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Zusammenfassung

Im vorliegenden Bericht wird eine Populationsgrof3enabschitzung der Wildkatze in einem
204 km? groBen Gebiet im Rheingau-Taunus-Kreis auf Basis von molekulargenetischen
Haaranalysen beschrieben. Hierflir wurden Mikrosatellitenanalysen von 214 Haarproben ana-
lysiert, welche zwischen Februar und Mérz 2007 mittels der Lockstockmethode gesammelt
worden waren. 149 Proben konnten erfolgreich untersucht werden, von denen 146 der Wild-
katze und zwei der Hauskatze zugeordnet werden konnten. Bei einer Probe war die Zuord-
nung zu einer der beiden Gruppen unklar. Im Gebiet konnten 50 minnliche und 13 weibliche
Wildkatzen-Individuen nachgewiesen werden. 21 Tiere wurden bei den sieben Kontrollereig-
nissen mehrfach (zwischen zwei- und fiinfmal) nachgewiesen. Die Populationsgrof3enabschit-
zung mit dem Softwaremodul CAPTURE ergab als wahrscheinlichsten Wert 66 (Konfiden-
zintervall 58-84) ménnliche Individuen im Gebiet. Eine Abschitzung der Anzahl weiblicher
Tiere im Gebiet musste aufgrund der geringen Fangquote entfallen. Bei Beriicksichtigung der
kleineren Streifgebiete weiblicher Tiere wird von einer Wildkatzen-Bestandsdichte zwischen
0,6 und 1 Individuen/km? ausgegangen, was einen im Vergleich mit anderen Literaturangaben
sehr hohen Wert darstellt. Die vorliegenden Ergebnisse betonen die hohe Bedeutung des
Rheingau-Taunus-Gebietes als ein Kernareal des Wildkatzenbestandes in Deutschland.



1. Einleitung

1.1 Allgemeine Einfiihrung

Die Wildkatze (Felis silvestris SCHREBER, 1777) ist eine waldbewohnende Art, die aufgrund
ihrer heimlichen Lebensweise schwer zu erfassen ist. Entsprechend schwierig gestaltet sich
eine flichenscharfe Abgrenzung ihres Areals und besonders eine fundierte Abschéitzung loka-
ler Populationsgrofen. Bis dato wurde versucht, mittels Umfrageaktionen bei Forstern, Jagern
und anderen sich im Wald aufhaltenden Personen in Kombination mit der Auswertung von
Totfunden (vor allem Verkehrsopfer) zumindest ndherungsweise eine Vorstellung vom besie-
delten Areal der Wildkatze zu bekommen. Ergdnzende Telemetriestudien lieferten wertvolle
Hinweise zu Reviergroflen und Wanderdistanzen, sind aber selbst in Verbindung mit Umfra-
gen nicht dazu geeignet, PopulationsgroBen der Wildkatze mit hinreichender Genauigkeit ab-
zuschétzen.

In den vergangenen Jahren hat sich eine neue Nachweismethode fiir die Wildkatze etabliert.
Hierbei werden Baldrian-behandelte Pflocke in den Boden gerammt und in regelméBigen Ab-
stinden kontrolliert(Hupe & Simon 2007). Durch das Reiben am Stock verlieren die Tiere
Haare, die am Stock héngen bleiben und fiir spitere genetische Analysen abgesammelt wer-
den konnen. Mit Hilfe dieser sogenannten ,,Lockstockmethode* konnten in den vergangenen
Jahren Hunderte von Wildkatzennachweisen in zahlreichen Regionen in Deutschland und an-
grenzenden Léandern gefiihrt werden (Nowak et al. 2009). Bis vor kurzem war es allerdings
nicht mdglich, Wildkatzen auf Basis von Haarproben zu individualisieren. Durch die Etablie-
rung und Weiterentwicklung der Methode durch Stoeckle (2008) in der Schweiz und Steyer
(2009) bei Senckenberg ist es jedoch moglich geworden, genetische Individualisierungsver-
fahren auf Basis von Mikrosatellitenmarkern auch mit Lockstockproben durchzufiihren.
Hierdurch bot sich die Moglichkeit, die im Rahmen von zwei Vorgingerstudien (Denk und
Haase, 2006; Denk et al., 2007) gesammelten Proben mittels Mikrosatellitenmarkern zu rea-
nalysieren, um erstmals in Deutschland eine genaue Populationsgréf3enabschéitzung der Wild-
katze durchzufiihren.

1.2 Wesentliche Ergebnisse der Vorgéingerstudien

Das Ziel der beiden Vorgingerprojekte war es, mit Hilfe von Haarfallen Haarproben von
Wildkatzen in zwei unterschiedlichen Gebieten zu gewinnen und mit dem Ziel einer Populati-
onsgroenabschitzung genetisch zu analysieren.

Hierzu wurden im Winterhalbjahr 2006/2007 Lockstocke in zwei Untersuchungsgebieten im
Taunus in 102 bzw. 32 Rasterfeldern a 2 km? an geeigneten Standorten ausgebracht und in ei-
nem einwdchigen Rhythmus abgesucht. Die Fallen wurden nicht in der Mitte der einzelnen
Probefldchen angebracht, sondern zur Erh6hung der Fangwahrscheinlichkeit in fiir Wildkat-
zen besonders attraktiven Habitattypen platziert. Dabei wurden die Fallen so ausgebracht,
dass die Stellen gut zu erreichen waren, ein fiir Wildkatzen attraktives Biotop umfassen und
die Tiere durch die Lockwirkung nicht gefdhrdet wurden. Insgesamt wurden in der Studie in
beiden Gebieten 149 Haarproben gesammelt, die im Rahmen einer zweiten Pilotstudie (Denk
et al., 2007) genetisch untersucht werden sollten. Da zum damaligen Zeitpunkt noch keine er-
folgreichen Mikrosatellitenuntersuchungen durchgefiihrt werden konnten, beschriankten sich
die Untersuchungen auf die Analyse der mitochondrialen DNA, die lediglich eine Unterschei-
dung von Haus- und Wildkatzen erlaubt (Nowak et al., 2009). Es konnten bei den Untersu-
chungen insgesamt 67 Wildkatzennachweise geflihrt werden; eine genaue Populationsgrof3en-
abschitzung konnte jedoch aufgrund der fehlenden Individualisierung zu diesem Zeitpunkt
noch nicht erfolgen.
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Abb.1: Karte des Beprobungsgebietes 1 aus der Vorstudie von Denk und Haase (2006). Dargestellt sind
Wildkatzenmeldungen und sichere Nachweise, die vor den genetischen Untersuchungen existierten. Quelle:
natis-Datenbank, Stand: 08.12.2006. Erlduterung der Signaturen: blau: sichere Wildkatzen-Nachweise, gelb:
glaubhafte oder unsichere Wildkatzenmeldungen; Dreieck: Meldungen und Nachweise von 1981-1999, Kreis:
Meldungen und Nachweise seit dem Jahr 2000. Kartengrundlage: CORINE Landcover-Daten

1.3 Ziel der vorliegenden Studie

Ziel der vorliegenden Studie war es, auf Basis der von Denk im Winter 2006/2007 durchge-
fiihrten Beprobungen eine detaillierte PopulationsgroBenabschitzung in einem 204 km® gro-
Ben Areal des Wildkatzenbestandes im Rheingau-Taunus-Gebiet (in den Vorstudien als ,,Ge-
biet 1* bezeichnet) durchzufiihren. Im Einzelnen galt es, folgende Punkte kliren:

Vorkommen der Wildkatze im Untersuchungsgebiet

Anzahl nachweisbarer Individuen im Gebiet

Populationsgréfenabschitzung auf Basis von Fang-Wiederfang-Methoden
Evaluierung der Eignung des verwendeten Untersuchungssystems zur Populations-
groBenabschidtzung im Rahmen des Wildkatzenmonitorings

P

Um diese Fragestellungen zu beantworten, wurden Mikrosatellitenuntersuchungen von insge-
samt 214 Haarproben durchgefiihrt. Mit den gewonnen Daten wurden Berechnungen zur Po-
pulationsgréBe und -struktur durchgefiihrt.



2. Material und Methoden

2.1 Untersuchungsgebiet und Probennahmedesign

Fiir die vorliegende PopulationsgroBenabschiatzung wurde auf Haarproben zuriickgegriffen,
die von Denk im Februar und Mérz 2007 nach dem in der Pilotstudie (Denk und Haase, 2006)
ausfiihrlich geschilderten Untersuchungsschema gesammelt wurden. Es wurden sieben Be-
probungen im wochentlichen Abstand durchgefiihrt. Der Beprobungszeitraum lag zwischen
dem 06.02.2007 und dem 22.03.2007.

2.2. Genetisches Arbeiten mit nicht-invasiv gesammelten Haarproben

Der DNA-Gehalt ist in den gesammelten Haarproben allgemein sehr gering. Intakte DNA
liegt nur im Haarfollikel und in anhdngenden Epidermiszellen vor, das Haar selbst besteht aus
abgestorbenen Zellen mit degradierter DNA. Die DNA-Degradierung fiihrt jedoch dazu, dass
auch die Ergebnisse einer exakt ausgefiihrten Extraktion sowie anschlieBenden Amplifikation
der untersuchten Loci variieren. Dies ldsst sich durch eine zu geringe DNA-Ausgangsmenge,
z.B. bei nicht-invasiv gesammelten Proben, durch Mutationen an den Primerbindungsstellen
und durch eventuelle Kontaminationen wéhrend der Probenentnahme bzw. der
Probenbearbeitung erkldren. Ein allelic drop-out (Allelausfall) kann entstehen, wenn wahrend
der ersten PCR-Zyklen (Polymerasekettenreaktion, s. 2.4.2) eines der beiden Fragmente eines
heterozygoten Locus bevorzugt amplifiziert wird. Die Folge des allelic drop-out ist eine
inkorrekte Genotypisierung des betreffenden Locus, da im Datensatz ein heterozygotes
Individuum als homozygot eingestuft wird (Taberlet et al. 1997). Genotypisierungsfehler
durch allelic drop-outs lassen sich in der Regel durch PCR-Replikate effektiv minimieren. Bei
einer Mutation an einer Primerbindungsstelle (Null-Allel) hingegen erfolgt trotz
ausreichender DNA-Menge im PCR-Ansatz keine Amplifikation, da die Primerhybridisierung
nicht erfolgen kann (Taberlet et al. 1996). Diese Null-Allele lassen sich trotz vieler Replikate
nicht amplifizieren und kdnnen daher von allelic drop-outs unterschieden werden. Die
intraspezifische Kontamination ist eine Fehlerquelle, die einzig und allein durch eine exakte
und gewissenhafte Entnahme und Bearbeitung der Proben ausgeschlossen werden kann. Die
rdumliche Laborteilung in einen Prd- und einen Post-PCR-Bereich ist daher nicht ausreichend
und es wurde in einem von dem Hauptlabor abgegrenzten Raum ein Labor fiir das Arbeiten
mit den nicht-invasiv gesammelten Haarproben eingerichtet. In diesem Low-DNA-Labor
erfolgte eine weitere Trennung in den Extraktionsbereich und in einen Bereich zum Ansetzen
der PCR. Bei jeder Untersuchung wurde eine DNA-freie Negativkontrolle (Extraktion sowie
PCR-Ansatz) analog bearbeit, um eine Kontamination der verwendeten Chemikalien sowie
eine Kreuzkontamination wéhrend des Arbeitsprozesses auszuschlieBen (Taberlet & Luikart
1999).

2.3 Extraktion der DNA

Die an einem Lockstock gesammelten Haare wurden von den Bearbeitern im Freiland in
Filterpapierkuverts {iberfiihrt und mit Silicagel (Carl Roth GmbH + Co. KG) in luftdicht
verschlieBbare Probenbeutel verpackt (Denk & Haase 2006). Im Labor erfolgte die Lagerung
an einem lichtgeschiitzten Ort bei Raumtemperatur (Lindahl 1993; Taberlet & Bouvet 1994).
Die Extraktion erfolgte je nach Art und Anzahl der Haare entweder mit dem QIAamp® DNA
Investigator Kit (Qiagen) oder mit Chelex® 100 (Walsh et al. 1991).

Jede Probe wurde mit Hilfe des Binokulars auf das Vorhandensein von Haarwurzeln
untersucht. Falls eine Lockstockprobe mind. fiinf Haare mit Wurzeln aufwies, konnte sie fiir
die spdtere Mikrosatellitenanalyse verwendet werden. Maximal wurden von einer
Lockstockprobe (abhingig vom Sammeldatum und der vorhandenen Haaranzahl) 20 Haare
mit Wurzeln fiir die DNA-Extraktion entnommen.



DNA-Extraktion mit dem QIAamp® DNA Investigator Kit (Qiagen)

Enthielt eine Haarprobe sehr viele Woll- und wenige Grannen- und Leithaare, wurde das
QIAamp® DNA Investigator Kit (Qiagen) verwendet. Wollhaare sind im Gegensatz zu Gran-
nen- und Leithaaren sehr diinn und besitzen weniger Wurzelzellen. Das Investigator Kit ist
auf sehr geringe DNA-Mengen im Ausgangsmaterial ausgelegt und erlaubt durch die Silica-
gelmembran eine Aufreinigung der gewonnen DNA.

Die Haare mit Haarwurzeln wurden in ein steriles Eppendorfgefaf iiberfithrt und mit Protei-
nase K, Lysispuffer ATL und Dithiothreitol (DTT) iiber Nacht bei 56°C inkubiert. Durch die
Proteinase K werden die Peptidbindungen der Proteine gespalten und durch das DTT werden
die Disulfidbriicken im Keratin reduziert. Durch diese Behandlung wurde die Haarstruktur
komplett aufgeldst, um eine hohere DNA-Ausbeute zu erzielen. Das Lysat wurde danach fiir
10 min bei 70°C inkubiert, um die Proteinase K zu deaktivieren und anschlieSend in eine
DNeasy® Mini Spin Column {iiberfiihrt. Es folgten Waschschritte mit den Puffern AW1 und
AW2, um Zell- und Proteinriickstinde sowie weitere PCR-Inhibitoren zu entfernen. Die DNA
in der Silicagelmembran wurde mit dem Elutionspuffer AE geldst und abzentrifugiert.

Die Elutionseffizienz wurde durch eine Verldngerung der Elutionszeit von 1 min auf 5 min
und durch eine zweimalige Eluierung mit einem hoheren Elutionsvolumen (je 35 pul AE Puf-
fer) erhoht. Ferner wurde durch die Zugabe von Carrier-RNA wihrend der Extraktion die
Bindung der DNA an die QIAamp Membran verbessert. Das erhaltene DNA-Extrakt wurde
bei —20°C gelagert.

DNA-Extraktion mit Chelex

Bei mind. 5 Grannen- oder Leithaaren wurde eine Chelex-Extraktion (Walsh et al. 1991)
durchgefiihrt. Hierbei wurden die Haare ca. 8 mm oberhalb der Wurzel mit einer Mikroschere
abgeschnitten und mit der Wurzel nach unten in ein steriles Eppendorfrohrchen mit
Schraubverschluss tiberfiihrt. Nach Zugabe von 100 pl einer 10%igen Chelexldsung und 3 pl
Proteinase K (20 mg/ml) erfolgte eine Inkubation fiir 2 Stunden bei 56°C. Hierbei wurden die
Proben alle 30 min mit Hilfe des Vortexers gemischt und kontrolliert, ob sich die
Haarwurzeln in der Chelex-Proteinase K-Mischung befinden. Durch die Proteinase K werden
die Peptidbindungen der Proteine gespalten und die Zellstrukturen aufgelost. Chelex hingegen
fungiert als Chelatbildner und bindet bivalente lonen wie Mg2+ und Ca2+. Durch die
Bindung dieser Ionen werden Enzyme wie z.B. DNasen oder auch Zellmembrankomponenten
inaktiviert, da die zur Strukturaufrechterhaltung notwendigen Kofaktoren entzogen werden.
Nach der Inkubation erfolgte ein Kochschritt zur Deaktivierung der Proteinase K. Die Proben
wurden mit dem Vortexer gemischt und anschlieBend zentrifugiert.

Der Uberstand wurde in ein neues ReaktionsgefiB pipettiert und bei -20°C gelagert.

2.4 Mikrosatellitenanalyse

Mikrosatelliten (bzw. short tandem repeats, STR) bestehen aus kurzen, sich oft wiederholen-
den Sequenzeinheiten und besitzen eine Wiederholungssequenz, die in der Regel zwischen 2-
6 bp lang ist. Im eukaryotischen Genom sind Mikrosatelliten allgegenwértig vertreten, wobei
sie in nicht-kodierenden Regionen hédufiger auftreten (Metzgar et al. 2000). Bei der Replikati-
on der DNA kann durch das Verrutschen der DNA-Polymerase (,,slippage) die Anzahl der
Mikrosatellitenwiederholungen erhdht oder verringert werden. Aufgrund dieser Mikrosatelli-
tenmutationen sind die Mikrosatellitenbereiche hoch polymorph (Tautz 1989). Durch die
Langenvariationen einer Nukleotidsequenz an einem Locus, die durch die Anzahl der Wie-
derholungssequenz eines Mikrosatellitenmotivs entstehen, konnen verschiedene Allele von-
einander unterschieden werden. Nach der Rekombination kann ein Mikrosatellitenlocus zwei
Kopien von Allelen mit identischer Lénge besitzen (homozygot) oder zwei Allele, die sich in
ihrer Lange unterscheiden (heterozygot). Anhand der Haufigkeit der auftretenden Allele in-
nerhalb einer Population konnen u.a. die genetische Variabilitit sowie die genetische Diffe-
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renzierung zwischen Populationen untersucht werden. Insbesondere Mikrosatellitenfragmen-
te, die aus kurzen Sequenzen (unter 200 bp) bestehen, lassen sich hervorragend fiir Untersu-
chungen von nicht-invasiv gesammeltem Probenmaterial (i. d. R. Haare oder Kot) verwenden,
da hier die DNA aufgrund fortgeschrittener Degradierung meist in kurzen Sequenzabschnitten
vorliegt (Taberlet et al. 1999).

