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Black Grouse Tetrao tetrix and Capercaillie T. urogallus are considered to be 
model species for the conservation of moorland and old growth forest. Within 
the last decades research in grouse has largely benefitted from methodological 
advances and the research is now more often focused on applied conservation 
questions. Genetic methods have led to a new research field (Conservation ge-
netics) where grouse have been intensively studied. Stable isotope and hormone 
analysis both also contribute to a better understanding of dispersal, food choice 
and the impact of human activities. Modelling approaches help us to identify 
priority areas for conservation on a landscape scale and enable us to estimate 
how environmental changes will impact grouse populations in the future. 

Gernot Segelbacher, Wildtierökologie und Wildtiermanagement, Universität Freiburg, 
Tennenbacher Straße 4, D–79106 Freiburg, E-Mail gernot.segelbacher@wildlife.uni-
freiburg.de

In den letzten Dekaden hat die Anzahl der pu-
blizierten Artikel zur Ökologie der Raufuss-
hühner kontinuierlich zugenommen. Seit der 
umfassenden Übersicht von Urs Glutz von 
Blotzheim 1973 in Band 5 des «Handbuchs der 
Vögel Mitteleuropas» (Glutz von Blotzheim et 
al. 1973), dessen Inhalte in vielen Bereichen 
noch immer ihre Gültigkeit besitzen, sind allein 
mehrere hundert Publikationen zu Auerhuhn 
Tetrao urogallus (n = 330) und Birkhuhn T. te-
trix (n = 222) in Fachzeitschriften erschienen 
(Web of Science, Februar 2013, Suchbegriffe 
«Tetrao urogallus», «Tetrao tetrix»). Die gros-
se Anzahl an Veröffentlichungen spiegelt auch 
die Vielfalt an methodischen Ansätzen wider, 
die in den letzten Jahren in der Forschung an 
Bedeutung gewonnen haben. Einige wesentli-
che Methoden sollen im Weiteren am Beispiel 
der Raufusshühner vorgestellt werden.

Während früher häufig die Biologie oder Po-
pulationsdynamik der Arten im Vordergrund 
standen, sind heute naturschutzrelevante Fra-
gestellungen dominierend (s. auch Moss et al. 

2010). Beide Arten, Auerhuhn wie Birkhuhn, 
werden als wichtige Zielarten für den Natur-
schutz betrachtet und spielen bei der Planung 
sowie Entwicklung von Schutzgebieten eine 
Schlüsselrolle. So werden bei der Einrichtung 
von Wildschutzgebieten wie auch bei der Pla-
nung von neuen Infrastrukturen wie z.B. Wind-
parks in den Alpen oder Mittelgebirgen Rau-
fusshühner häufig als wichtige Arten für die 
Beurteilung herangezogen. 

Auerhühner werden in Mitteleuropa als 
Schirmarten für alte montane Wälder betrach-
tet (Suter et al. 2002, Bollmann et al. 2004). 
Sowohl Auerhühner als auch Birkhühner gel-
ten in Mitteleuropa als gefährdete Arten, deren 
Bestände in den letzten Jahrzehnten stark zu-
rückgegangen sind (Glutz von Blotzheim et al. 
1973, Klaus et al. 1989, 1990). Sie werden in 
vielen Ländern auf der Roten Liste gefährdeter 
Arten aufgeführt (Storch 2007).

Als wesentliche Ursachen für den Rückgang 
der Bestände sind vor allem der fortschreitende 
Verlust und die Fragmentierung des Lebensrau-
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mes zu nennen. Zunehmend wirken sich in den 
letzten Jahren auch stark ansteigende intensive 
menschliche Freizeitaktivitäten (wie z.B. Win-
tersportaktivitäten) als massive Störungen auf 
die Raufusshühner aus. So leben Auerhühner 
heute in Mitteleuropa ausserhalb der Alpen 
und des Juras nur noch im Schwarzwald (etwa 

500 Individuen), in den Vogesen (etwa 200 In-
dividuen), im Bayerischen Wald (etwa 500 In-
dividuen) und einige wenige Tiere im Fichtel-
gebirge im Nordosten Bayerns. Vom Birkhuhn 
finden sich neben den Vorkommen in der Lüne-
burger Heide (etwa 200 Tiere) nur noch einzel-
ne Tiere in der Rhön, in den Niederlanden und 
in Belgien. 

