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Zusammenfassung 

Eine Fang-Wiederfang-Methode für die Zählung von Wildschweinen wird beschrieben. Die Identifizierung der 
Tiere erfolgte über eine genetische Analyse von gefundenem Kot. Die Beprobung wurde an 12 Tagen auf 
systematisch im Wildforschungsgebiet angelegten Transektlinien durchgeführt. Zur Auswertung wurden die 
Modelle von BURNHAM et al. (1978) und CHAO (1988) verwendet. 

Summary 

The application of a capture-recapture method for counting wild boars (Sus scrofa) 
A capture-recapture method for counting wild boars (Sus scrofa) is presented. The identification of individual 
animals is based on genotyping scat samples found. These excrements were collected during 12 days on 
systematically established transect lines. The models of BURNHAM et al. (1978) and CHAO (1988) were ap-
plied for data analysis. 

1. Einleitung 

Urnenmodelle waren lange Zeit Basis für die Berechnung der Größe von Wildpopulationen. PE-

TERSEN schätzte 1896 die Fischpopulation in einem Teich. LINCOLN übertrug das Verfahren 1930 
auf Wildtiere. Er schätzte eine Entenpopulation über die Jagdstrecke anhand von Beringung. Der 
Schätzer, auch Peterson-Lincoln-Index genannt, berechnete sich aus den Anzahlen der gefange-
nen Tiere 1n  und 2n  an zwei Zeitpunkten und der Anzahl der wieder gefangenen Tiere zum zwei-
ten Zeitpunkt 2m  als  
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Die Verzerrung dieses Schätzers kann in vielen Fällen kompensiert werden über  
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 (CHAPMAN (1951)). 

Weiterhin beschreiben beispielsweise JOHNSON und KOTZ (1977) Fang-Wiederfang-Modelle, die 
auf  einfachen Urnenmodellen basieren. Diese Modelle beschreiben aber in vielen Fällen nur sehr 
ungenau die Realität, da u. a. die Fangwahrscheinlichkeiten für alle Tiere gleich sind. Die Fang-
wahrscheinlichkeiten können jedoch von Faktoren wie Zeit, Verhalten nach dem Fang sowie vom 
Individuum selbst abhängen. Außerdem kann die Population nach einem Fangereignis nicht wie 
die Kugeln in einer Urne gemischt werden. 
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OTIS et al. führte 1978 eine Klasse von Modellen ein, mit denen man die Größe von geschlosse-
nen Populationen schätzen kann.   

2.  Methoden 

Die Modelle von OTIS et al. beziehen sich auf folgende Datenstruktur: 
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1, ,k k ktX X X= K  ist die Fanggeschichte des k-ten Tieres. 
 
Die einzelnen Modelle unterscheiden sich in den Annahmen, die für die Fangwahrscheinlichkeiten 
gemacht werden. Sei ijp  die Fangwahrscheinlichkeit des i-ten Tieres zum Zeitpunkt j. Die Darstel-
lung der Modelle findet man in Tabelle 1. 
 

Modell Fangwahrscheinlichkeit  Beispiele für mögliche Einflüsse 

0M    

tM   Regen - Sonne - Schneefall 

hM   ♂  ♀, Alter, Home range 

bM   bis zum 1. Fang 
 danach 

trap happy, trap shy 

M    

thbM   bis zum 1. Fang 
 danach 

alle kombiniert 

 
 
 
Die Relationen der Modelle untereinander sind in Abbildung 1 dargestellt. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  

Tab. 1: Modelle nach OTIS et al. 
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Abb. 1: Relationen der Modelle 
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Die Modelle bestehen im Wesentlichen aus einer Binomial- bzw. Multinomialverteilung. Beispiels-
weise ergibt sich bei Modell bM  für die Fanggeschichte { }ωX  folgende Wahrscheinlichkeitsvertei-
lung: 
 
 
 
 
 
 Summe der Anzahlen von markierten Tieren in der Population zum  
 Zeitpunkt j, 
 
 totale Anzahl der markierten Tiere zu der Population, 
 
 Anzahl verschiedener Tiere im gesamten Experiment. 
 