Die in nicht-invasivem Probenmaterial oft schon fortgeschrittene Degradierung der DNA
fithrt jedoch dazu, dass auch die Qualitdt der Ergebnisse einer exakt ausgefiihrten Extraktion
sowie anschlieBenden Amplifikation der untersuchten Loci variiert. Dies lésst sich durch eine
zu geringe DNA-Ausgangsmenge, z.B. bei nicht-invasiv gesammelten Proben, durch Mutati-
onen an den Primerbindungsstellen und durch eventuelle Kontaminationen wihrend der Pro-
benentnahme bzw. der Probenbearbeitung erkliaren. Durch diese Besonderheiten ist die Ana-
lyse von Haaren ungleich schwieriger und aufwindiger als die Untersuchung von anderem
Probenmaterial.

2.4.1 Verwendetes Markersystem

Die 14 verwendeten Mikrosatellitenmarker (Tab. 1) entstammen aus der Arbeit von Stoeckle
(2008), die diese aus der Veroffentlichung von Menotti-Raymond et al. (1999; 1995) nach
folgenden Kriterien auswéhlte: zu erwartende Fragmentlinge, Kopplungsgruppe und
Variabilitit der Mikrosatellitenmarker (miindl. Mitteilung Tabea Stoeckle, Ecogenics,
Schweiz). Die FragmentgroB3e sollte aufgrund der degradierten DNA in den Haaren sehr kurz
sein, um ein besseres Amplifikationsergebnis zu erzielen. Alle verwendeten Loci sind
Dinukleotidwiederholungen mit dem Motiv (CA), bzw. (GT), und die Unabhdngigkeit der
verwendeten Mikrosatelliten voneinander wurde gewdhrleistet, indem Mikrosatelliten aus
verschiedenen Kopplungsgruppen gewéhlt wurden (s. Tab. 1).

Neben den 14 Mikrosatellitenmarkern wurde noch ein zusdtzlicher Marker fiir die
Bestimmung des Geschlechts verwendet. Bei Katzen weist die Zinkfinger-Region des Y-
Chromosoms im Gegensatz zur Zinkfinger-Region des X-Chromosoms eine Deletion von drei
Basenpaaren auf. Wird eine DNA-Probe eines homozygoten Weibchens (XX-Chromosomen)
mit Hilfe der fiir die Zinkfinger-Region spezifischen Primer (Zn-finger) amplifiziert, entsteht
ein 165 bp langes Fragment, bei einem heterozygoten Méannchen (XY-Chromosom) wiirden
hingegen nach der Amplifikation mit den gleichen Primern zwei Fragmente entstehen, eines
mit 162 bp und das andere mit 165 bp Lange (Pilgrim et al. 2005).
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Abb.2: Geschlechtsbestimmung anhand des geschlechtsspezifischen Zinkfinger-Markers;
Elektropherogramm eines Mannchens mit einem 162 bp und einem 165 bp langen Fragment
(links) sowie eines Weibchens mit nur einem ca. 166 bp langen Fragment(rechts); X-
Achse= Anzahl der Basenpaare; Y-Achse= Intensitit der Mikrosatellitenamplitude; die Ansicht
wurde aus dem Programm GeneMarker 1.70 (SoftGenetics LLC) entnommen.




Tab. 1: Verwendete Mikrosatellitenmarker von Felis s. catus nach Menotti-Raymond et
al. (1999; 1995) und Stoeckle (2008); Kopplunsgruppe der Marker, Primersequenz

(F= Vorwirts-Primer, R= Riickwérts-Primer), zu erwartende Fragmentlinge, Zusammen-
setzung der Multiplex-Ansitze sowie verwendeter Fluoreszenzfarbstoff; Geschlechtsbe-
stimmungsmarker Zn-finger nach Pilgrim et al. (2005).

Locus Kopplungs- Primersequenz Eragment— Multiplex- Fluoreszens-
gruppe lange [bp]  Ansatz farbstoff

FCA 571 A1 F: TTTGTGGTGATAGCCCCTTC 110-118 A FAM
R: GCCCCCCCAAAATAAATG

FCA 171 A3 F: CGGCACCTACAGACGGAC 103-119 A NED
R: AGTAGCTTAGCAGCCAAGCG

FCA 8 A1 F: ACTGTAAATTTCTGAGCTGGCC 117-145 A VIC
R: TGACAGACTGTTCTGGGTATGG

FCA 124 A2 F: CCATTCCCTCCCTGTCTGTA 114-132 A PET
R: GCCTCAAGCCTCATTGCTAC

FCA 170 F2 F: CAAGGCGTTTGGTATTTTGG 92-128 B NED
R: TTTACAGTCTCCCTCCTGATGC

FCA 88 B3 F: AGGAAAATGAAGTCAAGAAAATGG 115-129 B PET
R: TTTTTCTTTTTCCCGTAATACACA

FCA 149 B1 F: CCTATCAAAGTTCTCACCAAATCA 120-132 B FAM
R: GTCTCACCATGTGTGGGATG

FCA 275 B2 F: TTGGCTGCCCAGTTTTAGTT 113-147 B VIC
R: ACGAAGGGGCAGGACTATCT

FCA 364 C1 F: GTGTGCCTCTGGCAGGAC 106-126 C FAM
R: TGGAGGTGCTCTGTAAAGTGG

FCA 132 D3 F: ATCAAGGCCAACTGTCCG 137-163 C NED
R: GATGCCTCATTAGAAAAATGGC

FCA 576 C2 F: GTGCCATTGGATTTGACCTT 133-157 C VIC
R: ATGGCCAGCTGCTTCATTAT

FCA 232 B4 F: ATGACCATCTCAAACTTCATGG 99-117 D NED
R: AGCTGAGTTTGCGTTTATCATG

FCA 347 D1 F: ACGTCCACCAACTCCAACTC 159-179 D VIC
R: GGCTAGGTAGAAGACAAATGCG

FCA 567 E1 F: TCAGGGTTTTCCAGAGAAACA 93-109 D VIC
R: TAGACACATACAGATGGGGTGC

Zn-finger F: AAGTTTACACAACCACCTGG 4 163, 166 D FAM
R: CACAGAATTTACACTTGTGCA Q 166

2.4.2 Polymerase-Kettenreaktion (PCR)

Fiir die Untersuchung der 14 Mikrosatellitenloci sowie des Geschlechtsmarkers wurde mit
vier Multiplex-PCR-Ansitzen gearbeitet. Bei einer Multiplex-PCR werden im Gegensatz zu
normalen PCR-Analysen mehrere Loci in einer einzigen PCR amplifiziert. Hierbei sind die
Vorwirts-Primer mit einem Fluoreszenzfarbstoff (NED, VIC, FAM und PET) versehen, um
nach der erfolgten PCR die so markierten Fragmente mit Hilfe eines Sequenziergerétes durch
einen Laserstrahl zu detektieren.

Generell ldsst sich die Polymerase-Kettenreaktion (PCR) in drei Abschnitte gliedern:
Denaturierung, Primerhybridisierung und Elongation.

Bei der Denaturierung erfolgt durch Hitzeeinwirkung ein Doppelstrangbruch der DNA, da
sich die Wasserstoftbriickenbindungen zwischen den beiden Stridngen 16sen. Um einen spezi-
fischen DNA-Abschnitt zu untersuchen, werden fiir jeden Einzelstrang vordefinierte Oligo-
nukleotidsequenzen (Primer) benétigt, die sich nach dem Doppelstrangbruch anlagern (Pri-
merhybridisierung). An den 3’-Enden der Primer bindet nun die Taq-Polymerase und synthe-
tisiert mit Hilfe von desoxy-Nukleotiden (ANTPs) die komplementdare DNA-Sequenz (Elonga-
tion). Durch eine mehrmalige Wiederholung des Zyklus werden die zu untersuchenden Loci
nahezu exponentiell amplifiziert. Durch eine finale Elongation am Ende der PCR werden un-
vollstindig synthetisierte DNA-Sequenzen komplettiert.



Fiir die Multiplex-PCR-Ansédtze wurde der HotStarTaq Master Mix von Qiagen (Hilden)
verwendet. Das Reaktionsvolumen jedes Multiplexansatzes betrug 10 pul und bestand neben
3,8 ul DNA-Extrakt und ddH,O aus 1,5 mM MgCl,, 0,2 mM dNTPs in gleichem Verhiltnis,
0,5 U/ul HotStarTaq-Polymerase und 0,3 uM der entsprechenden Mikrosatellitenmarker.
Jeder Multiplex-Ansatz wurde drei Mal repliziert, um allelic drop-outs, Null-Allele und false
alleles zu erkennen. Die PCR-Produkte wurden bis zur Sequenzierung bei —20°C gelagert. Fiir
die Fragmentldngenanalyse wurden 2 pl des PCR-Produkts und 0,5 pl GroBenstandard LIZ
mit 27,5 ul SLS aufgefiillt.

Die Fragmentlingenanalyse wurde im Laborzentrum des Biodiversitit und Klima
Forschungszentrums (BiK") in Frankfurt mit einem 48-Kapillar-Sequenziergerit des Modells
ABI 3730 durchgefiihrt.

2.5 Auswertung

Die Auswertung der Mikrosatellitenallele erfolgte manuell mit dem Programm GeneMarker
1.70 (SoftGenetics LLC). Nach erfolgter Korrektur des Grofenstandards wurden die Frag-
mentldngen aufgenommen, indem die Triplikate jedes Multiplexansatzes verglichen und ein
Konsenusgenotyp gebildet wurde. Ist ein Individuum fiir einen speziellen Locus homozygot,
detektiert der Sequenzierer nur ein Allel und das Programm GeneMarker visualisiert dieses
als einzelnen Ausschlag (Peak). Bei einem heterozygoten Individuum passieren zwei mit Flu-
oreszenzfarbstoffen versehene Allele den Laser des Sequenzierers und in der Visualisierung
dieser Allele lassen sich zwei Peaks mit jeweils unterschiedlicher Allellénge identifizieren (s.
Abb. 3). Die Amplitude der Peaks gibt die Intensitdt der eingesetzten Probe an und wird durch
den Sequenzierer nach einer vorhergehenden Kalibrierung berechnet. In Assoziation mit den
Allelen befinden sich Peaks mit geringerer Intensitét, die als Stotterbanden bezeichnet werden
und typisch fiir Mikrosatelliten sind.

Fiir die Auswertung wurden nur diejenigen Allele jeder Probe gewertet, die in mind. zwei der
drei PCR-Reaktionen amplifiziert und durch den Sequenzierer detektiert wurden. Ferner
wurden nur diejenigen Allele gewertet, bei denen die Intensitit groBBer war als die Intensitit
des GroBenstandards. Bei dem Geschlechtsmarker hingegen reichte schon ein einmaliges
Vorhandensein des Fragmentes mit der Lénge 163 bp aus, da dieses ein sicheres
Erkennungsmerkmal fiir ménnliche Individuen ist.

Die drei Replikate einer jeden Probe wurden in das Programm Gimlet 1.3.3 (Valiére 2002)
eingelesen und der Konsensus-Multilocusgenotyp sowie die Fehlerraten von false alleles und
allelic drop-outs errechnet.



A 93 100 103 110 113 120 123 130 133 140

- -\—_—’_/—\/\—’—/\/_AJM
D_
127.32 131.76
B 35 100 105 110 115 120 125 130 135 140
20,000 |
10,000 1 AJJ\/\/\;
0
C 112.60
95 100 105 110 115 120 125 130 135 140
10,000 |
il —/\_,_/\_/‘/\_/—/\/_’_\,_’\
107.40
D 109.50
95 100 105 110 15 120 125 130 135 140
20,000
10,000 | M/VJL
D_
115.70
E 35 100 105 110 115 120 125 130 135 140
2.000 4
D_

AbDb.3: Elektropherogramm einer Probe mit typischen Mikrosatellitenmustern, X-Achse= Anzahl der Basenpaa-
re; Y-Achse= Intensitdt der Mikrosatellitenamplitude; Reihen A-E= vier verschiedene Mikrosatellitenamplifika-
tionen, die mit dem jeweiligen Fluoreszenzfarbstoff versehen wurden (FAM, VIC, NED, PET); Reihe E= Gro-
Benstandard LIZ; grau unterlegt sind die Allele; Reihe A und C weisen jeweils einen heterozygoten Locus auf, in
Reihe B und D dagegen sind die Loci homozygot; die Ansicht wurde aus dem Programm GeneMarker 1.70
(SoftGenetics LLC) entnommen.

2.5.1 Berechnung der Populationsstruktur

Das Programm Structure 2.3.1 (Falush et al. 2003; Pritchard et al. 2000) berechnet mit Hilfe
eines Bayes schen Gruppierungsverfahrens die Populationsstruktur und die wahrscheinlichste
Zugehorigkeit eines Individuums zu einer bestimmten Population (Cluster) innerhalb eines
Datensatzes. Hierbei gibt der qi-Wert eines Individuums, der mittels einer Monte-Carlo-
Markov-Kette (MCMK) berechnet wurde, die posteriore Wahrscheinlichkeit der
Zugehorigkeit zu einem oder mehreren entsprechenden Clustern (,,Elternpopulationen®) an.
Bei der Berechnung werden die genetischen Daten auf Abweichungen vom Hardy-Weinberg-
Gleichgewicht (HWG) sowie auf ein Kopplungsungleichgewicht untersucht und die einzelnen
Individuen Clustern zugeordnet, die nach der Berechnung annéhernd im Hardy-Weinberg- als
auch im Kopplungsgleichgewicht liegen. Um die Anzahl der genetisch disjunkten
Populationen (K) zu bestimmen, wurden die posterioren Wahrscheinlichkeiten fiir K von 1-20
mit jeweils 3 Wiederholungen bestimmt. Die Berechnungen erfolgten mit 100.000 MCMK-
Wiederholungen nach einer Vorlaufphase (burn-in) von ebenfalls 100.000 MCMK-
Wiederholungen. Als Berechnungsgrundlage diente das no admixture-Model mit
unabhingigen Allelfrequenzen (independent allele frequencies). Die posterioren
Wahrscheinlichkeiten des Datensatzes fiir die variable Anzahl von K Populationen wurden
nach der Formel LnP(D)g- LnP(D)k.; (Garnier et al. 2004) bestimmt.



2.5.2 Genetische Individualisierung

Die verwendeten Mikrosatelliten fiir die Untersuchung der Populationsstruktur sowie fiir die
Populationsgrofenabschitzung sollten mit einer mind. 99%igen Sicherheit zwei zufillige,
nicht verwandte Individuen anhand ihres Multilocusgenotypen unterscheiden (Mills et al.
2000; Waits & Paetkau 2005). Die Diskriminationsfdhigkeit der untersuchten
Mikrosatellitenloci héngt einerseits von der Anzahl verschiedener Allele sowie andererseits
von deren Frequenzen ab. Die Individualisierungswahrscheinlichkeit (probability of identity,
PID) wurde mit GenAlEx 6.2 (Peakall & Smouse 2006) fiir eine Population berechnet, in der
alle Individuen einer zufélligen Rekombination unterliegen sowie fiir eine Population, die nur
aus Geschwistern besteht (PIDgips), da nicht ausgeschlossen werden kann, dass innerhalb des
Untersuchungsgebietes Proben von Geschwistern gesammelt wurden. Der Wert flir PIDjgjps
liegt im oberen Bereich der mdglichen Variationsbreite von PID und gibt die notwendige
Anzahl an Mikrosatellitenloci an, um auch nah verwandte Individuen zu unterscheiden. Die
Gesamtwahrscheinlichkeit (PIDyo), 2 Individuen anhand ihrer Multilocusgenotypen zu
detektieren, wurde durch die Multiplikation der Werte von PID bzw. PIDgs fiir jeden Locus
ermittelt. Die Gesamtwahrscheinlichkeiten von PID sowie PIDgj,s wurden, bezogen auf die
Anzahl der Mikrosatellitenloci, graphisch aufgetragen, um so die Mindestanzahl von Loci zu
ermitteln, die fiir eine korrekte Individualisierung auf einem Signifikanzniveau von 0,01 nétig
sind (Caniglia 2008).

Der Datensatz wurde mit GenAlEx 6.2 auf mehrfach gefundene Multilocus-Genotypen
getestet, indem die einzelnen Konsensus-Multilocusgenotypen durch einen Vergleich
Individuen zugeordnet wurden.

2.5.3 PopulationsgrofSenabschéitzung

Fiir die Berechnung der Populationsgroe wurde das Software-Modul CAPTURE innerhalb
der Software MARK (White & Burnman 1999) verwendet. Als Datengrundlage dient hierbei
die Fanggeschichte eines jeden Individuums (s. 7.2.4). Anhand der Wiederfangwahrschein-
lichkeit, der Uberlebenswahrscheinlichkeit sowie weiteren Parametern kann die Populations-
groBBe (N) sowie das dazugehdrige Konfidenzintervall (CI) abgeschitzt werden. Hierzu wer-
den zunichst mit Hilfe von CAPTURE verschiedene Modelle mit den dazugehorigen Selekti-
onskriterien berechnet. Die Modelle unterscheiden sich beispielsweise darin, ob sich die Wie-
derfangwahrscheinlichkeit im Laufe der Zeit dndert oder die Tiere individuelle Unterschiede
in Bezug auf die Affinitdt gegeniiber den Fallen aufweisen. Im Folgenden wurden insgesamt
vier verschiedene Modelle iiberpriift: M0, Mt, Mb und Mh. Das Modell MO nimmt an, dass
alle Individuen einer Population der gleichen Fangwahrscheinlichkeit bei jedem Fangversuch
unterliegen. Hingegen wird bei dem Modell Mt iiberpriift, ob sich die Wiederfangwahrschein-
lichkeit in Bezug auf die Zeit andert. Bei dem Modell Mb wird auf eine veridndertes ,,Verhal-
ten* der Tiere zwischen dem ersten und den nachfolgenden Fangversuchen getestet. Diese
,, Verhaltenseffekte* konnen auf einen ,,Falleneffekt* hinweisen, indem z.B. einige Fallen im
Untersuchungsgebiet bevorzugt oder andere gemieden wurden. SchlieBlich testet das Modell
Mh auf die individuellen Unterschiede der einzelnen Tiere in Bezug auf die Falle. Die vier
Modelle wurden gegeneinander getestet und anhand des Selektionskriteriums auf ihre Eig-
nung fiir den vorliegenden Datensatz gepriift.



