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Editorial

Liebe Leserinnen und Leser,

die Rotmilan-Forschung hat in Deutschland eine lange 
Tradition und bereits einen erheblichen Wissensschatz 
angehäuft. Kein Wunder – schließlich geht es um unse-
ren „heimlichen Wappenvogel“, für dessen Erhaltung 
und Schutz wir Deutschen eine ganz besondere Verant-
wortung tragen, da hierzulande mehr als die Hälfte der 
Weltpopulation brütet. Faktoren, die die Populations-
dynamik im Zentrum des Verbreitungsgebietes unmit-
telbar oder mittelbar beeinflussen, wirken sich maßgeb-
lich auf den Erhaltungszustand und den Gesamtbestand 
dieses echten Europäers aus. Deshalb stehen seit jeher 
auch naturschutzrelevante Fragestellungen im Fokus 
der wissenschaftlichen Arbeit. Ganz in diesem Sinne 
präsentieren wir Ihnen in der vorliegenden Ausgabe 
der Vogelwelt in neun Originalbeiträgen brandneue 
Ergebnisse aus der aktuellen Rotmilan-Forschung. 

Ob sich die Nahrungssituation für Greifvögel in der 
intensiv genutzten Agrarlandschaft durch Maßnahmen 
der Agrarförderung verbessern lässt, ist eine der zen-
tralen Fragestellungen des Verbund-Vorhabens „Rot-
milan – Land zum Leben“ (www.rotmilan.org). Gleich 
mehrere Beiträge dieses Heftes fußen auf langjährigen 
Untersuchungsreihen, die mit Mitteln aus dem Bundes-
programm Biologische Vielfalt gefördert wurden. Eine 
wichtige Erkenntnis: Rotmilanfreundliche Landwirt-
schaft ist machbar. Und davon profitieren sogar viele 
andere Arten. Aber: In der Fläche lassen sich solche Maß-
nahmen nur umsetzen, wenn die Förderinstrumente der 
Landwirtschaft entsprechend angepasst werden. 

Wie enorm wichtig das Engagement einer Vielzahl von 
ehrenamtlich aktiven Mitarbeiterinnen und Mitarbei-
tern bei der Erhebung von Bestandsdaten ist, zeigen 
beispielhaft zwei Beiträge zur Bestandssituation und zur 
Brutverbreitung des Rotmilans in Deutschland. 

Aber auch die moderne Technik hat längst Einzug in die 
Rotmilan-Forschung gehalten, zum Beispiel der Einsatz 
von GPS-Telemetriesendern zur Ermittlung zeitlich 
und räumlich hochaufgelöster Bewegungsmuster ein-
zelner Individuen, die molekulargenetische Individual-
erkennung anhand von Mauserfedern im Rahmen von 
Populationsstudien oder der Einsatz von Nestkameras 
zur Überwachung des Brutgeschehens und der Nah-
rungsversorgung der Nestlinge. Von besonderem Inte-
resse sind auch die Beiträge über Rotmilan-Totfunde 
und Nestlingsmortalität, denn die Populationsdynamik 
einer Art wird neben dem Bruterfolg, der Zu- und der 
Abwanderung auch maßgeblich von der Sterblichkeit 
bestimmt. 

Die vielen verschiedenen Arbeiten in diesem Themen-
heft geben einen aktuellen, breit gefächerten Überblick 
über neueste Ergebnisse, Methoden und auch offene 
Fragen in der Rotmilan-Forschung in Deutschland – 
und darüber hinaus. Wir wünschen eine spannende 
Lektüre! 

Jakob Katzenberger, Stefan Fischer und 
Christoph Sudfeldt
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Der Rotmilan ist als geschützter Greifvogel eine der 
Flaggschiffarten des Vogelschutzes in Deutschland 
– gleichermaßen sympathisch wie planungsrelevant. 
Wegen der besonderen Verantwortung für den Schutz 
der heimischen Brutvorkommen dieses imposanten 
Greifvogels werden derzeit zahlreiche Forschungsar-
beiten zum besseren Verständnis seiner Ökologie geför-
dert. Träger der Forschungsprojekte sind universitäre 
Arbeitsgruppen, Naturschutzverbände, Institutionen 
oder Privatpersonen. Dabei kommen zunehmend auch 
moderne freilandökologische Methoden wie etwa die 
GPS-Satellitentelemetrie zur Anwendung. 

Eine Vielzahl an Themen wird bereits bearbeitet und 
ausgewertet: 
• Wie entwickelt sich die Population langfristig? 
• Welche Einflussgrößen bedingen den Bruterfolg oder 

die Überlebenswahrscheinlichkeiten der Art?
• Wie und wo nutzt der Rotmilan seine Brut- und Nah-

rungshabitate in welcher Intensität?
• Welche Landbewirtschaftung und -nutzung sind för-

derlich für die Art?
• Verändern sich die Zugwege und Überwinterungs-

gebiete der Art im Zeichen des Klimawandels?

Was liegt näher, als diese vielen Aktivitäten zusammen-
zuführen und miteinander zu vernetzen? Wir laden 
alle Expertinnen und Experten aus Wissenschaft und 
Forschung sowie die Träger von Vorhaben und Projek-
ten zum Schutz des Rotmilans zu einem ersten infor-
mativen Treffen der „Forschungsinitiative Rotmilan“ 
im Rahmen der diesjährigen Jahresversammlung der 

Die „Forschungsinitiative Rotmilan“:  
Gemeinsam Wissen schaffen! 

Deutschen Ornithologen-Gesellschaft am 27.09.2019 
von 12:45 bis 15:30 Uhr in den Hörsaal 00/0070 der 
Universität Marburg ein. Wir möchten aktuellen For-
schungsbedarf identifizieren, Erfassungsstandards 
diskutieren und Anregungen zur regionen- und/oder 
themenübergreifenden Bearbeitung geben, um bereits 
vorhandenes Wissen bündeln und noch nicht gehobene 
Datens(ch)ätze gemeinsam heben zu können. Darüber 
hinaus wollen wir beraten, wie wir die Zusammenarbeit 
langfristig verstetigen können.

Haben auch Sie Interesse an der Mitarbeit? Gerne kön-
nen Sie sich uns wenden – auch wenn Sie nicht an vor-
genannter Auftaktveranstaltung teilnehmen können. 
Gemeinsam lässt sich mehr erreichen!
Kontakt: Jakob Katzenberger, 
 katzenberger@dda-web.de

Dachverband Deutscher Avifaunisten DDA e. V. 
(Jakob Katzenberger, Christoph Sudfeldt); 

Philipps-Universität Marburg, AG Naturschutz 
(Nina Farwig, Sascha Rösner, Dana Schabo und 
Theresa Spatz); 

Georg-August-Universität Göttingen, Conservation 
Biology, Workgroup on Endangered Species  
(Eckhard Gottschalk); 

Max-Planck-Institut für Verhaltensbiologie  
(Wolfgang Fiedler); 

concepts for conservation (Marion Gschweng); 
Rotmilanzentrum am Museum Heineanum  

(Martin Kolbe)

mailto:katzenberger@dda-web.de


VOGELWELT 139: 129 – 140 (2019) 129

Eine nichtinvasive Methode für Populationsstudien beim  
Rotmilan Milvus milvus: Molekulargenetische Individual- 
erkennung anhand von Mauserfedern

