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Zusammenfassung

Die derzeit bekannten Brutpopulationen des Seggenrohrsangers sind relativ klein und nur punktuell zwischen dem Osten Deutschlands und Westsibirien verteilt. Erkenntnisse tber die Beziehung
zwischen den Populationen bieten wichtige Grundlagen fir den Schutz dieser global geféhrdeten Vogelart. Hierzu wurde eine genetische Untersuchung (Mikrosatelliten-Analyse) von Individuen
aus insgesamt acht Brutgebieten (Polen, Weissrussland und der Ukraine) durchgefiihrt. Die Ergebnisse veranschaulichen die genetischen Distanzen der Populationen und erlauben
Ruckschlisse auf ihre demographische Entwicklung. Die Analyse von Proben, die von rastenden Seggenrohrséngern in Belgien und Nordwestspanien gewonnen wurden, ermdglicht die
Zuweisung dieser Individuen zu ihren Brutpopulationen und damit dem Gewinn von Erkenntnissen ber die Zugwege der Art.

Einleitung

Als Spezialist grosser offener Seggen- und Schneidegrassimpfe hat der global gefahrdete
Seggenrohrsénger insbesondere in den vergangenen 30 Jahren enorme Bestandseinbuf3en durch
Habitatverlust erlitten. Die Population wird auf 13500 bis 21000 singende Mé&nnchen (1997/98)
geschatzt®. Die derzeit bekannten Brutpopulationen sind relativ klein und punktuell tiber Deutschland,
Polen, Litauen, Weissrussland, der Ukraine, Russland und Ungarn verteilt (Abb 1).
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Abb. 1: il des Al in Europa.

. Untersuchte Populationen

Um Informationen UGber die Beziehung zwischen den Populationen sowie ihrer demographischen
Entwicklung zu erhalten, wurde eine populationsgenetische Untersuchung vorgenommen.

Folgende Fragestellungen stehen im Mittelpunkt der Untersuchung:

A. Sind die bestehenden Populationen des Seggenrohrsangers genetisch differenziert?
B. Gibt es einen Austausch von Individuen zwischen den Populationen?

C. Erleiden die existierenden Restpopulationen derzeit BestandseinbuRen?

D. Welchen Populationen lassen sich rastende Seggenrohrsanger aus Belgien und Spanien
zuordnen?

Material & Methode

Fur die genetische Analyse wurden Proben von 8 Brutpopulationen und 2 Raststationen gesammelt. Es
wurden 6 verschiedene Mikrosatelliten-Loci untersucht.

Tab. 1: Herkunft und Anzahl der fur diese

Nr. in Karte i Anzahi Proben L e,
1 Stettin/PL 5351°N, 14.19° E a7
2 Biebrza/PL 53.20° N, 22.40° E 72
3 Lublin/PL 51.08° N, 23.40° E 30
4 Dikoe/BY 52.44° N, 24.13° E 49
5 Zvanets/BY 52.01° N, 24.49° E 30
6 Yaselda/BY 52.27° N, 25.01° E 27
7 Uday/UA 50.52° N; 32.07° E 2
8 Supoy/UA 50.24° N; 31.45° E 25
Veurne/B 51.04° N; 0.20° E 78
La Nava/E 42.05° N; 0.48° W 9

Von der Blutprobe zur Langenbestimmung der Mikrosatellitenallele:

Blutprobe
l DNA-Isolation

DNA
Mikrosatelliten-PCR und Polyacrylamid-
l Gelelektrophorese

Abb. 2: Ausschnitt eines

Autoradiogramms q
g Allellangenbestimmung zur

Berechnung der einzelnen
KenngréRen.
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Ergebnisse & Schlussfolgerungen

A. Genetische Differenzierung der Populationen:

Die genetischen Distanz-MaRe F4;® und Rg;® kénnen theoretisch Werte zwischen 0 (keine genetische
Differenzierung) und 1 (starke Differenzierung der Populationen) annehmen. Negative Werte sind als
Fehlen genetischer Differenzierung zwischen den Populationen interpretierbar.

Tab. 2: Paarweise Fgr- (oberhalb der

Stetin Biebrza Lublin Dikoe Zvanets Yaselda Uday. Supoy Diagonalen) und R~ (unterhalb der

Diagonalen) Werte fir Seggen-
Stettin = 0.0157 *** 0.0048 ** 0.0024 ** 0.0107 *** 0.0094 *** 0.0047 *  0.0147 ** rohrsénger-  Populationen. Berech-
Biebrza  0.0327 *** - 0.0027 0.0040 0.0035. 0.0061 *** -0.0005 0.0042 nungen erfolgten mit Fstat @ ui
Lublin  0.0060 0.0108 0.0028 0.0025 **  0.0027 **  0.0046 0.0010 ** RstCalc @, Teststatiet g e

i . . - 3 b - log: ihood G-Test ©); fiir Rg-We
Dikoe ~ 0.0113 0.0080  -0.0037 - 0.0016  -0.0002 0.0004 0.0075 *** Permutationsverfahren nach
©),

2Zvanets -0.0026 0.0095 0.0031  -0.0030 - 0.0017 *** -0.0040 0.0093 *** manis
Yaselda -0.0049 0.0305 **  0.0015 0.0105 -0.0050 L -0.0037 0.0083 *
Uday -0.0048 0.0196 * 0.0196 0.0106 -0.0059 0.0099 - 0.0134 **
Supoy 0.0127 0.0427 **  0.0232 * 0.0367 **  0.0110 -0.0053 0.0247 * -

Der Vergleich der paarweise berechneten Fg;- und Rg-Werte (Tab. 2) zeigt, dass insb
westlich gelegene Population ,Stettin’ als auch die weit ostlich gelegene Populati
differenziert sind (Abb. 3).
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B. Austausch zwischen den Populationen
Die geringen Werte fiir die genetischen
zwischen den Populationen deuten. Al
Jahrzehnten ein sehr reger Austau:
unterschiedlichem Umfang zum Etrlie

C. Aktuelle Bestandsentwickl|
Wenn Populationen in eine
Anzahl unterschiedlicher
Allelen vollzieht sich jedo
Tests zur Detektion akt

Population
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