Wild und Wald

Schalenwildmanagement im Bergwald

PopulationsgroBen und Schalenwildverteilung als erste Bausteine
eines integrativen Managements

Das gesellschaftspolitische Interesse am Zustand der Umwelt hat in
den letzten Jahren stark zugenommen. Dabei spielt der Schutz der
Wildtiere und deren Lebensriume in der Offentlichkeit eine besondere
Rolle. Das betrifft neben den seltenen Arten auch die Wildtiere, die in
unserer Kulturlandschaft haufig vorkommen und die nach gesetzli-
chen Vorgaben gemanagt werden. Ein integrales Wildtiermanagement
wird aber nur dann auf Akzeptanz stoen und gelingen, wenn es auf
gesicherten Erkenntnissen zur Populationsgréfe, zum Populations-
zustand, zur Raumnutzung, zum Lebensraum der Wildtiere sowie zu
den menschlichen Landnutzungsinteressen basiert.

In den letzten Jahren stehen die Wildtier-
bestande im Bergwald oft im Fokus forst-,
jagd- und gesellschaftspolitischer Diskus-
sionen. Ein Grund hierfiir ist, dass insbe-
sondere im Bergwald ganz unterschied-
liche Meinungen iiber die GroRe oder den
Zustand der Wildtierpopulationen auf-
einandertreffen. Diese beruhen zumeist
auf personlichen Einschétzungen, nicht
aber auf wissenschaftlichen Grundlagen
und gesicherten Erkenntnissen. Tatsach-
lich ist es unter den besonderen und oft
auch sehr extremen Geldndeverhéltnis-
sen im Bergwald nicht einfach, belastba-
re und zuverlassige Informationen {iiber
die Wildbestdnde zu ermitteln. Um die
zum Teil sehr kontrovers gefiihrten Dis-

kussionen zu versachlichen, ist es daher
notwendig, eine verlassliche Datengrund-
lage fiir die Beurteilung der sensiblen
Wildtierlebensriume und Okosysteme
sowie der Wildtierbestdnde im Gebirge
zu schaffen. Erst auf der Basis gesicherter
Fakten kann ein verantwortungsvolles
und integrales Schalenwildmanagement
entwickelt werden, das auch gesellschaft-
liche Akzeptanz findet.

In dem durch das Bayerische Staatsmi-
nisterium fiir Erndhrung, Landwirtschaft
und Forsten geforderten Forschungsvor-
haben »Integrales Schalenwildmanage-
ment im Bergwald« werden deshalb in
reprasentativen Projektgebieten neben
der Populationsgroe und dem Popu-

1 Vergleich der Lebensraumzusammensetzung der zwei Projektgebiete. Die Balkendiagramme geben die
prozentualen Anteile verschiedener Hohenklassen (Seehdhe, links) und der Hangneigung (rechts) wieder.
Die Exposition der Hanglagen unterscheidet sich ebenfalls zwischen den beiden Gebieten (Mitte).
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lationszustand auch die Raumnutzung
von Gams, Rot- und Rehwild detailliert
untersucht. Darauf aufbauend konnen
dann auch die Einfliisse menschlicher
Nutzungsinteressen auf die drei Schalen-
wildarten ndher beleuchtet werden.

Zwei reprasentative Projektgebiete im
Karwendel und im Chiemgau

Die Untersuchungen werden exempla-
risch in zwei Projektgebieten, welche von
den Bayerischen Staatsforsten (BaySF)
bewirtschaftet werden, durchgefiihrt.
Die Gebiete unterscheiden sich beziig-
lich der Lebensraumsituation der Wild-
tiere, insbesondere der Wald-Offenland-
Verteilung. AuBerdem treffen in beiden
Regionen vielfaltige Nutzungsinteressen,
wie Tourismus, Landwirtschaft, Forst-
wirtschaft und Jagd, in teils unterschied-
lichen Ausmalen aufeinander. So kon-
nen einerseits wildbiologische Fragestel-
lungen zum Schalenwild im Bergwald
untersucht werden und andererseits wer-
den unterschiedliche, aber fiir den bayeri-
schen Alpenraum insgesamt repréasentati-
ve Ausgangssituationen abgebildet.