Jens Brune, Oliver Krüger, Elke Hippauf, Sascha Rösner & Jakob Katzenberger

Brune, J., O. Krüger, E. Hippauf, S. Rösner & J. Katzenberger 2019: Genetic fingerprinting 
from moult feathers: A non-invasive method for population studies with the Red Kite Milvus 
milvus. Vogelwelt 139: 129 – 140.
The Red Kite has been studied for decades in Germany and Europe, but individual-based popu-
lation studies are still largely missing. A long-term population monitoring scheme from central 
Westphalia, Germany, provided an opportunity for such an individual-based approach due to 
hundreds of collected moult feathers. In the present study we developed a population genetic 
approach for individual identification by applying microsatellites and genotyping. We found 
eleven primers to successfully describe and recover individual Red Kites throughout a data set 
of 255 feathers, collected over more than 30 years. Sex was determined by use of chromosome 
specific markers, which matched in > 99 % of the cases with a prior morphological sex-determi-
nation of the primary feathers. Nearly 50 % of 47 genotyped individuals were found only for two 
or three years in the study area, while four individuals were detected for ten years or longer. In 
six documented cases, Red Kites switched their breeding territories in consecutive years – with 
a mean distance of 3.6 km to the prior territory (max. 6.3 km). Using a Cormack-Jolly-Seber 
mark-recapture model we calculated sex-specific annual apparent survival rates from the gen-
otyped material. Apparent survival for males was 88 %, while females showed a lower apparent 
survival rate of 83 %. Because the genotyped material currently doesn’t include individuals that 
remained for only one year in the study area, the calculated survival rates are however still a 
preliminary result. By a pairwise comparison of spatial and genetic distance we showed that for 
distances >25 km both male and female Red Kites were significantly less related than expected 
by random mixture. Additionally, male Red Kites showed a significantly higher relatedness 
coefficient in the distance class 3–5 km. A likely cause of the genetic structure in the population 
could be natal philopatry, but also changeovers of breeding birds to neighbouring territories 
could contribute to these findings. A major advantage of using moult feathers and genotyping is 
that the studied individuals don’t have to be captured and marked – which avoids health hazards 
and stress from capture and handling. Furthermore, with this non-invasive approach, there is 
no risk that the resulting data on behaviour or survival in the wild are influenced by negative 
effects of capture or marking on the individuals under study. Altogether, the presented approach 
shows the power of joining long term feather collections, field surveys and modern population 
genetic approaches for research in raptor ecology and conservation.

Key words: Red Kite Milvus milvus, microsatellites, genotyping, individual identification, moulted 
feathers

1. Einleitung
Der Rotmilan Milvus milvus ist bereits seit den 1960er 
Jahren Gegenstand vieler Untersuchungen. Trotz eini-
ger Gebiete, in denen Rotmilane beringt oder mit Flü-
gelmarken ausgestattet werden, gibt es bisher kaum 
Veröffentlichungen von detaillierten, individuenba-
sierten Populationsstudien der Art (s. aber Nachti-
gall 2008, Pfeiffer 2009). Daher bot es sich an, die 
Federsammlung einer Langzeitstudie in Mittelwestfa-
len mit Methoden der DNA-Analyse zu kombinieren, 
um populationsgenetische Aussagen treffen zu können. 
Populationsstudien an, meist geschützten, Vogelarten 
können auch wertvolle Erkenntnisse über den Zustand 

beziehungsweise die Qualität bestimmter Lebens-
räume liefern, in denen diese vorkommen (Movalli 
et al. 2017). Die Ansprache einzelner Individuen der 
Fokusart ist dabei eine grundsätzliche Voraussetzung 
(Perrig et al. 2019). Durch individuelle Bestimmung 
der Vögel können zum Beispiel Aussagen über die Fit-
ness einzelner Individuen getroffen werden. Von der 
Gesamtzahl aller direkten Nachkommen eines Indi-
viduums, der Lebensreproduktionsleistung (lifetime 
reproduction), lässt sich auch seine Bedeutung für die 
Gesamtpopulation ableiten (Newton 1989). In Kom-
bination mit Habitatanalysen im Untersuchungsgebiet 
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können in einem weiteren Schritt wertvolle Erkennt-
nisse zur Dynamik und den Gründen für positive oder 
negative Bestandsentwicklungen gewonnen werden.

Populationsstudien an Greifvögeln werden in vie-
len Fällen mittels diverser Markierungsmethoden, vor 
allem durch das Anbringen von Ringen, Flügelmarken 
und Satellitentranspondern angegangen (Newton et 
al. 2016, Perrig et al. 2019). Bei diesen Markierungs-
methoden muss der Vogel jedoch zwingend gefangen 
werden. Dies bedeutet für das Individuum einerseits 
Stress während des Fangvorgangs, andererseits kann 
eine Flügelmarke oder ein Transponder das Verhalten 
in der freien Natur negativ beeinflussen, auch wenn 
dies nur schwer nachweisbar ist (Peniche 2011, Zube-
rogoitia et al. 2012).

Eine für den Vogel nichtinvasive Methode ist die DNA-
Analyse anhand von Mikrosatelliten, wodurch Indivi-
duen mit Hilfe von Mauserfedern eindeutig identifiziert 
werden können. Bei einigen Greifvogelarten werden 
Mauserfedern schon lange zur morphologischen Indi-
vidualerkennung in einem bestimmten Raum verwen-
det (z. B. Opdam & Müskens 1976, Looft & Busche 
1981, Kühnapfel & Brune 1995, Rust & Kechele 
1996, Struwe-Juhl & Schmidt 2002). Der endgültige 
Beweis anhand von molekulargenetischen Federunter-
suchungen stand aber lange Zeit aus und wurde zum Bei-
spiel beim Habicht Accipiter gentilis erst in neuerer Zeit 
erbracht (Bayard De Volo et al. 2008, Hoy et al. 2016). 
Bei Arten wie Schneeeule Bubo scandiacus (Kleven et al. 
2016), Kaiseradler Aquila heliaca (Rudnick et al. 2007) 
oder Harpyie Harpia harpyja (Banhos et al. 2008) wird 
Individualerkennung über Mauserfedern ebenfalls seit 
einigen Jahren erfolgreich angewandt.

Für den Rotmilan waren bisher keine molekularen 
Marker (primer) beschrieben, mit denen Individuen 
genetisch bestimmt werden können. In der vorliegen-
den Arbeit wurden Teile einer Mauserfedersammlung 
des Rotmilans aus Mittelwestfalen (Nordrhein-Westfa-
len) mittels genetischer Marker zur Individualerken-
nung auf ihre Wirksamkeit überprüft. 

Die folgenden Fragestellungen wurden untersucht:
• Funktioniert die genetische Individualerkennung 

(Genotypisierung) beim Rotmilan? Können auch 
Federn, die bereits 30 Jahren gelagert wurden, genutzt 
werden?

• Wenn ja, ist die Annahme, dass die Handschwin-
gen auch eine morphologische Individualerkennung 
ermöglichen, richtig?

• Können die Federn genetisch den Geschlechtern 
zugeordnet werden?

• Wie verhalten sich Revierbesetzungsdauer und Fluk-
tuation von Individuen innerhalb der Population?

• Zeigt sich eine räumliche genetische Struktur in der 
untersuchten Population?

Ziel dieser Untersuchung ist es zu zeigen, welche 
Ergebnisse durch das Sammeln von Mauserfedern 

beim Rotmilan mit einem verhältnismäßig geringem 
Untersuchungsaufwand auf großer Fläche erzielt wer-
den können und dass die notwendige Individualer-
kennung für Populationsstudien so auch durch ein 
nichtinvasives Vorgehen erreichbar ist.  