3. Ergebnisse
3.1 Methodische Ergebnisse (Fingigkeit der Stocke, Ausfallraten der Analytik)

Zwischen Februar und Mérz 2007 wurden im Gebiet 1 bei 7 Beprobungen insgesamt 704
Kontrollen durchgefiihrt, bei denen 334 mal Haarproben mit Verdacht auf Katze abgesammelt
werden konnten (= 47,4%). 214 Haarproben enthielten mehr als 5 Haare mit Wurzeln und
wurden fiir die anschlieBende Mikrosatellitenanalyse verwendet. Bei Proben, von denen eine
DNA-Extraktion durchgefiihrt wurde, konnten durchschnittlich 59% aller Loci erfolgreich
amplifiziert und ausgewertet werden. Bei 149 Proben konnten mindestens 5 Genorte ausge-
wertet werden, was den von uns gewidhlten Grenzwert fiir die weiteren Analysen darstellte.
Somit betrug die Erfolgsquote fiir eine erfolgreiche Probenanalyse 69,6% (s. 7.2.2).

3.2 Identifizierung von Wild- und Hauskatzen im Gebiet

Von den 149 Haarproben, bei denen mindestens 5 Loci sicher ausgewertet werden konnten,
wurden mittels eines Bayes’schen Clusterverfahrens (Structure software) 146 Wildkatzen
identifiziert (Abb. 4). Zwei weitere Proben konnten mit Hilfe eines Referenzstammes aus 18
Hauskatzen eindeutig als solche identifiziert werden (TT080, Pflock 77 und TT155, Stock
65). Bei einer weiteren Probe konnte keine eindeutige Trennung zwischen Hauskatze und
Wildkatze festgestellt werden. Bei dieser Probe (TT079; Pflock 50) kam es zu hohen Ausfall-
raten; nur die Halfte der 14 Loci konnten erfolgreich ausgewertet werden.

Cluster 1
Cluster 2 [l

1,00

080

0,60

posteriore
Wahrscheinlichkeit

Lockstockproben Taunus Hauskatzen-
Referenzen

= TT79 %= TTH0 **= TT155

Abb.4: Ergebnis der Structure-Analyse mit 149 Proben aus dem Untersuchungsgebiet. Dargestellt ist die
posteriore Wahrscheinlichkeit jeder Probe zur Haus- bzw. Wildkatzenpopulation (Hauskatze = griin; Wildkatze
= rot). Neben den Lockstockproben aus der Studie sind 18 Hauskatzenreferenzen aus der Tierklinik Hotheim
dargestellt (griines Cluster rechts).

Die Verteilung der gefundenen Haus- und Wildkatzenproben ist in Abbildung 4 dargestellt.
Wildkatzen konnten auf 68 von 102 Probefldchen nachgewiesen werden (66%), wobei die
Nachweise anndhernd gleichméBig liber das Beprobungsgebiet verteilt liegen. Hauskatzen
wurden lediglich in zwei aneinandergrenzenden Probeflachen im nordwestlichen Teil des Un-
tersuchungsgebietes festgestellt.
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Abb.5: Réumliche Verteilung der Haus- und Wildkatzennachweise im Untersuchungsgebiet. Wildkatzen-
nachweise sind durch schwarze Punkte, Hauskatzenbelege durch rote Dreiecke gekennzeichnet. Die Lage
der Punkte ist nicht exakt identisch mit den Fallenstandorten. Kartengrundlage: CORINE Landcover-Daten

3.3 Ergebnisse der genetischen Individualisierung

Fiir die Individualisierung wurden diejenigen Multilocusgenotypen verwendet, bei denen
mind. sieben Mikrosatellitenloci erfolgreich amplifiziert und ausgewertet werden konnten.
Nach der Multiplikation pro Locus lag die Gesamtwahrscheinlichkeit fiir PID (= probability
of identity; Wahrscheinlichkeit, das zwei nicht miteinander verwandte Individuen den selben
Genotyp aufweisen) bei 3,59x10™"° und fiir PIDsibs bei 6,36x10°. Die Minimalanzahl an
Mikrosatellitenloci, die fiir die Identifizierung einer Wildkatze aus einer reinen Geschwister-
population besteht, wurde mit 6 Mikrosatellitenloci erreicht (PIDsibs 0,007, s. Abb. 6).
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Abb. 6: Individualisierungswahrscheinlichkeit (PID) in Abhéngigkeit von der Anzahl
verwendeter Loci fiir PID und PIDsibs (Individualisierungswahrscheinlichkeit fiir eine
Population, die nur aus Geschwistern besteht).
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Insgesamt konnten 105 Proben fiir eine sichere Individualisierung verwendet werden. Hierbei
konnten 63 genetisch unterscheidbare Individuen im Gebiet festgestellt werden. 42 Individuen
konnten nur bei einem einzigen Sammelereignis nachgewiesen werden, 11 Tiere gingen
zweimal, drei Tiere drei Mal an einen Stock. Vier der Individuen konnten bei 4 Sammelereig-
nissen und drei sogar bei 5 der 7 Kontrollen festgestellt wurden (sieche Anhang A6). Dabei
konnten einzelne Individuen in bis zu 4 verschiedenen Probenfeldern identifiziert werden (z.
B. Individuum 63), die aber in jedem Fall in direkter Nachbarschaft zueinander lagen (Abb.
7). Insgesamt konnten 50 mannliche und 13 weibliche Individuen identifiziert werden.
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Abb. 7: Rdumliche Verteilung der Individuen im Untersuchungsgebiet. Jede dargestellte Zahl zeigt ein
genetisch eindeutig unterschiedenes Individuum an (blau = Minnchen; rosa= Weibchen). Karten-
grundlage: CORINE Landcover-Daten

3.4 Populationsgroflenabschitzung

Fiir die Berechnungen im Softwaremodul CAPTURE wurden als Datengrundlage nur die
mannlichen Individuen (n=50) herangezogen, da diese etwa sechsmal haufiger als weibliche
Individuen an den Lockstdcken detektiert wurden. Auf eine Berechnung der Populationsgro-
Benabschdtzung anhand auf Basis des Gesamtdatensatzes wurde bewusst verzichtet, da der
Grad der unterschiedlichen Fingigkeit der Stocke gegeniiber ménnlichen und weiblichen
Wildkatzen nicht abgeschitzt werden kann und dieses Verfahren zu verfélschten Ergebnissen
fithren wiirde. Auch auf eine separate Abschitzung der Anzahl an weiblichen Tieren wurde
aufgrund der geringen Anzahl positiver Fangereignisse (N=13) ebenfalls verzichtet.

Die Berechnungen im Programm CAPTURE legen nahe, dass die Modelle Mh (individuelle

Unterschiede in Bezug auf die Falle) und M0 (Fangwahrscheinlichkeit iiber Zeit und Indivi-
duen konstant) die beiden wahrscheinlichsten Modelle darstellen.
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Ferner zeigen die Ergebnisse, dass sich die Fangwahrscheinlichkeit nicht in Abhéngigkeit von
der Zeit dndert. Auch ein verdndertes ,,Verhalten der Tiere zwischen dem ersten und den
nachfolgenden Fangversuchen konnte nicht bestdtigt werden.

Die nur auf den ménnlichen Tieren basierenden geschétzten Populationsgréfen fiir die Model-
le MO, Mt, Mb lagen jeweils bei 66 médnnlichen Individuen. Das Modell Mh zeigte eine ge-
schitzte Populationsgrof3e von 110 méannlichen Individuen (s. Tab. 2).

Tab. 2: Ergebnisse der Populationsgrof3enabschétzung im
Programm CAPTURE mit Konfidenzintervallen (95% CI)

Modell Selektionskriterium Geschéatzte PopulationsgréRRe (N) 95% Cl

MO 0,97 66 58-85
Mt 0 66 58-84
Mb 0,25 66 58-84
Mh 1 110 85-156
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4. Diskussion

4.1 Vorkommen der Wildkatze im Untersuchungsgebiet

Insgesamt konnten im Untersuchungsgebiet mindestens 63 Wildkatzenindividuen nachgewie-
sen werden, darunter 13 Kétzinnen und 50 Kuder. Neben der hohen Individuenzahl fillt auf,
dass im Gegensatz zu den Ergebnissen der Vorstudie (Denk et al., 2007) kaum Hauskatzen im
Gebiet gefunden wurden. Dieses Ergebnis kann durch das unterschiedliche Markersystem er-
klart werden, welches in den beiden Studien verwendet wurde. Obwohl sich Wild- und Haus-
katzen iiber mitochondriale DNA prinzipiell trennen lassen, besitzt diese Trennung eine ge-
wissen Unschirfe, was durch rezente und historische Hybridisierungsereignisse sowie durch
eine nicht vollstdndige Liniensortierung im mitochondrialen Genom von Haus- und Wildkatze
erkliart werden kann (Nowak et al., 2009). Diese ,,Unschirfe” kann dazu fiihren, dass Wild-
katzen mitochondrial nicht von Hauskatzen unterschieden werden kénnen und in den Analy-
sen als solche angesprochen werden. Bei eng verwandten Formen wie Haus- und Wildkatzen
sind daher Markersysteme wie Mikrosatelliten iiberlegen, da sie eine deutlich hohere Sensiti-
vitdt aufweisen und auch jiingere, phylogenetische Muster erkennen lassen. Die klare Tren-
nung von Haus- und Wildkatzen in der Structure-Analyse ldsst keinen Zweifel an der Richtig-
keit der Untersuchungsergebnisse.

In der vorliegenden Studie konnte nur ein einziger Fall detektiert werden, bei dem keine ein-
deutige Einteilung in das Haus- oder Wildkatzencluster getroffen werden konnte. Aufgrund
der Tatsache, dass bei diesem Individuum nur die Hélfte der Mikrosatellitenmarker in die
Analysen einflieen konnte, liegt der Schluss nahe, dass es sich bei diesem Ergebnis um ein
Artefakt und nicht etwa um einen Blendling handelt.

4.2 Anzahl nachweisbarer Individuen

Im Vergleich zum Vorbericht von Denk et al. (2007) konnte in dieser Studie eine sichere In-
dividualisierung mittels Mikrosatellitenanalysen erfolgen. Die Ausfallraten lagen bei etwa
40%, was angesichts der Tatsache, dass die Haarproben seit ihrer Absammlung Anfang 2007
iiber 2,5 Jahre getrocknet gelagert wurden, eine sehr zufriedenstellende Quote ist. Durch die
Ausfallraten konnten jedoch nur etwas mehr als die Hélfte der iiber 200 untersuchten Proben
fiir die Populationsgréf3enabschédtzung verwendet werden.

Wihrend der siebenwdchigen Haarfallenperiode konnten 32 der 50 ménnlichen Individuen
nur einmal und 18 ménnliche Individuen mehr als einmal per Lockstock nachgewiesen wer-
den. Hingegen konnte jedes weibliche Individuum (n=13) nur einmal nachgewiesen werden.

4.3 Populationsgroflenabschitzung auf Basis von Fang-Wiederfang-Methoden

In der vorliegenden Studie wurde die Populationsgro3e mittels eines geschlossenen Modells
im Softwaremodul CAPTURE berechnet, in dem davon ausgegangen wird, dass es keine Zu-
wanderung und Abwanderung im Untersuchungsgebiet gibt. Die bevorzugten Modelle waren
zum einen Mh und zum anderen MO. Trotz der wohl kaum anzuzweifelnden hervorragenden
Eignung der Haarfallenmethode zum Nachweis der Wildkatze konnte im Rahmen unseres
Experiments zum Populationsgréf3enabschédtzung der Wildkatze meist nicht zwischen residen-
ten und durchstreifenden Tieren unterschieden werden. Dies wird deutlich durch die beson-
ders hohe Anzahl der Kuder, welche nur einmal am Stock nachgewiesen wurden (= 64% aller
méinnlichen Nachweise). Die unterschiedlichen Wiederfangquoten werden im Modell Mh als
individuelle Unterschiede der einzelnen Tiere in Bezug auf die Falle gewertet, was zu einer
Uberschiitzung der tatsichlich im Untersuchungsgebiet lebenden Kuder fiihrt. Als wahr-
scheinlichstes Modell wird daher MO angenommen, bei der alle Individuen einer Population
der gleichen Fangwahrscheinlichkeit unterliegen.
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Die Modellberechnungen mit dem Programm CAPTURE lassen im gesamten Untersuchungs-
gebiet (204 km?) alleine fiir die midnnlichen Tiere auf eine Populationsgrof3e (Modell M0) von
66 Individuen schlieBen. Hieraus ergibt sich eine Dichte an ménnlichen Tieren von 0,3
Ind./km?. Da Kétzinnen nach der Literatur kleinere Streifgebiete haben als Kuder, muss man
allgemein von hoheren Bestandszahlen an weiblichen als an ménnlichen Tieren ausgehen.
Dies fiihrt zu einer geschitzten Populationsdichte von ca. 0,6 — 1 Tier pro km?. Dies erscheint
im Vergleich zu anderen Literaturangaben sehr hoch (Eifel & Hunsriick 0,1-0,5 Ind./km?,
MUF 2002). Jedoch diirfen die folgenden Punkte bei der Einordung der geschétzten Be-
standsdichte nicht auller Acht gelassen werden: So gilt der Taunus allgemein als gutes Wild-
katzenhabitat, in der die Wildkatze die starke Populationsdezimierung in Deutschland in den
vergangenen Jahrhunderten stets iiberlebte. Das Untersuchungsgebiet weist eine sehr gute
Habitateignung fiir die Wildkatze auf, ist unbesiedelt und nahezu unzerschnitten. Neben der
guten Habitateignung miissen aber auch methodische Aspekte in die Betrachtung mit einbe-
zogen werden. So besteht der hidufigste Fehler bei genetischen Individualisierungen von nicht-
invasiv gesammeltem Probenmaterial, wie Losung oder Haarproben, in einer Uberschétzung
der ermittelten Individuenzahl. Dieser Fehler kommt durch die suboptimale DNA-Qualitét in
diesem Probenmaterial zustande, welche hohe Fehlerraten in den nachfolgenden Analyse-
schritten bedingen. Wenngleich wir zahlreiche Methoden verwendet haben, um den hohen
Fehlerraten Rechnung zu tragen (mehrere Replikate pro Ansatz, Fehlerratenabschétzung,
Ausschluss uneindeutiger Proben etc.), ldsst sich diese Restunsicherheit im vorliegenden Fall
nicht komplett ausschlieBen. Somit kdnnte auch eine kiinstlich erhdhte Individuenzahl eine
etwas zu hohe PopulationsgroBenabschitzung zur Folge haben. Wir halten eine solche Uber-
schitzung in einem signifikanten Ausmaf jedoch insgesamt fiir unwahrscheinlich, da wir bei
der Individualisierung sehr vorsichtig und ,,konservativ* vorgegangen sind, also eher eine Un-
ter- als Uberschiitzung der tatsichlichen Individuenzahl angestrebt haben.

4.4 Evaluierung der Eignung des verwendeten Untersuchungssystems zur
Populationsgroflenabschiitzung im Rahmen des Wildkatzenmonitorings

Insgesamt konnte in dieser Studie die hervorragende Eignung der Lockstockmethode zum
Nachweis und zur PopulationsgroBBenabschédtzung der Wildkatze gezeigt werden. Die Ausfall-
raten sind zum Teil durch das fortgeschrittene Alter der Proben bedingt und werden bei fri-
schem Material noch deutlich niedriger liegen, sodass eine noch groBere Effizienz bei der
Probenanalyse erzielt werden kann. Auch die Fangigkeit der Stocke war in dieser Studie sehr
hoch; bei fast jedem zweiten Kontrollereignis konnten Katzenhaare abgesammelt werden.
Diese Zahl liegt deutlich hoher als dies bei Lockstockbeprobungen in anderen Regionen der
Fall ist (Molich, miindl. Mitteilung; Simon, miindl. Mitteilung; Thein, miindl. Mitteilung). Al-
leine diese Tatsache weist bereits auf eine sehr hohe Bestandsdichte von Wildkatzen im unter-
suchten Gebiet hin und bestétigt unseren Befund einer sehr hohen Wildkatzendichte. Auch
war die Erfolgsquote bei der Beprobung im Zeitraum Februar/Mérz um den Faktor 3-mal ho-
her als bei den Kontrollgiingen, die von Ende Oktober bis Anfang Dezember durchgefiihrt
worden waren. Diese Ergebnisse bestédtigen das mittlerweile unter Lockstocksammlern allge-
mein anerkannte Bild, dass der Zeitraum von Januar bis April deutlich hohere Erfolgsquoten
bei der Anwendung der Lockstockmethode bringt, als dies im tibrigen Jahr der Fall ist. Zu-
kiinftige Lockstockaktionen sollten sich daher auf diese Monate konzentrieren; insbesondere,
wenn eine Maximierung des Fangerfolges erwiinscht ist.
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7. Anhang

7.1 Dokumentation der Fallenstandorte
7.1.1 Umgebungsparameter und Biotopcharakterisierung

Tab. Al (Fortsetzung auf den folgenden Seiten): Umgebungsparameter der einzelnen Fallenstandorte.
Spalte 1: Biotop direkt am Fallenstandort (dazu wurde der Inhalt der Spalte ,,Biotopbeschreibung des
Fallenstandorts aus Tab. 1 in Kap. 5.2 in statistisch vergleichbare Klassen {ibersetzt). Spalten 2-11:
Biotope im 40m-Umkreis der einzelnen Fallen. Alle vorhandenen Biotoptypen wurden qualitativ
notiert. Die Erfassung erfolgte im Geldnde. Abkiirzungen zu Spalten 1-11: wald = Hochwald (Laub-
,Misch- oder Nadelwald, meist an lichten Stellen). lich = lichte, offene Stellen (darunter fallen
Lichtungen, Graswege, Windwurf- und Holzeinschlagflachen), dick = dichte Vegetation (z. B.
Brombeergestriipp, Fichtenjungwuchs, hohere Sukzession), bach = Bach/Bachaue, wra = Waldrand,
tot = Totholz oder Fels mit Hohlen (potentielle Unterschlupfe), wies = Wiese, Brache oder
Waldwiesental. heck = Hecke. Spalte 12: Waldanteil im Rasterfeld. Der Waldanteil wurde basierend
auf die CORINE Landcover-Daten im GIS errechnet. Spalte 13: Anzahl der Ortschaften (ohne
Einzelgehofte) im Umkreis von 3 km. Spalte 14: Distanz zur ndchsten Ortschaft (Ortsrand) in Meter.
Spalte 15: Distanz zur nichsten offentlichen Strale auBlerhalb von Siedlungen (in Meter). - Die
Distanzen zu Siedlungen und StraBBen wurden im GIS ermittelt, als Kartengrundlage diente dabei die
Topograhische Karte 1:25.000 (TK 25), mit Genehmigung des Hessischen Landesvermessungsamtes
vervielfiltigt. Vervielfaltigungsnummer: 2002-3-67.
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7.1.2 Zeitpunkt der Fallenaufstellung

Tab. A2 (Fortsetzung auf der nichsten Seite): Datum und Uhrzeit der Fallenaufstellung.

