. 2013).

Durch die massiven landwirtschaft-
lichen und landschaftlichen Verande-
rungen sind Feldhamsterpopulationen
am westlichen Arealrand im besonde-
ren Mafle von Habitatverlust, Verinse-
lung und Isolation betroffen (BANASZEK
etal. 2010; REINERs etal. 2011c¢). Daraus
resultierend zeigen zahlreiche der eu-
ropdischen Populationen Zeichen von
genetischer Verarmung (SMULDERs etal.
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2003; NEUMANN etal. 2005; BANASZEK
etal. 2010; La HAYE etal. 2012; REINERS
etal. 2011 a). In dem letzten Jahrzehnt hat
sich gezeigt, dass die Beriicksichtigung
genetischer Aspekte zunehmend an Re-
levanz gewinnt. In diesem Artikel wird
an aktuellen Forschungsarbeiten gezeigt,
welche Methoden und Verfahren dem
genetischen Feldhamster-Monitoring zu
Grunde liegen und welche Erkenntnisse
und Moglichkeiten fiir das verbesserte
Verstandnis des Feldhamsters und sei-
nes Schutzes entstehen.

2 Einfache, nicht invasive
Gewinnung von DNA-
Proben durch Haarfallen

REINERS etal. (2011b) entwickelten vor
Kurzem eine einfache und kostengiins-
tige Haarfalle, die die Gewinnung von
Probenmaterial mit vergleichsweise ge-
ringem zeitlichem, logistischem und
finanziellem Aufwand ermoglicht. Im
Freiland konnte eine sehr hohe Fangig-
keit von 30-50% erreicht werden. Bei
glinstiger Witterung kann so in einem
Feldhamstervorkommen mit ca. 50 ge-
fundenen Bauen in nur 2-3 Nichten
eine ausreichende Anzahl von Proben
fiir eine genetische Populationscharak-
terisierung gesammelt werden. Die
Aufbewahrung der Proben in speziell
dafiir vorgesehenen, luftdichten Gefa-
Ben ermdglicht eine schnelle und un-

komplizierte Sicherung des genetischen
Materials (Abb.1). Der Einsatz dieser
Haarfallen hat sich bereits in mehreren
Studien in Baden-Wiirttemberg, den
Niederlanden, Belgien, Frankreich, Po-
len und der Ukraine bewdhrt (RAEDTS
etal. 2011; REINERS etal. 2011 a; REINERS
etal. 2013; Rusin etal. 2013).

3 Ein individueller
genetischer Fingerabdruck
far Feldhamster

Die Feldhamster-Proben werden am
Senckenberg-Labor fiir Wildtiergenetik
mittels 18 variabler artspezifischer Kern-
DNA-Markern untersucht, die als Mik-
rosatelliten bekannt sind (NEUMANN u.
JansMAN 2004; JakoB u. MAMMEN 2006).
Einzelne Allele an jedem der 18 Loci
(Locus=Genort, untersuchte Stelle in
der DNA) unterscheiden sich durch die
Léange der jeweiligen DNA-Sequenz. Ziel
ist die Erfassung der Verteilung und Va-
riabilitit der Allele (=mittlere Anzahl
von Allelen pro Genort) innerhalb einer
Population. Umso hoher die Anzahl von
Allelen und je gleichmafiiger sie in einer
Population verteilt sind, umso hoher
ist der Anteil an heterozygoten Indivi-
duen (=Heterozygotie). Die Heterozy-
gotie ist gemeinhin das sinnvollste und
am héufigsten verwendete Maf3 fiir die
genetische Vielfalt innerhalb von Popu-
lationen.
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Abb.1: Aufbau und Anwendung einer simplen und kostengiinstigen Feldhamster-Haarfalle. Die Falle besteht aus einem PVC-Rohr,
einem Eisennagel und einer Plastikrolle. Um die Plastikrolle wird doppelseitiges Klebeband gewickelt und in dem PCV-Rohr mit
dem Eisennagel frei beweglich befestigt (a). Die Falle wird in den Eingang eines Baus gesteckt (b) und die Haare nach dem
Passieren eines Tieres (c) durch eine rollende Bewegung entfernt. Gewonnene Proben enthalten meist viele Haarwurzeln mit
einem ausreichenden Anteil an Follikelgewebe fiir eine anschlieBende genetische Untersuchung (d, e). Die Aufbewahrung der
Proben in luftdichten, mit Trocknungsmittel versehenen GeféBen, ermdglicht eine schnelle, unkomplizierte Sicherung und eine
optimale Lagerung des genetischen Materials (f). (Fotos: Tobias Erik Reiners)

