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1 Fazit

Diese Studie kann als Pilotstudie angesehen werden, in der genetische Methoden fir
populationsgenetische Untersuchungen optimiert wurden, um den genetischen Zustand von
Gelbbauchunken-Populationen zu erfassen, populationsgenetische Erkenntnisse zu gewinnen
und, soweit moglich, Empfehlungen fir die forstliche Praxis abzuleiten. Die
Untersuchungsgebiete Schonbuch und Schwabisch-Frankischer Wald wurden aufgrund der
bekannten hohen Nachweisdichte gezielt ausgewahlt, um eine ausreichende Beprobung fiir
die genetische Analyse zu gewahrleisten. Daher beziehen sich die vorliegenden Ergebnisse
ausschlieBlich auf diese zwei Untersuchungsgebiete und erlauben keine Riickschlisse auf
andere Regionen.

Folgende Schlussfolgerungen kdnnen aus den Ergebnissen abgeleitet werden:

e Die Ergebnisse deuten auf stabile Gelbbauchunken-Metapopulationen im Schénbuch
und im Schwabisch-Frankischen Wald mit einem moderaten Level an genetischer
Vielfalt hin.

e Die Metapopulationen scheinen sich nicht in Inzucht-Situationen zu befinden und es
scheint genetischer Austausch auf lokaler Ebene vorhanden zu sein.

e Im Rahmen dieser Studie war es nicht moglich die beprobten Individuen eines
Untersuchungsgebietes (Schonbuch bzw. Schwabisch-Frankischer Wald) genetischen
Gruppen (Teilpopulationen) zuzuordnen; weitere Untersuchungen mit mehr
Mikrosatellitenmarkern sind notwendig.

e Die Anzahl der verwendeten Mikrosatellitenmarker hat nicht ausgereicht alle
beprobten Individuen genetisch eindeutig zu differenzieren, sodass keine
Wiederfangrate bestimmt werden konnte oder Ortswechsel einzelner Individuen
nachvollzogen werden konnte.

e Der Vergleich der Daten von ForstBW aus der Wirkungskontrolle mit denen dieser
Studie ergab: die Daten von ForstBW unterschdtzen die tatsachliche Anzahl von
Gewassern mit Gelbbauchunken-Besatz bzw. Reproduktion deutlich.

e Die Anwesenheit von Pradatoren wie Molchen, Molchlarven oder Libellenlarven
schlieBt nicht den Besatz eines Gewassers mit Gelbbauchunken oder deren
erfolgreiche Reproduktion aus.

e Fir beide Untersuchungsgebiete ergab sich eine  durchschnittliche
Geschlechtsverteilung von ca. 50:50.

Zusatzliche Untersuchungen mit einer erweiterten geographischen Ausdehnung und einem
grofReren Satz an Mikrosatellitenmarkern sind erforderlich, um die genetische Struktur und
Diversitat der Gelbbauchunke im Wald von Baden-Wirttemberg sowohl auf der Ebene der
Metapopulationen als auch der Subpopulationen genauer zu bestimmen. Auch Fragen zu
raumlicher Aktivitat (Fang/Wiederfang) konnen nur mit einem groReren Markerset
beantwortet werden.
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2 Einleitung

Im Rahmen der Fraktionsinitiativen der Landesregierung wurden der Forstlichen Versuchs-
und Forschungsanstalt Baden-Wirttemberg (FVA) im Doppelhaushalt 2023/24 von der CDU
Mittel far die Wissenschaftliche Begleitung des ,Vorsorgenden Konzeptes fiir die
Gelbbauchunke im Wald“ (siehe ForstBW (Hrsg.) 2022) zugewiesen. Mit den Projektmitteln
wurden populationsgenetische Untersuchungen der Gelbbauchunke in ausgewahlten
Untersuchungsgebieten geplant und verwirklicht. Das Projekt wurde im Juli 2023 gestartet
und Ende 2024 abgeschlossen. Der hier vorliegende Abschlussbericht beschreibt die
Projektziele, das methodische Vorgehen sowie die Ergebnisse aus den Jahren 2023 und 2024
und legt die Interpretation dieser Ergebnisse vor.

Die heimische Gelbbauchunke (Bombina variegata) ist als Teil des Anhangs Il der FFH-RL eine
Art, fur deren Erhalt FFH-Gebiete ausgewiesen wurden. Sie unterliegt zudem als Anhang IV-
Art dem strengen Artenschutzregime des §44 BNatSchG; die lokalen Populationen diirfen im
Zuge der Waldbewirtschaftung nicht verschlechtert werden (BfN 2020). Innerhalb
Deutschlands hat die Gelbbauchunke ihren Verbreitungs- und Vorkommensschwerpunkt in
Siddeutschland. Daher kommt dem Land Baden-Wirttemberg eine besondere
Verantwortung fir den Erhalt dieser Art zu. lhre Primarlebensraume — natirliche
Uberschwemmungsgebiete in Auenlandschaften — sind heutzutage weitgehend
verschwunden, weshalb die Gelbbauchunke bevorzugt Sekundarlebensraume im Wald und
Offenland nutzt. Im Offenland findet man sie liberwiegend in Abbaustitten wie z.B.
Steinbriichen oder Kiesgruben, im Wald werden vegetationsfreie, wassergefiillte Fahrspuren
und Pfiitzen in Rickegassen oder Maschinenwegen besiedelt. Allerdings sind viele
Populationen der Gelbbauchunke klein und isoliert. Es fehlen Trittsteinbiotope, welche die
Gelbbauchunken zur Migration nutzen kénnten (Nadjafzadeh & Buschmann 2014). Durch die
Isolation der Teilpopulationen ist auch die genetische Diversitat der Gelbbauchunke
gefahrdet, welches direkten negativen Einfluss auf die Anpassungsfahigkeit an eine sich
verdndernde Umwelt hat (Cushmann 2006).

2.1 Vorsorgendes Konzept fir die Gelbbauchunke im Wald

Seit Anfang 2023 wird das von der FVA entwickelte Konzept zum Schutz und zur Férderung
der Gelbbauchunke im Wald (siehe ForstBW (Hrsg.) 2022) flachendeckend von ForstBW im
Staatswald umgesetzt. Das Konzept konzentriert sich auf die regelmaRige Bereitstellung
geeigneter Fortpflanzungsstatten im Wald.