Pflock-Nr.

Aufstell-Wochentag

Aufstelldatum

Aufstell-Uhrzeit

29.01.2007

12:56

Pflock-Nr.

Aufstell-Wochentag

Aufstelldatum

Aufstell-Uhrzeit

Pflock-Nr.

Aufstell-Wochentag

Aufstelldatum

Aufstell-Uhrzeit

36

o
o

01.02.2007

15:45

69

=

31.01.2007

15:56

29.01.2007

37

02.02.2007

11:35

70

01.02.2007

12:50

29.01.2007

14:55

Alw [N |-

29.01.2007

14:33

38

02.02.2007

11:09

71

01.02.2007

11:36

39

02.02.2007

11:28

72

01.02.2007

12:21

29.01.2007

11:11

40

02.02.2007

12:13

73

01.02.2007

11:45

29.01.2007

11:04

29.01.2007

10:50

41

02.02.2007

10:48

74

01.02.2007

11:06

42

29.01.2007

12:13

75

01.02.2007

10:30

0N [0 [

29.01.2007

10:35

43

29.01.2007

13:07

76

k.A.

k.A.

29.01.2007

09:50

29.01.2007

10:00

44

29.01.2007

12:35

77

31.01.2007

14:04

45

31.01.2007

13:30

78

31.01.2007

13:55

11

01.02.2007

14:25

46

29.01.2007

17:30

79

31.01.2007

15:41

12

01.02.2007

k.A.

13

01.02.2007

14:40

47

31.01.2007

13:20

80

31.01.2007

15:23

48

31.01.2007

13:10

81

31.01.2007

16:08

14

29.01.2007

11:46

49

29.01.2007

16:02

82

31.01.2007

16:24

15

29.01.2007

11:33

16

29.01.2007

11:26

50

29.01.2007

16:39

83

31.01.2007

16:35

51

29.01.2007

16:26

84

01.02.2002

11:20

17

29.01.2007

13:55

52

31.01.2007

15:04

85

31.01.2007

17:40

18

29.01.2007

14:03

19

29.01.2007

14:18

53

01.02.2007

13:01

86

31.01.2007

K.A.

54

01.02.2007

12:55

87

31.01.2007

17:50

20

29.01.2007

10:20

55

01.02.2007

12:25

88

01.02.2007

09:50

21

29.01.2007

15:18

22

23.01.2007

10:00

56

01.02.2007

12:30

89

01.02.2007

10:21

57

01.02.2007

15:33

90

29.01.2007

14:40

23

23.01.2007

11:10

58

01.02.2007

12:01

91

01.02.2007

13:44

24

01.02.2007

16:27

25

01.02.2007

16:18

59

02.02.2007

10:21

92

02.02.2007

11:52

60

02.02.2007

10:07

93

01.02.2007

11:49

26

01.02.2007

15:55

61

02.02.2007

10:10

94

01.02.2007

11:06

27

29.01.2007

12:48

28

29.01.2007

17:16

61A

02.3.2007

15:45

95

01.02.2007

10:35

62

02.02.2007

10:35

96

31.01.2007

15:32

29

29.01.2007

13:47

63

31.01.2007

14:18

97

01.02.2007

09:57

30

29.01.2007

15:36

31

29.01.2007

16:17

63A

Fr

23.02.2007

12:50

98

01.02.2007

10:15

64

29.01.2001

17:01

99

31.01.2007

16:49

32

23.01.2007

12:55

65

31.01.2007

13:40

100

Mi

31.01.2007

16:59

33

01.02.2007

13:08

34

23.01.2007

12:30

66

29.01.2007

16:50

101

Mi

31.01.2007

17:12

67

31.01.2007

14:45

102

Mi

31.01.2007

17:06

35

01.02.2007

15:23

68

31.01.2007

14:30
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7.1.3 Kontrolltermine

Tab. A3 (Fortsetzung auf den folgenden Seiten): Kontrolltermine, -bearbeiter/innen und - er-
gebnisse. Zur Bedeutung der Bearbeiterinitialen siche Tab. A4 (im Anschluss an Tab. A3). Zu
Spalte ,,Erg Ja/Nein*: x = Katzenhaare am Pflock. (x) = Haare am Pflock, die von anderen
Tierarten stammen. A = Ausfall (Pflock konnte nicht kontrolliert werden. Abkiirzungen in-
nerhalb der Tabelle: H = Haar(e), P = Pflock.

‘Kontrolle 1:

Pflock Nr. |Datum Bearbeiter |Uhrzeit |[Ergebnis Erg. Ja/Nein [Sonstiges
1 06.02.2007 |MD, AK 12:05 wenige feine H X

2 06.02.2007 |MD, AK  [12:45  |wenige H X

3 06.02.2007 |MD, AK  [14:05

4 06.02.2007 |MD, AK  [13:45

5 06.02.2007 |MD, AK  [11:00  |einige H X S z
6 06.02.2007 |MD, AK  [10:45

7 06.02.2007 |MD, AK  [10:30 H X S z
8 06.02.2007 |MD, AK 10:05 H, auch in AuBentite X S z
9 06.02.2007 |MD, AK  [09:30 S weg
10 06.02.2007 |MD, AK  [09:35

11 08.02.2007 |SK, AK 12:45

12 08.02.2007 |SK, AK 12:30 10.2H X

13 08.02.2007 |SK, AK 13:15

14 06.02.2007 |MD, AK  [11:30

15 06.02.2007 |MD, AK 11:15 viele H, auch gestreifte X

16 06.02.2007 |MD, AK  [11:10

17 06.02.2007 |MD, AK  [13:17

18 06.02.2007 |MD, AK  [13:25

19 06.02.2007 |MD, AK  [13:38 |ca.5H X S z.
20 06.02.2007 |MD, AK  [09:45 H X S z
21 06.02.2007 |MD, AK  [14:20  |einige H X S z
22 08.02.2007 |SK, AK 12:00  |wenige H X

23 08.02.2007 |SK, AK 13:05

24 08.02.2007 |SK, AK 14:10

25 08.02.2007 [SK, AK 14:30 evtl. 3 H, weill am sStumpf

26 08.02.2007 |SK, AK 14:45

27 06.02.2007 |MD, AK 12:00 wenige feine H X

28 06.02.2007 |MD, AK  [16:25

29 06.02.2007 |MD, AK  [13:00

30 06.02.2007 |MD, AK  [15:00  |einige H X S z
31 06.02.2007 |MD, AK  [15:30  |einige weil’e H X S z
32 08.02.2007 |SK, AK 11:50 H X S weg
33 08.02.2007 |SK, AK 11:40  |wenige H X

34 08.02.2007 |SK, AK 14:00

35 08.02.2007 |SK, AK 13:40 |vieleH X S in Tute
36 08.02.2007 |SK, AK 15:00 1H

37 08.02.2007 |SK, AK 15:25 H

38 08.02.2007 |SK, AK 15:30

39 08.02.2007 |SK, AK 15:35

40 08.02.2007 |SK, AK 16:00

41 ? vergessen? A

42 06.02.2007 |MD, AK aus Zeitmangel weggelassen A

43 06.02.2007 |MD, AK  [12:15  |viele H X

44 06.02.2007 |MD, AK  [11:45

45 07.02.2007 |MD, AK  [09:10

46 07.02.2007 |MD, AK  [09:20 |ein paar H

47 07.02.2007 |MD, AK  [09:44  |einige H X S z
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Pflock Nr. |Datum Bearbeiter |Uhrzeit |[Ergebnis Erg. Ja/Nein [Sonstiges

48 07.02.2007 [MD, AK  |09:50

49 06.02.2007 (MD, AK  |15:15  |wenige H Sz

50 06.02.2007 (MD, AK  |15:45  |einige H Sz

51 06.02.2007 [MD, AK  |15:37

52 07.02.2007 [MD, AK  |11:37

53 08.02.2007 [SK, AK 11:25

54 08.02.2007 [SK, AK 11:15

55 08.02.2007 [SK, AK 10:30

56 08.02.2007 [SK, AK 10:50

57 08.02.2007 [SK, AK 13:50  |viele H X

58 08.02.2007 [SK, AK 10:00

59 08.02.2007 [SK, AK 15:10

60 08.02.2007 [SK, AK 16:35

61 08.02.2007 [SK, AK 16:40 H haupts. am S X

62 08.02.2007|SK, AK  [16:25 ;e"svftgfr an urspriingl. Platz

63 07.02.2007 (MD, AK 10:54 ein paar H X Sz

64 06.02.2007 [MD, AK  |16:15

65 07.02.2007 [MD, AK  |10:05

66 06.02.2007 (MD, AK  |16:03  [einige H Sz

67 07.02.2007 MD, AK  |11:22  |viele H Sz

68 07.02.2007 [MD, AK  |11:26

69 07.02.2007 [MD, AK  |12:53

70 08.02.2007 [SK, AK 11:10

71 08.02.2007 [SK, AK 09:40 H

72 08.02.2007 [SK, AK 10:15  |einige H

73 08.02.2007 [SK, AK 09:45

74 07.02.2007 (MD, AK  |16:01

75 07.02.2007 |MD, AK gesperrt wegen Waldarbeiten

76 07.02.2007 |MD, AK  |15:05  |viele H X Sz

77 07.02.2007 [MD, AK  |10:30  |kleine schwarze H (Katze?) X?

78 07.02.2007 |MD, AK 10:14 dunkle wellige H, keine Katze!  |(x)

79 07.02.2007 [MD, AK  |12:40

80 07.02.2007 MD, AK  |12:08  |viele H X

81 07.02.2007 [MD, AK  |13:02

82 07.02.2007 [MD, AK  |13:15

83 07.02.2007 [MD, AK  |16:54

84 08.02.2007 [SK, AK 09:20

85 07.02.2007 [MD, AK  |14:20

86 07.02.2007 [MD, AK  |14:15

87 07.02.2007 [MD, AK  |14:35

38 07.02.2007 [MD, AK  |16:24  |viele H! X Sz

89 07.02.2007 [MD, AK  |15:27

90 06.02.2007 |MD, AK wenige H, schwarze X nur 1kl. Loch im S,
Schneckenschleim

91 k.A.

92 08.02.2007 [SK, AK 15:45

93 08.02.2007 [SK, AK 09:50 |einige H X

94 07.02.2007 [MD, AK  |16:38

95 07.02.2007 (MD, AK  |15:51 viele H (2 Tten) X Sz

96 07.02.2007 [MD, AK  |12:17

97 07.02.2007 [MD, AK H X vermutlich Hauskatze

98 07.02.2007 [MD, AK  |15:18

99 07.02.2007 [MD, AK  |13:24

100 07.02.2007 (MD, AK  |13:41 H (+ Blschel)

101 07.02.2007 [MD, AK  |14:05 H (mehrere)

102 07.02.2007MD, AK  [13:59 |1 Kurzes schwarzes H + x Sz

ein paar diinne
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Kontrolle 2:

Pflock Nr. [Datum Bearbeiter (Uhrzeit |Ergebnis Erg. Ja /Nein [Sonstiges
1 12.02.2007|MD, AB 12:56

2 12.02.2007|MD, AB 13:49 H X Sz
3 12.02.2007|MD, AB 15:20

4 12.02.2007|MD, AB 14:58 H X

5 12.02.2007|MD, AB 11:50

6 12.02.2007|MD, AB 11:40

7 12.02.2007|MD, AB 11:32

8 12.02.2007 |MD, AB 11:13 einige feine schwarze H Sz
9 12.02.2007|MD, AB 10:03  |einige H

10 12.02.2007|MD, AB 10:21

11 15.02.2007|MD, AK  [15:09

12 15.02.2007|MD, AK  [14:01

13 15.02.2007|MD, AK  [15:28

14 12.02.2007|MD, AB 12:25

15 12.02.2007|MD, AB 12:16  |einige H X Sz
16 12.02.2007|MD, AB 12:02

17 12.02.2007|MD, AB 14:18

18 12.02.2007|MD, AB 14:29

19 12.02.2007|MD, AB 14:41 H X

20 12.02.2007|MD, AB 10:54

21 12.02.2007|MD, AB 15:50 H Sz
22 15.02.2007|MD, AK  [13:48  |wenig H Sz
23 15.02.2007|MD, AK  [15:34

24 15.02.2007|MD, AK  [16:46  |viele H X

25 15.02.2007|MD, AK  [16:53

26 15.02.2007|MD, AK  [17:10

27 12.02.2007|MD, AB 12:49

28 14.02.2007|MD, RP  [10:04

29 12.02.2007|MD, AB 14:00

30 12.02.2007|MD, AB 16:07

31 12.02.2007|MD, AB 16:44 H X Sz
32 15.02.2007|MD, AK ~ [13:35 |viele H x N #g"é’s%ﬁﬂien
33 15.02.2007|MD, AK  [13:00 kl. H X Sz
34 15.02.2007|MD, AK  [16:29

35 15.02.2007 [MD, AK 16:10 wenig feine H X

36 15.02.2007|MD, AK  [17:21 S 2. R raus+angekaut
37 aus Zeitmangel weggelassen A

38 aus Zeitmangel weggelassen A

39 aus Zeitmangel weggelassen A

40 aus Zeitmangel weggelassen A

41 aus Zeitmangel weggelassen A

42 aus Zeitmangel weggelassen A

43 12.02.2007|MD, AB 13:11 H (+1 Fliege mit im Titchen) X Sz
44 12.02.2007|MD, AB 12:41

45 14.02.2007|MD, RP  [10:14

46 14.02.2007|MD, RP  [10:24  |wenig H X

47 14.02.2007|MD, RP  [10:42 |einige wenige kl. H X Sz
48 12.02.2007|MD, AB 17:39  |wenig H X Sz
49 12.02.2007|MD, AB 16:25 H X

50 12.02.2007|MD, AB 17:03

51 12.02.2007|MD, AB 16:53

52 14.02.2007|MD, RP  [12:30

53 15.02.2007|MD, AK ~ [12:54 [ -auch S4auf Tite draufge- | Sz

schrieben!
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Pflock Nr. |Datum Bearbeiter |Uhrzeit |[Ergebnis Erg. Ja/Nein [Sonstiges

54 15.02.2007|MD, AK  [12:43 H X Sz

55 15.02.2007|MD, AK  [12:05

56 15.02.2007|MD, AK  [12:12

57 15.02.2007|MD, AK  [16:23  |viele H X Sz

58 15.02.2007|MD, AK  [11:33 H X Sz

59 15.02.2007|MD, AK  [17:43 H X

60 aus Zeitmangel weggelassen A

61 aus Zeitmangel weggelassen A

62 aus Zeitmangel weggelassen A

63 14.02.2007|MD, RP  [11:50  [P+M weg! A g‘gﬁ]e\;‘oﬁ gﬁsfr‘]zs‘it(ZOZrz‘ge'fﬁt)'

64 12.02.2007|MD, AB  [17:29 H X Sz

65 14.02.2007|MD, RP  [10:54

66 12.02.2007|MD, AB  [17:15 H Sz

67 14.02.2007 (MD, RP 12:15 3 0.4 feineH X S angerissen

68 14.02.2007|MD, RP  [12:20

69 14.02.2007 (MD, RP 14:01 einige feine H X

70 15.02.2007|MD, AK  [12:29 H X Sz

71 15.02.2007|MD, AK  [10:59  |einige H X

72 15.02.2007 [MD, AK 11:54 viele H X Gelande sumpfig, S z

73 15.02.2007|MD, AK  [11:06

74 15.02.2007|MD, AK  [10:08

75 15.02.2007|MD, AK  [09:40 |[feine H Sz

76 14.02.2007|MD, RP  [16:51 einige H Sz

77 14.02.2007|MD, RP  [11:25  |feine H

78 14.02.2007|MD, RP  [11:09 E“’?‘“”e' z.T. fusselige H — (x) S verschoben
eine Katze!

