
Die Jagdgesetze Deutschlands, Österreichs und der Schweiz basieren unter ande-
rem auf dem Grundsatz der nachhaltigen Nutzung von Wildtieren. Die grundlegen-
de Voraussetzung für eine nachhaltige Bestandsnutzung bzw. -regulation ist dabei 
die Kenntnis der ungefähren Größe einer Schalenwildpopulation. Rückschlüsse aus 
der Jagdstrecke auf die Bestandsdichte der Arten sind meistens unzureichend. Um 
abschätzen zu können, welchen Einfluss die Jagd auf die Entwicklung eines Wildbe-
standes hat, ist ein auf die Wildart und die regionalen Verhältnisse abgestimmtes 
Monitoring notwendig (GRÄBER et al. 2016, MILLER & CORLATTI 2014). Um den 
gesetzlichen Vorgaben einer nachhaltigen Nutzung von Gamswild unter Berücksich-
tigung verschiedener Ziel- und Nutzungskonflikte nachzukommen, müssen belast-
bare Daten über die tatsächlich vorhandenen Teilpopulationen und ihre Entwick-
lungstrends vorhanden sein.

Aufgrund der Wiederholung der Transekt-Begänge kann aus dem Verhältnis der Lo-
sung bereits bekannter Tiere zur Losung neu entdeckter Tiere auf die mindestens 
im Gebiet vorkommende Anzahl von Individuen geschlossen werden. Auch können 
von diesen Daten Rückschlüsse auf die Aktionsradien der Tiere im Untersuchungs-
gebiet und deren Verwandtschaftsbeziehungen gezogen werden. Zusätzlich gibt die 
Methode Auskunft über die Struktur und das Geschlechterverhältnis der Populati-
on. Und die Losungs-DNA-Methode zeigt, wie gut andere, kostengünstige indirekte 
Methoden den Gamsbestand einschätzen 
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Im Winter 2015/ 16 wurden in einem westbayerischen Untersuchungsgebiet ver-
schiedene Methoden zur Bestandserfassung getestet (Tab.1). Mit diesen Verfahren 
kann man den tatsächlichen Bestand jedoch nicht komplett zahlenmäßig erfassen. 
Sie bieten aber gute Möglichkeiten, sowohl die Struktur sowie die Entwicklung des 
Bestandes (Zu- oder Abnahme) darzustellen und die Abschussplanung daraufhin 
abzustimmen. Dazu ist notwendig, die Aussageschärfe der indirekten Methoden in 
dem jeweiligen Untersuchungsgebiet zu testen und zu „eichen“.

Im Rahmen des Projektes wurden festgelegte Linientransekte in regelmäßigen Ab-
ständen und jeweils zur gleichen Tageszeit abgegangen und alle entdeckten Spu-
ren, Losungshaufen und direkten Sichtbeobachtungen von Gams erfasst. Die Lo-
sungs-DNA-Methode wurde beim Gamswild zum ersten Mal für Monitoringzwecke 
angewendet. Von allen frischen Losungshaufen wurden jeweils zwei Proben gesam-
melt und an der Universität Porto mittels DNA-Analyse untersucht. Die in der Lo-
sung gefundenen Genfragmente können einzelnen Individuen zugeordnet werden. 
Da in dem Untersuchungsgebiet insgesamt vier Schalenwildarten vorkommen, ist es 
notwendig, die Proben zusätzlich auf artspezifische Marker zu testen.

Abb. 1: Jedes Tier hat eine einzigartige Genkombination, die als Wiedererkennungsmerkmal dient. (Foto: Michel Gengler) 
Tab. 1: Monitoringmethoden im Vergleich

Abb.1: Um Verwechslungen auszuschließen ist es notwendig, die Losungsproben artspezifisch zu testen: a) Gams- b) Rot- c) 
Rehwild. (Foto: R. Mayrhofer)
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Methode Geeignet für Gamsreviere mit Waldanteil

Losungs-DNA +

Linien-Transekt +/-

Spurenzählung +

Sichtbeobachtung -

Zählung von Aussichtspunkt -
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