Neben der jdhrlichen Erfassung der bereitgestellten Gelbbauchunkenhabitate erfolgt im
Rahmen des vorsorgenden Konzeptes im Sommer eine Wirkungskontrolle des
Reproduktionserfolgs durch ForstBW. Dabei wird dokumentiert, ob in den bereitgestellten
Habitaten tatsachlich Gelbbauchunken vorkommen und sich fortpflanzen. Die tber finf Jahre
gesammelten Informationen sollen zur Evaluierung des Konzepts dienen und wichtige
Hinweise zur Optimierung liefern. Gleichzeitig werden wertvolle Hinweise fiir ein
flachendeckendes Monitoring und einen landnutzungskonformen und
waldbesitzartenlibergreifenden Ansatz zur Erhaltung der Gelbbauchunke auf Landesebene
erwartet.
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Fiir den Schutz und die Forderung einer Art ist jedoch auch die genetische Diversitat
entscheidend:

Genetische Vielfalt: Eine hohe genetische Vielfalt erhoht die Anpassungsfahigkeit an
Umweltveranderungen und Krankheiten. Populationsgenetische Analysen helfen
Gebiete mit geringer Vielfalt zu identifizieren.

Populationsdynamik: Informationen Uber die genetische Struktur ermdglichen ein
besseres Verstandnis der raumlichen und zeitlichen Bewegung von Populationen, was
fir effektive SchutzmalRnahmen wichtig ist.

Management von Bestdnden: Wissen Uber genetische Unterschiede unterstiitzt ein
gezieltes und nachhaltiges Management, um Inzucht und dem Verlust genetischer
Vielfalt vorzubeugen (Holderegger & Segelbacher 2016).

Im hier vorgestellten Projekt der FVA werden daher nicht nur Vorkommen und
Reproduktionserfolg der Gelbbauchunke erfasst, sondern auch genetische Proben gesammelt
und im Labor analysiert, um eine Methodik rund um genetische Fragestellungen zu etablieren
und Einblicke in die genetische Situation der Gelbbauchunke in den Untersuchungsgebieten
zu gewinnen.

2.2 Fragestellungen

Im Rahmen dieses Projekts sollten folgende Fragestellungen behandelt werden:

Wie hoch ist die genetische Diversitat in den Untersuchungsgebieten auf einer
grofRraumigen Skala und der Austausch zwischen diesen?

Sind die Gelbbauchunken-Vorkommen im Schénbuch und im Schwaébisch-Frankischen
Wald genetisch strukturiert, gibt es mehrere genetische Gruppen, die
Teilpopulationen entsprechen?

Gibt es einen genetischen Austausch zwischen den Teilpopulationen?

Gibt es in den Untersuchungsgebieten isolierte Vorkommen und sind diese genetisch
verarmt oder ist Inzucht vorhanden?
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3 Methodik
3.1 Untersuchungsgebiet

Flr die genetischen Untersuchungen im Jahr 2023 wurde der Forstbezirk Schonbuch aufgrund
seiner hohen Nachweisdichte ausgewahlt. Im August desselben Jahres wurden an vier
Standorten in der Umgebung von Dettenhausen (909_08, 909 09, 909 _14, 909_18; siehe
Abbildung 1) erste genetische Proben von 63 Gelbbauchunken entnommen.

Im darauffolgenden Jahr wurden alle bekannten Standorte mit Vorkommen der
Gelbbauchunke im Forstbezirk Schonbuch umfassend untersucht. Zusatzlich wurden ein
angrenzender Standort im Kommunalwald Herrenberg (H_26) in der Ndahe der Ortschaft
Monchberg (siehe Abbildung 1) sowie der Forstbezirk Schwabisch-Frankischer Wald (siehe
Abbildung 2) als weitere Untersuchungsgebiete ausgewahlt. Insgesamt wurden 28 Standorte
definiert, an denen jeweils mindestens zehn Gewadsser verzeichnet sind, die rdumlich nicht
weiter als 800 Meter voneinander entfernt liegen. Dies ermdglicht die Annahme, dass die an
einem Standort vorkommenden Gelbbauchunken einer lokalen Population angehéren. Der
Begriff ,Standort” ist hier folglich nicht als ein lokal abgegrenzter Ort zu verstehen, sondern
als eine Flache im Wald, die einen Gewasserkomplex abdeckt. Es handelt sich um temporare
Kleinstgewasser, vorwiegend Pfltzen und Fahrspurrinnen auf Forstwegen, die im
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Abbildung 1: Untersuchungsgebiete im Schonbuch. Insgesamt 17 Standorte mit dem Kiirzel 909_01 bis _25
(nicht durchgehend nummeriert) im FBZ Schonbuch sowie H-26 im Kommunalwald Herrenberg (farbige Punkte).
Quelle: Eigene Darstellung, Kartengrundlage OpenStreet Map.
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Abbildung 2: Untersuchungsgebiete im Schwabisch-Frankischen Wald. Insgesamt 12 Standorte mit dem Kiirzel
905_01 bis _12 (farbige Punkte). Quelle: Eigene Darstellung, Kartengrundlage OpenStreet Map.

Jahresverlauf z. T. austrocknen und an anderer Stelle, durch Befahren der Waldgebiete mit
Forstfahrzeugen, neu entstehen und somit die notwendige Dynamik des Lebensraums
schaffen.
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3.2 Gelandearbeit

An jedem angelaufenen Gelbbauchunken-Gewdsser wurde die Anzahl der adulten und
juvenilen Gelbbauchunken sowie das Vorhandensein von Laichballen erfasst. Als juvenil
wurden Individuen mit einer Kopf-Rumpf-Lange von weniger als 3 cm klassifiziert. Die
Zuordnung einer bestimmten GroRe zu einem bestimmten Lebensalter ist schwierig und
variiert innerhalb von Populationen (Genthner & Holzinger 2007), bei einer GrofRe unter 3 cm
kann jedoch davon ausgegangen werden, dass die Reproduktion im gleichen oder im Jahr vor
der Beprobung stattgefunden hat, allerdings nicht unbedingt im selben Gewasser. Pro
Standort wurde keine feste Anzahl an Gewassern abgearbeitet; vielmehr wurden so viele
Gewadsser beprobt, bis die angestrebte Anzahl von 15 DNA-Proben (nach Holderegger et al.

Abbildung 4: Gelbbauchunken-Gewadsser in einer Riickegasse (links) und adulte Gelbbauchunke mit zwei
Juvenilen in einem Kleinstgewdsser am Wegesrand (rechts).

Abbildung 4: Aufnahme einer gefangenen Gelbbauchunke (links) sowie der Probennahme mit Probennahme-
Stabchen und Plektrum als Hilfsmittel (rechts).
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2019) pro Standort erreicht war oder alle Gewdsser untersucht worden waren. In wenigen
Ausnahmefallen, bei hoher Individuen-Dichte, wurden mehr als 15 Gelbbauchunken beprobt.
Insgesamt wurden im Jahr 2024 453 Gelbbauchunken beprobt. Zusammen mit den Proben
aus dem Jahr 2023 ergibt sich eine Probenanzahl von 516.

