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Hauptstandort Frankfurt

Senckenberg Gesellschaft für Naturforschung

• Gründung 1817, Sitz Frankfurt am Main

• Größtes Institut der Leibniz Gemeinschaft 

• 7 Institute, 11 Standorte, 300 Wissenschaftler*innen, 800 Mitarbeiter*innen



Außenstelle Gelnhausen

DNA-Untersuchungen am Senckenberg-Institut

Zentrum für Wildtiergenetik : 
>10.000 Proben/ Jahr              
>70.000 Proben insgesamt

Fungiert als Referenzzentrum
für das genetische Monitoring von 
Großkarnivoren in Deutschland



Fragestellungen der DNA-Untersuchungen für das Monitoring

- Nachweis der Vorkommen von Arten und deren Verbreitung 
- Ermittlung der Zahl an Individuen und deren Geschlecht
- Herkunftsbestimmung 
- Bestimmung der genetische Vielfalt, Inzucht-, Hybridisierungs- und Verwandtschaftsgraden

Das Methodenspektrum zur Beantwortung der Fragen umfasst verschiedene 
molekulargenetische Verfahren zur Art- und Individuenunterscheidung

DNA-Sequenz zur

Artbestimmung

Fischotter, Nutria oder Mink ?

Genetischer

Fingerabdruck

Welcher Fischotter?

Verfahren 1 Verfahren 2Wenn Fischotter = Mikrosatellitenanalyse, 
auch STR-Analyse genannt



Wie kommt man an Proben für ein genetisches Monitoring

- Abhängig von der zu untersuchenden Art (Beispiel: Wildkatzenhaare über Lockstock / Wolf über 
Losungen und Rissabstriche)

- Totfunde, oft Verkehrsunfälle, geschieht zufällig

- Fang, nicht einfach und stresst oder verletzt die Tiere

Beim Fischotter

- Über Losungen an Gewässerufern oder unter Brücken; kann aktiv und systematisch gemacht werden

- Häufigkeit der Sammel-Begehungen abhängig von der Fragestellung, typischerweise mindestens an 
zwei aufeinanderfolgenden Tagen um frische Losungen zu sammeln

Nachteil Fischotterlosungen haben sehr wenig und degradierte DNA 

Vorteil Viele Fischotterlosungen für gute Untersuchungsgrundlage

nichtinvasiv

invasiv



Qualität nichtinvasiv gesammelter Proben
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• wenig Material

• Wärme, Feuchte , Temperatur, UV

• Zersetzung durch Mikroorganismen

• Verunreinigung durch andere Tiere 
(übermarkieren)
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Aufwändiges Sammelverfahren insbesondere beim Fischotter

- Mehrere Begehungen an aufeinanderfolgenden Tagen, um nur frische Losungen zu sammeln

- Losungen werden unmittelbar nach dem Sammeln eingefroren und bis kurz vor der Analyse im Labor 
gefroren/kühl gehalten                 großer logistischer Aufwand



Nichtinvasives Labor
-Einrichtung eines Speziallabors                  
für Losungs-, Haarproben und Rissabstriche etc.
(Proben mit geringem und degradiertem DNA-Gehalt)

-Minimierung der Kontaminationsgefahr
stetige Reinigung/Dekontamination mit Chlor und UV

-höchste Sorgfalt bei der Probenbearbeitung
Handschuhwechsel zwischen jeder Probe etc.

Präparation
Autom. Aufreinigung der DNA

Prä-PCR



Fischotterproben im Zentrum für Wildtiergenetik

n=3500

Losung 
n= ~3000

Losungs-
Abstrich Muskelgewebe

*

* Sonstige: Haare, Analsekret, Urin, Speichel….



Fischotter

Kein 
Ergebnis

n=1695

Mitochondriale Artbestimmung von Losungen mit Verdacht auf Fischotter

Fischotter 1508 89%

kein Ergebnis 134 8%

Mink 8
Steinmarder 9
Baummarder 1
Bisam 15
Nutria 4

Wanderratte 1

Waschbär 3

Fuchs 12

Hauptsächlich in Deutschland und Österreich 
gesammelt (Einige Kotproben auch aus 
Dänemark, der Schweiz, Italien und Algerien)

Nicht alle vorliegenden ~3000 Losungen wurden mitochondrial analysiert



Projektbeispiel für ein genetisches Fischottermonitoring

Aktionsplan Fischotter südwestliches Niedersachsen

Losungssammlung in 
96% Ethanol, gekühlt

In Collect & Extract ungekühlt 
(Eigenentwickelter DNA-Puffer)