Fig. 1: Materials and application of the optimized hair trap. The trap consists of a PVC pipe with two holes, an iron nail and a plastic roll. The plastic
roll is wrapped with double-faced adhesive tape and attached inside the pipe by the nail (a). Traps are placed in the entrances of burrows
(b) and when an animal passes, hairs are plucked by the rolling tape (c). Plucked hairs contain a large amount of bulbs with a sufficient

amount of follicular tissue (d &e). The preservation of samples in air-tight vials together with silica makes it possible to save and store genetic

materials optimally (f).

Ahnlich wie in der Kriminalistik, kann
das von uns verwendete genetische Mar-
kersystem auch zur sicheren Unterschei-
dung von Individuen verwendet werden.
Die genetische Individualisierung kann
beispielsweise fiir die Analyse des Bau-
nutzungsverhaltens genutzt oder auch
in klassischen Fang-Wiederfang-Studien
verwendet werden. Fiir den praktischen
Naturschutz ist die Methodik beson-
ders relevant, da die Mindestanzahl von
Individuen in einem Gebiet ermittelt
werden kann, ohne Tiere zu fangen. Im
Rahmen eines Monitoringprojekts in
Frankfurt a.M. konnte gezeigt werden,
dass in einer Schutzmafinahme sieben
Feldhamsterbaue angelegt waren. Nach
intensiver Beprobung mittels Haarfal-
len wurden jedoch nur drei individuelle
Tiere nachgewiesen (REINERS, unverof-
fentlicht). In einer aktuellen Studie zum
Vorkommen des Feldhamsters im siidli-
chen Elsass konnte gezeigt werden, dass

einzelne Individuen bis zu vier Baue auf
einem Feld nutzen (Abb.2, S.358). Dass
die Anzahl von genutzten Bauen saisonal
sowie geschlechtsspezifisch schwanken
kann, wurde bereits durch Telemetrie-
und Fang-Wiederfang Studien gezeigt
(WeINHOLD 1998; Kayser 2002). Uber
genetische Untersuchungen mittels Haar-
fallen und genetischer Individualisierung
kann man den Faktor der mehrfachen
Baunutzung durch einzelne Individuen
zukiinftig besser berticksichtigen.

4 Direkte verwandtschaftliche
Beziehung

Die untersuchten Mikrosatelliten folgen
der Mendel'schen Vererbung; die Nach-
kommen einer Paarung tragen folglich
immer ein Allel des Vaters und ein Allel
der Mutter und koénnen somit auch zur
Identifizierung verwandtschaftlicher Be-
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ziehungen verwendet werden (=gene-
tischer Verwandtschaftstest). So kann
es sowohl in Freilandstudien als auch in
Feldhamsterzuchten von Interesse sein,
ob Jungtiere von einem bestimmten El-
terntier stammen. In der Feldhamster-
zucht im Heidelberger Zoo konnte nach
einer Geburt nicht eindeutig bestimmt
werden, welches Mannchen bei der Paa-
rung erfolgreich war. Diese Information
istjedoch fiir ein vollstindiges Zuchtbuch
wichtig. Von den zwei potenziellen Vi-
tern konnte schliefSlich durch die geneti-
schen Analysen einer als der tatsdchliche
Erzeuger bestimmt werden (Tab. 1, S.358).
Im Freiland ist die verwandtschaftliche
Zuordnung fiir das Verstdndnis der Dy-
namik in Feldhamsterpopulationen von
Bedeutung. In einem Gemeinschaftspro-
jekt mit der Universitdt Wien ist es gelun-
gen, nahezu den vollstindigen Stamm-
baum einer isolierten Feldhamsterpopu-
lation zu rekonstruieren (Abb. 3, S.359).
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5 Isolation, Populations-
abgrenzung und
genetische Diversitat

Populationen, die {iber einen langen
Zeitraum voneinander reproduktiv iso-
liert sind, werden sich im Laufe der Zeit
auf Grund stochastischer populationsge-
netischer Prozesse immer undhnlicher.
Ist die Anzahl der Tiere in einer isolier-
ten Population gering, so wird dies auf
Dauer zu Inzucht und einem Verlust
von Allelen fiithren.