Fir die genetische Probennahme wurden die Gelbbauchunken an ihren Fortpflanzungs- bzw.
Aufenthaltsgewassern (siehe Abbildung 4) mit Handschuhen und je nach Standort mithilfe
eines Keschers gefangen. Wahrend der Beprobung wurde der Mund der Tiere mithilfe eines
Gitarrenplektrums geoffnet und ein Abstrich der Mundschleimhaut mit einem Wattestdabchen
(nach Pidancier et al. 2003) sowie ein Hautabstrich am Ricken (nach Hyatt et al. 2007)
genommen (siehe Abbildung 4). Die DNA-Proben wurden sofort nach der Entnahme gekiihlt
und anschlieBend bei -20°C bis zur Weiterverarbeitung aufbewahrt. Ab 2024 wurde zudem
das Vorkommen anderer Amphibienarten oder Antagonisten wie Libellenlarven
dokumentiert. Da Kaulquappen von Froschlurchen (Frosche, Kroten, Unken) je nach
Entwicklungsstadium im Feld schwer zu bestimmen sind, wurde hier auf eine Bestimmung auf
Artebene verzichtet.

3.3 DNA-Analyse

Die DNA wurde mithilfe des DNeasy Tissue Kit (QIAgen) aus den Proben extrahiert und
aufgereinigt. Anschliefend wurden artspezifische DNA-Abschnitte, sog. Marker, in einer PCR
(Polymerase Chain Reaktion/Polymerase-Kettenreaktion) amplifiziert. Die so gewonnenen
DNA-Fragmente wurden schlieflich im SeqStudio (Applied Biosystems™ SeqStudio™) auf die
Auspragung der fir Gelbbauchunken spezifischen Allele gegeniiber einem internen
GroRenstandard (ROX500) analysiert.

Die DNA-Extraktion aus den Mundschleimhaut-Abstrichen konnte erfolgreich durchgefiihrt
werden. Von den im Rahmen dieses Projektes urspriinglich ausgewahlten elf Markern (Stuckas
& Tiedemann 2006; Hauswaldt et al. 2007) konnten nach Optimierung im Genetiklabor der
FVA sechs zur Bestimmung der fiir die Gelbbauchunke spezifischen Allele genutzt werden.

Auch aus den Hautabstrichen am Riicken konnte in einem Test DNA-Material nachgewiesen
werden. Die Hautabstriche sind flir Genotypisierungen vermutlich weniger geeignet und
wurden in diesem Projekt nicht verwendet, sie konnten jedoch in Zukunft fir Analysen zur
Ausbreitung eines fiir Amphibien gefahrlichen Chytridpilzes (Batrachochytrium dendrobatidis)
durch die Gelbbauchunke verwendet werden (siehe Prohl et al. 2018).

3.4 Auswertung

Die Software R (V4.3.1; R Core Team 2023) mit verschiedenen Packages speziell fur die
Auswertung populationsgenetischer Datensatze wurde fir alle Analysen verwendet. Zunachst
wurden mithilfe der R-packages PopGenReport (V3.1, Adamack & Gruber 2014, Gruber &
Adamack 2015) und poppr (V2.9.4; Kamvar et al. 2014 & 2015) die genutzten
Mikrosatellitenmarker auf ihren Allelreichtum, Gleichverteilung der Allelhdufigkeiten (auch als
Evenness, E5, bekannt; Pielou 1975, Griinwald et al. 2003) und Pp (,,probability of identity”,
die Starke der Marker zwischen Individuen zu unterscheiden) untersucht. Zuséatzlich wurde
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ermittelt ob Null-Allele (Genotypisierungsfehler; Chakraborty et al. 1994) und
Kopplungsungleichgewicht vorhanden sind. Proben bei denen mehr als ein Marker fehlte (weil
bspw. durch schlechtere Probenqualitat nicht alle Marker amplifiziert haben) wurden aus dem
Datensatz entfernt. Dies betraf vier Individuen, was zu einem Datensatz mit 512 Proben
fihrte.

Um Unterschiede in der genetischen Diversitat zwischen Populationen anzusprechen wurden
mithilfe der R-packages adegenet (V2.1.10; Jombart 2008, Jombart & Ahmed 2011) poppr und
hierfstat (V0.5.11; Goudet & Jombart 2022) die beobachtete (Ho) und erwartete
Heterozygotie (He) sowie die Anzahl privater Allele (Allele, welche nur in einer Population
gefunden werden) bestimmt. Die genetische Differenzierung zwischen den Populationen
wurde mithilfe von Fsr (Fixierungsindex, der Differenzierung angibt) und Fis
(Inzuchtkoeffizienten) ermittelt (R-package hierfstat) und mithilfe einer
Hauptkomponentenanalyse (auch als PCA bekannt) visuell dargestellt (mit R-software und den
packages ggplot2, V3.5.0, Wickham 2016 und ggpubr, V0.6.0, Kassambara 2023). Zur
Untersuchung der Zugehorigkeit einzelner Proben zu verwandtschaftlich verbundenen
Gruppen (,,genetisch dhnlich”) wurde die Funktion snmf des R-packages LEA (V3.12.1; Frichot
& Francois 2015) genutzt (1000 runs, alpha = 10) und deren Ergebnisse visuell dargestellt
(R- software und package ggplot2). Die optimale Anzahl der genetischen Gruppen (K) fiir diese
Analyse wurde durch die Evanno-Methode (Evanno et al. 2005) bestimmt, welche im
R-package LEA implementiert ist. Da vor allem die Analyse der Anzahl verwandtschaftlich
verbundener Gruppen (hier snmf, klassisch auch als Analyse mit dem Programm STRUCTURE
bekannt), aber auch die Hauptkomponentenanalyse stark von Stichprobenunterschieden
beeinflusst werden (Puechmaille 2016), wurde fiir diese Analysen ein reduzierter Datensatz
verwendet, in welchem jeweils exakt gleich viele Individuen aus dem Schonbuch (inklusive
Kommunalwald Herrenberg) und Schwabisch-Frankischem Wald vorhanden sind (je 142
Individuen, zufallig ausgewahlt). Zusatzlich wurde AMOVA (Analysis of molecular variance;
Excoffier, Smouse & Quattro 1992; implementiert im R-package poppr) genutzt, um die
Differenzierung zwischen Individuen verschiedener Populationen statistisch zu testen.

Um zu testen, ob eine Korrelation zwischen den genetischen (Bruvo et al. 2004) und
geographischen Distanzen besteht, also ob Tiere, welche sich geographisch naher sind, sich
auch genetisch naher sind, wurde mithilfe des R-packages vegan (V2.6.4; Oksanen et al. 2013)
ein Mantel-Test durchgefiihrt.