Das erste Projektgebiet »Karwendel«
liegt im BaySF-Forstbetrieb Bad T6lz und
umfasst etwas mehr als 5.000 ha, die be-
kanntesten Berggipfel sind die Schottel-
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Datenerhebung der Kotsammlung
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— Projektgebiet — Laufpfade Tageseinheiten

2 Datenerhebung der ersten Kotsammlung (Friilhnsommer 2017) im Projektgebiet Karwendel; die Karten zeigen

Losungsfunde

die Suchpfade der Kartierteams (links) und die Kotfundpunkte der drei Schalenwildarten (rechts).

karspitze (2.050 m ii. NN) und die Soiern-
spitze (2.257 m 1. NN). Das zweite Pro-
jektgebiet »Chiemgau« befindet sich im
Forstbetrieb Ruhpolding und ist mit rund
7.000 ha etwas groRer als das erste. Im
»Chiemgau« sind die bekanntesten Berg-
gipfel die Kampenwand (1.669 m ii. NN)
und der Geigelstein (1.808 m ii. NN). Al-
lein die vier genannten Berggipfel vermit-
teln bereits einen Eindruck, wie sehr sich
die Gebiete unterscheiden. Einen noch
besseren Uberblick gestattet Abbildung 1,
in der die Hohenlagen, Expositionen und
Hangneigungen der beiden Gebiete dar-
gestellt sind.

Populationserfassung: Beprobung in
schwierigem Geldande

Eines der Hauptziele des Projekts ist es,
die PopulationsgroBen und Geschlech-
terverhéltnisse der drei in den Gebieten
vorkommenden Schalenwildarten Rot-,
Reh- und Gamswild zu erfassen. Neben
traditionellen Methoden, wie der direk-
ten Zahlung von Wildtieren (Blockzéh-
lung beim Gamswild bzw. Zéhlung von
Rotwild in Wintergattern bzw. an Fiitte-
rungen), kommen auch moderne Unter-
suchungsverfahren aus dem Bereich der
Wildtiergenetik (s. Kasten) zum Einsatz.
Um die PopulationsgroRen und die Dich-
ten der Schalenwildarten mit hoher Ge-
nauigkeit zu bestimmen, wurden beide
Projektgebiete in einem festgelegten Ras-
ter nach frischen Kotproben abgesucht.
Das Aufnahmeverfahren wurde vorab
durch Feldversuche und Simulationen op-

timiert. Es bietet ausreichend Flexibilitat
fiir eine statistisch aussagekréftige Stich-
probenerhebung auch im teils schwierig
begehbaren Gelande. Die Projektgebiete
wurden jeweils einmal im Friithsommer
und einmal im Herbst beprobt. Anschlie-
Rend wurden die Kotproben im Labor ge-
netisch untersucht (sogenannte Kotgeno-
typisierung). Dabei wurde die Anzahl der
verschiedenen Individuen der jeweiligen
Tierart, deren Geschlecht (Gurgul et al.
2010) sowie die Anzahl der Erfassungen
pro Individuum bestimmt. Letztlich er-
folgte die statistische Auswertung mittels
der raumlichen Fang-Wiederfang-Analyse
(s. Kasten, Efford & Fewster 2014; Gard-
ner et al. 2009). Ein Vorteil dieser Me-
thodik gegeniiber anderen Populations-
schatzmethoden ist, dass es der raum-
liche Ansatz ermdglicht, die Dichte in
verschiedenen Bereichen des untersuch-
ten Gebietes abzuleiten und nicht nur die
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PopulationsgroRe fiir das gesamte Gebiet
zu bestimmen (Mollet et al. 2015).

Das Karwendel wurde erstmalig im Jahr
2017, das Chiemgau erst ein Jahr spéater
beprobt. Daher werden im Folgenden ex-
emplarisch die Ergebnisse der ersten Be-
probung im Projektgebiet Karwendel fiir
das Gamswild vorgestellt.

Wie viele Gimsen gibt es im Projekt-
gebiet Karwendel?

Bei der ersten Aufnahme im Friihsom-
mer 2017 wurden im Projektgebiet Kar-
wendel iiber 2.000 Losungsproben von
allen drei Schalenwildarten gesammelt
und anschlieBend genetisch analysiert.
Dabei konnten fiir das Gamswild 408
unterschiedliche Individuen identifiziert
werden. Nachdem aber naturgemal nicht
von jeder im Projektgebiet vorkommen-
den Gams Losungsproben gefunden wer-
den konnen, wird unter Beriicksichti-
gung der Suchpfade der Kotsammler und
der Fundpunkte (Abbildung 2) der Gams-
bestand mittels der raumlichen Fang-Wie-
derfang-Analyse hochgerechnet. Die Wie-
derfangrate bei dieser Beprobung lag im
Durchschnitt unter 1,4 Nachweisen pro
Individuum, was eher gering ist und zu
einer gewissen Ungenaugkeit der Berech-
nungen beitragen kann. Der Frithsommer-
bestand 2017 im Karwendel wurde da-
nach auf mindestens 650 Stiick geschéitzt.