79 14.02.2007|MD, RP  [13:39

80 14.02.2007|MD, RP  [13:20

81 14.02.2007|MD, RP  [14:09

82 14.02.2007|MD, RP  [14:26

83 15.02.2007 [MD, AK 10:29 viele, meist weille H X S etwas z

84 15.02.2007|MD, AK  [10:42

85 14.02.2007|MD, RP  [15:50 |einige H X Sz

86 14.02.2007|MD, RP  [15:27

87 14.02.2007|MD, RP  [16:06 |viele H (schwarz, weil) Sz

388 14.02.2007 |MD, RP 15:26 ein paar H Sz

89 14.02.2007|MD, RP  [17:11

90 12.02.2007|MD, AB  [15:07

91 15.02.2007|MD, AK  [13:53

92

93 15.02.2007|MD, AK  [11:19  |einige H X Sz

94 15.02.2007|MD, AK  [10:00

95 15.02.2007|MD, AK  |09:50

96 14.02.2007|MD, RP  [13:29

97 14.02.2007|MD, RP  [16:35

98 14.02.2007|MD, RP  [17:06

99 14.02.2007|MD, RP  [14:46 |viele H, Uberall am P X S intakt

100 14.02.2007|MD, RP  [14:56

101 14.02.2007|MD, RP  [15:17

102 14.02.2007 (MD, RP 15:13 wenige feine H (ca. 6) X Sz
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Kontrolle 3:

Pflock Nr. [Datum Bearbeiter (Uhrzeit |Ergebnis Erg. Ja /Nein [Sonstiges

1 21.02.2007|MD, CT  |13:05

2 21.02.2007 |MD, CT 14:.05 einige H X S intakt, etwas verrutscht
3 21.02.2007|MD, CT  |15:55 H X Sz

4 21.02.2007|MD, CT  |15:25 H X Sz

5 21.02.2007 [MD, CT 11:40 hochstens 2 ganz kurze weile H [x S z, Baldrian weg
6 21.02.2007|MD, CT  |11:30 H X S z, Baldrian weg
7 21.02.2007 (MD, CT 11:00 H X S z, Baldrian weg
8 21.02.2007 |MD, CT 10:40 1 kurzes weiles Haar! X

9 21.02.2007 |MD, CT 10:10 feine weille H X S angerissen

10 21.02.2007|MD, CT  |09:50

11 22.02.2007 |SK, AK 15:45

12 22.02.2007 |SK, AK 15:35

13 22.02.2007|SK, AK  [16:00 3%:%33?9 Lichtung/Wiese
14 21.02.2007|MD, CT  |12:25

15 21.02.2007|MD, CT  |12:15 H S z

16 21.02.2007 |MD, CT 12:00 1 weiles, dickeres H am Stumpf |x

17 21.02.2007|MD, CT  |14:30

18 21.02.2007|MD, CT  |14:55 H S verschoben

19 21.02.2007 (MD, CT 15:10 wenige, oft kurze H Sz

20 21.02.2007|MD, CT  |10:25

21 21.02.2007|MD, CT  |16:20 H X Sz

22 22.02.2007 |SK, AK 15:15

23 22.02.2007 |SK, AK 16:10

24 22.02.2007 |SK, AK 17:00

25 22.02.2007 |SK, AK 17:15  |einige H X

26 22.02.2007 |SK, AK 17:30

27 21.02.2007|MD, CT  |13:00

28 23.02.2007|SP, CT 11:47

29 21.02.2007|MD, CT  |14:20

30 21.02.2007|MD, CT  |16:45 H S z

31 21.02.2007 (MD, CT 17:15 Viele H am S (S mitgenommen) [x S z + hochgeschoben
32 22.02.2007 |SK, AK 15:05

33 22.02.2007 |SK, AK 14:45  |einige H X

34 22.02.2007 |SK, AK 16:45

35 22.02.2007 |SK, AK 16:30  |wenige H X

36 23.02.2007|SP, CT 08:40

37 23.02.2007|SP, CT 09:10  |viele H X SZ

38 23.02.2007|SP, CT 09:23

39 23.02.2007|SP, CT 09:15  |viele H X Sz, P getauscht
40 23.02.2007|SP, CT 09:45

41 23.02.2007|SP, CT 10:00  |einige kl. H X

42 aus Zeitmangel weggelassen A

43 21.02.2007 MD, CT 13:25 viele H X S weg

44 21.02.2007|MD, CT  |12:50 P mit Dreck bespritzt
45 23.02.2007|SP, CT 12:05

46 23.02.2007|SP, CT 12:15 H (Viele!) P getauscht

47 23.02.2007|SP, CT 13:27 H Sz

48 23.02.2007|SP, CT 13:10

49 21.02.2007|MD, CT  |17:00 H S z

50 23.02.2007|SP, CT 11:10 H S z

51 21.02.2007|MD, CT  |17:50

52 23.02.2007|SP, CT 15:00 3H X

53 22.02.2007 |SK, AK 14:30

54 23.02.2007|SP, CT
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Pflock Nr. |Datum Bearbeiter |Uhrzeit |[Ergebnis Erg. Ja/Nein [Sonstiges
55 22.02.2007 |SK, AK 14:00

56 22.02.2007 |SK, AK 14:05 |evil. 10.2H X S kaputt

57 22.02.2007 [SK, AK 16:35 wenige H X

58 22.02.2007 |SK, AK 13:30  |einige H X S weg

59 23.02.2007 [SP, CT 08:52 viele H X Sz, P getauscht
60 23.02.2007|SP, CT Schranke zu! A

61 23.02.2007|SP, CT Schranke zu! A

62 23.02.2007|SP, CT 10:20 H X

63 23.02.2007[SP, CT  [12:50  |Mioht gefunden, nouen P gesetat, |,

64 23.02.2007|SP, CT 11:35 H X Sz

65 23.02.2007|SP, CT 13:50 H X Sz

66 23.02.2007|SP, CT 11:23 H X Sz

67 23.02.2007|SP, CT 14:40

68 23.02.2007|SP, CT 14:45  |wenige H X

69 23.02.2007|SP, CT 16:20

70 22.02.2007 |SK, AK 14:20 1H S kaputt

71 22.02.2007 |SK, AK 13:05 |einige H

72 22.02.2007 |SK, AK 13:50  |einige H Pfotenabdruck
73 22.02.2007 |SK, AK 13:15

74 22.02.2007 |SK, AK 11:50

75 22.02.2007 |SK, AK 11:40

76 22.02.2007 |SK, AK 11:20 H

77 23.02.2007|SP, CT 14:25 H viele Han S
78 23.02.2007|SP, CT  [14:10 |1 0.2H x ge"r:;eg' Hundespuren (Bo-
79 23.02.2007 (SP, CT Nicht gefunden/Schranke zu! A

80 23.02.2007|SP, CT 15:15  |viele H X P getauscht
81 23.02.2007|SP, CT 16:40

82 23.02.2007|SP, CT 17:00

83 22.02.2007 |SK, AK 12:15

84 22.02.2007 |SK, AK 12:30

85 22.02.2007 |SK, AK 10:25  |wenige H X

86 22.02.2007 |SK, AK 10:15  |wenige H X

87 22.02.2007 |SK, AK 10:35  |einige H X

38 22.02.2007 |SK, AK 11:00  |einige H X

89 22.02.2007 |SK, AK 11:30

90 21.02.2007|MD, CT  [15:35

91 22.02.2007 |SK, AK 15:20

92 23.02.2007|SP, CT 08:27

93 22.02.2007 |SK, AK 13:20  |einige H X

94 22.02.2007 |SK, AK 12:00

95 22.02.2007 |SK, AK 11:45

96 23.02.2007 (SP, CT 15:30 viele H X S z, P getauscht
97 22.02.2007 |SK, AK 11:05

98 22.02.2007 |SK, AK 11:25

99 22.02.2007 |SK, AK 09:25 H

100 22.02.2007 |SK, AK 09:45 H

101 22.02.2007 |SK, AK 10:00

102 22.02.2007 |SK, AK 09:55  |wenige H X

Kontrolle 4:

Pflock Nr. [Datum Bearbeiter |Uhrzeit |Ergebnis Erg. Ja /Nein [Sonstiges
1 27.02.2007 |RP, CT 12:17

1 27.02.2007 |RP, CT 12:17

2 27.02.2007 |RP, CT 12:36  |wenige H X Sz

3 27.02.2007 |RP, CT 14:17 H X Sz
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Pflock Nr. |Datum Bearbeiter |Uhrzeit |[Ergebnis Erg. Ja/Nein [Sonstiges
4 27.02.2007 |RP, CT 13:49 [3-4H X Sz
5 27.02.2007 |RP, CT 10:57

6 27.02.2007 |RP, CT 10:50 H X

7 27.02.2007 |RP, CT 10:38

8 27.02.2007 |RP, CT 10:28 H X Sz
9 27.02.2007 |RP, CT 09:45 H X Sz
10 27.02.2007 |RP, CT 09:55 H X Sz
11 28.02.2007 |SK, AK 17:20

12 28.02.2007 |SK, AK 17:10 H X Sz
13 02.03.2007 |JT, CT 09:05

14 27.02.2007 |RP, CT 11:28

15 27.02.2007 |RP, CT 11:20 H X

16 27.02.2007 |RP, CT 11:10

17 27.02.2007 |RP, CT 12:58

18 27.02.2007 |RP, CT 13:23

19 27.02.2007 |RP, CT 13:34  |viele H X Sz
20 27.02.2007 |RP, CT 10:05

21 27.02.2007 |RP, CT 14:34 H X Sz
22 28.02.2007 |SK, AK 16:55

23 02.03.2007 |JT, CT 09:20 H X Sz
24 02.03.2007 |JT, CT 11:10 H X Sz
25 02.03.2007 |JT, CT 11:25 H X Sz
26 02.03.2007 |JT, CT 11:50 H X

27 27.02.2007 |RP, CT 11:55

28 27.02.2007 |RP, CT 16:20

29 27.02.2007 |RP, CT 12:48

30 27.02.2007 |RP, CT 14:49 1kl H X Sz
31 27.02.2007 |RP, CT 15:19 H X Sz
32 28.02.2007 |SK, AK 16:50

33 28.02.2007 |SK, AK 16:40

34 02.03.2007 |JT, CT 11:00 H X

35 02.03.2007 |JT, CT 10:04 H X Sz
36 02.03.2007 |JT, CT 12:05

37 02.03.2007 |JT, CT 13:15 H X Sz
38 02.03.2007 |JT, CT 13:51

39 02.03.2007 |JT, CT 13:30 H X

40 02.03.2007 |JT, CT 14:43

41 02.03.2007 |JT, CT 15:00 H X Sz
42

43 27.02.2007 |RP, CT 12:10 H X

44 27.02.2007 |RP, CT 11:48

45 27.02.2007 |RP, CT 16:40

46 27.02.2007 |RP, CT 16:35  |viele H X

47 27.02.2007 [RP, CT 16:50 wenige H X

48 27.02.2007 |RP, CT 17:08

49 27.02.2007 |RP, CT 15:04 sehr viele H X S z, verschoben
50 27.02.2007 |RP, CT 15:45

51 27.02.2007 |RP, CT 15:27 H X

52 28.02.2007 |SK, AK 11:00

53 28.02.2007 |SK, AK 16:35

54 28.02.2007 |SK, AK 16:30
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Pflock Nr. |Datum Bearbeiter |Uhrzeit |[Ergebnis Erg. Ja/Nein [Sonstiges
55 28.02.2007 |SK, AK 16:05

56 28.02.2007 |SK, AK 16:10

57 02.03.2007 |JT, CT 10:20 H X Sz
58 28.02.2007 |SK, AK 15:45 H X iiff;g::;#:itgenom-
59 02.03.2007 |JT, CT 12:35

60 02.03.2007 JT, CT 16:15 nicht gefunden A

61 02.03.2007 JT, CT 15:45 P nicht auffindbar A neuen P gesetzt
62 02.03.2007 |JT, CT 15:24

63 28.02.2007 |SK, AK 10:30

64 27.02.2007 |RP, CT 16:07

65 28.02.2007 |SK, AK 09:45

66 27.02.2007 |RP, CT 15:55 H X Sz
67 28.02.2007 |SK, AK 10:45

68

69 28.02.2007 |SK, AK 12:00

70 28.02.2007 |SK, AK 16:20

71 28.02.2007 |SK, AK 12:10

72 28.02.2007 |SK, AK 15:50

73 28.02.2007 |SK, AK 15:30 Sz
74 28.02.2007 |SK, AK 14:55

75 28.02.2007 |SK, AK 14:35  |viele H X Sz
76 28.02.2007 |SK, AK 14:05

77 28.02.2007 |SK, AK 10:15  |einige H X

78 28.02.2007 |SK, AK 09:55

79 28.02.2007 [SK, AK 11:40 2 lange + 2 kurze H X Sz
80 28.02.2007 |SK, AK 11:15

81 28.02.2007 |SK, AK 12:05

82 28.02.2007 |SK, AK 12:30

83 28.02.2007 |SK, AK 12:15

84 28.02.2007 |SK, AK 15:25

85 28.02.2007 |SK, AK 13:20

86 28.02.2007 |SK, AK 13:15

87 28.02.2007 |SK, AK 13:30

88 28.02.2007 |SK, AK 13:50

89 28.02.2007 |SK, AK 14:20 H, groRer Blschel X Sz
90 27.02.2007 |RP, CT 13:58

91 28.02.2007 |SK, AK 17:00

92 02.03.2007 |JT, CT 14:08

93 28.02.2007 |SK, AK 15:35

94 28.02.2007 |SK, AK 15:10

95 28.02.2007 |SK, AK 14:50  |einige H X Sz
96 28.02.2007 |SK, AK 11:30 sehr viele H X Sz
97 28.02.2007 |SK, AK 14:00

98 28.02.2007 |SK, AK 14:10

99 28.02.2007 |SK, AK 12:45

100 28.02.2007 |SK, AK 12:55 |ca.5H X

101 28.02.2007 |SK, AK 13:05

102 28.02.2007 |SK, AK 13:00
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Kontrolle 5:

Pflock Nr. [Datum Bearbeiter |Uhrzeit |Ergebnis Erg. Ja /Nein [Sonstiges
1 06.03.2007 |AK, CT 11:01

2 06.03.2007 |AK, CT 12:26 H X Sz

3 06.03.2007 [AK, CT 13:43 H X Sz

4 06.03.2007 [AK, CT 13:23

5 06.03.2007 [AK, CT 10:10

6 06.03.2007 |AK, CT 10:05 H X

7 06.03.2007 [AK, CT 09:59

8 06.03.2007 [AK, CT 09:52

9 06.03.2007 [AK, CT 09:30 H X Sz

10 06.03.2007 |AK, CT 09:35 H X Sz

11 08.03.2007 [AK, CT 11:00 H X Sz

12 08.03.2007 JT, CT nicht gefunden A moglicherweise entfernt?
13 08.03.2007 |JT, CT 09:15 H X Sz

14 06.03.2007 |JT, CT 10:37

15 06.03.2007 [AK, CT 10:26 H X Sz

16 06.03.2007 [AK, CT 10:18

17 06.03.2007 [AK, CT 12:43

18 06.03.2007 [AK, CT 13:10 |ca.3H X

19 06.03.2007 |AK, CT 13:17 Sz, Schneckenschleim
20 06.03.2007 [AK, CT 09:45 H X

21 06.03.2007 [AK, CT 13:55 H X S + Rohrchen weg!
22 08.03.2007 |JT, CT 10:00

23 08.03.2007 |JT, CT 09:40 H X Sz

24 08.03.2007 |JT, CT 12:.00 [ca.a-5H X

25 08.03.2007 |JT, CT 12:15 H X Sz

26 08.03.2007 |JT, CT 12:40 H X Sz

27 06.03.2007 [AK, CT 11:08

28 06.03.2007 [AK, CT 12:18

29 06.03.2007 [AK, CT 12:35

30 06.03.2007 [AK, CT 14:05 H X Sz

31 06.03.2007 |AK, CT 14:30 viele H X S ab (daneben)
32 08.03.2007 |JT, CT 11:45 H X Sz

33 07.03.2007 |AK, CT 12:40 H X Sz

34 08.03.2007 |JT, CT 11:55

35 08.03.2007 |JT, CT 13:40 H X Sz

36 08.03.2007 |JT, CT 13:20 H X Sz

37 08.03.2007 |JT, CT 15:10 [4-5H X

38 08.03.2007 |JT, CT 15:30

39 08.03.2007 |JT, CT 15:20  |wenige H X

40 08.03.2007 |JT, CT 16:10

41 07.03.2007 |AK, CT 16:30

42 A

43 06.03.2007 [AK, CT 11:22  |viele H X Sz

44 06.03.2007 [AK, CT 11:02

45 06.03.2007 |AK, CT 12:10

46 06.03.2007 |AK, CT 12:04 H X Sz

47 06.03.2007 |AK, CT 16:55 wenige H X Sz

48 06.03.2007 [AK, CT 16:45

49 06.03.2007 |AK, CT 14:20 H X Sz
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Pflock Nr. |Datum Bearbeiter |Uhrzeit |[Ergebnis Erg. Ja/Nein [Sonstiges
50 06.03.2007 [AK, CT 15:05

51 06.03.2007 [AK, CT 14:40 H X Sz
52 07.03.2007 |AK, CT 09:48

53 07.03.2007 |AK, CT 12:30 wenige H X Sz
54 07.03.2007 [AK, CT 12:25

55 07.03.2007 |AK, CT 12:50

56 07.03.2007 |AK, CT 13:00 |viele H X Sz
57 08.03.2007 |JT, CT 13:50 H X Sz
58 07.03.2007 [AK, CT 11:46

59 08.03.2007 |JT, CT 14:00

60 08.03.2007 |JT, CT 14:40 H X Sz
61 08.03.2007 |JT, CT 14:25 H X Sz
61A 08.03.2007 |JT, CT 14:50 H X Sz
62 07.03.2007 |AK, CT 16:20 [ca.4H X

63 06.03.2007 [AK, CT 11:37

64 06.03.2007 [AK, CT 16:40

65 06.03.2007 [AK, CT 16:30 [3-5H X Sz
66 06.03.2007 [AK, CT 15:15 H X Sz
67 07.03.2007 |AK, CT 09:30

68 07.03.2007 [AK, CT 09:40 H X

69 07.03.2007 |AK, CT 10:00

70 07.03.2007 |AK, CT 12:20  |wenige H X Sz
71 07.03.2007 |AK, CT 11:15 H X

72 07.03.2007 [AK, CT 11:55  |viele H X Sz
73 07.03.2007 [AK, CT 11:30 H X Sz
74 07.03.2007 |AK, CT 13:20

75 07.03.2007 |AK, CT 15:40

76 07.03.2007 |AK, CT 15:50

77 06.03.2007 [AK, CT 16:20

78 06.03.2007 |AK, CT 16:15

79 06.03.2007 |AK, CT 15:46  |viele H X S ab (daneben)
80 06.03.2007 [AK, CT 15:30

81 07.03.2007 |AK, CT 10:09 H (mit 1 gr. Blschel) X

82 07.03.2007 |AK, CT 10:50

83 07.03.2007 |AK, CT 11:05  |wenige H X

84

85 07.03.2007 [AK, CT 14:23

86 07.03.2007 |AK, CT 14:28

87 07.03.2007 |AK, CT 14:40 H X

88 07.03.2007 [AK, CT 14:55 H X Sz
89 07.03.2007|AK, CT ~ [15:10  |H x (Sh|zn . A e neben Py
90 06.03.2007 [AK, CT 13:30

91 08.03.2007 |JT, CT 10:10

92 08.03.2007 |JT, CT 15:46 H X

93 07.03.2007 [AK, CT 11:40 H X Sz
94

95 07.03.2007 |AK, CT 16:10 [ca.5H X Sz
96 06.03.2007 |AK, CT 16:00 H X Sz
97 07.03.2007 [AK, CT 16:00

98 07.03.2007 [AK, CT 15:20
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Pflock Nr. |Datum Bearbeiter |Uhrzeit |[Ergebnis Erg. Ja/Nein [Sonstiges
99 07.03.2007 [AK, CT 13:42 H (viele!!!) X Sz
100 07.03.2007 |AK, CT 13:55  |wenige H X Sz
101 07.03.2007 |AK, CT 14:11 H X Sz
102 07.03.2007 [AK, CT 14:03