4 Ergebnisse
4.1 Zahlergebnisse

Im August 2023, bei den ersten Untersuchungen im Schénbuch, wurden an vier Standorten
insgesamt 59 adulte und 56 juvenile Gelbbauchunken gezahlt. Hierbei wurden 103 Gewadsser
untersucht. Im Rahmen der Erhebungen 2024 wurden an den 16 Standorten im Schénbuch
insgesamt 181 adulte und 90 juvenile Gelbbauchunken wahrend der ersten Beprobung sowie
151 adulte und 454 juvenile Gelbbauchunken wahrend der zweiten Beprobung erfasst (siehe
Tabelle 1). Im Rahmen der ersten Beprobung wurden 318 Gewadsser, in der zweiten Beprobung
223 Gewasser untersucht. An den 12 Standorten im Schwabisch-Frankischen Wald konnten

10
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80 adulte und 20 juvenile Gelbbauchunken sowie 63 adulte und 269 juvenile Gelbbauchunken
wahrend der ersten bzw. zweiten Beprobung gezahlt werden. Hierbei wurden 159 Gewasser
in der ersten und 122 Gewasser in der zweiten Beprobung angelaufen. Die deutlich hohere
Anzahl juveniler Gelbbauchunken im Spatsommer lasst sich mit der Phanologie der Art
erklaren: Die ersten Metamorphosen finden im Juni statt, die Mehrzahl der Kaulquappen
entwickelt sich jedoch zwischen Juli und September zur ausgewachsenen Gelbbauchunke.

Laichballen wurden an 16 Gewdssern nachgewiesen: im Jahr 2023 in einem Gewasser im
Schonbuch sowie im Jahr 2024 ausschlieflich im Juni an 13 Gewdssern im Schéonbuch und zwei
im Schwabisch-Frankischen Wald. Die Anzahl der Laichballen pro Gewasser variierte zwischen
einem und 25. Ein Laichballen enthdlt im Durchschnitt sieben Eier (Dieterich 2002).
Gelbbauchunken bevorzugen Gewasser mit dauerhaft tribem Wasser, da die Tribung ihnen
einen effektiven Sichtschutz vor Feinden bietet. Gleichzeitig erschwert diese Triibung jedoch
auch die visuelle Erfassung von Laichballen. Die Anwesenheit von Laichballen ist noch kein
Nachweis fiir eine erfolgreiche Reproduktion, da die Mortalitatsrate von Gelbbauchunken-
Larven bei bis zu 79 % liegt (Niekisch 1995, Barandun & Reyer 1997). Laut Dieterich (2002)
sollte die Abschatzung des Reproduktionserfolgs Gber die Anwesenheit von Kaulquappen im
letzten Entwicklungsstadium (Vierbein-Stadium) erfolgen. In den durchgefiihrten
Untersuchungen wurde dieses Stadium jedoch nicht gesondert dokumentiert. Allerdings
wurden zahlreiche Individuen im juvenilen Stadium festgestellt, was eine erfolgreiche
Reproduktion 2023/2024 belegt. Im Schonbuch lag die héchste Zahl juveniler Individuen bei
157 am Standort Bromberg (909_04), im Schwabisch-Frankischen Wald mit ebenfalls 157 am
Standort Hohe StralRe bei Oppenweiler (905_03).

Gelbbauchunken zeigen keinen dauerhaften Geschlechtsdimorphismus. Wahrend der
Paarungszeit entwickeln mannliche Gelbbauchunken jedoch schwarze bis braunschwarze
Brunstschwielen an der Innenseite ihrer Unterarme sowie an den ersten und dritten Fingern,
anhand derer eine Geschlechtsbestimmung moglich ist. Wahrend der ersten Beprobung im
Juni konnte so das Geschlecht der adulten Individuen, die zur Beprobung eingefangen wurden,
bestimmt werden. Fir beide Untersuchungsgebiete ergab sich eine durchschnittliche
Geschlechtsverteilung von ca. 50:50. Diese Zahl passt auch zu Angaben aus der Literatur,
wonach das Geschlechterverhaltnis bei dieser Art ausgewogen ist. In den Laichgewdssern
finden sich haufig mehr Mannchen (Rzehak 1984, Kéhler 1998).

Im Rahmen der Erfolgskontrolle von ForstBW werden keine quantitativen Daten erfasst,
sondern in einem ja/nein-Schema Besatz durch Gelbbauchunken bestétigt oder negiert.
Wahrend der Untersuchungen konnten im Schéonbuch 2024 insgesamt an 150 von 391
angelaufenen Gewadssern Besatz festgestellt werden; an 40 der 150 Gewasser (ca. 27%) wurde
auch durch die Erfolgskontrolle von ForstBW Besatz vermerkt. Im Schwabisch-Frankischen
Wald wurde an 75 von 230 angelaufenen Gewadssern Besatz festgestellt, die Daten von
ForstBW geben an 19 dieser 75 Gewasser (ca. 25 %) einen Besatz durch Gelbbauchunken an.
An einzelnen Gewassern verhielt es sich anders herum: von ForstBW wurde ein Besatz
dokumentiert, wahrend im Zuge dieser Untersuchungen keiner beobachtet wurde. Insgesamt
war durch die Daten von ForstBW fiir das Jahr 2024 an 14 der im Projekt definierten
Standorten die Anwesenheit von Gelbbauchunken bekannt, wahrend die Projekt-Zahlungen
Nachweise an 16 Standorten erbrachten. Im Schwabisch-Frankischen Wald wurde sowohl
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durch die Daten von ForstBW, als auch durch die Projekt-Zdhlung an sieben Standorten die
Anwesenheit von Gelbbauchunken bestatigt.

Tabelle 1: Zdhlergebnisse aller Standorte, aufgeteilt in Zahlung an vier Standorten 2023, flichendeckende
Untersuchungen im Juni 2024 und im August/September 2024. S.-F.-Wald = Schwébisch-Frankischer Wald. Spalte
Anzahl Gewdsser: x = Anzahl angelaufener Gewasser 2023, y = Anzahl angelaufener Gewasser Juni 2024, z =
Anzahl angelaufener Gewasser August/September 2024. NA (oder Leerstelle) = kein Wert vorhanden / Flache
wurde nicht aufgesucht.