Im zentralen Verbreitungsschwerpunkt
in Hessen (Rhein-Main-Gebiet und Wet-
terau bis Gieflen) gibt es noch ein steti-
ges Feldhamstervorkommen, wobei eini-
ge Populationen durch ihre isolierte Lage
und geringe Lebensraumgrofe gefahrdet
sind. In einer Studie wurde die geneti-
sche Struktur von 5 Feldhamsterpopu-
lationen mit unterschiedlichem Land-
schaftskontext verglichen (Abb.4, Tab.2,
5.360). Zwei Populationen (LG, ZH) mit
starker rdumlicher Isolation und klei-
ner Lebensraumgrofie zeigen Anzeichen
von genetischer Verarmung. Populatio-
nen mit groflem Lebensraum und steti-
gem Feldhamstervorkommen (MKK, FH)
weisen dagegen eine vergleichsweise
hohe genetische Diversitdt auf (Abb.5,
S.361). Ein Ahnlichkeitsvergleich zeigt,
dass sich die Teilpopulationen bereits
voneinander differenziert haben. Popu-
lationen, welche nur 4km Luftlinie von-
einander entfernt, aber durch Autobah-
nen getrennt sind (LG=>HH, FH=ZH),
zeigten dabei einen dhnlich hohen Grad
an genetischer Differenzierung wie zwei
50km voneinander entfernte Populatio-
nen (Abb.4, S.360). Einen effektiven Aus-
tausch zwischen den Populationen tiber
diese Barriere scheint es iiber Jahrzehnte
hinweg nicht gegeben zu haben.

6 Effektive PopulationsgroéBe
und der Erhalt
genetischer Diversitat

Feldhamster sind r-Strategen und zei-
gen nattirlicherweise starke Schwankun-
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Analyse des Baunutzungsverhaltens von Feldhamstern im siidlichen Elsass mit-

tels Haarfallen und genetischer Individualisierung. Drei Individuen konnten
mehrfach in verschiedenen Bauen nachgewiesen werden.

Fig. 2:

Analysis of burrow use behaviour of Common Hamsters in Southern Alsace, as revealed

by hair traps and subsequent genetic individualization. Three individuals were detected

at several burrows.

gen der Populationsgrofie (WEINHOLD
u. Kayser 2006). Fiir den Fortbestand
der Population ist nur das Vorkommen
paarungsbereiter adulter Tiere in einem
Gebiet wichtig. Die Anzahl der Tiere,
die einen reproduktiven Beitrag fiir die
niachste Generation liefern, bestimmt die
effektive Populationsgrofie. Es muss
an dieser Stelle betont werden, dass
fiir den Artenschutz die effektive und
nicht die tatsichliche Populationsgrofie
die wichtigste Kenngrofe ist, da sich
nicht fortpflanzende Individuen in der
Regel keinen Beitrag zum Populations-
erhalt leisten.

Dass genetische Diversitit auch in ra-
pide abnehmenden Feldhamsterpopu-
lationen iiber einen ldngeren Zeitraum
durch eine hohe effektive Populations-
grofle erhalten bleiben kann, konnte in
einer aktuellen Studie zum Feldhamster
im Elsass gezeigt werden (REINERS etal.

2013). Trotz eines massiven Riickgangs
der Verbreitung gibt es noch Feldhams-
ter in der Nédhe von Straflburg in ei-
nem etwa 5000ha grofien Lebensraum.
Durch einen Vergleich zu einer geneti-
schen Erfassung aus dem Jahr 1999, die
in dem gleichem Gebiet durchgefiihrt
wurde, konnte festgestellt werden, dass
die genetische Diversitét iiber 13 Jahre
hinweg beinahe unverdndert erhalten
geblieben ist (Abb. 5, S.361). Mittels sta-
tistischer Methoden wurde eine effekti-
ve Populationsgrofie von Ne=427-580
in dem Gebiet ermittelt; ein Wert, der
trotz des anhaltenden Populations-
schwunds im Elsass ausreicht, um die
genetische Diversitidt einer Population
mittelfristig zu bewahren. Die geneti-
sche Diversitdt konnte auch in den Er-
haltungszuchten bewahrt werden. Dort
werden seit 2001 ca. 500 Tiere in meh-
reren Zuchtstationen gehalten. An die-