2. Material und Methoden
2.1 Federsammlung
Im Rahmen der Greifvogelerfassungen auf definierten Pro-
beflächen in Mittelwestfalen (Nordrhein-Westfalen) wurden 
während der Horstkontrollen Mauserfedern von Rotmilanen 
aufgesammelt. Die Federsammlung wurde 1984 begonnen 
und wird weiterhin praktiziert.

Alle Federn wurden während der Brutzeit gesammelt. 
Rotmilane in Westfalen mausern in der Regel ihre Hand-
schwingen spätestens ab Mitte Mai, aufsteigend von H1 bis 
H6 bis zum Ausfliegen der Jungen Ende Juni (Ortlieb 1989, 
Brune 2001). Diese Federn werden von beiden Geschlech-
tern meist in unmittelbarer Nähe (Umkreis 100–150 m) der 
Horste gemausert. Die Federn wurden mit Reviernamen 
und Fundjahr versehen, dazu wurde über Messung der 
Länge nach der Meßmethode von Busching (1984) eine 
Einschätzung vorgenommen, ob es sich um Federn eines 
Männchens oder Weibchens handelt. Grundsätzlich wurde 
diese Einschätzung über die Federlänge vorgenommen, da 
Weibchen in der Regel größer sind als Männchen (Ort-
lieb 1989, Kühnapfel 2002). Gelagert wurden die Federn 
sowohl in Schubladen als auch in Papier- und Plastiktüten bei 
Raumtemperatur unter Ausschluss von UV-Licht. Alle unter-
suchten Brutpaare/Reviere wurden bis 2003 auf Papierkarten 
und in Tagebüchern festgehalten, seit 2004 werden diese mit 
ArcView GIS 3.2a dokumentiert. Während bis einschließlich 
1996 nur eine kleine Untersuchungsfläche bearbeitet wurde 
(125 km2, Topografische Karte TK 25 4412 Unna), wurde 
das Gebiet seit dem Jahr 1997 um die Fläche TK 25 4413 
Werl (125 km2) und dem Jahr 2000 um die Flächen der TKs 
4414 Soest, 4415 Anröchte, 4416 Effeln, 4512 Menden, 4513 
Neheim (625 km2) und einige Reviere auf den Blättern 4411 
Kamen, 4511 Schwerte sowie 4315 Lippetal und 4316 Ben-
ninghausen erweitert. Die Reviere wurden nach Ausfliegen 
der Jungen noch ein bis drei Mal nach Mauserfedern abge-
sucht und die Mauserplätze ausfindig gemacht. Es wurde 
möglichst viel Federmaterial gesammelt, da so die Hand-
schwingen H2-H4 einfacher zugeordnet werden können, was 
auch die Zuordnung zu Männchen und Weibchen deutlich 
erleichtert. Für die genetischen Analysen wurden vorrangig 
Federn aus den Untersuchungsflächen TK 4412, TK 4413, TK 
4513 und TK 4512 bereitgestellt um möglichst Federserien 
aus mehreren Jahren auf wiederkehrende Individuen (Geno-
typen) überprüfen zu können. Bei der Interpretation der im 
Weiteren vorgestellten Ergebnisse ist zu berücksichtigen, dass 
durch den Stand der Genotypisierung noch kein gänzlich 
vollständiges Bild des verfügbaren Federmaterials dargestellt 
werden kann. Insbesondere Federn von Individuen, welche 
nur in einem Jahr ein Revier im Untersuchungsgebiet besetzt 
hatten, wurden nicht für die Auswertung berücksichtigt. In 
die Analyse wurden vorrangig die Handschwingen H1-H5, 
einmal die H6 und zweimal die Steuerfedern S6 und eine 
Armschwinge einbezogen. Da bei gemauserten Federn 
Wettereffekte wie Feuchtigkeit, Sonneneinstrahlung und 
Temperatur eine große Rolle für die DNA-Qualität spie-
len können (Johanson et al. 2012, Vili et al. 2013) wurde 
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testweise auch eine Handschwinge (H3), welche erst ein Jahr 
verspätet gefunden wurde, analysiert. Insgesamt wurden 255 
Mauserfedern aus 30 Revieren für genetische Auswertungen 
bereitgestellt (Abb. 1, Tab. 2), die über einen Zeitraum von 
32 Jahren gesammelt wurden.

2.2 Genetische Analysen  
Von den Federn wurde der Schaftansatz und/oder der Umbi-
licus entfernt und eine DNA-Extraktion mit Qiagen DNEasy® 
tissue Kits durchgeführt. Der Umbilicus wurde so entfernt, 
dass die Länge der Feder sowie die Innen- und Aussenfahne 
als strukturelles Erkennungsmerkmal erhalten blieben. Die 
Kontrolle einer erfolgreichen DNA-Extraktion wurde über 
eine standardisierte Gel-Elektrophorese und Einfärbung der 
DNA (Ethidiumbromid) visualisiert. Bei der Entwicklung der 
für die Genotypisierung notwendigen Mikrosatelliten wurde 
zunächst überprüft, ob etablierte Primer anderer Greifvo-
gelarten auch für den Rotmilan polymorphe Marker auf-
weisen. Insgesamt wurden 71 verschiedene Mikrosatelliten 
von Habicht, Wiesenweihe Circus pygargus, verschiedenen 
Falkenarten, Seeadler Haliaeetus albicilla und Mäusebussard 
Buteo buteo im M13-System mit einem 6FAM-gelabelten und 
einem HEX-gelabelten M13-Universalprimer geprüft. Die 
PCR-Bedingungen waren wie folgt: Type-It PCR-Kit; 28 
Zyklen. Aus diesen getesteten Mikrosatelliten wurden elf 
Mikrosatelliten ausgewählt und zwei Multiplex-Primer Mixe 
erstellt (Tab. 1). Als Kontrolle wurde eine 96er-Platte wie-
derholt sequenziert. Die genetische Geschlechtsbestimmung 
erfolgte mit alternativer PCR mit drei für die Geschlechts-
chromosomen W und Z spezifischen Primern P2/NP/MP 
(Ito et al. 2003). Als Polymerase wurde verwendet: KAPA2G 
Fast Ready Mix mit Dye (aT 52 °C, 37 Zyklen). Es wurden nur 
100 % Übereinstimmungen der Mikrosatellitensignaturen als 
Treffer (Übereinstimmung des Individuums) gewertet. 

2.3 Statistische Auswertung 
Um zu untersuchen, ob die nachgewiesenen Genotypen eine 
räumliche Struktur aufweisen, wurde der Verwandtschaftsko-
effizient r (Smouse et al. 2008) paarweise für alle Genotypen 
in räumlichen Distanzklassen getrennt nach Geschlechtern 
berechnet (999 Permutationen, 999 Bootstraps). Die räum-
lichen Distanzen wurden anhand der ETRS89 Koordinaten 
der Horststandorte/Reviermittelpunkte des Fundreviers 
in den vorgegebenen Distanzklassen bestimmt. Bei Nicht-
überlappung des 95 % Konfidenzintervalls (95 % CI) von r 
mit dem 95 % CI eines Nullmodells wurde eine signifikante 
Abweichung von der Annahme der zufälligen Vermischung 
der Genotypen angenommen. Die molekulare Varianz aller 
Genotypen wurde durch eine AMOVA mit Berücksichtigung 
der Fundreviere ausgewertet. Alle Auswertungen der gene-
tischen Struktur wurden mit der Software GenAlEx v. 6.5 
(Peakall & Smouse 2012) vorgenommen. 