Anzahl Zihlung Juni Zahlung
Kiirzel Name (Standort) Gewasser Z3hlung 2023 2024 August/September
(Standort) (x/y/2) 2024
Adult Juvenil Adult  Juvenil Adult Juvenil

909 SCHONBUCH /234/221 181 90 151 454
909_01 Rohrau / 52/ NA 0 0 NA NA
909_02 Ketterlenshalde /NA/ 15 NA NA 6 31
909 _04 Bromberg /10/23 15 10 13 157
909_05 Steingart /12 /4 20 3 13 0
909_06 Steinriegelhang /3/2 5 0 12 6
909_08 Bebenhausen 18/6/ 14 18 44 28 8 16 84
909_09 Eichenfirst 18/23/14 17 4 10 15 15 3
909_14 Kirnbach 25/25/3 9 8 16 10 2 1
909_15 Dettenhausen /12/23 10 0 10 89
909_17 Betzenberg /5/23 17 34 7 18
909_18 Waldenbuch 42/15/24 15 0 12 1 5 6
909_19 Steinenbronn /15/7 10 0 5 8
909_20 Schoénaich /12 /25 4 0 8 25
909_21 Boblingen /16/4 14 3 16 2
909_22 Sindelfingen /8/5 4 0 0 0
909_25 Pfaffenwald /10/28 0 0 1 0

Kommunalwald /10/7 16 6 22 24
H_26
Herrenberg

905 S.-F.-WALD /159 /122 80 20 63 269
905_01 Bubenorbis /NA/9 NA NA 3 9
905_02 Altersberg /6/12 15 6 18 65
905_03 Hohe Stralle /8/12 25 0 14 157
905_04 Bernhalden /14 /15 2 3 2 2
905_05 Eulenberg /NA/4 NA NA 0 0
905_06 Zollstock /70/39 15 3 9 26
905_07 Wasserhauser /8/7 6 7 4 3
905_08 Eichenkirnberg /10/12 17 1 13 7
905_09 Ebersberg /12/12 0 0 0 0
905_10 Edelmannshof /5/NA 0 0 NA NA
905_11 Steinenberg /17 / NA 0 0 NA NA
905_12 Pfahlbronn /9/NA 0 0 NA NA

Feinde und Vergesellschaftung

Adulte Gelbbauchunken haben aufgrund ihres starken Hautgiftes keine natlrlichen Feinde. Es
gibt jedoch Berichte Uber Falle, in denen Gelbbauchunken von Waschbaren (Proyon lotor)
gefressen wurden, die in der Lage sind, die Tiere vor dem Verzehr zu hauten. In sieben Fallen
wurden Spuren des Waschbaren an Gewassern mit Gelbbauchunken-Vorkommen festgestellt.
Allerdings wurden in keinem dieser Fille FraR-Reste wie Haut oder Ahnliches gefunden.
Natlrliche Fressfeinde von Eiern, Embryonen und kleinen Larven sind laut Genthner und
Holzinger (2007) unter anderem alle heimischen Molcharten, die Ringelnatter (Natrix natrix)
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sowie Libellenlarven, insbesondere die Blaugriine Mosaikjungfer (Aeshna cyanea). Im Jahr
2024 wurden in 23 % (erste Beprobung) bzw. 19 % (zweite Beprobung) der Gewadsser, in denen
Juvenile oder Laich der Gelbbauchunke vorkamen, auch adulte Molche, Molchlarven,
Ringelnattern oder Libellenlarven nachgewiesen. Adulte Gelbbauchunken waren in 34 % bzw.
37 % der Falle mit diesen Antagonisten vergesellschaftet. Die Beobachtungen deuten darauf
hin, dass die Anwesenheit eines Fressfeindes nicht zwangsldufig das Vorkommen von
Gelbbauchunken ausschlieBt. Die Prasenz von Libellenlarven und adulten Molchen verringert
den Reproduktionserfolg jedoch nachweislich (Deutsche Bundesstiftung Umwelt 2022).

Weiterhin konnten in den beiden Untersuchungsgebieten in 28 % bzw. 25 % der von
Gelbbauchunken besiedelten Gewasser Vergesellschaftungen mit Amphiben aus der Gruppe
der Braunfrésche (umfasst Grasfrosch (Rana temporaria), Moorfrosch (Rana arvalis) und
Springfrosch (Rana dalmatina)), der Griinfrosche (umfasst Kleiner Wasserfrosch (Pelophylax
lessonae), Seefrosch (P. ridibundus) und Teichfrosch (P. kl. esculentus)) sowie der Erdkrote
(Bufo bufo) festgestellt werden.

4.2 Mikrosatellitenmarker

Es wurden sechs Mikrosatellitenmarker (siehe Tabelle 2) fir die Nutzung in den beprobten
Populationen optimiert und fir die Analysen genutzt (Hauswaldt et al. 2007; Stuckas &
Tiedemann 2006). Drei weitere Mikrosatellitenmarker wurden getestet, waren aber in diesen
Populationen nicht variabel (Bobom 1A, Bobom11D und BobomF22). Das P;p kombiniert fir
alle Marker ist 0,00018 und PipSibs (Pip, wenn Geschwister in der Population erwartet sind)
liegt bei 0,02448. Der Anteil fehlender Daten ist sehr gering: Bei 10 Individuen fehlt jeweils ein
Marker, was Uber alle Marker 0,003 % fehlenden Daten entspricht. Zwischen den Markern
reicht das paarweise Kopplungsungleichgewicht von -0,0198 bis 0,0320 mit einem globalen
Assoziationsindex (l,, Brown et al. 1980) von 0,01.

Tabelle 2: Indizes zu den benutzten Markern. Naiel = Anzahl verschiedener Allele jedes Markers, welche im
Gesamtdatensatz gefunden wurden. E5 = Verhdltnis zwischen haufig vorkommenden Allelen und seltenen
Allelen (1 = alle Allele gleich haufig, Wert nahe 0 = wenige Allele deutlich haufiger als andere). Nullallele (ein
Genotypisierungsfehler) sind als beobachtete Haufigkeit angegeben. Pio und Pip_siss = Wahrscheinlichkeit, dass
zwei verschiedene Individuen denselben Multilocus-Genotyp haben (unter unverwandten Individuen bzw.
geschwisterlichen Verwandtschaftsverhaltnissen). Fehlend = Prozentsatz an Individuen, der im jeweiligen Marker
keine Daten hat.

Marker Natel E5 Nullallele Pip Pipsies Fehlend [%]
BobomB13 7 0,42 -0,02 0,6854 0,8332 0
Bobom5F 7 0,59 0,04 0,2283 0,5251 0
Bobom8A 9 0,76 0,02 0,0965 0,3995 0
Bobom9H 9 0,69 -0.02 0,2411 0,5248 0,0059
Bobom10F 8 0,75 0,04 0,1800 0,4679 0,0039
Bobom12F 6 0,57 0,03 0,2808 0,5703 0,0098

