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3. Fachworkshop 

Zusammenfassung 

Am 09 Januar 2024 fand der dritte Fachworkshop zur Entwicklung eines nationalen Biodiversitätsmonitorings im 

Wald (NaBioWald) statt. Der Fokus lag auf dem Sammeln von Informationen für die Konzepterstellung. Basierend 

auf Impulsvorträgen aus anderen Monitoringbereichen wurden in Kleingruppen für jede Artengruppe Steckbriefe 

erstellt, die Auskunft über mögliche Erhebungsansätze und Kosten beinhalteten. Das Thema der Flächenauswahl 

wird Bestandteil des vierten Fachworkshops sein. Die Ergebnisse der Fachdiskussionen wurden im Anschluss an 

den Workshop an die Teilnehmenden zur Kommentierung und Ergänzung versandt. 

Der Workshop war als zweitägige Präsenzveranstaltung in Braunschweig am Thünen-Institut geplant. Aufgrund 

einer akuten Verkehrsstreiksituation musste jedoch kurzfristig auf ein eintägiges online-Format gewechselt 

werden. 

 

Schlüsselwörter: Dritter Fachworkshop, nationales Monitoring, Artengruppen, Erhebungen 

 

 

Summary 

The third expert workshop on the development of a national forest biodiversity monitoring system (NaBioWald) 

took place on January 09, 2024. The focus was on collecting information for the concept development. Based on 

keynote speeches from other monitoring areas, small groups drew up fact sheets for each species group, which 

contained information on possible survey approaches and costs. The topic of site selection will be part of the 

fourth specialist workshop. The results of the expert discussions were sent to the participants after the workshop 

for comments and additions. 

The workshop was planned as a two-day face-to-face event in Braunschweig at the Thünen Institute. However, 

due to an acute traffic strike situation, it had to be changed to a one-day online format at short notice. 

 

Keywords: third workshop, national monitoring, species groups, surveys 
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1 Hintergrund und Ziele 
 

Eine Arbeitsgruppe der forstlichen Ressortforschungseinrichtungen der Länder und des Bundes arbeitet 

derzeit an einem Konzeptentwurf für ein Nationales Biodiversitätsmonitoring im Wald (NaBioWald). Das 

Konzept soll bestehende, deutschlandweite Walderhebungen zur Biodiversität und weitere Erfassungen 

integrieren, Schnittstellen zum Offenland­ und Landschaftsmonitoring liefern und in die Aktivitäten des 

Nationalen Monitoringzentrums zur Biodiversität (NMZB) eingebunden sein. Eine Übersicht des Prozesses gibt 

Abbildung 1. 

 

Nachdem beim ersten Fachworkshop im November 2021 (Braunschweig) die Anforderungen und Ziele eines na-

tionales Biodiversitätsmonitorings im Wald festgesetzt wurden, konnte beim zweiten Workshop im April 2023 

(Leipzig) die Auswahl von Arten(gruppen) erfolgen, die im Zuge des Monitorings erhoben werden sollen, um die 

Einflussgrößen der vier festgelegten Haupttreiber auf die Biodiversität zu beziffern (Waldmanagement, Klima-

wandel, Schadstoffeinträge und Luftverunreinigung).  

 

Der dritte Fachworkshop baut inhaltlich direkt auf dem Vorläuferworkshop auf und beschäftigte sich mit den 

ausgewählten Artengruppen und deren Erfassung. Der Fokus sollte hierbei auf bereits existierenden Erhebungen 

liegen. Sofern diese nicht vorhanden sind, sollen Erfordernisse und Möglichkeiten für zusätzliche Aufnahmen 

diskutiert werden. Aufgrund von nationalen Verkehrsstreiks konnte der Workshop nicht wie geplant in Präsenz 

stattfinden. Stattdessen wurde spontan auf ein eintägiges online Format gewechselt.  

 

 

 

 
Abbildung 1: Grober Ablauf des NaBioWald Konsultationsprozesses - wir befinden uns mittlerweile beim 3. Fachworkshop, dessen 
Ergebnisse direkt in das wissenschaftliche Konzept einfließen werden. 
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2 Zusammenfassungen der Kurzvorträge 

 Statusbericht der Steuerungsgruppe (Andreas Bolte, Thünen-Institut)  

Siehe Kapitel 5.2.1 (Vortragsfolien im Anhang) 

 Konzept für ein genetisches Monitoring als Teil des Biodiversitätsmonitorings im 
Wald  

Bernd Degen1, Pascal Eusemann1, Ralf Kätzel2 und Jörg Kleinschmit3 

1) Thünen-Institut für Forstgenetik, Sieker Landstraße 2, 22927 Großhansdorf, bernd.degen@thuenen.de 