1. Genetik 

Genetische Methoden spielen seit den Achtzi-
gerjahren in der ornithologischen Forschung 
eine zunehmend wichtige Rolle. Während zu-
nächst taxonomische Fragestellungen im Vor-
dergrund standen (Sibley et al. 1988), wurden 
dann genetische Ansätze zur Identifizierung 
von Fremdvaterschaften (Birkhead & Biggins 
1987, Westneat 1987) und zur Geschlechtsbe-
stimmung (Griffiths et al. 1998) entwickelt, die 
heute in verhaltensökologischen Untersuchun-
gen zum Standard gehören. Die sich schnell 
entwickelnden genetischen Techniken machten 
es bald möglich, aus nur winzigen Spuren Erb-
gut zu extrahieren und genetische Informatio-
nen aus Federn, Eischalen, Kotproben und Mu-
seumsbälgen zu gewinnen (für eine Übersicht 
s. Segelbacher 2012). Heute können innerhalb 
kürzester Zeit ganze Genome sequenziert 
werden, und die Analyse dieser enormen Da-
tenmengen eröffnet vielfältige Möglichkeiten 
auch für zukünftige Forschungsprojekte. 

Nachdem im Jahr 2000 erste geeignete gene-
tische Mikrosatellitenmarker für Raufusshüh-
ner etabliert worden waren (Segelbacher et al. 
2000), konnten diese erfolgreich in zahlreichen 
Feldstudien angewendet werden. Heute werden 
genetische Methoden routinemässig in vielen 
Projekten eingesetzt, beispielsweise beim Mo-
nitoring von Populationen (z.B. Auerhuhnmo-
nitoring Schweiz). Insgesamt sind mittlerweile 
über 30 Studien veröffentlicht worden (n = 34, 
Web of Science, Februar 2013), die diese gene-
tischen Marker benutzen. 

1.1. Schutz von Populationen 
Eines der wichtigen Themen im Naturschutz ist 
häufig die Frage, welche Vorkommen gezielter 
Schutzmassnahmen bedürfen. Die Einführung 

Abb. 1. Küken von Birkhuhn Tetrao tetrix (oben) 
und Auerhuhn T. urogallus (unten). Aus Farbtafel 1 
von Band 5 des Handbuchs der Vögel Mitteleuropas 
(Glutz von Blotzheim et al. 1973). – Chicks of Black 
Grouse (top) and Capercaillie (bottom), from plate 1 
of volume 5 of the «Handbuch der Vögel Mitteleuro-
pas».
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des Konzepts der Naturschutzeinheiten (Con-
servation units) trägt diesem Umstand Rech-
nung. Es werden einzelne Vorkommen identifi-
ziert, die sich von den anderen Vorkommen im 
Verbreitungsgebiet aufgrund ihrer evolutionä-
ren Geschichte klar unterscheiden, so dass sich 
deutliche genetische Unterschiede nachweisen 
lassen. Solche Besonderheiten sollten dann zu 
einem speziellen Schutzstatus dieser Populatio-
nen führen. 

Am Beispiel des Auerhuhns in Europa lässt 
sich dies auf anschauliche Weise verdeutlichen. 
Das Auerhuhn wurde innerhalb Europas bisher 
in über 10 verschiedene Unterarten aufgespal-
ten (s. z.B. Segelbacher & Piertney 2007). Al-
lerdings stimmen die Ergebnisse aus mehreren 
genetischen Untersuchungen nicht unbedingt 
mit dieser Einteilung überein. Phylogeographi-
sche Studien zeigen, dass in Europa zur Zeit 
der letzten grossen Vergletscherung mindestens 
zwei eiszeitliche Refugien bestanden haben 
müssen. Von dort aus erfolgte dann eine Aus-
breitung in die eisfrei werdenden Gebiete. Heu-
te kann man zwei genetische Linien in Europa 
unterscheiden, eine südliche mit Vorkommen 
auf der Iberischen Halbinsel und dem Balkan 
und eine vorherrschende boreale Linie im üb-
rigen Europa (Duriez et al. 2007, Rodríguez-
Muñoz et al. 2007, Segelbacher & Piertney 
2007, Bajc et al. 2011). Die Vorkommen in den 
Rhodopen und im kantabrischen Gebirge benö-
tigen daher einen besonderen Schutz, da sie nur 
aus Individuen der südlichen Linie bestehen 
und gleichzeitig nur noch wenige Individuen 
umfassen. Die kantabrische Unterart des Auer-
huhns wurde daher vor einigen Jahren auf der 
Roten Liste der IUCN (International Union for 
Conservation of Nature) als bedroht eingestuft 
(Storch et al. 2006). 