2021 2022



87,7 %

47,7 %

95,1 %

62,1 %

+ 8 %

+15 %

A. Aus welcher Herkunftsregion stammt der Fischotterbestand im südwestlichen Niedersachsen?

B. Gibt es Hinweise auf Reproduktion oder bereits eine Vermischung von deutschen und 
niederländischen Fischottern?

C. Woher stammen die als Referenzproben erfassten Fischotter im östlichen Niedersachsen?

2021 2022Losungssammlung in 96% Ethanol, gekühlt In Collect & Extract ungekühlt (Eigenentwickelter DNA-Puffer)



5 Männchen; 4 Weibchen; 
1 Individuum mit unsicherem Geschlecht

10 Männchen; 10 Weibchen; 
2 Individuen mit unsicherem Geschlecht

Südwest
Ost

A. Welche Herkunftsregion des 
Fischotterbestands im südwestlichen 
Niedersachsen?

Niederlande und Ostniedersachsen

B. Gibt es Hinweise auf Reproduktion 
oder bereits eine Vermischung von 
deutschen und niederländischen 
Fischottern?

Im geringen Maße, Vermischung 
zeichnet sich ab

C. Woher stammen die als 
Referenzproben erfassten Fischotter im 
östlichen Niedersachsen?

Mit hoher Wahrscheinlichkeit vom 
sachsen-anhaltischen Teil des 
Drömlings.



A. Welche Herkunftsregion des 
Fischotterbestands im südlichen 
Niedersachsen?

Sachsen, Ostniedersachsen/Drömling, 
Bayern/CZ

B. Wie viele Individuen in Landkreisen 
Göttingen und Northeim nachgewiesen

5 Männchen; 13 Weibchen

64% Erfolg der Mikrosatellitenanalyse

Aktionsplan Fischotter südliches Niedersachsen

Abb. a und b Auf den Mikrosatelliten-Genotypen basierende statistische Zuordnungsanalyse mittels der Software STRUCTURE. Gezeigt wird 
eine Einteilung der als Balken dargestellten individuellen Genotypen in drei (K=3; Abb. a) bzw. vier (K=4; Abb. b) Gruppen (Cluster). Die 
Einteilung in 4 Gruppen wurde als die wahrscheinlichste Cluster-Einteilung ermittelt. Die Farben zeigen die gefundene 
Zuordnungswahrscheinlichkeit eines Genotypen zu einer betsimmten Herkunftspopulation an: NI, Niedersachsen; TH, Thüringen; ST, Sachsen-
Anhalt; SN, Sachsen; BAY, Bayerischer Wald; CZ, Tschechische Republik; NW, Nord bis Nordwest; SO, Süd bis Südost 

Südostthüringen

Nordwestthüringen / 
südliches Niedersachsen

Ermittelte Verwandschaften



Aktuelles

Ermittlung der Herkunft der ersten Fischotter seit über 100 Jahren im Saarland 

und Baden-Württemberg:

Etwas überraschend:
Mitochondrialer Haplotyp der Fischotter im Saarland und in Baden-Württemberg 
speziell und bisher nur in einer kleinen Genetikstudie von Fischottern in der 
Ardeche-Region (Südfrankreich) nachgewiesen.

Erste Analysen von Fischotterproben aus Baden-Württemberg deuten auf eine 
Herkunft aus Bayern/Österreich hin, jedoch kann eine evtl. zusätzliche 
Zuwanderung aus Frankreich in Anbetracht des ermittelten mitochondrialen
Haplotypen noch nicht ausgeschlossen werden. Weitere Analysen mit 
Referenzproben aus Frankreich sind zur endgültigen Klärung der Herkunft 
notwendig und stehen noch aus. 



Danksagung:
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D), Martin Trost (Landesamt für Umweltschutz Sachsen-Anhalt Fachgebiet 
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AUT), Arjen de Groot (Wageningen Environmental Research, NL) und Helmut 
Bayerl (Technische Universität München, D) für die Überlassung von 
Referenzproben, welche die Beantwortung der Fragestellungen für 
Herkunftsanalysen erst möglich gemacht haben. Ein ganz besonderer Dank geht 
an Simone Lampa (Wildtierökologie und Monitoring) sowie an Maria Schmalz 
(FLUSS, Fischökologische & Limnologische Untersuchungsstelle Südthüringen) 
für die Sammlung von rezenten Fischotterlosungen in Thüringen für das Projekt 
„Aktionsplan Fischotter südliches Niedersachsen“. 



Bei Interesse und Fragen zur detaillierteren Methodik oder für 
Fischottermonitorings und Weiteres kontaktieren sie mich gern

bcocchiararo@senckenberg.de; wildtiergenetik@senckenberg.de

Informationen zu unserer Forschung finden sie unter: 

https://www.senckenberg.de/de/institute/senckenberg-gesellschaft-fuer-
naturforschung-frankfurt-main/abt-fliessgewaesseroekologie-und-
naturschutzforschung/sekt-naturschutzgenetik/

mailto:bcocchiararo@senckenberg.de
mailto:wildtiergenetik@senckenberg.de
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