Kontrolle 6:

Pflock Nr. |Datum Bearbeiter |Uhrzeit |Ergebnis Erg. Ja/Nein [Sonstiges
1 13.03.2007|AK, CT 11:22  |ca.3H X

2 13.03.2007|AK, CT 11:55

3 13.03.2007|AK, CT 13:00 |wenige H Sz
4 13.03.2007|AK, CT 12:40 1H

5 13.03.2007|AK, CT 10:22  |wenige H Sz
6 13.03.2007|AK, CT 10:12

7 13.03.2007|AK, CT 10:06

8 13.03.2007|AK, CT 10:00

9 13.03.2007|AK, CT 09:35

10 13.03.2007|AK, CT 09:40

11 14.03.2007|SK, RP 17:20

12 14.03.2007|SK, RP 17:10  |viele H X Sz
13 15.03.2007|SK, RP  [09:20  [H x f’g"r’;‘j’fs’ saham i1
14 13.03.2007|AK, CT 10:50

15 13.03.2007|AK, CT 10:41 H Sz
16 13.03.2007|AK, CT 10:34  |viele H Sz
17 13.03.2007|AK, CT 12:12

18 13.03.2007|AK, CT 12:18

19 13.03.2007|AK, CT 12:30 H

20 13.03.2007|AK, CT 09:47 H S leicht z
21 13.03.2007|AK, CT 13:12

22 14.03.2007|SK, RP 16:50

23 15.03.2007|SK, RP 09:25

24 15.03.2007|SK, RP 10:10  |einige H Sz
25 15.03.2007|SK, RP 10:25  |einige H Sz
26 15.03.2007|SK, RP 10:45  |einige H Sz
27 13.03.2007|AK, CT 11:15

28 13.03.2007|AK, CT 16:45

29 13.03.2007|AK, CT 12:05

30 13.03.2007|AK, CT 13:23  |viele H X Sz
31 13.03.2007|AK, CT 13:45 H X Sz
32 14.03.2007|SK, RP 16:45 |<10H X Sz
33 14.03.2007|SK, RP 16:30  |wenige H X Sz
34 15.03.2007|SK, RP 09:55

35 15.03.2007|SK, RP 09:40 |viele H; S in 2. Tlte getan X Sz
36 15.03.2007|SK, RP 10:50

37 15.03.2007|SK, RP 11:25

38 15.03.2007|SK, RP 11:35

39 15.03.2007|SK, RP 11:30

40 15.03.2007|SK, RP 12:25

41 15.03.2007|SK, RP 12:35

42

43 13.03.2007|AK, CT 11:30 H X Sz
44 13.03.2007|AK, CT 11:06

45 13.03.2007|AK, CT 16:12

46 13.03.2007|AK, CT 16:16

47 13.03.2007|AK, CT 16:04

48 13.03.2007|AK, CT 16:00 [2-4H X Sz
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Pflock Nr. |Datum Bearbeiter |Uhrzeit |[Ergebnis Erg. Ja/Nein [Sonstiges

49 13.03.2007 |AK, CT 13:35 H X Sz

50 13.03.2007 |AK, CT 14:12 H X Sz

51 13.03.2007 |AK, CT 13:52 H X Sz

52 14.03.2007 [SK, RP 09:50

53 14.03.2007 [SK, RP 16:15 S kaputt (aber keine H!)
54 14.03.2007 [SK, RP 16:10 [ca.5H X Sz

55 14.03.2007 [SK, RP 15:35  |einige H X Sz

56 14.03.2007 [SK, RP 15:50  |einige H X Sz

57 15.03.2007 [SK, RP 09:50  |einige H X Sz

58 14.03.2007 [SK, RP 15:05 H X S in 2. Tute getan
59 15.03.2007 [SK, RP 11:10  |einige H X Sz

60 15.03.2007 [SK, RP 13:20 1 norm. 4 feine H X Sz

61 15.03.2007 [SK, RP 13:30 <10 H X

62 15.03.2007 [SK, RP 12:45

63 13.03.2007 |AK, CT 16:30 S weg

63a 13.03.2007 |AK, CT 16:25 H X Sz

64 13.03.2007 |AK, CT 15:50

65 13.03.2007 |AK, CT 15:45 Haare!!!

66 13.03.2007 |AK, CT 14:32 H Sz

67 14.03.2007 [SK, RP 09:35 H S kaputt

68 14.03.2007 [SK, RP 09:40

69 14.03.2007 [SK, RP 10:05

70 14.03.2007 [SK, RP 16:00 S kaputt, keine H
71 14.03.2007 [SK, RP 14:30

72 14.03.2007 [SK, RP 15:20  |einige H Sz

73 14.03.2007 [SK, RP 14:45  |einige feine H Sz

74 14.03.2007 [SK, RP 13:30

75 14.03.2007 [SK, RP 13:05

76 14.03.2007 [SK, RP 12:25 1 normales H, wenige feine H X

77 13.03.2007 |AK, CT 15:33

78 13.03.2007 |AK, CT 15:25 2-4 seltsame H Sz, Haare pechschwarz+dick
79 13.03.2007 [AK, CT 15:00 viele H S z + verschoben
80 13.03.2007 |AK, CT 14:45

81 14.03.2007 [SK, RP 10:10

82 14.03.2007 [SK, RP 10:25

83 14.03.2007 [SK, RP 14:10

84 14.03.2007 [SK, RP 14:20

85 14.03.2007 [SK, RP 11:20  |wenige H X Sz

86 14.03.2007 [SK, RP 11:10 5H X

87 14.03.2007 [SK, RP 11:30  |einige H X Sz

88 14.03.2007 [SK, RP 12:00 |einige H X Sz

89 14.03.2007 [SK, RP 12:40  |wenige H X

90 13.03.2007 |AK, CT 12:45

91 14.03.2007 [SK, RP 16:55

92 15.03.2007 [SK, RP 11:45  |wenige H

93 14.03.2007 [SK, RP 14:55 H Sz

94 14.03.2007 [SK, RP 13:33  |einige H X Sz

95 14.03.2007 [SK, RP 13:20

96 13.03.2007 [AK, CT 15:10 H X S ab, danebenliegend
97 14.03.2007 [SK, RP 12:15 |ca.5H X

98 14.03.2007 [SK, RP 12:55 wenige H X Sz

99 14.03.2007 [SK, RP 10:35 1 normales H, wenige feine H X

100 14.03.2007 [SK, RP 10:45  |einige H X

101 14.03.2007 [SK, RP 11:00 <100 H X

102 14.03.2007 [SK, RP 10:55 S kaputt
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Kontrolle 7:

Pflock Nr. |Datum Bearbeiter |Uhrzeit |Ergebnis Erg. Ja/Nein [Sonstiges
1 19.03.2007|RP, CT 1045
2 19.03.2007|RP, CT 1058
3 19.03.2007|RP, CT _ [11:52
4 19.03.2007|RP, CT _ [11:35
5 19.03.2007|RP, CT _ [0:48
6 19.03.2007 [RP, CT 9:44 H X Sz + lag daneben
7 19.03.2007[RP, CT _ [9:35
8 19.03.2007|RP, CT _ [9:29 sz
9 19.03.2007RP, CT _ [9:06  [ca.5H sz
10 19.03.2007RP, CT 916 ]2H
T 21.03.2007|SK, AK, KS[15:30  |wenige H Sz
12 21.03.2007|SK, AK, KS[15:10
SK,CK, |..
13 22.03.2007 |3 9:30
14 19.03.2007|RP, CT _ [10:14
15 19.03.2007RP, CT _ [10.07 H sz
16 19.03.2007RP, CT _ [9:59  [4-5H S leicht z
17 19.03.2007|RP, CT _ [11:16
18 19.03.2007|RP, CT _ [11:25
19 19.03.2007|RP, CT _ [11:30
20 19.03.2007 [RP, CT 9:23 S angerissen
21 19.03.2007|RP, CT _ [12:05
22 21.03.2007|SK, AK, KS[14:45
23 220320073 <% loo | X Sz
24 22.03.2007 §$ CK " lio3s  |H X Sz
25 22.03.20075 1050 X Sz
26 2203200750 €% 1110 | X sz
27 19.03.2007|RP, CT 1050
28 19.03.2007RP, CT _ [16:04 x
29 19.03.2007|RP, CT _ [11:08
30 19.03.2007|RP, CT _ [12:20 |einige H X sz
31 19.03.2007|RP, CT _ |[12:43  |viele H X sz
32 21.03.2007|SK, AK, KS[14:40 _ |wenige H X Sz
33 21.03.2007|SK, AK, KS[14:30 |3 feine H X
34 22.03.2007[9 € 11025 |wenige k. H X Sz
35 22.03.2007 §$ CK logs2  |H X S ab
SK, CK, _
36 22.03.2007 |31 11:16
37 22.03.2007 [0 <K 11134 |viele H X Sz
SK, CK, ,
38 22.03.2007 |3 11:45
SK, CK, ,
39 22.03.2007 |3 11:41
SK, CK, _
40 22.03.2007 |31 12:23
41 22.03.2007 50 X 11238 wenige H X Sz
42 19.03.2007|RP, CT _ |16:36
43 19.03.2007|RP, CT 1040
44 19.03.2007|RP, CT _ [10:30
45 19.03.2007RP, CT _ [15:27
46 19.03.2007RP, CT _ [15:33  []3H
47 19.03.2007 [RP, CT 15:20 wenige H S z/angefressen
48 19.03.2007|RP, CT _ [15:15
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Pflock Nr. |Datum Bearbeiter |Uhrzeit |[Ergebnis Erg. Ja/Nein [Sonstiges
49 19.03.2007|RP, CT  |[12:32  |wenige H X ﬁz’tskt'r'e';‘gr?""he schwarze
50 19.03.2007|RP, CT _ [13:24

51 19.03.2007 |RP, CT 12:50 einige wenige H X Sz, 1 rotes H
52 21.03.2007[SK, AK, KS|9:40

53 ? A Q) Jesentals keing H
54 21.03.2007|SK, AK, KS[14:20

55 21.03.2007|SK, AK, KS[13:45 _|wenige H Sz

56 21.03.2007|SK, AK, KS[14:00 |H Sz

57 22.03.2007 g# CK, 10:05 wenige H X S z + verschoben
58 21.03.2007|SK, AK, KS[13:25 <10 H X

59 220320073 €K J11:25

60 220320073 <% 1310 | X sz

61 22.03.2007 §$ CK. l3:00

62 22.03.2007(5 @ 112554 fsehr wenige H X

63 19.03.2007RP, CT _ [15:44 [ca. 4 H X

64 19.03.2007|RP, CT _ [15:10

65 19.03.2007RP, CT _ [15:00 |H ! sz

66 19.03.2007RP, CT  [13:3¢ H sz

67 21.03.2007|SK, AK, KS|9:30  |wenige H X Sz

68 21.03.2007[SK, AK, KS|9:45

69 19.03.2007RP, CT  [13:45 x sz

70 21.03.2007|SK, AK, KS[14:15 _ |einige H X Sz

71 21.03.2007|SK, AK, KS[13.00 |H X sz

72 21.03.2007|SK, AK, KS[13:30 _[sehr viele H X

73 21.03.2007|SK, AK, KS[13:20 <10 H X

74 21.03.2007|SK, AK, KS[12:15 |3 0.4 H X Sz

75 21.03.2007|SK, AK, KS[11:55 _ |einige H X Sz

76 21.03.2007|SK, AK, KS[11:30 _ [einige H X Sz

77 19.03.2007|RP, CT _ |[14:48

78 19.03.2007RP, CT _ [14:42

79 19.03.2007|RP, CT _ [14:19  |einige kI. H X sz

80 19.03.2007|RP, CT _ |[14:05

81 19.03.2007|RP, CT _ [13:50

82 21.03.2007|SK, AK, KS[10:00 |3 H X

83 21.03.2007|SK, AK, KS[12:35

84 21.03.2007|SK, AK, KS[12:45

85 21.03.2007 [SK, AK, KS[10:45 2 kurze + 2 lange H X Sz

86 21.03.2007|SK, AK, KS[10:35 <10 H X Sz

87 21.03.2007|SK, AK, KS[11:00 <10 H X Sz

88 21.03.2007|SK, AK, KS[11:10 _ |wenige H X

89 21.03.2007|SK, AK, KS[11:45 _|wenige H X Sz

90 19.03.2007|RP, CT _ [11:43 [ca.5H X sz

91 21.03.2007|SK, AK, KS[14:50 1 H X

92 220320075 <K l11:52

93 21.03.2007|SK, AK, KS[13:15  |H X Sz

94 21.03.2007|SK, AK, KS[12:20

95 21.03.2007|SK, AK, KS[12:00 _ |wenige H Sz

96 19.03.2007 [RP, CT 14:28 wenige H Sz + verschoben
97 21.03.2007|SK, AK, KS[11:25 <10 H

98 21.03.2007|SK, AK, KS[11:35

99 21.03.2007|SK, AK, KS[10:05

100 21.03.2007|SK, AK, KS[10:15  |H X

36



Pflock Nr. |Datum Bearbeiter |Uhrzeit |[Ergebnis Erg. Ja/Nein [Sonstiges
101 21.03.2007|SK, AK, KS|10:25
102 21.03.2007|SK, AK, KS|10:20

7.1.4 Bearbeiterkiirzel

Tab. A4: Bedeutung der Bearbeiterkiirzel in Tab. A3.

IAB Alexandra Bos

KS

Kathleen Sommer

AK_ |Andrej Kunz MB_[Mariana Bartske
AW |Annette Wagner MD [Martina Denk
AZ  |Axel Zirkler RP Rudolf Putz

CK  [Christian Kretschmer SK [Sabine Kind

CT  [Christian Trager SG |Stephanie Grim

EH  |[Elisabeth Heigl

SP

Susanne Pieper

JMS |Jan-Martin Schiiler Tz

[Thomas Zahn
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8.2 Dokumentation der Probenbearbeitung
7.2.1 Extraktionsdokumentation

Tab.AS: Probenbearbeitung

Proben-Nummer, Lockstock, Kontrollgang sowie Sammeldatum, DNA-Extraktionsmethode
(QIAamp® DNA Investigator Kit oder Chelex),Anzahl der bei der Extraktion eingesetzten
Haare und die Anzahl der {ibrigen Haare der jeweiligen Probe.

Proben-Nr. [Pflock [Kontrollgang [Sammeldatum Datum DNA-Isolation Methode |Anzahl Haare |Ubrige
TTo1 4 0 02.02.2007 19.05.2009 [Chelex 8 5
7702 15 1.1 06.02.2007 19.05.2009 [Chelex 8 keine
1703 76 1.2 07.02.2007 19.05.2009 [Chelex 8 viele
1704 37 1.3 08.02.2007 19.05.2009 [Chelex 7 2
TT05 43 2.1 12.02.2007 19.05.2009 [Chelex 8 viele
TT06 87 2.2 14.02.2007 19.05.2009 [Chelex >20 viele
TTo7 70 2.3 15.02.2007 19.05.2009 [Chelex 5 viele
1708 43 3.1 21.02.2007 20.05.2009 [Chelex 8 viele
1709 99 3.2 22.02.2007 20.05.2009 [Chelex 8 5
TT10 46 3.3 23.02.2007 20.05.2009 [Chelex 8 viele
T 49 4.1 27.02.2007 20.05.2009 [Chelex 7 viele
TT12 12 4.2 28.02.2007 20.05.2009 [Chelex Biischel viele
TT13 34 4.3 02.03.2007 20.05.2009 [Chelex 8 viele
TT14 31 5.1 06.03.2007 20.05.2009 [Chelex 7 viele
TT15 72 5.2 07.03.2007 09.06.2009 [Chelex 15 wenige
TT16 25 5.3 08.03.2007 09.06.2009 [Chelex 15 wenige
L 79 6.1 13.03.2007 28.06.2009 [Chelex Biischel wenige
TT18 67 6.2 14.03.2007 28.06.2009 [Chelex Biischel keine
TT19 7 1.1 06.02.2007 08.09.2009 |Investigator 10 keine
7720 66 1.1 06.02.2007 08.09.2009 |Investigator 15 keine
7721 30 1.1 06.02.2007 08.09.2009 |Investigator 7 keine
1722 1.1 06.02.2007 08.09.2009 |Investigator 5 keine
1723 1.1 06.02.2007 08.09.2009 |Investigator 5 keine
TT24 20 1.1 06.02.2007 08.09.2009 |Investigator 4 keine
7725 21 1.1 06.02.2007 08.09.2009 |Investigator 6 keine
7726 50 1.1 06.02.2007 08.09.2009 |Investigator 5 keine
TT27 31 1.1 06.02.2007 08.09.2009 |Investigator 5 keine
1728 43 1.1 06.02.2007 08.09.2009 |Investigator 6 keine
7729 88 1.2 07.02.2007 08.09.2009 |Investigator 20 viele
TT30 47 1.2 07.02.2007 08.09.2009 |Investigator 5 keine
TT31 80 1.2 07.02.2007 08.09.2009 |Investigator 20 viele
1732 78 1.2 07.02.2007 08.09.2009 |Investigator 20 viele
TT33 67 1.2 07.02.2007 08.09.2009 |Investigator 5 keine
TT34 95(2) 1.2 07.02.2007 08.09.2009 |Investigator 20 viele
TT35 101 1.2 07.02.2007 08.09.2009 |Investigator 9 keine
TT36 71 1.3 08.02.2007 08.09.2009 |Investigator 8 keine
TT37 35 1.3 08.02.2007 08.09.2009 |Investigator 8 wenige
1738 32 1.3 08.02.2007 08.09.2009 |Investigator 20 keine
7739 22 1.3 08.02.2007 08.09.2009 |Investigator 5 keine
TT40 15 2.1 12.02.2007 08.09.2009 |Investigator 8 wenige
TT41 66 2.1 12.02.2007 08.09.2009 |Investigator 9 wenige
1742 48 2.1 12.02.2007 09.09.2009 |Investigator 8 keine
1743 8 2.1 12.02.2007 09.09.2009 |Investigator 7 keine