 
Als Kriterien für die Modellauswahl können nachstehende Kennwerte herangezogen werden 
(ARMSTRUP et al., 2005): 
 
 für verschachtelte Modelle 2χ -verteilt, 
 

für jedes Modell, P Anzahl geschätzter Parameter,  
kleinster AIC entspricht bestem Modell, 

 
 für kleine Anzahl Beobachtungen (<40),  
 n Anzahl Beobachtungen, 
 
 

  

 
 
 

3. Das Untersuchungsgebiet 

Das 2005 gegründete Wildforschungsgebiet liegt im zentralen Pfälzerwald, in einem Teil des  
UNESCO-Biosphärenreservats �Pfälzerwald � Vosges du Nord�. Zwei unterschiedliche nicht-
invasive Verfahren zur Identifizierung von Individuen wurden diskutiert: Haarbeprobung und Kot-
beprobung. In beiden Fällen werden die Individuen über eine genetische Analyse identifiziert. Eine 
ausführliche Beschreibung des Wildforschungsgebiets und der beiden Verfahren findet man bei 
EBERT et al. (2007). 
 
Die Methode der Haarbeprobung musste leider aufgegeben werden. Es konnte mit dieser Methode 
keine ausreichend hohe und gleiche Beprobungswahrscheinlichkeit für alle Mitglieder des Wild-
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schweinbestandes sichergestellt werden. Dieses Problem kann vermutlich mit der Analyse der Kot-
proben umgangen werden. Durch die systematisch verteilten Transektlinien erscheint eine gleich-
mäßige Beprobung eher realisierbar. 
 
Auf einer 4000 ha großen Teilfläche wurden systematisch 16 drei Meter breite Linien gelegt. Je-
weils sechsmal wurde im täglichen Wechsel die Hälfte der Linien abgelaufen (Abb. 2) EBERT et al. 
in prep. (2008). 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

4. Ergebnisse 

Gefunden wurden 141 Proben, von denen 86 im Labor auswertbar waren. Die Fänge sind in Ta-
belle 2 auf die zwölf Beprobungstermine aufgeteilt. 
 

Beprobungstermin 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 

Anzahl gefangener Tiere 12 9 5 7 2 1 12 8 9 9 9 3 

Fänge insgesamt 12 20 24 31 33 34 43 50 57 65 72 74 

Neu gefangene Tiere 12 8 4 7 2 1 9 7 7 8 7 2 

 
 
 
Einmal gefangen wurden 65 Tiere, sechs Tiere zweimal und drei Tiere dreimal. 
 
Fasst man jeweils zwei Beprobungstage, d.h. einen kompletten Ablauf aller 16 Transekte, zu einer 
Stichprobe zusammen, so erhält man die Ergebnisse in Tabelle 3. 
 
 

Abb. 2: Anordnung der Transektlinien 

Tab. 2: Fänge aufgeteilt nach den 12 Fangzeitpunkten 
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Beprobungstermin 1 2 3 4 5 6 

Anzahl gefangener Tiere 20 12 3 10 18 12 

Fänge insgesamt 20 31 34 50 65 74 

Neu gefangene Tiere 20 3 3 16 15 9 

 
 
 
 
 
Einmal gefangen wurde 66 Tiere, sechs Tiere zweimal und zwei Tiere dreimal. 
 
Die Population kann aufgrund der im Vergleich zu den mittleren, individuellen Streifgebietsflächen 
großen  Untersuchungsfläche und der dicht aufeinander folgenden Beprobungszeitpunkte annä-
hernd als geographisch und demographisch geschlossen angesehen werden, da Randeffekte 
durch  Ab- oder Zuwanderungen geringen Einfluss auf die Beprobungsrate haben dürften, bzw. mit 
vielen Geburten oder Sterbefällen nicht zu rechnen war. 
 
Das Stichprobendesign war so gewählt, dass eine zeitliche Abhängigkeit der Auswahlmöglichkei-
ten nahezu auszuschließen war. Da die Tiere nicht wirklich mit Fallen gefangen wurden, sondern 
indirekt über die Beprobung von Kot erkannt wurden, ist eine Änderung des beprobungsrelevanten 
Verhaltens (Defekationsrate, Defekationsort)  der Tiere durch die Beprobung unwahrscheinlich. Al-
lerdings können individuelle Einflüsse auf die Fangwahrscheinlichkeit einwirken. Beispielsweise 
führen unterschiedlich große Lebensräume verschiedener Tiere zu unterschiedlichen Auswahl-
wahrscheinlichkeiten. Aus diesem Grund wird das Modell hM  favorisiert. Die Auswertungen wur-
den mit dem Programm CAPTURE (WHITE ET AL., 1978) durchgeführt. In Tabelle 4 sind die Ergeb-
nisse für das Jackknifeverfahren von BURNHAM und OVERTON (1978), sowie für das Modell von 
CHAO (1988) dargestellt. 
 