1.2. Austausch oder Isolation?
Ob Populationen miteinander im Austausch 
stehen oder voneinander isoliert sind, ist eine 
weitere wichtige Frage, die sich im Naturschutz 
häufig stellt. Mit genetischen Methoden lässt 
sich heute zuverlässig feststellen, ob sich In-
dividuen zwischen verschiedenen Vorkommen 
austauschen, indem der Genfluss zwischen die-
sen Beständen berechnet wird. Es ist also nicht 

mehr notwendig, durch direkte Beobachtung 
Wanderbewegungen nachzuweisen, sondern 
es kann durch indirekte molekulare Methoden 
ermittelt werden, ob und in welche Richtung 
solche Migrationen stattfinden. Es hat sich ein 
eigenes Forschungsfeld «Molecular road eco-
logy» etabliert (Balkenhol & Waits 2009), das 
sich mit der Barrierewirkung beispielsweise 
von Strassen auf den Austausch zwischen Po-
pulationen beschäftigt. Genetische Informatio-
nen werden dazu mit geografischen Daten ver-
knüpft. Die Kombination räumlicher Faktoren, 
eine Auswahl verschiedener Umweltvariablen 
und genetische Informationen ermöglichen es 
dann, die Effekte verschiedener Landschaftsva-
riablen auf die genetische Struktur von Popu-
lationen zu berechnen. Dieses Forschungsfeld 
wird auch als Landschaftsgenetik bezeichnet 
(Manel et al. 2003) und ermöglicht es, konkre-
te Managementempfehlungen für Tierarten zu 
entwickeln (Segelbacher et al. 2010). Insbeson-
dere im Zuge sich schnell ändernder Umwelt-
bedingungen, wie sie z.B. durch klimatische 
Veränderungen in den Alpen auftreten können, 
ist es wichtig zu wissen, welche Faktoren den 
Austausch zwischen Populationen bestimmen. 

Für das Auerhuhn konnte in mehreren Stu-
dien festgestellt werden, dass sich räumlich 
isolierte Vorkommen wie im Schwarzwald 
genetisch bereits deutlich von den benachbar-
ten Vorkommen in den Alpen unterscheiden 
(Segelbacher et al. 2003). Innerhalb der Alpen 
sind viele Populationen noch miteinander ver-
netzt (Segelbacher & Storch 2002), allerdings 
lassen sich auch hier kleine isolierte Vorkom-
men feststellen. Für ihre Erhaltung ist es daher 
wesentlich, dass sie mit anderen Vorkommen 
im Kontakt stehen, da sie für sich alleine nicht 
überlebensfähig sein dürften. 

Mit genetischen Methoden können nun der 
Austausch zwischen den einzelnen Lebens-
räumen quantifiziert und mögliche Barrieren 
identifiziert werden (Segelbacher et al. 2008). 
Eine Kombination genetischer Daten mit 
Landschaftsparametern (wie z.B. Waldstruktur, 
Höhe, Siedlungen, Strassen) ermöglicht eine 
genaue Vorhersage, wo Wanderungen zwischen 
den einzelnen Vorkommen stattfinden können. 
Damit lassen sich planerisch Korridore festle-
gen, die dann in einem konkreten Aktionsplan 
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für die Art Niederschlag finden (z.B. Braunisch 
et al. 2010). Beispiele aus dem Toggenburg 
(Kanton St. Gallen, Kormann et al. 2012) zei-
gen, dass kleinräumig verteilte Vorkommen 
auch über Täler hinweg noch in Kontakt stehen 
können. Die Erhaltung eines solchen Popula-
tionsverbundes ist für das Überleben von Arten
unabdingbar. 