Für die Berechnung von geschlechtsspezifischen Über-
lebensraten anhand der in den Revieren nachgewiesenen 
Individuen lassen sich Fang-Wiederfang Modelle für offene 
Populationen („Cormack-Jolly-Seber“ Modelle) nutzen 
(Lebreton et al. 1992, Kéry & Schaub 2012). Da allerdings 
eine Abwanderung von Individuen aus dem untersuchten 
Gebiet möglich ist (Lebreton et al. 1992) und das gesamte 
Federmaterial aus dem Untersuchungsgebiet bisher noch 
nicht vollständig genotypisiert werden konnte, werden 
diese im Weiteren als „scheinbare“ Überlebensraten (appa-
rent survival) bezeichnet. Zur Berechnung der scheinbaren 

Überlebenswahrscheinlichkeit und der Wiederfundwahr-
scheinlichkeit von männlichen und weiblichen Rotmilanen 
wurde ein Fang-Wiederfang Modell mit MCMC Sampling in 
Anlehnung an Kéry & Schaub (2012) verwendet. Ein nicht-
informativer Prior (uniform verteilt, Intervall 0-1) wurde 
für alle Parameter verwendet. Das Modell wurde in JAGS 
v. 4.2.0 (Plummer 2003) via R v. 3.5.2 (R Core Team 2019) 
berechnet. Die Konvergenz von drei Ketten wurde anhand 
von R-hat Werten <1.01 geprüft. Als Eingangsdaten für das 
Fang-Wiederfang Modell wurden nur Genotypen von Mau-
serfedern ab dem Jahr 2000 verwendet, da aus den Jahren 
zuvor nur wenige Individuen vorlagen.  

3. Ergebnisse
3.1 Genetische und morphologische 

Geschlechtsbestimmung

Die genetische Geschlechtsbestimmung der Federn 
lieferte mit den gängigen Primern nur sehr unzurei-
chende bis keine Ergebnisse. Mit der von Ito et al. (2003) 
beschriebenen Methode konnten von 215 der 255 Federn 
das Geschlecht bestimmt werden. Nur in zwei Fällen lie-
ferte die molekulare Geschlechtsbestimmung ein anderes 
Ergebnis als die morphologischen Federmerkmale. Der 
Größenunterschied der analysierten Handschwingen 
war der ausschlaggebende Grund, wonach die Federn 
morphologisch Männchen oder Weibchen zugeordnet 
wurden (reverser Sexualdimorphismus). Dies lieferte die 
oben beschriebene Trefferquote von über 99 %. Wich-
tig ist hierfür einzig die richtige Einordnung der Hand-
schwingen. Dies gelingt am einfachsten über möglichst 
viele gefundene gemauserte Handschwingen. Hilfreich 
ist aber auch eine Belegsammlung, wertvolle Hinweise 
bietet zum Beispiel auch die Internetseite featherbase 
(https://www.featherbase.info).

3.2 Genotypisierung
Von den 255 Federn konnten 199 vollständig in die 
Analyse einbezogen werden. Das heißt, es konnten 
mittels der oben beschriebenen Primerpaare alle elf 
Mikrosatelliten amplifiziert werden. Bei weiteren 22 
Federn fehlte lediglich ein Mikrosatellit, bei weiteren 

Mix 1 Mix 2
AG04_NED, AG12_NED, 
AG13_6FAM, Aquila- und 
Haliaeetus-Arten (Busch et al. 
2005).

MS Cpy05_HEX und 
MS Cpy06_6FAM, 
Wiesenweihe (Janow-
ski et al. 2014).

Age5_HEX, Habicht (Topinka 
& May 2004).

Age02_6FAM und 
Age06_HEX, Habicht 
(Topinka & May 
2004).

MS Cpy23_HEX, Wiesenweihe 
(Janowski et al. 2014).
Hal01_6FAM, Seeadler (Hailer 
et al. 2005).
b03_HEX, Mäusebussard, N. 
Chakarov, Lehrstuhl für Ver-
haltensforschung, Univ. Bielefeld

Tab. 1: Liste der zur Genotypisierung verwendeten Mikro-
satelliten. – Microsatellites used for genotyping.
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zwölf fehlten zwei Mikrosatelliten. Lediglich 22 von 
255 Federn (8,6 %) konnten nicht für genetische Analy-
sen herangezogen werden. Die Handschwinge aus dem 
Revier Höingen, die ein Jahr im Wald gelegen hatte, 
lieferte trotzdem ausreichend genetisches Material, 
um einem Individuum zugeordnet werden zu können. 
Somit können auch ältere Federn, die bereits einige Zeit 
der Witterung ausgesetzt waren, noch erfolgreich zur 
Individualerkennung genutzt werden. Die elf Mikro-
satelliten waren stark unterschiedlich polymorph (zwi-
schen drei und 24 Allelen), die Trennschärfe war sehr 
deutlich, so dass Individuen zweifelsfrei zugeordnet 
werden konnten (Probability of Identity PI, p < 0,0001). 
Insgesamt wurden mit der konservativsten Analyse 
(100 % Übereinstimmung der Mikrosatelliten) 216 
Identitätspaarungen gefunden. 

3.3 Morphologische Individualerkennung anhand 
von Mauserfedern

Im Gegensatz zum Mäusebussard, bei dem durch klinale 
Farbabstufungen sehr helle bis sehr dunkle Morphen 
vorkommen (Melde 1995), ist das Gefieder des Rotmi-
lans als eher einheitlich zu bezeichnen (z. B. Forsman 
1999). Große Variationen lassen sich im Deckgefie-
der der Rotmilane nicht erkennen. Ähnlich wie beim 
Habicht (Opdam & Müskens 1976) lassen aber auch 
beim Rotmilan die Handschwingen H1-H5 sowie die 
Steuerfeder S6 (Looft & Busche 1981) bei genauerer 
Betrachtung individuelle Variationen erkennen.

Vor allem die Handschwinge H1 zeigt, wie z. B. bei 
Habicht und Sperber Accipiter nisus (Opdam & Müs-
kens 1976, Kühnapfel 2002) eine größere Variabilität 
in Farbe, Bänderung und Form gegenüber den Hand-
schwingen H2-H4. Die Handschwingen H2-H4 sind 
dann, stellvertretend für das Individuum, sehr ähnlich. 
Hier ist es von Vorteil mindestens zwei Handschwin-
gen eines Individuums gefunden zu haben oder aber 
eine Belegsammlung zu besitzen. Bei Handschwinge H5 
kann bereits die charakteristische Farbe und Bänderung 
aufgehoben sein, wie es bei fast allen H6-H10 Hand-
schwingen der Fall ist. Zumindest in den Federserien, 
in denen Rotmilanindividuen über mehrere Jahre nach-
gewiesen wurden, konnten keine Veränderungen in der 
Ausbildung der Handschwingen festgestellt werden. Es 
kam nicht zu Änderungen in den Bindenabständen oder 
Veränderungen im Farbbild (z. B. Zu- oder Abnahme der 
Orangetöne, Verblassen der Brauntöne). Nur in einem 
Fall ergab die genetische Analyse keine Treffer, obwohl 
die Handschwingen eines Männchens aufgrund von 
Länge, Färbung und Bänderung deutlich für ein und 
dasselbe Individuum sprachen. 