38



Proben-Nr. [Pflock [Kontrollgang [Sammeldatum Datum DNA-Isolation Methode |Anzahl Haare |Ubrige
1744 9 2.1 12.02.2007 09.09.2009 |Investigator 20 keine
1745 19 2.1 12.02.2007 09.09.2009 |Investigator 8 wenige
TT46 4 2.1 12.02.2007 09.09.2009 |Investigator 10 wenige
TT47 31 2.1 12.02.2007 09.09.2009 |Investigator 20 viele
1748 49 2.1 12.02.2007 09.09.2009 |Investigator 10 keine
TT49 2 2.1 12.02.2007 09.09.2009 |Investigator 8 keine
TT50 21 2.1 12.02.2007 09.09.2009 |Investigator 6 keine
TT51 76 2.1 12.02.2007 09.09.2009 |Investigator 18 keine
7752 69 2.2 14.02.2007 09.09.2009 |Investigator 12 wenige
TT53 99 2.2 14.02.2007 09.09.2009 |Investigator Biischel viele
1754 77 2.2 14.02.2007 09.09.2009 |Investigator 6 keine
TT55 78 2.2 14.02.2007 09.09.2009 |Investigator 7 viele
7756 85 2.2 14.02.2007 09.09.2009 |Investigator 9 wenige
7757 24 2.3 15.02.2007 09.09.2009 |Investigator 30 viele
TT58 58 2.3 15.02.2007 09.09.2009 |Investigator 10 viele
TT59 93 2.3 15.02.2007 09.09.2009 |Investigator Biischel wenige
TT60 58 2.3 15.02.2007 09.09.2009 |Investigator 5 keine
7761 59 2.3 15.02.2007 09.09.2009 |Investigator 9 wenige
7762 75 2.3 15.02.2007 09.09.2009 |Investigator 20 wenige
1763 57 2.3 15.02.2007 09.09.2009 |Investigator Biischel viele
7764 32 2.3 15.02.2007 09.09.2009 |Investigator Biischel viele
TT65 21 3.1 21.02.2007 14.09.2009 |Investigator Biischel viele
TT66 3 3.1 21.02.2007 14.09.2009 |Investigator 5 keine
TT67 6 3.1 21.02.2007 14.09.2009 |Investigator Biischel viele
1768 15 3.1 21.02.2007 14.09.2009 |[Investigator Biischel wenige
1769 72 2.3 15.02.2007 15.09.2009 |[Investigator Biischel viele
7770 54 (53) 2-3 15.02.2007 15.09.2009 |Investigator 10 wenige
771 49 3.1 21.02.2007 15.09.2009 |Investigator 10 keine
1772 4 3.1 21.02.2007 15.09.2009 |[Investigator 10 wenige
TT73 31 3.1 21.02.2007 15.09.2009 |[Investigator 15 viele
TT74 18 3.1 21.02.2007 15.09.2009 |[Investigator Biischel wenige
7775 80 3.3 23.02.2007 15.09.2009 |Investigator 5 keine
7776 59 3.3 23.02.2007 15.09.2009 |Investigator 10 wenige
TT77 62 3.3 23.02.2007 15.09.2009 |[Investigator 20 wenige
1778 96 3.3 23.02.2007 15.09.2009 |[Investigator 20 viele
TT79 50 3.3 23.02.2007 15.09.2009 |[Investigator 20 viele
T80 77 3.3 23.02.2007 15.09.2009 |Investigator 5 keine
7781 37 3.3 23.02.2007 15.09.2009 |Investigator Biischel viele
1782 25 3.2 22.02.2007 15.09.2009 |[Investigator 5 wenige
1783 71 3.2 22.02.2007 15.09.2009 |[Investigator 10 wenige
7784 58 3.2 22.02.2007 15.09.2009 |Investigator 5 keine
7785 87 3.2 22.02.2007 15.09.2009 |Investigator Biischel wenige
TT86 33 3.2 22.02.2007 15.09.2009 |Investigator 8 wenige
TT87 32 3.2 22.02.2007 15.09.2009 |[Investigator Biischel viele
1788 86 3.2 22.02.2007 15.09.2009 |[Investigator 5 keine
7789 100 B2 22.02.2007 15.09.2009 |Investigator 5 keine
TT90 102 B2 22.02.2007 15.09.2009 |Investigator 5 keine
7791 72 3.2 22.02.2007 15.09.2009 |Investigator 10 keine
1792 3 4.1 27.02.2007 15.09.2009 |Investigator 10 wenige
1793 31 4.1 27.02.2007 15.09.2009 |Investigator Biischel wenige
TT94 43 4.1 27.02.2007 15.09.2009 |Investigator 8 keine
TT95 9 4.1 27.02.2007 15.09.2009 |[Investigator o keine
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Proben-Nr. [Pflock [Kontrollgang [Sammeldatum Datum DNA-Isolation Methode |Anzahl Haare |Ubrige
TT96 19 4.1 27.02.2007 15.09.2009 |Investigator 14 keine
17197 10 4.1 27.02.2007 15.09.2009 |Investigator Biischel keine
7798 66 4.1 27.02.2007 15.09.2009 |Investigator 7 keine
TT99 21 4.1 27.02.2007 15.09.2009 |[Investigator Biischel keine
TT100 46 4.1 27.02.2007 15.09.2009 |Investigator Biischel viele
TT101 89 4.2 28.02.2007 15.09.2009 |Investigator 20 viele
17102 95 4.2 28.02.2007 15.09.2009 |Investigator Biischel wenige
77103 80 4.2 28.02.2007 15.09.2009 |Investigator 6 keine
77104 96 4.2 28.02.2007 15.09.2009 |[Investigator Biischel wenige
17105 23 4.3 02.03.2007 15.09.2009 |Investigator 5 keine
TT7106 25 4.3 02.03.2007 15.09.2009 |Investigator 6 keine
T7107 35 4.3 02.03.2007 15.09.2009 |Investigator 10 wenige
77108 24 4.3 02.03.2007 15.09.2009 |Investigator Biischel viele
77109 57 4.3 02.03.2007 15.09.2009 |[Investigator Biischel viele
17110 37 4.3 02.03.2007 15.09.2009 |Investigator 5 keine
7111 41 4.3 02.03.2007 15.09.2009 |Investigator 10 wenige
77112 43 5.1 06.03.2007 15.09.2009 |Investigator 15 viele
77113 49 5.1 06.03.2007 15.09.2009 |Investigator 10 keine
77114 2 5.1 06.03.2007 16.09.2009 |[Investigator 5 keine
TT115 6 5.1 06.03.2007 16.09.2009 |Investigator 6 keine
17116 9 5.1 06.03.2007 16.09.2009 |Investigator 5 keine
7117 66 5.1 06.03.2007 16.09.2009 |Investigator 7 keine
77118 96 5.1 06.03.2007 16.09.2009 |Investigator 7 wenige
77119 79 5.1 06.03.2007 16.09.2009 |[Investigator Biischel viele
17120 93 5.2 07.03.2007 16.09.2009 |Investigator Biischel viele
TT121 53 5.2 07.03.2007 16.09.2009 |Investigator 10 keine
17122 89 5.2 07.03.2007 16.09.2009 |Investigator 4 keine
77123 101 B.2 07.03.2007 16.09.2009 |[Investigator Biischel viele
17124 68 5.2 07.03.2007 16.09.2009 |Investigator Biischel wenige
17125 88 5.2 07.03.2007 16.09.2009 |Investigator Biischel wenige
17126 100 5.2 07.03.2007 16.09.2009 |Investigator 5 keine
7127 33 5.2 07.03.2007 16.09.2009 |Investigator 7 wenige
77128 71 5.2 07.03.2007 16.09.2009 |[Investigator 8 wenige
17129 81 5.2 07.03.2007 16.09.2009 |Investigator 8 keine
TT130 13 5.3 08.03.2007 16.09.2009 |Investigator 8 viele
TT131 60 5.3 08.03.2007 16.09.2009 |Investigator 5 keine
77132 56 5.2 07.03.2007 16.09.2009 |Investigator 6 keine
77133 93 5.2 07.03.2007 16.09.2009 |[Investigator 13 wenige
17134 73 5.2 07.03.2007 16.09.2009 |Investigator 7 keine
TT135 83 5.2 07.03.2007 16.09.2009 |Investigator 6 keine
TT136 11 5.3 08.03.2007 16.09.2009 |Investigator 10 wenige
77137 32 5.3 08.03.2007 16.09.2009 |[Investigator 8 wenige
77138 57 5.3 08.03.2007 16.09.2009 |[Investigator 4 keine
TT139 26 5.3 08.03.2007 16.09.2009 |Investigator 7 keine
17140 92 5.3 08.03.2007 16.09.2009 |Investigator 5 keine
TT141 23 5.3 08.03.2007 16.09.2009 |[Investigator Biischel viele
17142 61 5.3 08.03.2007 16.09.2009 |[Investigator 20 viele
17143 61a 5.3 08.03.2007 16.09.2009 |[Investigator 4 keine
17144 35 5.3 08.03.2007 16.09.2009 |Investigator 6 keine
17145 36 5.3 08.03.2007 16.09.2009 |Investigator 5 keine
TT146 5 6.1 13.03.2007 16.09.2009 |[Investigator 6 keine
TT147 15 6.1 13.03.2007 16.09.2009 |[Investigator 7 keine
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Proben-Nr. [Pflock [Kontrollgang [Sammeldatum Datum DNA-Isolation Methode |Anzahl Haare |Ubrige
17148 50 6.1 13.03.2007 16.09.2009 |Investigator 8 wenige
17149 31 6.1 13.03.2007 16.09.2009 |Investigator 6 keine
77150 49 6.1 13.03.2007 16.09.2009 |Investigator 7 keine
TT151 63a 6.1 13.03.2007 16.09.2009 |[Investigator Biischel viele
17152 43 6.1 13.03.2007 16.09.2009 |Investigator Biischel wenige
17153 16 6.1 13.03.2007 16.09.2009 |Investigator 6 keine
17154 66 6.1 13.03.2007 16.09.2009 |Investigator 6 keine
TT155 65 6.1 13.03.2007 16.09.2009 |Investigator Biischel viele
TT156 30 6.1 13.03.2007 16.09.2009 |[Investigator 10 viele
17157 3 6.1 13.03.2007 16.09.2009 |Investigator 4 keine
17158 19 6.1 13.03.2007 16.09.2009 |Investigator 6 wenige
17159 94 6.2 14.03.2007 16.09.2009 |Investigator 0 keine
TT160 85 6.2 14.03.2007 17.09.2009 |Investigator 6 keine
TT161 72 6.2 14.03.2007 17.09.2009 |[Investigator 5 keine
17162 88 6.2 14.03.2007 17.09.2009 |Investigator Biischel viele
17163 55 6.2 14.03.2007 17.09.2009 |Investigator 7 keine
TT164 32 6.2 14.03.2007 17.09.2009 |Investigator 6 keine
77165 73 6.2 14.03.2007 17.09.2009 |Investigator 6 wenige
TT166 93 6.2 14.03.2007 17.09.2009 |[Investigator 7 wenige
17167 4A 0 2.2.2007 17.09.2009 |Investigator 11 keine
17168 58 6.2 14.03.2007 17.09.2009 |Investigator 10 keine
77169 12 6.2 14.03.2007 17.09.2009 |Investigator 10 viele
77170 54 6.2 14.03.2007 17.09.2009 |Investigator 4 keine
7171 1A 0 2.2.2007 17.09.2009 |[Investigator Biischel keine
17172 33 6.2 14.03.2007 17.09.2009 |Investigator 7 keine
TT173 98 6.2 14.03.2007 17.09.2009 |Investigator 5 keine
TT174 87 6.2 14.03.2007 17.09.2009 |Investigator 5 keine
TT175 56 6.2 14.03.2007 17.09.2009 |[Investigator 5 keine
17176 59 6.3 15.03.2007 21.09.2009 |Investigator 11 wenige
7177 24 6.3 15.03.2007 21.09.2009 |Investigator 7 wenige
T7178 92 6.3 15.03.2007 21.09.2009 |Investigator 7 keine
77179 25 6.3 15.03.2007 21.09.2009 |Investigator 6 keine
77180 35 6.3 15.03.2007 21.09.2009 |Investigator Biischel wenige
17181 57 6.3 15.03.2007 21.09.2009 |Investigator 6 keine
17182 13 6.3 15.03.2007 21.09.2009 |Investigator 7 keine
17183 37 6.3 15.03.2007 21.09.2009 |Investigator 7 wenige
77184 26 6.3 15.03.2007 21.09.2009 |Investigator 8 keine
77185 63 7.1 19.03.2007 21.09.2009 |Investigator 6 keine
17186 30 7.1 19.03.2007 21.09.2009 |Investigator Biischel keine
7187 6 7.1 19.03.2007 21.09.2009 |Investigator ’ keine
77188 65 7.1 19.03.2007 21.09.2009 |Investigator Biischel viele
77189 31 7.1 19.03.2007 21.09.2009 |Investigator 8 wenige
77190 69 7.1 19.03.2007 21.09.2009 |Investigator 7 keine
TT191 66 7.1 19.03.2007 21.09.2009 |Investigator 6 keine
17192 15 7.1 19.03.2007 21.09.2009 |Investigator 5 keine
77193 28 7.1 19.03.2007 21.09.2009 |Investigator 0 keine
17194 32 7.2 21.03.2007 21.09.2009 |Investigator 7 keine
TT195 73 7.2 21.03.2007 21.09.2009 |Investigator 6 keine
TT196 75 7.2 21.03.2007 21.09.2009 |Investigator 7 viele
T7197 87 7.2 21.03.2007 21.09.2009 |Investigator 7 keine
77198 93 7.2 21.03.2007 21.09.2009 |Investigator 6 keine
77199 100 7.2 21.03.2007 22.09.2009 |Investigator Biischel keine
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Proben-Nr. [Pflock [Kontrollgang [Sammeldatum Datum DNA-Isolation Methode |Anzahl Haare |Ubrige
17200 76 7.2 21.03.2007 22.09.2009 |Investigator 10 keine
TT7201 72 7.2 21.03.2007 22.09.2009 |Investigator Biischel viele
17202 9 7.2 21.03.2007 22.09.2009 |Investigator 8 keine
77203 71 7.2 21.03.2007 22.09.2009 |Investigator 15 wenige
TT204 70 7.2 21.03.2007 22.09.2009 |Investigator 8 keine
TT205 11 7.2 21.03.2007 22.09.2009 |Investigator 5 keine
17206 55 7.2 21.03.2007 22.09.2009 |Investigator 5 keine
17207 56 7.2 21.03.2007 22.09.2009 |Investigator 15 wenige
77208 88 7.2 21.03.2007 22.09.2009 |Investigator 5 keine
17209 89 7.2 21.03.2007 22.09.2009 |Investigator 3 keine
17210 37 7.3 22.03.2007 22.09.2009 |Investigator Biischel viele
17211 24 7.3 22.03.2007 22.09.2009 |Investigator 10 wenige
17212 26 7.3 22.03.2007 22.09.2009 |Investigator 3 keine
17213 61 7.3 22.03.2007 22.09.2009 |Investigator 15 wenige
17214 23 7.3 22.03.2007 22.09.2009 |Investigator 15 keine

7.2.2 Ergebnis der Mikrosatellitenanalyse

Tab. A6: Amplifikationsraten, Artzugehorigkeit, Individualisierung sowie Pflocknummer.

2$ £ 2$ £ 28 £
5| 8 < 3 5|88 3 588 3

SE|DE |£| 8 | x SE|DE |X£| B | x SE| oE|¥| B | x

EHER AR HEHHERE: HEHERE

£2 |5 |F| 2 a &2 |w< |T| £ o ez |u< |T| £ a
TT001 |0 n.a. na W TT029 100 |WK |FS 23 |88 TT057 [55 WK na. 24
TT002 [92 WK [n.a. [15 TTO30 95 WK [FS 13 47 ITTO58 (81 WK [FS 18 |58
TTO03 |75 WK |n.a. [76 TT031 81 WK [FS 29 80 TTO59 100 WK |FS 58 93
TTO004 |75 WK [n.a. 37 TT032 0 n.a. n.a. [78 TTO60 (14 n.a. n.a. [58
TTOO05 (83 WK [n.a. @43 TTO33 93 WK [FS 36 67 TT061 2 n.a. n.a. [59
TTOO6 100 |WK |n.a. |87 TT034 (79 WK [FS 43 95 (2) TT062 2 n.a. na. [75
TTO07 [67 WK [n.a. [70 TT035 21 n.a. n.a. [101 TTO63 100 WK [FS 01 [57
TTOO08 (50 n.a. n.a. |43 TT036 21 na. na. [71 TT064 93 WK [FS 20 (32
TTO09 (58 WK |n.a. 99 TTO37 [10 n.a. n.a. [35 TTO65 100 WK [FS 14 21
TTO10 92 WK |n.a. W46 TTO38 69 WK [FS 20 (32 TT066 (93 WK [FS 13 3
TTO11 (50 WK |n.a. 49 TTO039 [10 n.a. n.a. [22 TTO67 (95 WK [FS 52 6
TTO12 100 |WK |h.a. [12 TT040 (31 n.a. n.a. |15 TTO68 (86 WK [FS 52 |15
TTO13 0 n.a. na. [34 TTO041 (38 n.a. n.a. (66 TTO69 100 |WK |FS 46 [72
TTO14 92 WK |n.a. (31 TT042 [67 WK [FS 49 48 TTO70 5 n.a. na. [b4
TTO15 |83 WK |n.a. [72 TTO43 |0 n.a. na. 8 ITTO71 0 n.a. na. |49
TTO16 92 WK |n.a. 256 TT044 [12 n.a. na. 9 TTO72 (88 WK [FS 34 ¢4
TTO17 92 WK |n.a. [79 TT045 (86 WK [FS 55 [19 TTO73 100 WK [FS 24 (31
TTO18 100 |WK |n.a. |67 TT046 [19 n.a. na. @ TTO74 |60 WK [FS 56 |18
TTO19 93 WK [FS 12 7 TTO047 26 n.a. na. (31 TTO75 64 WK [FS 06 [80
ITT020 |2 n.a. n.a. [66 TT048 12 n.a. n.a. {49 TTO76 |31 n.a. n.a. (59
TT021 98 WK [FS 02 (30 TT049 0 n.a. na. 2 TTO77 |67 WK [FS 28 62
TT022 (31 n.a. na. b TTO50 [0 n.a. na. 21 TTO78 95 WK [FS 03 |96
TT023 [79 WK [FS 25 8 TTO51 83 WK [FS 63 [76 TTO79 [50 n.a. n.a. [50
TT024 [67 WK [FS 37 20 TT052 [10 n.a. n.a. |69 ITTO80 (86 HK [FS 64 (77
TT025 [90 WK [FS 27 21 TTO53 |74 WK [FS 50 99 TTO81 100 WK |[FS 01 37
TT026 |76 WK [FS 07 (50 TT054 (38 n.a. n.a. [77 TT082 93 WK [FS 22 |25
TT027 26 n.a. na. (31 TT055 0 n.a. n.a. |[78 ITTO83 (81 WK [FS 57 [71
TT028 93 WK [FS 04 43 TT056 (33 n.a. n.a. [85 TT084 0 n.a. n.a. [58
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ITTO85 |100 WK [FS 23 87
TTO86 |98 WK [FS 08 33
TTO87 |93 WK [FS 20 32
TTO88 |48 WK |n.a. [86
TTO89 |83 WK [FS 19 [100
TTO90 (79 WK [FS 19 102
TT091 |29 n.a. n.a. (72
TT092 |10 n.a. na. 3
TTO093 [74 WK [FS 31 (31
TT094 |50 WK |n.a. 43
TT095 |26 n.a. na. 9
TTO96 |86 WK [FS 59 [19
TT097 |0 n.a. n.a. [10
TT098 |79 WK [FS 21 |66
TTO99 |21 n.a. na. 21
TT100 |93 WK [FS 09 46
TT101 21 n.a. jn.a. 89
TT102 |62 WK [FS 43 95
TT103 40 WK |n.a. (80
TT104 (71 WK [FS 03 [96
TT105 |64 WK |n.a. [23
TT106 |69 WK [FS 33 25
TT107 |93 WK [FS 62 35
TT108 |93 WK [FS 20 [24
TT109 |93 WK [FS 62 57
TT110 |93 WK [FS 01 [37
TT111 |90 WK [FS 48 41
TT112 |86 WK [FS 34 43
TT113 |79 WK [FS 05 49
TT114 12 n.a. na. 2
TT115 |26 n.a. na. 6
TT116 |93 WK [FS 11 9
TT117 |86 WK [FS 21 |66
TT118 |86 WK [FS 03 [96
TT119 [71 WK |n.a. [79
TT120 |62 WK [FS 53 93
TT121 |67 WK [FS 57 [53
TT122 (71 WK [FS 63 89
TT123 |93 WK [FS 40 {101
TT124 |83 WK [FS 38 68
TT125 |64 WK [FS 23 (88
TT126 |19 n.a. jn.a. [100
TT127 |55 WK |n.a. [33
TT128 (71 WK [FS 17 |71
TT129 |88 WK [FS 44 81