Für eine möglichst effektive Naturschutzpla-
nung ist es auch wichtig zu wissen, wie viele 
Tiere in einzelnen Gebieten vorkommen. Auch 
dazu kann der genetische Fingerabdruck he-
rangezogen werden. Jedes Individuum lässt 
sich eindeutig genetisch charakterisieren. Da-
mit lassen sich Bestandsgrössen mit grosser 
Genauigkeit ermitteln. Genetische Methoden 
sind also den traditionellen Balzplatzzählungen 
häufig überlegen (s. z.B. Jacob et al. 2010). 
Mit relativ geringem Aufwand lassen sich da-
mit nicht nur die Anzahl der Tiere, sondern 
auch deren verwandtschaftlichen Beziehun-
gen beschreiben (Kormann et al. 2012). Heute 

werden genetische Methoden als ein routine-
mässiges Instrument im langfristigen Monito-
ring von vielen Tierarten angewandt – auch bei 
Raufusshühnern ist eine Bestandsabschätzung 
durch den genetischen Fingerabdruck eine häu-
fig eingesetzte Methode (z.B. beim Auerhuhn 
in den Schweizer Alpen und bei Populationen 
in Österreich, im Bayerischen Wald oder im 
Schwarzwald).

1.3. Verhalten
Die Kenntnis der Verwandtschaftsverhältnisse 
zwischen einzelnen Individuen lässt sich auch 
für verhaltensökologische Fragestellungen nut-
zen. Auerhuhn wie Birkhuhn zeigen beide ein 
ausgeprägtes Balzplatzsystem, bei dem sich die 
Hähne an den Balzplätzen versammeln. Geneti-
sche Methoden zeigten, dass sich Auerhähne an 
grossen Balzplätzen in Verwandtschaftsgrup-
pen einteilen lassen (Segelbacher et al. 2007) 
und grosse Gelege bei Auerhennen durch das 

Abb. 2. Flatterflug des balzenden Birkhahns Tetrao tetrix. Nach Zeichnungen von Ingemar Hjorth (Hjorth 
1970) und Fotos von Jürg Zettel, aus Band 5 des Handbuchs (Glutz von Blotzheim et al. 1973). – Flutter jump 
of a displaying Black Grouse cock.
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Zusammenlegen von Eiern mehrerer Hennen 
entstehen (Storch & Segelbacher 2005). Bei 
Birkhähnen an finnischen Balzplätzen dagegen 
liessen sich nur geringe Verwandtschaftsgrade 
feststellen (Lebigre et al. 2008). Neuere Stu-
dien am Beifusshuhn Centrocercus urophasia-
nus zeigen, dass die Verwandtschaftsverhältnis-
se oft nicht so eindeutig sind und dass auch bei 
Arten mit einem ausgeprägten Balzplatzsystem 
die Eier in einem Gelege von mehreren Vätern 
stammen können (Bird et al. 2013). 

1.4. Nahrungsanalysen
Die rasante Entwicklung in der Sequenzier-
technologie ermöglicht es heute, viele bisher 
unbekannte Organismen z.B. im Boden oder im 
Wasser genetisch zu bestimmen. Diese Tech-
niken bieten die Möglichkeit, eine detaillierte 
qualitative und quantitative Bestimmung der 
Nahrungsbestandteile in Kotproben vorzuneh-
men (Pompanon et al. 2012). Auch wenn diese 
Methoden bisher hauptsächlich bei Säugetie-
ren (z.B. beim Wisent oder bei Gämsen) ange-
wandt wurden, sind erste Versuche bei Vögeln 
(u.a. beim Auerhuhn) sehr erfolgversprechend. 