3.4 Revierbesetzung von Individuen
Von 47 nachgewiesenen Individuen (Genotypen) hiel-
ten annähernd 50 % nur zwei bis drei Jahre ein Revier 
im Untersuchungsgebiet (Abb. 4). Da Individuen, die 
nur ein Jahr im Gebiet anwesend waren, aktuell nicht 
in der Auswertung enthalten sind, liegt der tatsächliche 

Abb. 1: Lage der Rotmilan-Reviere, aus denen Mauserfedern untersucht wurden. Die schwarze Linie zeigt den 
Verlauf der naturräumlichen Grenze durch das Untersuchungsgebiet. – Location of Red Kite territories where shed 
feathers were analysed (Quelle/source: OpenStreetMap).
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Prozentsatz von Vögeln, die nur kurzzeitig ein Revier 
im Gebiet besetzen, sicherlich noch höher. Vier Indi-
viduen konnten zehn Jahre oder länger im Untersu-
chungsgebiet nachgewiesen werden (Abb. 4). 

Die Anzahl der zum Ausfliegen gebrachten Jung-
vögel aller Brutversuche der 47 Individuen zeigte kei-
nen Zusammenhang mit der Anzahl von Jahren, die 
ein Brutvogel bereits vorher im Gebiet nachgewiesen 
wurde (Poisson GLM, Likelihood-Ratio-Test: p = 0,73). 
Der mittlere Bruterfolg aller Individuen varierte in 
Klassen von 0 Jahren bis ≥ 5 Jahren mit vorheriger Bru-
terfahrung zwischen 2,0 und 2,5 Jungvögel (Stichpro-
bengröße pro Klasse: Mittelwert = 19, Spanne = 10–28). 

In den beiden benachbarten Revieren BhRm und 
Schaf ausen (Abb. 1, Tab. 2), die für mehr als 20 Jahre 
untersucht wurden, können aktuell elf verschiedene 

Individuen belegt werden (Abb. 5). Im Revier BhRm 
zeigte sich eine höhere Fluktuation von Individuen im 
Vergleich mit Schafausen, in beiden Revieren wurde 
außerdem ein Partnerwechsel mit dem Verbleib des 
Männchens im Revier und dem Neueintritt eines 
Weibchens trotz einer im Vorjahr erfolgreichen Brut 
dokumentiert (Abb. 5). Ebenso ließen sich gemeinsame 
Horstwechsel von Brutpaaren, oder sogar der gemein-
same Wechsel des Brutwalds im gleichen Brutrevier 
nachweisen. 

Anhand der nachgewiesenen Individuen in den 
Brutrevieren ließen sich bisher sechs gesicherte 
Umsiedlungen von fünf brütenden Vögeln im 
Untersuchungsgebiet dokumentieren (Abb. 6). Diese 
Revierwechsel wurden für zwei Weibchen und drei 
Männchen nachgewiesen und beliefen sich auf eine 

Name des Revie-
res – name of 
territory

Jahre mit 
Federfunden 
– years with 

feather findings

von – 
from

bis – 
to

Unterbrechungen – 
interruptions

Untersuchungsjahre mit Federn 
von mind. 1 Individuum –  
study years with feathers of  

min. 1 individual
m w

Bacchum 2 2 2014 2015 2
Barge 6 6 2000 2014 2006-2013 7
BhRm 12 18 1986 2007 19
BhRm Sportplatz 1 2 2007 2009 2008 2
Brockbusch 1 2 2012 2015 4
Bürenbruch 2 3 2013 2015 3
Dahlhausen 1 2 2012 2015 2013 und 2014 2
Delecke 3 3 2010 2013 2012 3
Herringsen 2 3 2012 2014 3
Höingen 2 5 2010 2015 2011 5
Kelllinghausen 6 4 1997 2003 1999 6
Kirchlinde 1 2 2012 2013 2
nördl. Anröchte 7 9 2003 2012 2009 9
Nordwald 3 5 2010 2015 2011 4
Oesbern 4 5 2010 2015 2011 5
Ostbüren 0 2 2013 2015 2014 2
östl. Oelinghausen 2 2 2014 2015 2
Osttönner Linde 3 5 2010 2015 2011 5
Pentling 3 3 2010 2015 6
Pferdekämpe 7 12 2002 2015 2009 13
Ph 2 3 2012 2014 3
Robringhausen 1 3 2013 2015 3
Schafausen 12 11 1997 2015 19
SH 0 5 2011 2015 5
SH Nord 1 2 2007 1
SH Süd 2 1 2006 2007 2
Steiner Holz 6 8 1984 2011 1985, 1987, 1989, 1991, 1992, 

1994-96, 1998-2000, 2002-2006, 
2009, 2010

10

Theiningsen 3 4 2004 2008 5
Völlinghausen 2 2 2012 2013 2
Waldhausen 7 8 2007 2015 2010 8

Tab. 2: Übersicht Reviere und Bearbeitungszeiträume. – Overview of territories and study periods.
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mittlere Distanz von 3,6 km zwischen den Horsten. 
Einen Maximalwert lieferte ein weiblicher Genotyp: 
Hier lagen 6,3 km zwischen den beiden Horsten 
(Abb. 6). Alle abwandernden Individuen hatten im 
Jahr vor dem Revierwechsel noch Bruterfolg in ihrem 
vorherigen Revier. 

Die modellierte „scheinbare“ Überlebensrate (nur 
Wiederfunde ab dem Jahr 2000, Definition s . Metho-
denteil) von Jahr zu Jahr lag bei 88 % für Männchen, 
während die Weibchen eine um fünf Prozentpunkte 
geringere Überlebensrate von 83 % zeigten. Beide 
Geschlechter zeigten eine Standardabweichung von 
4 % (Tab. 3). Die Wiederfundrate lag für Weibchen bei 
98 % und für Männchen bei 95 %, wobei die bisher 
nicht vollständige Genotypisierung des Federmateri-
als aus dem Gebiet berücksichtigt werden muss. 

3.5 Genetische Populationsstruktur 
Die molekulare Varianz innerhalb der Gesamtheit der 
untersuchten Genotypen wurde zum allergrößten Teil 
(86 %) durch die Variabilität innerhalb der Individuen 

erklärt (Abb. 7), es zeigte sich also insgesamt kaum eine 
räumliche Strukturierung. Allerdings zeigte der Ver-
wandtschaftskoeffizient r, berechnet mit allen Genoty-
pen, für Distanzen >25 km einen signifikant geringeren 
Wert als bei zufälliger Durchmischung der Population 
zu erwarten wäre. Bei einer Berechnung von r, getrennt 
nach Geschlechtern, bestätigte sich diese Entfernung 
sowohl für Männchen als auch für Weibchen (Abb. 7). 
Weiterhin lag der Verwandtschaftskoeffizient r der 
Männchen in der Distanzklasse von 3–5 km signifikant 
höher als bei einer zufälligen Durchmischung erwartet 
und wies so auf eine nähere Verwandtschaftsbeziehung 
in diesen Entfernungen hin (Abb. 7).

4. Diskussion
Die vorliegende Arbeit zeigt deutlich, dass die mole-
kulargenetische Individualerkennung anhand von 
Mauserfedern eine geeignete Methode für detaillierte 
Populationsstudien beim Rotmilan darstellt. Anhand 
der vorgestellten Mikrosatelliten können Individuen 
mit großer Sicherheit erkannt und damit unterschie-
den werden. Der verhältnismäßig geringe Aufwand 
zum Sammeln der Federn ermöglicht es außerdem 
auf großer Fläche – und damit für größere Stichpro-
ben – zuverlässige Ergebnisse zu erzielen. Auch die 
für Populationsstudien essenzielle Geschlechtsbestim-
mung ließ sich erfolgreich durchführen und die Geno-
typisierung gelang sogar für Federn, die bereits bis zu 
30 Jahre gelagert wurden. Ein erheblicher Vorteil der 
Arbeit mit Mauserfedern ist, dass die Tiere dafür nicht 
gefangen und markiert werden müssen (Perrig et al. 
2019). So lassen sich Stress und potenzielle Gefähr-
dung, welche durch Fang und Handhabung der Vögel 
zumindest kurzfristig hervorgerufen werden können, 
gänzlich vermeiden. Außerdem besteht mit der ange-
wandten Methode auch kein Risiko, dass das Verhalten 
oder Überleben der untersuchten Individuen in der 
Natur durch die Untersuchung oder die Markierung 

Abb. 2: Handschwinge 
H3 eines Weibchens 
(links) und H4 eines 
Männchens (rechts) des 
Rotmilans. Längenskala 
in Zentimetern (cm). – 
Primaries H3 of a female 
and H4 of a male Red 
Kite. Scale shows cen-
timetres (cm). 