4.3 Analyse Populationsstruktur

Obwohl die benutzten Marker qualitativ gut waren, hat ihre Anzahl nicht gereicht um die
beprobten Tiere genetisch voneinander zu unterscheiden. So sind im Datensatz zwar 512
beprobte Individuen zu finden, aber nur 432 voneinander unterscheidbare Genotypen. Da
dies auch auf eine hohe Wiederfangrate von Individuen hindeuten kénnte, wurde zunachst
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geprift, ob es sich bei den Proben mit mehrfach vorkommendem Genotyp um Wiederfange
handeln konnte. Es wurden drei Genotypen identifiziert, die jeweils mind. zwei Individuen
zugewiesen wurden, obwohl diese sowohl im Schonbuch und auch im Schwabisch-
Frankischen Wald mit einer absoluten Distanz >50 km beprobt wurden. Nachgewiesene
maximale Wanderstrecken liegen bei einem bis wenigen Kilometern (Genthner und Holzinger
2007, Primus 2013). In flinf weiteren Fallen wurden Genotypen jeweils zwei Individuen
zugewiesen obwohl das eine Tier im Feld als weiblich und das andere als mannlich identifiziert
wurde. Diese Metadaten machen deutlich, dass die Kraft und Anzahl der Marker nicht
ausgereicht hat um alle Individuen vollstindig zu differenzieren. Diese fehlende
Differenzierung hat Auswirkungen auf die statistischen Analysen und deren Fahigkeit
Unterschiede zwischen Populationen zu erkennen. 50 Genotypen wurden jeweils mind. zwei
Individuen gleichen Geschlechts zugeordnet, die am selben Standort aber in unterschiedlichen
Untersuchungszeitrdumen beprobten wurden. Hierbei koénnte es sich sowohl um
Wiederfange, als auch um Individuen mit nahen Verwandtschaftsverhaltnissen (z.B.
Geschwister) handeln.

Die Analyse genetisch ahnlicher Populationsanteile hatte angegeben, dass die Daten sich am
idealsten in drei genetische Gruppen (k) unterteilen. Allerdings ist kein deutlicher Unterschied
zwischen den beprobten Individuen im Schonbuch und im Schwabisch-Frankischen Wald zu
erkennen. Die drei genetischen Gruppen sind in beiden Populationen gleichermalien
vertreten (siehe Abbildung 5). Dieses Muster anderte sich nicht, wenn die beiden
Untersuchungsgebiete unabhangig voneinander analysiert wurden, oder nach Alter
(adult/juvenil), Geschlecht und Beprobungszeitraum getrennt wurde.

Schwabisch-Frankischer Wald Schénbuch

Anteile genetischer Gruppen

Abbildung 5: Darstellung der drei genetischen Gruppen, resultierend aus snmf-Analyse. Jeder Balken
reprasentiert ein Individuum (N = 284, siehe Methoden), unterteilt in die Beprobungsgebiete Schénbuch und
Schwabisch-Frankischer Wald. Die Balkenanteile in verschiedenen Farben reprasentieren jeweils die Anteile
genetischer Gruppen.
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Abbildung 6: Analyse der zwei am starksten differenzierenden Hauptkomponenten (,Axis 1“ und , Axis 2“),
eingefirbt nach Population. A: Eingefdrbt nach Metapopulationen Schwabisch-Frankischer Wald und
Schénbuch, beide Metapopulationen wurden durch gleich viele Individuen vertreten (N = 284, siehe Kap. 2
Methoden). Die dargestellten Hauptkomponenten beschreiben 25,78 % der insgesamt vorhandenen Varianz.
B: Proben aus dem Schwaébisch-Frankischen Wald (N = 142), eingefarbt nach Standort. Die dargestellten
Hauptkomponenten beschreiben 30,25 % der insgesamt vorhandenen Varianz. C: Proben aus dem Schénbuch
(inklusive Kommunalwald Herrenberg). Hier wurden alle Proben aus dem Schonbuch verwendet (N = 369). Die
dargestellten Hauptkomponenten beschreiben 27,72 % der insgesamt vorhandenen Varianz.

Ahnlich wie bei der Analyse genetisch dhnlicher Populationsanteile lieR sich auch bei der
Hauptkomponentenanalyse (siehe Abbildung 6) keine visuell sichtbare Populationsstruktur
zwischen den Proben feststellen, welches hauptsachlich fiir die Metapopulationen Schonbuch
und Schwabisch-Frankischer Wald zu erwarten ware. Auch basierend auf Alter (adult/juvenil),
Geschlecht und Beprobungszeitraum konnte keine Differenzierung durch die
Hauptkomponentenanalyse ermittelt werden.

Um trotz der wenigen bislang detektierten Differenzierungen zu Uberprifen, ob sich
Individuen, die geographisch naher zueinander beprobt wurden, auch genetisch naher sind
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(,isolation-by-distance”), wurde zunachst ein Mantel-Test mit Monte-Carlo-
Signifikanzprifung durchgefiihrt, welcher ein sehr starkes statistisches Werkzeug ist. Dieser
Test fand eine signifikante Korrelation zwischen genetischer und geographischer Distanz
paarweiser Individuen (alle Individuen: N = 512, Mantel statistic r = 0,076, Signifikanzwert p
= 0,001; Schénbuch inklusive Kommunalwald Herrenberg: N = 369, Mantel statistic r = 0,049,
Signifikanzwert p = 0,008; Schwabisch-Frankischer Wald: N = 143, Mantel statistic r = 0,084,
Signifikanzwert p = 0,001; 1000 Simulationen pro Test).

Um auf Differenzierung zwischen Populationen zu testen wurde zudem eine AMOVA (Analyse
molekularer Varianz) mit Signifikanztest durchgefiihrt. Es konnte eine signifikante
Differenzierung zwischen den Metapopulationen Schonbuch und Schwabisch-Frankischer
Wald festgestellt werden (Mantel statistic r = 0,073, Signifikanzwert p = 0,01). Auch innerhalb
der Metapopulationen konnten signifikante Unterschiede zwischen den einzelnen Standorten
festgestellt werden (Schonbuch inklusive Staatswald Herrenberg: Mantel statistic r = 0,21,
Signifikanzwert p = 0,01; Schwabisch-Frankischer Wald: Mantel statistic r = 0,28,
Signifikanzwert p = 0,01)

Der Fixierungsindex (Fst), welcher die genetische Differenzierung zwischen Populationen
angibt, wird immer paarweise berechnet und liegt immer zwischen 0 und 1, wobei 1 fiir eine
vollstandige Differenzierung ohne genetischen Austausch spricht und O fiir eine panmiktische,
sich untereinander frei fortpflanzende Population. Der Fst zwischen den beiden
Metapopulationen Schonbuch und Schwabisch-Frankischer Wald betrdgt 0,0223. Der
durchschnittliche Fst zwischen allen Populationen im Schonbuch betragt 0,0877 wahrend der
durchschnittliche Fst aller Populationen im Schwabisch-Frankischen Wald bei 0,11 liegt.
Gesamttabellen der paarweisen genetischen Distanz zwischen einzelnen Standorten der
Untersuchungsgebiete finden sich im Anhang 1.