Ein spannendes Beispiel für die praktische 
Relevanz solcher Studien stellen die Untersu-
chungen zur Bakterienzusammensetzung im 
Blinddarm von Auerhühnern dar (Wienemann 
et al. 2011). Der Blinddarm ist bei Raufusshüh-
nern stark entwickelt und kann z.B. beim Auer-
huhn über einen Meter Länge aufweisen. Der 
paarig angelegte Blinddarm dient dem Auf-
schluss der Zellulose mit Hilfe von Bakterien 
und ist damit für die Energiebilanz der Vögel 
von essentieller Bedeutung (Vispo & Karasov 
1997). Während der Wintermonate ernähren 
sich Auerhühner für lange Zeit ausschliesslich 
von Koniferennadeln. Diese enthalten häufig 
Resine oder Phenole, die im Blinddarm entgif-
tet werden (Vispo & Karasov 1997). Frühere 
Studien zeigten, dass Raufusshühner Nadeln 
mit hohem Energiegehalt und geringem Anteil 
von Resinen bevorzugen (Lindén 1984). Der 
Wechsel zwischen der vielfältigen Sommer-
nahrung auf eine ausschliessliche Nadeldiät im
Winter erfordert von den Tieren eine graduelle 
Anpassung während der Herbstmonate. In die-
ser Zeit verlängert sich der Blinddarm, um die 

Nahrungsbestandteile noch besser aufschlies-
sen zu können (Gremmels 1986, Moss 1989). 
Raufusshühner als Spezialisten kalter Lebens-
räume weisen also eine hochspezialisierte An-
passung an die Energiegewinnung aus der Nah-
rung auf. Hierbei spielen die Blinddärme und 
die darin enthaltenen Bakterien eine tragende 
Rolle. Interessanterweise zeigen Auerhühner, 
die in Gefangenschaft aufgezogen wurden, 
eine signifikant andere Bakterienzusammen-
setzung in ihren Blinddärmen als Wildvögel 
(Wienemann et al. 2011). Auch sind die Blind-
därme bei Wildvögeln länger als bei Vögeln in 
Käfighaltung (Moss 1972, Lieser et al. 2005). 
Die unterschiedliche Bakterienzusammenset-
zung im Blinddarm von Zuchttieren gegenüber 
Wildvögeln ist möglicherweise eine der Ursa-
chen dafür, dass bisher alle Aussetzungsversu-
che mit Käfigvögeln erfolglos geblieben sind 
(s. schon Zbinden 1980). 

Abb. 3. Landephase des Balzflugs eines Schnee-
hahns Lagopus muta. Nach Zeichnungen von Mac-
Donald (1970) aus Band 5 des Handbuchs (Glutz 
von Blotzheim et al. 1973). – Flutter jump of a dis-
playing Rock Ptarmigan cock.
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2. Habitatmodelle

Waren frühere Arbeiten häufig auf Balzplätze 
oder kleinräumige Habitatstrukturen ausge-
richtet, spielen heute landschaftsökologische 
Ansätze eine zunehmend wichtige Rolle. Die 
Entwicklung von Habitatmodellen, die die 
Ansprüche der Tiere auf verschiedenen räum-
lichen Ebenen untersuchen, ermöglicht auf 
Landschaftsebene eine Identifizierung geeig-
neter Lebensräume. Hierzu werden z.B. Da-
ten aus Satellitenbildern herangezogen und in 
geografischen Informationssystemen (GIS) 
aufbereitet. Für die Planung von Korridoren 
oder Ausweisung von Schutzgebieten sind 
solche Daten heute ein wichtiges Instrument, 
da die exakte Ermittlung direkter Nachweise 
für viele Arten grossflächig oft nicht möglich 
ist. Solche räumlichen Planungsinstrumente 
spielen in vielen Ländern eine wichtige Rolle, 
z.B. für das Auerhuhn in Finnland (Sirkia et al. 
2012), die Habitatgestaltung für Birkhühner in 
den Alpen (Patthey et al. 2012), die Erhaltung 
eines Populationsnetzwerks für das Auerhuhn 
in den Alpen (Bollmann et al. 2011), die Iden-
tifizierung geeigneter Auerhuhnlebensräume in 
den Schweizer Alpen (Graf et al. 2009) und im 
Schwarzwald (Braunisch et al. 2008, Braunisch 
& Suchant 2008) oder für das Birkhuhn und 
das Alpenschneehuhn Lagopus muta in den Al-
pen (Schweiger et al. 2012).