2$ £ 28 £
5| B S 3 5|82 3
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822|832 EEHERE

&2 |5 |F| 2 o &2 |w< |T| E a
TT130 (83 WK [FS 30 [13 TT175 [79 WK [FS 46 |56
TT131 29 n.a. n.a. |60 TT176 [57 WK |n.a. (59
TT132 |60 WK |n.a. [56 TT177 5 n.a. na. [24
TT133 |71 WK [FS 46 93 TT178 [50 WK |n.a. 92
TT134 (36 n.a. n.a. |[73 TT179 57 WK [FS 45 |25
TT135 |79 WK [FS 17 83 TT180 (74 WK [FS 47 |35
TT136 50 WK [n.a. [11 TT181 [19 n.a. na. 57
TT137 |7 n.a. n.a. [32 TT182 [76 WK [FS 41 |13
TT138 (83 WK [FS 35 |57 TT183 (83 WK [FS 48 |37
TT139 43 WK [n.a. [26 TT184 (86 WK [FS 32 |26
TT140 14 n.a. n.a. [92 TT185 |7 n.a. na. 63
TT141 [62 WK [n.a. 23 TT186 [67 WK [FS 24 |30
TT142 (55 WK [n.a. 1 TT187 [14 na. na. 6
TT143 {40 WK |n.a. B1a TT188 [7 n.a. n.a. 65
TT144 [10 n.a. n.a. [35 TT189 [74 WK [FS 26 (31
TT145 |7 n.a. n.a. [36 TT190 (74 WK [FS 44 |69
TT146 0 na. na. B TT191 [76 WK [FS 21 |66
TT147 (33 n.a. n.a. |15 TT192 (88 WK [FS 52 |15
TT148 (86 WK [FS 21 (50 TT193 (88 WK [FS 54 |28
TT149 [60 WK [FS 24 (31 TT194 140 WK |n.a. 32
TT150 (74 WK [FS 21 49 TT195 40 WK |n.a. |73
TT151 50 WK |n.a. [63a TT196 83 WK [FS 63 [75
TT152 {40 WK |n.a. 43 TT197 (36 n.a. na. (87
TT153 [69 WK [FS 52 [16 TT198 29 n.a. na. (93
TT154 43 WK |n.a. 66 TT199 93 WK [FS 51 100
TT155 83 HK |n.a. |65 TT200 (86 WK [FS 63 [76
TT156 (83 WK [FS 24 30 TT201 (98 WK [FS 60 (72
TT157 |38 n.a. na. 3 TT202 45 WK jn.a. 9
TT158 [12 n.a. n.a. |19 TT203 69 WK [FS 61 [71
TT159 2 n.a. n.a. [94 TT204 [76 WK [FS 46 [70
TT160 (48 WK [n.a. 85 TT205 60 WK |n.a. [11
TT161 |71 WK [FS 39 [72 TT206 57 WK |n.a. (55
TT162 (86 WK [FS 23 88 TT207 64 WK [FS 58 |56
TT163 (43 WK [n.a. 55 TT208 (86 WK [FS 62 |88
TT164 (88 WK [FS 08 (32 TT209 100 WK |FS 23 (89
TT165 26 n.a. n.a. [73 TT210 62 WK [FS 42 |37
TT166 (86 WK [FS 35 93 TT211 |64 WK [FS 16 [24
TT167 [12 n.a. na. WA TT212 62 WK |n.a. [26
TT168 |7 n.a. n.a. |58 TT213 83 WK [FS 15 61
TT169 93 WK [FS 10 [12 TT214 |7 n.a. na. 23
TT170 |33 n.a. jn.a. 54
TT171 93 WK jna. [A
TT172 |33 n.a. jn.a. 33
TT173 81 WK [FS 63 98
TT174 50 WK |n.a. 87
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7.2.3 Ergebnis der Structur-Analyse

Die bei der Bayes schen Gruppierungsmethode erhaltenen posterioren Wahrscheinlichkeiten
der Zugehorigkeit zu einem der beiden Cluster (qi-Wert; Cluster 1= Wildkatze, Cluster
2= Hauskatze) sind in nachfolgender Tabelle (Tab.: A7) dargestellt (TT= Lockstockproben
HR= Hauskatzenreferenzproben).

ZT - N |Z._ - N ZT - N |Z._ - N
§ | &8 § | & |8 § |8 |8 § | & |8
e | 5|5 R e | 5|3 R
o (&) (S o (&) (S o (S (&) o (&) (S
TT019 [1,00 0,00 [TTO87 |1,00 (0,00 TT139 [1,00 0,00 TT199 |1,00 0,00
TT021 [1,00 0,00 [TTO88 [1,00 (0,00 TT141 1,00 0,00 [TT200 (1,00 0,00
TT023 [1,00 0,00 [TT089 |1,00 0,00 TT142 1,00 0,00 [TT201 |1,00 (0,00
[TTO24 (1,00 (0,00 ITTO90 (1,00 0,00 TT143 1,00 (0,00 ITT202 (1,00 (0,00
ITTO25 (1,00 (0,00 ITTO93 (1,00 0,00 TT148 (1,00 (0,00 ITT203 [1,00 (0,00
TT026 (1,00 0,00 [TT094 |1,00 0,00 TT149 1,00 0,00 [TT204 |1,00 (0,00
TT028 [1,00 0,00 [TT096 (1,00 (0,00 TT150 (1,00 0,00 [TT205 |1,00 (0,00
TT029 [1,00 0,00 [TT098 |1,00 0,00 TT151 1,00 0,00 [TT206 (1,00 (0,00
ITTO30 (1,00 (0,00 ITT100 (1,00 0,00 TT152 (1,00 0,00 ITT207 (1,00 (0,00
ITTO31 [1,00 (0,00 ITT102 (1,00 (0,00 TT153 (1,00 (0,00 ITT208 (1,00 (0,00
TTO33 [1,00 0,00 TT103 |1,00 0,00 TT154 [1,00 0,00 [TT209 [1,00 (0,00
TTO34 [1,00 0,00 [TT104 |1,00 (0,00 TT155 (0,00 (1,00 TT210 |1,00 0,00
ITTO38 (1,00 (0,00 ITT105 [1,00 (0,00 TT156 (1,00 0,00 ITT211 1,00 (0,00
[TTO42 (1,00 (0,00 ITT106 (1,00 (0,00 ITT160 (1,00 (0,00 TT212 1,00 (0,00
ITTO45 (1,00 (0,00 ITT107 (1,00 (0,00 TT161 [1,00 0,00 ITT213 [1,00 (0,00
TTO51 [1,00 0,00 TT108 |1,00 0,00 TT162 [1,00 0,00 HR_02 (0,00 1,00
TTO53 [1,00 0,00 TT109 |1,00 0,00 TT163 [1,00 0,00 HR_03 (0,00 1,00
[TTO57 (1,00 (0,00 ITT110 (1,00 0,00 TT164 (1,00 0,00 HR_04 0,00 [1,00
ITTO58 (1,00 (0,00 TT111 1,00 0,00 TT166 (1,00 (0,00 HR_05 0,00 [1,00
ITTO59 (1,00 (0,00 ITT112 1,00 (0,00 TT169 (1,00 (0,00 HR_06 0,00 [1,00
TTO63 [1,00 0,00 TT113 |1,00 0,00 TT171 1,00 0,00 HR_07 (0,00 [1,00
TTO64 [1,00 0,00 TT116 |1,00 (0,00 TT173 [1,00 0,00 HR_08 (0,00 1,00
ITTO65 (1,00 (0,00 ITT117 (1,00 (0,00 TT174 1,00 0,00 HR_09 0,00 [1,00
ITTO66 (1,00 (0,00 ITT118 (1,00 (0,00 TT175 1,00 0,00 HR_10 0,00 [1,00
TTO67 [1,00 0,00 TT119 |1,00 0,00 TT176 [1,00 0,00 HR_11 (0,00 [1,00
TTO68 (1,00 0,00 TT120 |1,00 0,00 TT178 [1,00 0,00 HR_12 (0,00 1,00
TTO69 [1,00 0,00 TT121 1,00 0,00 TT179 1,00 0,00 HR_13 (0,00 1,00
[TTO72 (1,00 0,00 TT122 1,00 (0,00 ITT180 (1,00 (0,00 HR_15 0,00 [1,00
ITTO73 [1,00 (0,00 ITT123 [1,00 0,00 TT182 (1,00 0,00 HR_16 |0,00 [1,00
TTO74 [1,00 0,00 TT124 1,00 0,00 TT183 [1,00 0,00 HR_17 (0,00 [1,00
TTO75 [1,00 0,00 TT125 |1,00 0,00 TT184 [1,00 0,00 HR_18 (0,00 1,00
TTO77 [1,00 0,00 TT127 |1,00 0,00 TT186 (1,00 0,00 HR_20 (0,00 1,00
[TTO78 (1,00 (0,00 ITT128 [1,00 (0,00 TT189 (1,00 (0,00 HR_21 0,00 [1,00
TTO79 (0,51 (0,49 ITT129 1,00 0,00 ITT190 (1,00 (0,00 HR_22 0,00 [1,00
TTO80 (0,00 (1,00 TT130 |1,00 (0,00 TT191 1,00 0,00 HR_23 (0,00 1,00
TTO81 [1,00 0,00 TT132 |1,00 (0,00 TT192 1,00 0,00
ITTO82 (1,00 (0,00 ITT133 [1,00 (0,00 TT193 (1,00 (0,00
ITTO83 (1,00 (0,00 ITT135 1,00 (0,00 TT194 1,00 (0,00
ITTO85 (1,00 (0,00 ITT136 (0,97 0,03 TT195 1,00 (0,00
TTO86 (1,00 0,00 TT138 |1,00 (0,00 TT196 (1,00 0,00
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7.2.4 Ergebnis der Individualisierung

Tab.: A8 Individualisierung, Geschlecht sowie Fanghistorie

. £
2 18|88 | |8
FS01 |4 |TT063 |57 15.02.2007
TTO081 |37 23.02.2007
TT110 |37 02.03.2007
FS02 |4 |TT021 |30 06.02.2007
FS03 | & |TTO078 |96 23.02.2007
TT104 | 96 28.02.2007
TT118 | 96 06.03.2007
FS04 | & |TT028 |43 06.02.2007
FSO05 | @ |[TT113 |49 06.03.2007
FS06 |9 TTO75 |80 23.02.2007
FS07 |4 |TT026 |50 06.02.2007
FS08 | & |TT086 |33 22.02.2007
TT164 | 32 14.03.2007
FS09 |4 |TT100 |46 27.02.2007
FS10 |9 TT169 |12 14.03.2007
FS11 | & |TT116 |9 06.03.2007
FS12 | & |TT019 |7 06.02.2007
FS13 |4 |TT030 |47 07.02.2007
TTO66 |3 21.02.2007
FS14 | & |TT065 |21 21.02.2007
FS15 | @ |[TT213 |61 22.03.2007
FS16 | ¢ TT211 |24 22.03.2007
FS17 |8 |TT128 |71 07.03.2007
TT135 |83 07.03.2007
FS18 | @ |TTO58 |58 15.02.2007
FS19 | & |TT089 |100 |22.02.2007
TTO090 |102 |22.02.2007
FS20 |4 |TT038 |32 08.02.2007
TTO064 | 32 15.02.2007
TTO87 |32 22.02.2007
TT108 |24 02.03.2007
FS 21 & | TT098 |66 27.02.2007
TT117 | 66 06.03.2007
TT148 |50 13.03.2007
TT150 |49 13.03.2007
TT191 66 19.03.2007
FS22 |4 |TT082 |25 22.02.2007

. £
2 18|88 | |8
FS23 |4 |TT029 |88 07.02.2007
TT085 |87 22.02.2007
TT125 |88 07.03.2007
TT162 | 88 14.03.2007
TT209 |89 21.03.2007
FS24 |3 |TTO073 |31 21.02.2007
TT149 | 31 13.03.2007
TT156 | 30 13.03.2007
TT186 | 30 19.03.2007
FS25 | & |TT023 |8 06.02.2007
FS26 |4 |TT189 |31 19.03.2007
FS27 | & |TT025 |21 06.02.2007
FS28 | @ |TTO77 |62 23.02.2007
FS29 |4 |TT031 |80 07.02.2007
FS30 |& |TT130 |13 08.03.2007
FS 31 Q@ |TT093 |31 27.02.2007
FS32 |& |TT184 |26 15.03.2007
FS33 |4 |TT106 |25 02.03.2007
FS34 | & |TT072 |4 21.02.2007
TT112 |43 06.03.2007
FS35 |4 |TT138 |57 08.03.2007
TT166 |93 14.03.2007
FS36 |4 |TT033 |67 07.02.2007
FS37 | & |TT024 |20 06.02.2007
FS38 |4 |TT124 |68 07.03.2007
FS39 |4 |TT161 |72 14.03.2007
FS40 | & |TT123 | 101 07.03.2007
FS41 |4 |TT182 |13 15.03.2007
FS42 | ¢ TT210 | 37 22.03.2007
FS43 |4 |TT034 |95 07.02.2007
TT102 |95 28.02.2007
FS44 | & |TT129 |81 07.03.2007
TT190 |69 19.03.2007
FS45 | & |TT179 |25 15.03.2007
FS46 |4 |TT069 |72 15.02.2007
TT133 |93 07.03.2007
TT175 | 56 14.03.2007
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TT204 |70 21.03.2007
FS47 |4 |TT180 |35 15.03.2007
TT183 |37 15.03.2007
FS48 | @ |[TT111 |41 02.03.2007
FS49 |4 |TT042 |48 12.02.2007
FS50 |4 |TT053 |99 14.02.2007
FS51 |4 |TT199 |[100 |21.03.2007
FS52 | & |TTO067 |6 21.02.2007
TT068 |15 21.02.2007
TT153 | 16 13.03.2007
TT192 |15 19.03.2007
FS53 |4 |TT120 |93 07.03.2007
FS54 | & |TT193 |28 19.03.2007
FS55 |4 |TT045 |19 12.02.2007
FS5 | @ |TTO74 |18 21.02.2007
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FS57 |4 |TT083 |71 22.02.2007
TT121 |53 07.03.2007
FS58 |4 |TT059 |93 15.02.2007
TT207 |56 21.03.2007
FS59 | @ |[TT096 |19 27.02.2007
FS60 | @ |[TT201 |72 21.03.2007
FS61 |4 |TT203 |71 21.03.2007
FS62 |4 |TT107 |35 02.03.2007
FS62 |4 |TT109 |57 02.03.2007
TT208 |88 21.03.2007
FS63 |4 |TTO051 |76 12.02.2007
TT122 |89 07.03.2007
TT173 | 98 14.03.2007
TT196 |75 21.03.2007
TT200 |76 21.03.2007
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HESSEN-FORST

HESSEN-FORST
Servicezentrum Forsteinrichtung und Naturschutz (FENA)
Europastr. 10 — 12, 35394 Gielten

Tel.: 0641 / 4991-264
Fax: 0641 / 4991-260

Web: www.hessen-forst.de/FENA
E-Mail: naturschutzdaten@forst.hessen.de

Ansprechpartner Team Arten:

Christian Geske 0641 / 4991-263
Teamleiter, Kéfer, Libellen, Fische, Amphibien

Susanne Jokisch 0641 / 4991-315
Séugetiere (inkl. Flederméuse), Schmetterlinge, Mollusken

Brigitte Emmi Frahm-Jaudes 0641 / 4991-267
Gefél3pflanzen, Moose, Flechten

Michael Junemann 0641 / 4991-259
Hirschkéfermeldenetz, Beratervertrédge, Reptilien

Betina Misch 0641 / 4991-122
Landesweite natis-Datenbank