3 Das Projektgebiet »Karwendel«
mit dem Soiernsee im Vordergrund.
Foto: W. Peters, LWF
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Auswertung der Losungsfunde
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4 Ergebnisse der Auswertung der Losungsfunde mittels Fang-Wiederfang-Analyse fiir die Gams im
Projektgebiet Karwendel aus dem Frilhsommer 2017. Die Dichten wurden getrennt nach Geschlechtern
ermittelt; GeiBen und Bocke unterscheiden sich erkennbar hinsichtlich ihrer Dichteverteilung.

Raumliche Variabilitit der Dichten
innerhalb des beprobten Gebietes
Aufgrund der unterschiedlichen Lebens-
raumausstattung sind die Gadmsen nicht
gleichméRig iiber das Gebiet verteilt. Ihre
Verbreitung innerhalb des Projektgebiets
variiert raumlich sehr stark. Gerade nied-
rigere Lagen und bewaldete Bereiche wie-
sen im Frithsommer 2017 geringere Dich-
ten auf als die Flachen oberhalb der Wald-
grenze (Abbildung 4). Die teilweise recht
hohen Dichten in den Hochlagen des
Untersuchungsgebiets (z. B. Soierngebiet)
sind durch die dort vorherrschenden opti-
malen Gamshabitate mit guter Nahrungs-
verfligbarkeit zu erklaren. Nicht selten
sind gerade im Sommer und Herbst rund
um den Soiernkessel groRe Gamsrudel zu
beobachten. Bei der Interpretation sollte
aber beachtet werden, dass Individuen,
die dort wahrend der Aufnahme nachge-
wiesen wurden, natiirlich nicht zwangs-
laufig ausschlieflich im Bereich des Un-
tersuchungsgebiets leben, sondern auch
zwischen den angrenzenden Lebensriu-
men mit ebenfalls hoher Eignung wech-
seln. Eine potenzielle Zu- und Abwande-
rung kann mittels GPS-Telemetrie unter-
sucht werden. Die ersten Ergebnisse der
Telemetriestudie zum Gamswild im Kar-
wendel deuten dabei auf einen regen Aus-
tausch mit angrenzenden Gebieten hin (s.
Beitrag von Peters et al. »Die Wege der
Gamsg, S. 14-16 in diesem Heft).
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Geschlechterspezifische Unterschiede

Bei der Auswertung wurden ebenfalls ge-
schlechtsspezifische Unterschiede beriick-
sichtigt. Vergleicht man die geschétzten
PopulationsgroRen miteinander, ergibt
sich ein Geschlechterverhiltnis (ménn-
lich zu weiblich) von ca. 1:1,3. Betrach-
tet man die Ergebnisse der geschatzten
Verteilung der beiden Geschlechter in-
nerhalb des Studiengebiets, zeigt sich,
dass auch die Dichten zwischen den Ge-
schlechtern rdumlich variieren (Abbil-
dung 4): In mittleren Hohenlagen entlang
der Waldgrenze waren die Gamsbock-
dichten hoher, wahrend die Dichte an

Geifen in hoheren Lagen weiter zunahm.
Die hier exemplarisch fiir die Gams im
Projektgebiet Karwendel im Friihsom-
mer 2017 dargestellten Auswertungen
werden im Rahmen des Projekts fiir alle
drei Schalenwildarten, in beiden Untersu-
chungsgebieten und zu unterschiedlichen
Erhebungszeitpunkten durchgefiihrt.