Mit diesen Modellen lassen sich detaillierte 
Karten erstellen, die potenzielle Aufenthalts-

orte der Arten beschreiben und damit für die 
Naturschutzplanung wichtig sind. Insbeson-
dere bei der Ausweisung von Schutzzonen 
im Zusammenhang mit Neuerschliessungen 
(wie z.B. Wegebau, Windkraftanlagen) oder 
für Lenkungskonzepte im Zusammenhang mit 
Wintertourismus sind solche Ansätze wichtig 
(Braunisch & Suchant 2010, Braunisch et al. 
2011). Die Effektivität bestehender Schutz-
gebiete lässt sich damit evaluieren und für die 
Zukunft optimieren (Virkkala et al. 2013). 

Besonders relevant sind solche Daten für 
die Abschätzung des Einflusses zukünftiger 
Umweltveränderungen auf die Lebensraum-
qualität der Arten. Anhand von ausgeklügelten 
Modellen lässt sich beispielweise abschätzen, 
inwieweit sich eine bestimmte Waldstruktur 
unter höheren Temperaturen oder veränderten 
Niederschlagsmustern künftig verändern wird. 
Modellierungen zur zukünftigen Verbreitung 
von Alpenschneehuhn und Moorschneehuhn 
Lagopus lagopus in Europa (Smith et al. 2013), 
des Birkhuhns (Zurell et al. 2012) oder des 
Alpenschneehuhns (Revermann et al. 2012) 
in den Alpen zeigen beispielhaft das Poten-
zial dieser Methode auf. Gleichzeitig müssen 
solche Modelle aber noch weiter entwickelt 
werden. Besonders in alpinen Lebensräumen 
besteht noch ein grosser Forschungsbedarf, um 
mögliche Auswirkungen des prognostizierten 
Klimawandels auf die Vogelwelt abschätzen zu 
können (Chamberlain et al. 2012).

Abb. 4. Flügelkampf 
von Auerhähnen. 
Nach Skizzen von 
Franz Müller aus 
Band 5 des Hand-
buchs (Glutz von 
Blotzheim et al. 
1973). – Fighting Ca-
percaillie cocks.
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3. Isotope

Die Analyse stabiler Isotope hat in den letzten 
Jahren eine weite Anwendung in der Ornitho-
logie gefunden. Seit dem Ende der Neunziger-
jahre (Hobson 1999) wurden über 800 Veröf-
fentlichungen publiziert (n = 801, Web of Sci-
ence, Februar 2012). Anhand stabiler Isotope 
aus Federn oder Krallen ist es möglich, z.B. 
Überwinterungsgebiete, Rastgebiete und damit 
Zugstrategien von vielen Vogelarten festzustel-
len (Hobson et al. 2004, Bowen et al. 2005). Es 
gibt auch Ansätze, die eine Altersbestimmung 
anhand stabiler Isotope ermöglichen (Yohan-
nes et al. 2012). Eine zunehmende Bedeutung 
haben stabile Isotope jedoch für die indirekte 
Bestimmung der Nahrungszusammensetzung. 
Die Anwendung stabiler Isotope in Nahrungs-
studien beruht dabei auf der Tatsache, dass das 
Gewebe eines Tieres die Isotopenzusammen-
setzung seiner Nahrung widerspiegelt (Fry 
2006). Für Nahrungsstudien eignen sich dabei 
insbesondere die stabilen Isotope der Elemente 
Stickstoff, Kohlenstoff und Schwefel. In Kom-
bination lassen sich diese stabilen Isotope dann 
dazu nutzen, räumliche Nahrungsgebiete ein-
zugrenzen sowie die Breite des Nahrungsspek-
trums zu bestimmen. Während dies bei vielen 
Vogelarten bereits erfolgreich durchgeführt 
wird, gibt es bei Raufusshühnern erst eine Ar-
beit zum Auerhuhn in Spanien (Blanco-Fontao 
et al. 2012), die nachweisen konnte, dass Häh-
ne und Hennen unterschiedliche Habitate nut-
zen und Nahrungspräfenzen zeigen, was Marti 
(1985) beim Birkhuhn schon mit konventionel-
len Methoden (Kotanalyse) nachweisen konn-
te.