Tab.1: Genetische Vaterschaftsanalyse eines Wurfs. Nur der potenzielle Vater 2 tragt die Allele (hier reprasentativ 5 der 18 Loci), die
auch bei den Jungtieren gefunden wurden.
Tab.1: Genetic paternity analysis of a litter. Only prospective father 2 exhibits the alleles (only 5 of 18 markers are shown) which are found in
offspring as well.
Locus IPKO6a IPK06b IPKO05a IPKO5b IPK12a IPK12b IPK07a IPKO7b IPKO1a IPKO1b
potenzieller Vater 1 84 157
potenzieller Vater 2 157 106 164
Muttertier 84 84 164
Jungtier 1 84 157 164
Jungtier 2 84 157 164 164
Jungtier 3 84 157 164
Jungtier 4 84 157 106 164
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Abb. 3:

Durch genetische Verwandtschaftstests aufgelostes Paarungssystem von Feldhamstern in Wien. Weibchen sind in rot, Mann-

chen in blau und Jungtiere in orange dargestellt. Die GroBe der Kreise ist proportional zur Anzahl der Nachkommen.

Fig.3:

sem Beispiel wird ersichtlich, dass die
Lebensraumgrofie und eng damit ver-
bunden die effektive Populationsgrofie
wichtige Faktoren fiir das Uberleben
des Feldhamsters und den Erhalt gene-
tischer Diversitit sind.

7 Genetisches Management
in Erhaltungszuchten und
Wiederansiedlungen

Die aktuelle Gefdhrdungssituation des
Feldhamsters in Westeuropa bedingt das
zeitnahe Ergreifen eines aktiven Popu-
lationsmanagements. Zur Verbesserung
des Erhaltungszustands wird die Ver-
mehrung von Hamstern in Erhaltungs-
zuchten derzeit in den Niederlanden,
in Frankreich und Baden-Wiirttemberg
durchgefiihrt. Diese bilden die Basis fiir
die Bestandsstiitzung in stark dezimier-
ten Populationen sowie die Wiederan-
siedlung der Tiere in erloschenen Popu-
lationsraumen. Hierbei spielt das gene-
tische Begleitmonitoring aus mehreren
Griinden eine zentrale Rolle:

® Erhaltung naturnaher Zustinde -
nach TUCN-Richtlinien (IUCN 1998)

sind bei der Wiederansiedlung/Be-
standsstiitzung bevorzugt Linien zu
verwenden, die den autochthonen
Bestanden genetisch am &hnlichsten
sind.

Lokale Anpassung - Verwendung
fremder, nicht an lokale Bedingungen
(Klima etc.) angepasster Zuchtlinien
kann den Misserfolg der Wiederan-
siedlung/Bestandstiitzungsmafinah-
men zur Folge haben oder sogar die
Bestandssituation der verbleibenden
autochthonen Bestdnde verschlech-
tern (outbreeding depression).
Genetische Diversitit in Zuchtlini-
en — Inzucht und genetische Verar-
mung fiihren zur Absenkung der Ferti-
litdt und Gesamtfitness und reduzieren
die Erfolgsaussichten der ergriffenen
Mafinahmen. Regelmiflige genetische
Messungen bilden ein Frithwarnsys-
tem und erlauben die Identifikation
der geeignetsten Zuchttiere fiir den ge-
netischen Diversitatserhalt.
Erfolgskontrolle — eine gute geneti-
sche Charakterisierung der Auswil-
derungszucht erlaubt die spatere Er-
folgskontrolle im Freiland durch den
genetischen Abgleich mit den Zucht-
linien.
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Mating system of Common Hamsters in Vienna, as revealed by genetic paternity analysis. Females are shown in red, males in blue and
offspring in orange. The size of circles is proportional to the number of assigned offspring.

7.1 Identifizierung
autochthoner Feldhamster in
Baden-Wurttemberg

Der fortschreitende Riickgang der Feld-
hamsterbestinde rund um Mannheim
fiihrte dazu, dass im Jahr 2004 im Zoo
Heidelberg eine Auswilderungszucht
etabliert wurde. Da die Dichten der
Feldhamster im Jahr 2004 jedoch be-
reits sehr gering waren, konnte keine
Entnahme von Griindertieren aus dem
Freiland durchgefithrt werden. Als al-
ternative Griinderpopulation wurden
Hamster aus dem Elsass identifiziert.
Im Jahr 2007 wurden insgesamt 70 Tie-
re aus der Zucht in Strafiburg fiir den
Aufbau eines Zuchtstocks erworben.
Seit 2007 wurden jahrlich etwa 70 Tiere
nahe Mannheim ausgewildert. Ab 2009
wurden einzelne Mannchen in der Regi-
on gefangen und mit den franzosischen
Griindertieren gekreuzt. Trotz der Ein-
kreuzung einzelner Mannchen aus der
Region schien das autochthone Vorkom-
men bis auf wenige Tiere erloschen. Im
Jahr 2012 wurden jedoch Feldhamster-
baue in einem Gebiet gefunden, in dem
die Feldhamster als ausgestorben galten.
Mittels Haarfallenmethode wurden 2012
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Abb.4:

Verbreitung des Feldhamsters in Mittelhessen (griin) und Lage der fiinf Untersuchungsgebiete (blau), in denen eine genetische

Erfassung durchgefiihrt wurde. Die genetische Differenzierung (Linien und Werte) ist auch zwischen nahe gelegenen Popula-
tionen hoch, unbeachtet der raumlichen Distanz.

Fig.4:

ried out. The genetic distances (lines and values) are high even if spatial distance is low.

zwei Baue erfolgreich beprobt. Die gene-
tischen Analysen zeigten bei beiden Tie-
ren das Vorkommen von Allelen, welche
in der Erhaltungszucht nicht vorhanden
waren. Ein Abgleich mit genetischen Da-
ten von NEUMANN aus dem Jahr 1997 be-
legte, dass es sich bei den Tieren tatsdch-
lich um autochthone Feldhamster der
Region handelte (Abb.6, S.362). Eines
der Tiere wurde in die Erhaltungszucht
in Heidelberg integriert, da sie einerseits
die genetische Diversitit in den Zuchten
erhohen, und dariiber hinaus genetische
Merkmale der Ursprungspopulation in
die Zucht bringen.

7.2 Genetisches Management
und genetische Auffrischung
von Feldhamstern in Belgien

Wie eine erfolgreiche Bestandstiitzung
und die Erfolgskontrolle mittels eines
genetischen Monitorings durchgefiihrt

360

werden kann, wurde in einem Vorkom-
men in Belgien, welches bereits starke
Inzucht aufwies, gezeigt. Die Bestinde
bei Tongeren wurden 2007 und 2008 mit
Tieren aus einer niederlandisch-nord-
rhein-westfélischen Zuchtline gestiitzt.
Es wurden 30 bzw. 27 Tiere in zwei Pha-
sen ausgewildert. Mittels Haarfallen
wurden die Bestdnde 2010 beprobt und
eine Kreuzung der autochthonen belgi-
schen Bestdnde mit den ausgewilderten
Tieren bestdtigt. Die genetische Diver-

Distribution of Common Hamsters in central Hesse (green) and location of the five study sites (blue) where the genetic monitoring was car-

sitdt der belgischen Bestinde konnte so
von He=0 (keine genetische Diversitat)
auf He=0.33 erhoht werden. Die geneti-
sche Rettung der belgischen Bestande ist
demnach als erfolgreich anzusehen.

8 Ausblick

Es zeigt sich immer wieder, dass der Ein-
satz genetischer Marker oft kostengtins-
tiger ist als eine langfristige telemetrische

Tab.2:
populations studied

Tab.2: Genetische Diversitat(Heterozygotie)in Abhdngigkeitvon derLebensraumgréBe
fir die funf untersuchten Feldhamsterpopulationen

Genetic diversity (heterozygosity) as a function of habitat size for five Common Hamster

Gebietskiirzel Proben Lebensraum [ha] Genetische Diversitat
1.LG 76 350 0,35
2.HH 23 990 0,44
3. MKK 36 6100 0,48
4.ZH 35 150 0,37
5.FH 32 990 0,49
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Erfolgskontrolle oder eine Fang-Wieder-
fang-Studie, die meist mit hohem Zeit-
und Personalaufwand verbunden sind.
Dartiber hinaus ist eine langfristige und
nachhaltige Evaluierung der ergriffenen
Mafinahmen mit klassischen Methoden
allein kaum moglich, da auch bei inten-
siver Verwendung von Telemetrie oder
intensiven Baukartierungen die Unter-
scheidung zwischen ausgewilderten
und autochthonen Tieren {iber mehrere
Generationen hinweg nicht moglich ist
und damit der Auswilderungserfolg
bei Bestandsstiitzungen langfristig nicht
sicher bestimmt werden kann. Fiir einen
nachhaltigen Feldhamsterschutz sind die
genetischen Erfassungen von unschétz-
barem Wert. Auf Grund der Bedeutung
genetischer Faktoren und der gezeigten
Vorteile DNA-basierter Untersuchungs-
methoden wird empfohlen, im Rahmen
des bundesweiten FFH-Monitorings
des Feldhamsters genetische Untersu-
chungen routinemiflig zu implemen-
tieren. Dies konnte tiber das Sammeln
von Haarproben in jeder Stichproben-
flaiche geschehen, mittels derer der ge-
netische Populationszustand und der
Grad an Konnektivitdat zu benachbarten
Populationen bestimmt werden kann.
Uber mehrere Berichtsperioden hinweg
konnten so Populationstrends iiber die
Bestimmung der effektiven Popula-
tionsgrofle weitaus genauer ermittelt
werden, als es momentan tiber die reine
Baukartierung geschieht. Auch wiirden
genetische Faktoren, die das langfristi-
ge Uberleben der Population gefihrden,
wie Inzucht und der Verlust evolutiona-
ren Potenzials, rechtzeitig erkannt, um
effektive Gegenmafinahmen ergreifen zu
konnen.