Obwohl die sechs verwendeten Mikrosatellitenmarker nicht flir eine vollstandige Beleuchtung
der Populationsstruktur ausreichen, kénnen die Werte fiir Heterozygotie sowie Inzucht
trotzdem als Vergleich der Metapopulationen verwendet werden und als erste Anhaltspunkte
dienen (siehe Tabelle 3). Der Vergleich zwischen erwarteter und beobachteter Heterozygotie
(Ho und Hg) gibt Auskunft darlber, ob eine Population aktuell eher im Prozess ist, genetisch
zu verarmen (genetische Inzucht) oder stabile genetische Diversitat aufweist. Die
Heterozygotie-Werte der Metapopulation liegen jeweils nah beieinander (Schénbuch Hp =
0,52, He = 0,53; S.-F. Wald Ho = 0,53, He = 0,50). Dies spricht dafiir, dass beide
Metapopulationen in ihrer genetischen Diversitdt stabil sind und aktuell nicht genetisch
verarmen. Auch der Inzucht-Koeffizient (Fis) beider Metapopulationen spricht mit Werten um
0 (siehe Tabelle 3) gegen aktuell ablaufende genetische Verarmung (genetische Inzucht) und
bestarkt somit was auch aus den Werten flir Heterozygotie hervorgeht.
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Tabelle 3: Zusammenfassung der Diversitits-Indizes fiir die Gelbbauchunke im Schéonbuch und Schwabisch-
Frankischen Wald (S.-F.-Wald) auf 29 Standorten. N = Anzahl beprobter Individuen (x = Anzahl Beprobung 2023,
y = Anzahl erste Beprobung Juni 2024, z = Anzahl zweite Beprobung August/September 2024), He = erwartete
(exptected) Heterozygotie, Ho = beobachtete (observed) Heterozygotie, Fis = Inzucht-Koeffizient, Np = Anzahl
privater Allele. NA (oder Leerstelle) = kein Wert vorhanden / Flache wurde nicht aufgesucht.

Kiirzel Standort Name Standort N (x/y/z) He Ho Fis Np
909 SCHONBUCH /154 / 152 0,53 0,52 0,02
909_02 Ketterlenshalde I/NA/7 0
909_04 Bromberg /15/16 1
909_05 Steingart /15/13 0
909_06 Steinriegelhang /5/11 1
909_08 Bebenhausen 16 /15/15 8
909 _09 Eichenfirst 21/11/15 2
909 _14 Kirnbach 12/12/2 0
909_15 Dettenhausen /9/9 0
909_17 Betzenberg /15/8 8
909_18 Waldenbuch 13/11/5 2
909_19 Steinenbronn /9/6 0
909_20 Schonaich /4/6 0
909_21 Boblingen /14 /17 1
909_22 Sindelfingen /4/0 0
909_25 Pfaffenwald /0/1 0
Kommunalwald
H_26 Herrenberg s /
905 S.-F.-WALD /77/69 0,50 0,53 0,03
905_01 Bubenorbis /NA/3 0
905_02 Altersberg /16/15 0
905_03 Hohe StraRRe /22/15 2
905_04 Bernhalden /2/4 0
905_06 Zollstock /13/11 0
905_07 Wasserhiuser /8/9 0
905_08 Eichenkirnberg /16/12 0
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5 Diskussion

Das Ziel dieser Studie war, in zwei Untersuchungsgebieten im Wald von Baden-Wiirttemberg
mit vergleichsweise hohem Gelbbauchunken-Vorkommen genetisches Probenmaterial zu
sammeln um Erkenntnisse zur populationsgenetischen Situation der Art zu ziehen. Zugleich
sollten durch Zahldaten Riickschlisse auf den Reproduktionserfolg an einzelnen Standorten
gezogen werden.

Die Ergebnisse der Zahlung zeigen, dass in den Aufnahmejahren 2023 bzw. 2024 an der
Mehrzahl der Standorte, an denen Gelbbauchunken nachgewiesen wurden, auch eine
erfolgreiche Reproduktion stattfinden konnte. Die Gelbbauchunke ist Uber die gesamte
Untersuchungsfliche des Schonbuchs auffindbar, mit Ausnahme des westlich gelegenen
Standortes Rohrau (909_01). Am Standort Pfaffenwald (909 25), welcher am Rande des
GrolRraums Stuttgart liegt, konnte lediglich ein Individuum nachgewiesen werden. Im
Untersuchungsgebiet Schwabisch-Frankischer Wald wurde die Gelbbauchunke lediglich an
den zentral und noérdlich gelegenen Standorten nachgewiesen, nicht jedoch an den sidlich
von Gschwend liegenden Standorten 905 09 bis 905 12. Bei der Interpretation der
Zahlergebnisse (Tabelle 1) ist zu beachten, dass nur an wenigen Standorten eine
flachendeckende Zahlung, sprich die Begutachtung aller bekannten Gelbbauchunken-
Gewasser, erfolgte, da der Fokus der Feldarbeit auf der DNA-Probennahme lag. Zudem war
aufgrund der zeitlich und finanziell begrenzten Mittel die Anzahl der Untersuchungstage
eingeschrankt. Vergleicht man die hier erhobenen Daten mit denen der Wirkungskontrolle
von ForstBW, fallt auf, dass die Daten von ForstBW sowohl die Anzahl an Gewa&ssern mit
Gelbbauchunken-Besatz als auch die mit erfolgreicher Reproduktion deutlich unterschatzen.
Beobachtungen zu Pradatoren in Gelbbauchunken-Gewadssern zeigen, dass die Anwesenheit
von Pradatoren wie Molchen, Molchlarven oder Libellenlarven die Anwesenheit sowie den
Reproduktionserfolg von Gelbbauchunken nicht ausschlieft. In welchem MaRe die
Reproduktion ggf. reduziert wird, lasst sich aus den erhobenen Daten nicht entnehmen. Die
Beobachtungen unterstiitzen die Annahme, dass es sinnvoll sein kann, neben neuangelegten,
pradatorenfreien Pfilitzen, einige Gelbbauchunken-Gewasser auch fiir zwei bis drei Jahre
offenzulassen: sie bieten wertvolle Lebensrdaume fir verschiedenste weitere Arten
(u.a. Amphibien, Insekten) und werden zugleich nach wie vor als Aufenthalts- und
Reproduktionsgewdsser von Gelbbauchunken genutzt.