4. Stresshormone 

Auch die Analyse von Hormonen hat in der 
Ornithologie in den letzten Jahren weite An-
wendung gefunden. Dabei ist insbesondere die 
nichtinvasive Probennahme und Analyse der 
Abbauprodukte von Stresshormonen in Kot-
proben eine spannende Anwendung für den 
Artenschutz. So konnte in mehreren Studien 
erfolgreich gezeigt werden, dass sich bei Auer-
huhn und Birkhuhn höhere Stresshormonkon-
zentrationen in Gebieten finden, die eine hohe 

Anzahl touristischer Aktivitäten im Winter (wie 
Skifahren, Schneeschuhgehen etc.) aufweisen. 
In Gegenden, die weniger durch menschliche 
Freizeitaktivitäten belastet werden, sind auch 
die gemessenen Stresslevels bei den Vögeln 
geringer (Arlettaz et al. 2007, Thiel et al. 2008, 
2011).

5. Umsetzung

Die Naturschutzgenetik hat in den letzten Jah-
ren in der praktischen Naturschutzplanung zu-
nehmend an Bedeutung gewonnen, indem sie 
neueste Technologien in die Wildtierforschung 
integriert. Am Beispiel der Raufusshühner 
lässt sich das modellhaft aufzeigen. Diese For-
schungsergebnisse sollten aber immer mit prak-
tischem Naturschutz verknüpft werden (Hoban 
2013). Dazu gibt es seit kurzer Zeit eine spe-
zielle Internetseite (www.congressgenetics.eu), 
die kostenlose Werkzeuge und Informationen 
für alle Naturschützer zur Verfügung stellt. 
Ziel ist es, Entscheidungsträger aus Politik und 
Naturschutz für die Möglichkeiten genetischer 
Methoden zu sensibilisieren und das für Ma-
nagementpläne notwendige Wissen zu vermit-
teln. Die Ursachen für den Rückgang der Rau-
fusshuhnarten sind heute weitgehend bekannt 
– es liegt an uns, sich dafür einzusetzen, dass 
auch künftige Generationen diese faszinieren-
den Vögel in freier Natur erleben können.

Zusammenfassung 

Raufusshühner stellen in der ornithologischen For-
schung Modellarten dar. In den letzten Jahrzehnten 
haben sich die Schwerpunkte von eher artspezifi-
scher ökologischer Forschung hin zu deutlich natur-
schutzorientierter Forschung gewandelt. Raufuss-
hühner werden heute als wichtige Zielarten für den 
Schutz ihrer Lebensräume betrachtet. Die vielfälti-
gen methodischen Entwicklungen zeigen sich vor 
allem in der routinemässigen Anwendung eines brei-
ten Methodenspektrums. Mit molekularen Methoden 
lassen sich nicht nur einzelne Individuen eindeutig 
identifizieren, sondern es kann auch der Austausch 
zwischen Populationen bestimmt werden. Stabile 
Isotope ermöglichen es ebenso wie genetische Me-
thoden, detaillierte Informationen zur Nahrungs-
zusammensetzung zu gewinnen. Mit der Analyse 
von Hormonen lassen sich direkt die Auswirkungen 
von menschlichen Freizeitaktivitäten auf Wildtiere 
messen. Habitatmodelle bieten die Möglichkeit, auf 



278 G. SEGELBACHER, Trends in der Raufusshuhnforschung Ornithol. Beob.

Landschaftsebene grossräumig prioritäre Flächen für 
den Naturschutz zu identifizieren und mögliche Aus-
wirkungen von Umweltveränderungen abzuschät-
zen. Diese verschiedenen methodischen Ansätze bie-
ten uns heute eine Palette von Werkzeugen, mit der 
wir konkrete Schutzmassnahmen planen können. 
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