Abb. 3: Handschwingen (H2) eines über sechs Jahre in einem Revier brütenden Rotmilanweibchens. Längenskala in Zenti-
metern (cm). Die Zugehörigkeit der Federn zum selben Individuum konnte mittels der Genotypisierung bestätigt werden. 
– Primaries of a female Red Kite breeding for six years in the same territory. Scale shows centimetres (cm). Individual identity 
was confirmed by genotyping.
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Parameter Mittel – 
mean

Std. Abw. – 
std. dev.

scheinbare Überlebensrate w – 
apparent survival w

0,83 0,04

scheinbare Überlebensrate m – 
apparent survival m

0,88 0,04

Wiederfundrate w – recovery w 0,98 0,02
Wiederfundrate m – recovery m 0,95 0,03

Abb. 4: Histogramm der Anzahl von Jahren, die 47 Indi-
viduen/Genotypen im Untersuchungsgebiet nachgewiesen 
werden konnten. Genotypen, die nur ein Jahr im Gebiet auf-
traten, konnten bisher nicht berücksichtigt werden (s. Text). 
– Distribution of indivual Red Kite genotypes that were repea-
tedly recorded over years in the study area (n = 47). One year 
records are currently not included in the genotyped material. 
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Abb. 5: Untersuchte Revierhistorien der benachbarten 
Reviere BhRm (1986-2007) und Schafausen (1997-2015). 
Verschiedene Farben zeigen die elf als Brutvögel nachgewie-
senen Individuen, kF = keine Handschwinge für Genotypisie-
rung vorhanden. Weiße Zellen zeigen Jahre aus denen Federn 
untersucht wurden, für die aber bisher keine übereinstim-
menden Genotypen nachgewiesen werden konnten. – History 
of occupancy in neighboring territories BhRm and Schafhausen, 
studied from 1986-2007 and 1997-2015, respectively. Colours 
indicate different individuals (genotypes), kF = no primaries 
for genotyping available. White cells show years where feathers 
were analysed but the genotypes could not yet be confirmed. 
Breeding success and switching of eyries are indicated.

Tab. 3: Modellierte „scheinbare“ Überlebensraten und Wie-
derfundraten von männlichen und weiblichen Rotmilanen 
anhand des Fang-Wiederfang Modells („Cormack-Jolly-
Seber“ Modell). Zur Berechnung wurden Genotypen aus 
Mauserfedern ab dem Jahr 2000 berücksichtigt. Genotypen, 
die nur ein Jahr im Gebiet auftraten, konnten bisher nicht 
berücksichtigt werden (s. Text). – Apparent survival and 
recovery rate of male and female Red Kites in the study area 
modelled with a “Cormack-Jolly-Seber” mark-recapture model. 
Only feathers collected from year 2000 onwards were included 
for analysis and individuals which remained only one year 
in the study area are currently missing from the genotyped 
material. 
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individuell anzusprechen. Es gibt, zumin-
dest für die Rotmilane des Untersuchungsge-
biets, weitere Merkmale, anhand deren sich 
Männchen von Weibchen unterscheiden. 
Diese sind aber bisher nicht standardisiert, 
wie dies für den Seeadler bereits geschehen 
ist (Struwe-Juhl & Schmidt 2002). Weib-
chen besitzen mehr orangefarbene Töne in 
den Handschwingen H1-H5, während die 
Männchen eher dunkle Brauntöne zeigen 
(Ausnahme ist hier die H1). Weiterhin sind 
die Handschwingen der Männchen meist 
schmaler und oft an der Spitze spitz zulau-
fend. Allerdings sind diese Hinweise oft nur 
an frisch gemauserten Federn festzustellen. 
Länger in der Natur liegende Mauserfedern 
verändern sich vor allem in Farbe und Breite. 
Doch zeigen die Ergebnisse auch, dass diese 
Methode an ihre Grenzen stoßen kann. 
Während eine große Reviertreue für z. B. 
Mäusebussard oder Habicht angenommen 
wird (Fischer 1980, Melde 1995), konnten 
beim Rotmilan Horst- und Revierwechsel 
bis zu einer Distanz von sechs Kilometern 
festgestellt werden (Abb. 6). Zwischen die-
sen lagen oft weitere besetzte Reviere und 
häufig wechselte auch nur einer der betei-
ligten Brutpartner das Revier – während 
im ursprünglichen Revier weiter gebrütet 
wurde. Der reine Vergleich von Mauserfe-
dern innerhalb eines Revieres von Jahr zu 
Jahr sagt daher zwar etwas über den Zustand 
im Revier aus, aber er beschreibt nicht den 
Lebenslauf des Individuums.

Das Beispiel der zwei benachbarten 
Reviere BhRm und Schafausen (Abb. 5) 
zeigt deutlich, wie variabel einerseits die 
Brutpartner innerhalb eines Revieres sein 
können und andererseits, dass unterschied-

liche Reviere wiederum eine völlig verschiedene Dyna-
mik der Revierbesetzung zeigen können. Im Revier 
BhRm wechselten die Individuen, sowohl Männchen 
als auch Weibchen häufig, wobei der Begriff häufig 
relativ zu verstehen ist, da keine Vergleichsdaten aus 
anderen Studien beim Rotmilan vorliegen. Die Indi-
viduen im Revier Schafausen zeigen zumindest beim 
Männchen eine sehr hohe Konstanz mit drei Indivi-
duen in 19 Jahren. Unter der Prämisse, dass die meisten 
Rotmilane frühestens im dritten Kalenderjahr brüten 
(Aebischer 2009), ist ein Männchen also mindestens 
15 Jahre alt geworden. Da beide Reviere auch im glei-
chen Landschaftstyp liegen, ist ein direkter Zusammen-
hang zwischen Dynamik der Revierbesetzung und der 
Revierqualität hier zunächst nicht zu vermuten – dies 
müsste allerdings genauer und mit größerer Stichprobe 
bzw. mit Parametern zur Nahrungsverfügbarkeit unter-
sucht werden. 

Abb. 6: Dokumentierte Wechsel einzelner Individuen zwischen Revie-
ren im Untersuchungsgebiet. – Illustration of records where individuals 
(genotypes) changed their eyries between years. Distances in km are given 
and directions are indicated with arrows.
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beeinflusst wird. Zusätzlich zur Individualerkennung 
liefert die Methode auch Informationen über die Ver-
wandtschaftsstruktur in der Population, wodurch neue 
Erkenntnisse und Einblicke ermöglicht werden. Für die 
Umsetzung der notwendigen Laboruntersuchung und 
Analytik bei bestehenden Federsammlungen werden 
allerdings zusätzlich zur Freilandarbeit finanzielle Mit-
tel benötigt. Die finanziellen Kosten die für die mole-
kulargenetische Individualerkennung anfallen sind 
allerdings verhältnismäßig gering im Vergleich zum 
Aufwand der für den Fang und die Markierung von 
Individuen im Feld notwendig ist (Bayard De Volo 
et al. 2008, Perrig et al. 2019).