9 Summary

Based on current research projects we
document how genetic monitoring of
Common Hamsters is used in conserva-
tion research and monitoring. With the
help of simple and effective hair traps,
genetic tools make it possible to distingu-
ish individuals, resolve relatedness with-
in populations and understand popu-
lation dynamics in this species. Ongoing
genetic analyses highlight that Common
Hamster populations are threatened by
habitat loss and isolation. Genetic ana-
lyses also facilitate the determination of
effective population sizes as an impor-
tant indicator of population status in spe-
cies conservation. In reintroduction pro-
grammes genetic monitoring is used to
evaluate the effectiveness of the imple-
mented actions in the field. We strongly
urge the routine integration of effective
genetic monitoring in the frame of ongo-
ing species conservation and monitoring
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Abb.5:

Erhalt der genetischen Diversitat im Elsass in Erhaltungszuchten (a) und im Frei-

land (b) im Vergleich zu Populationen in Hessen und BNN (Belgien, Niederlande,
NRW). Die Feldhamster in Zuchten (a, blaue Vierecke) und aus dem Jahr 1999 (b,
blaue Kreise) zeigen die gleiche genetische Diversitat wie Feldhamster aus dem

Jahr 2012 (a, b, hellblaue Punkte).
Fig.5:

Preservation of genetic diversity in Alsace in conservation breeding (a) and in the wild

(b) in comparison to populations in Hesse and BNN (Belgium, Netherlands, North-Rhine/
Westphalia). Common Hamsters in breeding stations (a, blue squares) and of 1999
(b, blue open circles) show the same genetic diversity as found in Common Hamsters
sampled in 2012 (a, b, light blue filled circles).

programmes. This integration will allow
for an improved assessment of popula-
tion trends and help to reveal the impact
of landscape characteristics as well as
genetic factors on the status of Common
Hamster populations.
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Raumliche Darstellung der Ergebnisse des genetischen Monitorings bei Mannheim von 2012. Die Balken stellen die Wahrschein-
lichkeit der Zugehorigkeit von einzelnen Individuen zu einer Elternpopulation dar. Die Tiere aus Auswilderungsgebieten (BFLD
und STRHM) kénnen den Zuchten in Heidelberg und Frankreich eindeutig zugeordnet werden (hellblau). Die Tiere aus MFLD
und SBHM koénnen dagegen klar den autochthonen Feldhamster-Referenzproben von 1997 aus MFLD zugeordnet werden (rot).
Ein Tier aus ENH besitzt einen autochthonen Genotyp und einen zusatzlichen bisher unbekannten Teil. In HED-W und STRHM
sowie in der Zucht in Heidelberg sind jedoch auch Mischgenotypen aus beiden Elternpopulationen (rot und blau) zu finden.

Fig.6:  Spatial presentation of the results of the genetic monitoring carried out in Mannheim in 2012. The coloured bars indicate the probability of
membership of sampled individuals to a parental population. Animals in reintroduction sites (BFLD & STRHM) can be assigned to the bree-
ding stations in France and Heidelberg (blue). Individual samples in MFLD and SBHM can be clearly assigned to the autochthonous reference
population samples in MFLD in 1997 (red). A single animal out of ENH exhibits an autochthonous genotype as well as an unknown part. In

HED-W and STRHM as well as in the breeding in Heidelberg mixed genotypes of both parental populations (red and blue) were also found.
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