So geht es weiter

Ein Wildtiermanagement im Bergwald
kann die vielfaltigen Anforderungen, die
von den verschiedenen Interessengrup-
pen der Gesellschaft gestellt werden,
nur dann erfiillen, wenn es bei seinen

Methoden und Anwendungen der Wildtiergenetik

Genetische Methoden werden zunehmend fiir die Beantwortung unterschiedlicher Fragestellun-
gen in der Wildtierforschung angewandt. Insbesondere fiir das Monitoring von Wildtieren eignen
sich genetische Ansdtze. Die Anwendungsbereiche reichen dabei von Nachweisen einer Art in ei-
nem Gebiet bis hin zum Erforschen genetischer Variabilitdt und Konnektivitdt von Tierpopulatio-
nen. Fiir solche Untersuchungen kommt sowohl invasiv gewonnenes Probenmaterial (z. B.Gewe-
be- oder Blutproben von Lebendfdngen sowie Gewebeproben erlegter oder tot aufgefundener
Tiere) als auch nicht-invasiv gewonnene Proben in Frage (z.B.Kot, Federn oder Haare von Tieren).
Im Fall frischer Kotproben sind abgestorbene Darmschleimhautzellen, die mit dem Kot abgesetzt
werden, die DNA-Quelle. Neben der Tierart kann so nicht nur das Geschlecht des Tieres ermittelt
werden, sondern mittels Microsatellitenanalyse sogar ein »genetischer Fingerabdruck« des Indi-
viduums erstellt werden. Dadurch ist es moglich, iiber Proben (z.B.Kot oder Haare), welche nach
einem systematischen Suchraster in einem Gebiet gesammelt wurden, in Kombination mit einer
genetischen Individuen- und Geschlechtsauswertung Bestandesschadtzungen vorzunehmen. Mit
einer genligend grof3en Stichprobe erlaubt diese Methode fiir viele Tierarten vergleichsweise ge-
naue Schdtzungen von Bestandesdichte und Geschlechterverhdltnis.



Bewertungen alle drei Schalenwildar-
ten und deren Wechselwirkungen in ih-
ren Lebensrdumen beriicksichtigt (Rei-
moser 2003; Apollonio et al. 2017). Die
Forstwirtschaft soll einen naturnahen
und leistungsfahigen Bergwald erhalten
oder wiederherstellen. Gleichzeitig muss
dieser Bergwald aber auch den Lebens-
raum fiir einen artenreichen und gesun-
den Wildbestand sichern. Um diesen An-
forderungen gerecht werden zu konnen,
sollen in diesem Projekt wissenschaft-
lich abgesicherte Erkenntnisse erarbei-
tet werden. Die Ermittlung der Popu-
lationsgroRen der drei Schalenwildarten
leistet einen ersten entscheidenden Bei-
trag hierzu. Der gewahlte Methodenan-
satz ermoglicht jedoch nicht nur die Be-
rechnung der Populationsgroe, sondern
dient zudem auch als Datengrundlage fiir
diverse weitere Auswertungen. Zum Bei-
spiel konnen, basierend auf den Fund-
punkten der Losungssammlungen (Ab-
bildung 2), ebenfalls Aussagen iiber die
Raumnutzung der drei Schalenwildarten
zu dem jeweiligen Aufnahmezeitraum
getroffen werden. So konnen die Le-
bensraumpréferenzen der Tiere und die
Landnutzungsinteressen des Menschen
gegeniibergestellt und zwischen den bei-
den Projektgebieten verglichen werden.
Schlieflich konnen so Nutzungskonflik-
te identifiziert, sachlich erklart und Lo-
sungsstrategien abgeleitet werden.

Die Feldaufnahmen fiir das Projekt wur-
den im Jahr 2020 abgeschlossen. Die Ar-
beiten des Jahres 2021 werden sich auf
die genannten Auswertungen der erhobe-
nen Datengrundlage konzentrieren. Die
in diesem Forschungsvorhaben bereits er-
arbeiteten und noch zu erwartenden Er-
gebnisse bilden einen wesentlichen Bau-
stein fiir ein gebietsbezogenes sowie inte-
grales Schalenwildmanagement.
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Uber »Wiederfinge« zur PopulationsgroRe

Die Fang-Wiederfang-Analyse stellt einen in
der Okologie seit langem etablierten Ansatz
zur Schdtzung der GréRe von Tierpopulatio-
nen dar. In ihrer urspriinglichen Anwendung
wurden bei dieser Methode in einem Gebiet
einzelne Individuen der Zielart gefangen, mit
einer Markierung versehen und wieder frei
gelassen. Bei darauffolgenden Fangeinsatzen
wurde dann der Anteil an bereits markierten
Individuen gegeniiber unmarkierten Individu-
en festgestellt und daraus statistisch die Po-
pulationsgréfRe abgeschatzt.

Sind bei einer Wildart einzelne Individuen
Uber dulerliche Merkmale, wie zum Beispiel
die Fellzeichnung beim Luchs, eindeutig
identifizierbar, konnen die Tiere auch mit
Hilfe von Fotofallen »gefangen, also indivi-
duell identifiziert, und auch mehrfach inner-
halb des Untersuchungsgebiets nachgewie-
sen werden.