Das Anlegen einer Mauserfedersammlung kann nach 
den hier vorgelegten Ergebnissen für die morpholo-
gische Ansprache der Rotmilan-Individuen sehr hilf-
reich sein, da sich das Großgefieder über die Zeit nicht 
oder nur wenig ändert. Rotmilane sind also anhand 
der Handschwingen H1-H4 sowie der Steuerfeder S6 
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Die Zeitspanne, über die ein Revier vom selben 
Individuum besetzt wird, scheint beim Rotmilan ins-
gesamt eher von kurzer Dauer zu sein, obwohl seine 
Langlebigkeit in einzelnen Fällen durchaus nachge-
wiesen werden konnte (Ortlieb 1989, Katzenberger 
et al. 2019). Die „scheinbaren“ Überlebensraten, die 
sich anhand der hier vorgelegten Ergebnisse für die 
Vögel des Untersuchungsgebiets berechnen lassen, 
zeigen insgesamt etwas höhere Werte als andere Aus-
wertungen. So liegen die Überlebensraten von adulten 
Rotmilanen in Deutschland, die nach dem Jahr 2000 
ermittelt wurden, zwischen 76–80 % (Nachtigall 
2008, Katzenberger et al. 2019). Durch den aktuel-
len Stand der Genotypisierung, bei der einmalig im 
Gebiet aufgetretene Individuen noch nicht enthalten 
sind, ergeben sich im Mittel aber ohnehin etwas zu 
hohe Überlebensraten für die untersuchte Population 
– die präsentierten Werte sind daher als vorläufig zu 
betrachten. Dennoch illustriert die Auswertung das 
große Potenzial der hier vorgestellten Methode, da 
so auch auf regionaler Ebene Daten zur Überlebens-
wahrscheinlichkeit beim Rotmilan gesammelt werden 
können – welche ansonsten weitestgehend fehlen. Da 
das Überleben von Jahr zu Jahr einen wesentlichen 
Einfluss auf die Bestandsentwicklung der Rotmilan-
populationen hat, wären weitere Untersuchungen 
zu regionalen Überlebensraten dringend geboten, 

um Bestandsveränderungen innerhalb Deutsch-
lands besser zu verstehen. Interessanterweise zeigen 
die Weibchen anhand der vorliegenden Daten eine 
deutlich niedrigere Überlebenswahrscheinlichkeit 
als die Männchen (Tab. 3). Geschlechterspezifische 
Überlebensraten liegen bisher noch aus keiner Studie 
zum Rotmilan vor, daher lässt sich dies aktuell nicht 
mit anderen Ergebnissen vergleichen. Die geringeren 
Überlebensraten der Weibchen lassen sich durch ver-
schiedene mögliche Ursachen erklären, welche zum 
Beispiel mit der Überwinterung, dem Zuggeschehen, 
der Kondition und der Reproduktionsleistung zusam-
menhängen können. Vor dem Hintergrund der Situ-
ation im Untersuchungsgebiet (Brune & Hegemann 
2010), scheint jedoch auch ein möglicher Zusammen-
hang mit menschlicher Störung und Verfolgung im 
Horstbereich denkbar, da hauptsächlich die Weibchen 
während der Brutzeit dort anwesend sind – und daher 
vermutlich auch häufiger Opfer von Störung und ille-
galer Verfolgung werden können. 

In drei Fällen wurden Reviere untersucht, welche 
über mindestens zwei Jahrzehnte traditionell mit Rot-
milanen besetzt waren. Dies scheint im Nachgang nur 
möglich, wenn die Brutpaardichte im Untersuchungs-
gebiet nicht besonders hoch ist. Die Reviere lagen zum 
Besiedlungszeitpunkt am Rand des Rotmilan-Verbrei-
tungsgebietes in Nordrhein-Westfalen (Brune et al. 

Abb. 7: Räumliche Verwandtschaftsstruktur der untersuchten männlichen (n = 89) und weiblichen (n = 143) Rotmilan-
Genotypen. Die Y-Achse zeigt den Verwandtschaftskoeffizient r nach Smouse et al. (2008), berechnet paarweise in Distanz-
klassen. Positive Werte von r zeigen eine höhere genetische Ähnlichkeit, negative Werte eine geringere genetische Ähnlichkeit 
zwischen den verglichenen Genotypen. Die Fehlerbalken beschreiben das 95 % Konfidenzintervall (CI) für r innerhalb der 
Distanzklasse, gestrichelte Linien zeigen ein 95 % CI für ein Nullmodell unter der Annahme einer zufälligen Durchmischung 
(panmiktische Population). – Pairwise comparison of spatial and genetic distance in male (n = 89) and female (n = 143) Red 
Kite genotypes. Relatedness coefficient r calculated after Smouse et al. (2008). Error bars show a 95 % CI for r in the respective 
distance class, dashed lines show a 95 % CI for a null model assuming random mixture (panmixia) in the population. 
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2002). Die Besiedlung auf den Untersuchungsflächen 
TK 25 Unna (4412) und Werl (4413) begann Ende der 
1970er/Anfang der 1980er Jahre. Die Brutpaardichte 
lag im Durchschnitt bis 1990 auf beiden TK25 bei 
jeweils drei Brutpaaren. Erst Mitte der 1990er Jahre 
fand eine Erhöhung auf insgesamt zehn Brutpaare 
statt, was aber immer noch einer relativ geringen Sied-
lungsdichte von vier Brutpaaren/100 km2 entspricht. 
Bei Siedlungsdichten von 3–4 Brutpaaren auf einem 
TK25-Quadranten, wie es in den letzten zehn Jahren 
an einigen Stellen der Fall ist, gestaltet es sich allerdings 
schwer, von einem Revier mit klaren Abgrenzungen zu 
sprechen. Die Dauer der Revierbesetzung beim Rotmi-
lan sollte daher vermutlich auch in Abhängigkeit von 
der Bestandsdichte weiter untersucht werden.   

 Die vergleichende Auswertung von räumlicher und 
genetischer Distanz zeigte für männliche und weibli-
che Rotmilan-Genotypen ab Entfernungen von >25 km 
signifikant geringere Verwandtschaftsbeziehungen 
(Abb. 7). Durch die Lage der untersuchten Flächen, 
sind solch höhere Distanzen im paarweisen Vergleich 
der Reviere im Untersuchungsgebiet vor allem auf der 
Ost-West-Achse möglich (Abb. 1). Die naturräumli-
che Grenze, die durch das Untersuchungsgebiet ver-
läuft, mit der Unterteilung in die nördlich gelegene 
Westfälische Tieflandsbucht und das südlich gelegene 
Sauerland (Abb. 1), scheint daher anhand der vorlie-
genden Ergebnisse für die Durchmischung der loka-
len Rotmilanbestände kein wesentliches Hindernis zu 
sein. Die Distanz von >25 km liegt in einer ähnlichen 
Größenordnung wie die wenigen bisher bekannten 
Daten zur späteren Ansiedlung von individuell mar-
kierten Rotmilan-Nestlingen (Newton et al. 1989, 
Nachtigall 2008, Pfeiffer 2009). Insbesondere die 
von Nachtigall (2008) berechnete mittlere Ansie-
delungsdistanz von 22 km deutet darauf hin, dass die 
Geburtsortstreue der Rotmilane und ihre regelmäßige 
Streuung das nachgewiesene Muster erklären könnte.  