 

Modell 
hM  12

�N  95 %  
Konfidenz- 

intervall 
12

�

100 ha
N 95 %  

Konfidenz-
intervall 

6
�N  95 %  

Konfidenz-
intervall 

6
�

100 ha
N  

95 %  
Konfidenz-

intervall 

BURNHAM 
und 
OVERTON 

 
292 

 
[231 ; 377] 

 
7 

 
[6 ; 9] 

 
227 

 
[187 ; 282] 

 
6 

 
[5 ; 7] 

CHAO 426 [219 ; 934] 11 [6 ; 23] 437 [223 ; 959] 11 [6 ; 24] 

 
 
 
 

Tab. 3: Fänge aufgeteilt nach den 6 Fangzeitpunkten 

Tab. 4: Populations-Schätzwerte 12
�N  (für 12 Zeitpunkte) und 6

�N  (für 6 Zeitpunkte) sowie 
deren 95 % Konfidenzbereiche 
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5. Diskussion 

CHAO (1988) verglich insgesamt sechs Modelle anhand einiger Beispiele und Simulationen. Als 
geeignet stellten sich lediglich das Jackknifeverfahren von BURNHAM und OVERTON und CHAOS 
Momentschätzer heraus. Für den Fall, dass nur wenige multiple Fänge (mit mehr als einem Wie-
derfang) vorhanden sind, hat der von CHAO vorgeschlagene Schätzer deutliche Vorteile. CHAO 
zeigte anhand der Taxidaten von CAROTHERS (1973), dass die Momentmethode unter gewissen 
Bedingungen reliabler als die Jackknifemethode ist. Bei Verwendung des Jackknifeverfahrens wird 
die Population unterschätzt und die Konfidenzintervalle enthalten in fast allen Fällen nicht die wah-
re Populationsgröße, wenn die mittleren Fangwahrscheinlichkeiten klein sind. Dagegen lagen die 
Schätzungen, die mit CHAOS Momentmethode durchgeführt wurden, deutlich höher, jedoch mit 
breiteren Konfidenzintervallen, wobei der wahre Wert fast immer im Vertrauensbereich lag.  
 
Da die beobachteten Wildschweindaten ähnlich wie die Taxidaten von CAHROTHERS strukturiert 
sind, sollten CHAOS Schätzwerte mehr Vertrauen entgegen gebracht werden. Leider ist das Konfi-
denzintervall für die Bestandsdichte mit [6 ; 23] sehr groß, so dass die Schätzung sehr ungenau 
ist. 
 
Da es sich nicht um eine strenge geschlossene Population handelt, sollten die Modelle mit einer 
�Randkorrektur� versehen werden, die mögliche Zu- bzw. Abgänge berücksichtigt.  
 
Weiterhin sollte untersucht werden, ob Mehrfachbeobachtungen an einem Tag in den Modellen be-
rücksichtigt werden können.  
 
Eine Erhöhung des Stichprobenumfangs und damit einhergehend eine Erhöhung der Wiederfänge 
könnte die Konfidenzbereiche der Schätzer deutlich verkleinern. Dieser Effekt könnte neben einer 
Steigerung des Beprobungsaufwandes im Feld auch durch eine Verbesserung der Genotypisie-
rung und damit zur Reduzierung der Probenausfälle erreicht werden.  
 
Ein größerer Stichprobenumfang würde auch die Anwendung offener Populationsmodelle, die die 
Wirklichkeit vermutlich besser beschreiben könnten, ermöglichen. 
 
Die Ansätze von LEE und CHAO (1994) sowie CHAO ET AL. (2001) wurden bisher noch nicht be-
rücksichtigt. Es handelt sich dabei um ein nicht-parametrisches Schätzverfahren, das die Idee des 
�sample coverage� benutzt, das definiert ist als der Anteil der Fangwahrscheinlichkeiten der tat-
sächlich gefangenen Tiere zur Summe der Fangwahrscheinlichkeiten aller Individuen. Aus diesem 
Schätzwert und der insgesamt gefangenen Tiere kann dann auf die Populationsgröße geschlossen 
werden. 
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