Die erhobenen genetischen Daten waren insgesamt von hoher Qualitat und nach Optimierung
der genetischen Methode fiir die weiteren Analysen geeignet. Sechs der neun untersuchten
Mikrosatellitenmarker waren polymorph. Drei Marker waren nicht variabel und konnten
somit nicht fiir weitere Analysen verwendet werden. Jedoch sind monomorphe und damit
nicht variable Mikrosatellitenmarker bei der Gelbbauchunke nicht ungewdhnlich, wie schon
in anderen Studien zur Genetik der Art festgestellt wurde (siehe Prohl et al. 2018,
Hantzschmann et al. 2020, Guicking et al. 2015). Fir weitere populationsgenetische Studien
an der Gelbbauchunke wiirde es sich daher lohnen, zunachst zusatzliche Marker zu
entwickeln, um zu garantieren, dass fiir die untersuchten Populationen ausreichend variable
Marker zur Verfligung stehen und alle Individuen differenziert werden kénnen. Obwohl es
durch die reduzierte Anzahl variabler Marker hier nicht moglich war Analysen zu deuten,
welche sich auf eine Differenzierung von Individuen stitzen (Hauptkomponentenanalyse,
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Analyse verwandtschaftlich verbundener Gruppen), lieRen sich mithilfe eines Mantel-Tests
(Isolation-by-Distance) und (iber die AMOVA signifikante Unterschiede in der genetischen
Struktur zwischen den Metapopulationen feststellen. Selbst innerhalb der Metapopulationen
hat die AMOVA eine signifikante Differenzierung zwischen Standorten gezeigt.

Die Werte der beobachteten und erwarteten Heterozygotie (Ho und He) sprechen dafiir, dass
sich die beiden Metapopulationen gerade nicht in einer Inzucht-Situation befinden, ein
moderates Level an genetischer Vielfalt vorhanden ist und Austausch auf lokaler Ebene
stattfindet (vergleichbare Werte finden sich in Guicking et al 2015, Prohl et al. 2021,
Weihmann et al. 2009). Die Werte fir Heterozygotie scheinen auch mit den beobachteten
niedrigen Fis-(Inzucht-Koeffizient) Werten Ubereinzustimmen und auch vom niedrigen Fsr
(Fixierungsindex) belegt zu werden. Es muss dabei allerdings beachtet werden, dass der Fst
durch die wenigen polymorphen Marker unzuverlassig ist und anders als Tools, die
simulationsbasiert sind (AMOVA, Mantel-Test), verhaltnismaRig wenig statistische Power hat.
Obwohl in Bezug auf Heterozygotie und Inzucht-Koeffizienten auch die Werte fir die
Subpopulationen angegeben werden konnten und es interessant sein kann, die Variation
zwischen den Populationen genauer zu analysieren, sollte beachtet werden, dass mit
kleineren Stichprobenumfangen auch die Zuverlassigkeit der Werte abnimmt und dazu
geraten wird nur Populationen ab etwa 20 (Spanne: 15 bis 25) Individuen pro Population zu
vergleichen (Hale et al. 2012, Holderegger et al. 2019). Die Schlussfolgerungen dieser Studie
beziehen sich hauptsachlich auf den Vergleich zwischen den Metapopulationen der
Untersuchungsgebiete Schonbuch und Schwabisch-Frankischer Wald.
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7 Anhang

Anhang 1: Paarweise genetische Distanz zwischen Standorten, angegeben mit Fixierungsindex (Fst) (Links-unterer Zahlenblock); Geographische Distanz in Kilometern

(Rechts-oberer Zahlenblock, kursiv). 909: Schénbuch, 905: Schwabisch-Frankischer Wald.

905_01 905_02 905_03 905_04 905_06 905_07 905_08 909 02 909 04 909 05 909 06 909 08 909 09 909 14 909 15 909 17 909 18 909 19 909 20 909 21 909 22 909 25 H_26
905_01 21,30 17,19 1543 1543 1270 14,00 69,74 71,51 73,57 72,99 70,06 6852 67,29 67,36 64,18 63,18 59,66 59,36 59,24 60,52 53,85 7578
905_02| 0,13 516 673 11,95 2467 2568 51,58 54,26 5687 5668 53,97 53,05 51,85 51,36 4917 4706 4412 42,55 41,69 42,69 3536 5823
905_03| 006 0,07 1,79 700 19,51 20,52 53,55 5582 5820 57,85 5503 53,86 52,64 52,36 49,77 4808 44,88 43,84 43,31 4445 37,42 59,94
905_04| 0,16 027 0,19 613 1799 19,05 5508 57,26 5959 5920 56,36 5513 53,90 53,68 50,99 49,41 46,15 4523 44,78 4595 38,97 61,41
905_06| 002 005 006 0724 1341 14,23 5445 5610 5815 57,56 54,64 53,13 51,90 51,94 4882 47,75 44,25 43,95 43,90 4522 3875 60,39
905_07| 006 0,10 006 024 0,04 1,35 6491 6581 67,39 6652 6352 6161 6039 6085 57,12 5691 53,14 53,77 5426 5574 50,01 70,22
90508 008 006 009 026 004 005 6494 6573 67,24 6634 6334 61,38 6017 60,67 5688 5677 5298 53,73 5430 5579 50,19 70,15
909 02| 0,16 007 011 042 005 017 0,11 526 874 1016 10,09 1248 1255 1024 1440 10,84 1429 11,54 10,65 924 1622 7,19
909 04| 008 004 004 020 003 007 007 010 354 492 545 824 870 667 11,39 926 1314 1216 12,57 11,68 1924 4,43
909 05| 006 006 009 023 005 012 010 0110 0,03 1,94 431 709 799 670 11,21 1049 1426 1437 1532 1466 22,22 4,72
909 06| 0,0 008 012 031 004 014 012 007 005 0,03 301 548 651 568 983 982 1341 1414 1545 1499 22,47 6,65
909 08| 006 003 009 026 002 008 004 007 005 003 004 290 369 270 692 695 1043 11,52 1317 1295 2023 873
909 09| 009 004 008 031 002 009 006 002 006 005 004 001 1,23 262 452 627 898 11,23 13,41 13,56 20,37 11,62
909 14| o008 011 010 025 011 012 012 016 010 008 015 0,10 0,08 232 335 524 776 1021 1252 12,79 19,40 12,37
909 15| 007 012 010 034 003 011 013 007 007 007 005 006 004 014 474 430 773 906 11,00 11,03 1803 10,66
909 17| 001 006 006 015 004 006 006 013 005 004 007 003 005 007 0,10 450 521 888 11,64 12,34 1804 1538
909 18| 008 008 007 025 005 009 008 008 008 006 009 004 004 008 008 004 3,89 497 739 790 14,18 13,66
909 19| o000 023 016 018 015 018 019 028 017 017 022 019 020 016 024 0110 0,18 472 770 890 13,25 17,55
909 20 002 009 005 028 003 009 010 007 004 003 001l 005 003 008 003 003 006 013 298 426 9,24 16,50
909 21| o009 005 011 025 006 012 009 011 006 004 003 004 005 012 011 005 008 021 0,07 1,68 7,07 16,63
909 22| 013 018 017 030 013 021 020 022 012 008 004 011 012 016 014 009 013 028 008 0,03 7,57 15,54
909 25| 0,19 -004 -002 034 007 021 007 011 -003 004 012 006 006 012 018 004 012 039 011 005 027 22,96
H 26| 006 005 009 027 003 009 007 007 002 00l 00l 00l 003 011 004 005 007 018 003 004 008 0,08