Die signifikant höhere Verwandtschaftsbeziehung 
der Männchen auf sehr kurze Distanzen von 3–5 km 
(Abb. 7) ließe sich hingegen auch durch kleinräumige 
Umzüge der Männchen in benachbarte Reviere zwi-
schen den Jahren erklären. Durch wiederholte Feder-
funde einzelner Individuen auf relativ kleinem Raum 
konzentrieren sich so die genetischen Ausprägungen 
(Wiederfunde der Allelausprägungen) und zeigen 
ebenfalls eine hohe „Verwandtschaft“ an. Bei theore-
tisch angenommenen Reviergrößen von wenigen Qua-
dratkilometern (Radius von ca. 1,5 km bis 3,0 km) weist 
die Distanzklasse 3–5 km mit erhöhten Verwandt-
schaftsstrukturen bereits auf das direkt benachbarte 
Revier hin. Eine andere Erklärungsmöglichkeit für 
dieses Muster wäre, dass insbesondere die männlichen 
Nachkommen der brütenden Vögel sich bevorzugt in 
Nachbarrevieren ansiedeln. Auch die Daten von Pfeif-
fer (2009) zeigen, dass sich männliche Rotmilane meist 
in deutlich geringeren Distanzen zum Geburtsort 

ansiedeln als weibliche Vögel. Jedoch wäre auch ein 
„Seitensprung“ (extra-pair copulations) des Männ-
chens im Nachbarrevier denkbar. Allerdings wird bis 
dato bei „monogamen Vogelarten“ im Mittel für elf 
Prozent (Griffith et al. 2002), bei Greifvögeln ledig-
lich bei ca. 0–11 % von erfolgreichen Befruchtungen 
außerhalb des Brutpaares berichtet (Rosenfield et al. 
2015). Ausnahme stellt zumindest in urbanen Gebie-
ten Nordamerikas der Rundschwanzsperber Accipiter 
cooperii dar (Rosenfield et al. 2015). Hier wurden bei 
19–30 % der Jungvögel genetische Merkmale die nicht 
den Elterntieren zuzuordnen waren nachgewiesen. 
Letzteres könnte bei einer erhöhten Geburtsortstreue 
der männlichen Rotmilane daher ebenfalls das nach-
gewiesene genetische Muster erklären. 

Da bisher keine Vergleichsstudien zur lokalen gene-
tischen Struktur von Rotmilanpopulationen vorliegen, 
wären weitere detaillierte genetische Untersuchungen 
in anderen Teilen des Verbreitungsgebiets eine gute 
Möglichkeit, um mehr über das Ausbreitungsvermö-
gen und die geschlechterspezifischen Verhaltensmuster 
der Art zu erfahren. Da in der vorliegenden Untersu-
chung außerdem ausschließlich Mauserfedern adulter 
Tiere berücksichtigt wurden, wäre eine populationsge-
netische Studie zur Verwandtschaft von Nestgeschwis-
tern in Relation zu den Altvögeln ebenfalls wichtig. Der 
von uns beschriebene Ansatz, langjährige Federsamm-
lungen und aktuelle molekulargenetische Verfahren zu 
kombinieren, hat daher eindeutig großes Potenzial für 
weitere Auswertungen. Insbesondere aus bereits exis-
tierenden Sammlungen können so beispielsweise für 
Populationsmodelle wertvolle Daten über die Lebens-
erwartung, die Lebensreproduktionsleistung sowie zu 
Ausbreitungspotential und Standortreue erarbeitet 
werden.
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5. Zusammenfassung
Brune, J., O. Krüger, E. Hippauf, S. Rösner & J. Katzenberger 2019: Eine nichtinvasive Methode für Populationsstudien beim 
Rotmilan Milvus milvus: Molekulargenetische Individualerkennung anhand von Mauserfedern. Vogelwelt 139: 129 – 140.

Obwohl der Rotmilan bereits seit einigen Jahrzenten im Fokus 
von Untersuchungen in Deutschland und Europa steht, gibt 
es bisher kaum Veröffentlichungen von individuenbasierten 
Populationsstudien über die Art. Eine langjährige Mauserfe-
dersammlung, die über mehr als 30 Jahre in Mittelwestfalen 
(Nordrhein-Westfalen) durchgeführt wurde, bot daher die 
Möglichkeit einen molekulargenetischen Ansatz zur Indivi-
dualerkennung beim Rotmilan zu entwickeln. Mit der vor-
liegenden Studie haben wir einen populationsgenetischen 
Ansatz zur individuellen Identifizierung von Rotmilanen 
durch Mikrosatelliten und Genotypisierung erprobt und 
erfolgreich durchgeführt. Wir fanden elf Primer um einzelne 
Individuen in einem Datensatz von 255 Federn zu identifi-
zieren und wiederzuerkennen. Das Ergebnis der molekularen 
Geschlechtsbestimmung durch chromosomspezifische Mar-
ker stimmte in > 99 % der Fälle mit der vorherigen morpho-
logischen Geschlechtsbestimmung anhand der gemauserten 
Handschwingen überein. Fast 50 % der 47 genotypisierten 
Individuen wurden nur für zwei oder drei Jahre im Untersu-
chungsgebiet nachgewiesen, während vier Individuen für zehn 
Jahre oder länger gefunden wurden. In sechs dokumentierten 
Fällen wechselten brütende Rotmilane in aufeinanderfolgen-
den Jahren ihr Brutrevier – mit einer durchschnittlichen Ent-
fernung von 3,6 km zum vorherigen Revier (max. 6,3 km). Mit 
einem Fang-Wiederfang Modell für offene Population haben 
wir aus dem genotypisierten Material geschlechtsspezifische, 
jährliche „scheinbare“ Überlebensraten berechnet. Die Über-
lebensrate der Männchen betrug 88 %, während die Weibchen 

eine geringere Überlebensrate von 83 % aufwiesen. Da das 
genotypisierte Material allerdings derzeit keine Individuen 
die nur für ein Jahr im Untersuchungsgebiet auftraten bein-
haltet, sind die berechneten Überlebensraten aktuell als ein 
vorläufiges Ergebnis zu betrachten. Durch einen paarweisen 
Vergleich der räumlichen und genetischen Distanz zwischen 
den Genotypen konnten wir zeigen, dass ab Entfernungen 
> 25 km sowohl männliche als auch weibliche Rotmilane sig-
nifikant geringer miteinander verwandt waren als bei einer 
zufälligen Durchmischung zu erwarten wäre. Außerdem 
zeigten männliche Rotmilane einen signifikant höheren Ver-
wandtschaftskoeffizienten in der Distanzklasse 3–5 km. Eine 
mögliche Ursache für die genetische Struktur in der Popu-
lation könnte die Geburtsortstreue der Rotmilane sein, aber 
auch Umsiedlungen von Brutvögeln in benachbarte Reviere 
könnten dazu beitragen. Ein großer Vorteil der Verwendung 
von Mauserfedern und von Genotypisierung besteht darin, 
dass die untersuchten Individuen nicht gefangen und mar-
kiert werden müssen – was Stress und potenzielle Gefährdung 
durch Handhabung und Fang ausschließt. Darüber hinaus 
besteht mit dieser nichtinvasiven Methode kein Risiko, dass 
mögliche negative Auswirkungen des Fangs oder der Mar-
kierung auf die untersuchten Individuen die resultierenden 
Daten zum Verhalten und Überleben in der Natur beein-
flussen. Insgesamt zeigt der vorgestellte Ansatz ein großes 
Potenzial um langjährige Federsammlungen, Felderfassungen 
und moderne populationsgenetische Ansätze zur Erforschung 
und zum Schutz von Greifvögeln zu kombinieren. 
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