Individuen von Schalenwildarten lassen sich
in der freien Wildbahn dagegen nur schwer
direkt fangen. Zudem sind sie auch duferlich
haufig nicht eindeutig zu unterscheiden, so
dass auch der »Fang« per Fotofalle hier nicht
zum Ziel fiihren kann.

Fur die Generierung der fiir die Populations-
schatzung bendtigten »Fange« und »Wie-
derfange« wird in solchen Féllen auf indirekte
Nachweise einzelner Individuen zuriickge-
griffen. Eine Moglichkeit stellt zum Beispiel
der »Fang« ihrer Hinterlassenschaften mit-
tels Kotgenotypisierung dar. Dabei werden
einzelne Tiere im Untersuchungsgebiet tiber
Losungsfunde (= Kotfunde) identifiziert. Mit-
hilfe der rdumlich expliziten Fang-Wieder-
fang-Analyse (auf Englisch »spatially explicit
capture-recapture«, SECR), kénnen Populati-
onsgrofe und -dichte durch die Beriicksichti-
gung der rdumlichen Verortung der einzelnen
Nachweise, der Suchintensitdt und gegebe-
nenfalls von Lebensraumvariablen, statistisch
berechnet werden. Dabei dienen Mehrfach-
funde des gleichen Individuums auf der Fla-
che als »Wiederfange«. Mit zunehmender
Zahl an Wiederfdngen nimmt die statistische
Aussagekraft der PopulationsgroBenschat-
zungen, die sogenannte »Wiederfangrate«
zu. Je haufiger einzelne Individuen tber un-
terschiedliche Losungsproben nachgewiesen
werden, umso zuverldssiger sind auch die er-
mittelten Zahlen. Fir weitere Informationen
siehe zum Beispiel Gardner et al. (2009).

Im Kontext eines integralen Schalenwildmanagements werden in dem laufenden
Forschungsvorhaben die Populationsgréfe, die Raumnutzung sowie der Populati-
onszustand von Gams-, Rot- und Rehwild in zwei Projektgebieten im bayerischen
Alpenraum erfasst. Gleichzeitig werden die potenziellen Wechselwirkungen mit der
anthropogenen Landnutzung (z.B.Forstwirtschaft, Tourismus, Jagd, Naturschutz)
dargestellt. Das Projekt bedient sich dabei moderner Untersuchungsmethoden, um
mdglichst genaue Informationen iiber die freilebenden Wildtierpopulationen zu erhal-
ten. Mittels Sammlung von Kotproben und anschlieBender genetischer Untersuchung
konnte in dem circa 5.000 Hektar groien Projektgebiet Karwendel fiir den Friihsom-
mer 2017 ein Gamsbestand von liber 650 Tieren ermittelt werden. Die verwendete
Fang-Wiederfang-Analyse ermdglicht es, die raumliche Heterogenitat von Wilddich-
ten sogar hinsichtlich geschlechtsspezifischer Unterschiede in der Dichteverteilung
abzubilden. Die in dem Projekt bis Oktober 2021 erarbeiteten Forschungsergebnisse
sollen vor allem die Grundlage fiir ein zukunftsweisendes integrales Schalenwildma-
nagement schaffen und dazu beitragen, die aktuellen und zum Teil kontroversen Dis-
kussionen tiber das Schalenwildmanagement im Bergwald zu versachlichen.
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In der Forschungsinitiative »Integrales Scha-
lenwildmanagement im Bergwald«, das die drei
Schalenwildarten, Rot-, Reh- und Gamswild
gleichrangig beriicksichtigt, werden in zwei fiir
den bayerischen Alpenraum reprdsentativen Mo-
dellgebieten die nachfolgenden Arbeitspakete
(AP) untersucht: AP 1: Populationserfassung,

AP 2: Raumnutzung der drei Schalenwildarten,
AP 3: Landnutzung / Gebietskulisse und AP 4:
Populationszustand. Das Kooperationsprojekt
zwischen der LWF, den BaySF und Seq-It wird
durch das Bayerische Staatsministerium fiir Er-
ndhrung, Landwirtschaft und Forsten geférdert
und hat eine Laufzeit von 2017 bis 2021.
www.lwf.bayern.de/biodiversitaet/wildtiermoni-
toring_jagd/147764/index.php
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