2) Landeskompetenzzentrum Forst Eberswalde, Fachbereichsleiter Waldökologie und Monitoring A.-Möl-

ler -Str. 1, 16225 Eberswalde 

3) Forstliche Versuchs- und Forschungsanstalt Baden-Württemberg, Abteilung Waldnaturschutz, Wonnhal-

destraße 4, 79100 Freiburg 

2.2.1 Hintergrund 

Neben der Artenvielfalt und der Vielfalt der Ökosysteme ist die innerartliche genetische Vielfalt eine wichtige 

Ebene der Biodiversität. Die genetische Vielfalt ist Voraussetzung für die genetische Anpassung an sich ändernde 

abiotische und biotische Umwelteinflüsse (Frankham et al. 2014). Im Laufe der Zeit haben sich die Populationen 

einer Art an die unterschiedlichen Umweltbedingungen in ihrem Verbreitungsgebiet angepasst. Diese 

unterschiedliche genetische Anpassung ist ein Grund für Unterschiede in der genetischen Zusammensetzung von 

Populationen (Savolainen et al. 2007). 

Ebenso wie die Artenvielfalt kann die innerartliche genetische Vielfalt durch Aktivitäten des Menschen negativ 

beeinflusst werden. Maßnahmen, die die Populationsgrößen stark reduzieren und die Möglichkeiten des 

genetischen Austausches (Genfluss) reduzieren, führen zu einer genetischen Einengung durch genetische Drift 

und erhöhter Verwandtschaft (Inzucht) zwischen den Individuen. So hat die Industrialisierung die genetische 

Vielfalt vieler Arten negativ beeinflusst (Leigh et al. 2019). Veränderungen in der innerartlichen genetischen 

Variation können Hinweise auf Gefährdungen einer Art geben, auch wenn die Populationsgröße sich nicht stark 

ändert (Gurgel et al. 2020). 

Für Waldbäume wurden in Deutschland (Konnert et al. 2011) und Europa (Aravanopoulos 2016) bereits seit 

einigen Jahren Verfahren des genetischen Monitorings entwickelt, um kritische Veränderungen in der 

genetischen Zusammensetzung rechtzeitig zu erkennen. Diese Erfahrungen bieten einen guten Rahmen für ein 

weiter gefasstes genetisches Monitoring im Wald, das neben Bäumen auch andere Artengruppen umfassen 

sollte. Inzwischen gibt es auf nationaler Ebene im Ausland einige Ansätze für ein genetisches Monitoring mit 

mehreren Arten: so z.B. in Schweden bzw. bei Fischen (Posledovich et al. 2021, Andersson et al. 2022) oder in 

der Schweiz mit fünf Arten aus verschiedenen taxonomischen Reichen (Parli et al. 2021). Einen Überblick über 

Indikatoren eines genetischen Monitorings und bestehende Kapazitäten für ein genetisches Monitoring geben 

O'Brien et al. (2022), (Pearman et al. 2023). 
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2.2.2 Ziel 

Wir möchten für mehrere Arten, die hauptsächlich im Wald vorkommen, ein genetisches Monitoring als Teil des 

Biodiversitätsmonitorings im Wald aufbauen. Mit Hilfe von wiederkehrenden genetischen Inventuren soll die 

genetische Diversität innerhalb der Arten in einem deutschlandweiten Monitoring-Netz erfasst, die genetische 

Unterschiedlichkeit zwischen Populationen gemessen und treibende Kräfte für die Veränderungen in der 

genetischen Zusammensetzung abgeleitet werden. Die Ergebnisse des genetischen Monitorings liefern wichtige 

Informationen für Strategien und Maßnahmen zum Erhalt der genetischen Vielfalt. Das genetische Monitoring 

ergänzt einen ansonsten auf Arten- und Artengruppen fokussierenden Ansatz eines Nationalen Biodiversitäts-

monitorings im Wald um diese für die Anpassung an sich verändernde Umweltbedingungen so wichtige Ebene 

der biologischen Vielfalt. 

2.2.3 Arbeitsplan 

Besonderheiten des genetischen Monitorings 

Das wesentliche Merkmal eines genetischen Monitorings ist eine in festen Zeiträumen wiederkehrende 

genetische Inventur auf der Ebene von Populationen (Hvilsom et al. 2022, O'Brien et al. 2022). Anhand von 

verschiedenen Indikatoren wird dann ermittelt, in welchem Umfang sich die genetische Zusammensetzung 

zwischen den Erfassungszeitpunkten verändert hat und welche treibenden Prozesse hierfür verantwortlich 

waren. Auf internationaler Ebene haben sich hierfür inzwischen die Indikatoren: effektive Populationsgröße, 

genetische Diversität, genetische Differenzierung und Inzucht etabliert (Hoban et al. 2022). Bei der genetischen 

Diversität ist es wichtig, neben der neutralen genetischen Diversität auch die adaptive genetische Diversität zu 

erfassen. Hierzu sind verschiedene Ansätze entwickelt worden: etwa die Suche nach Ausreißern der genetischen 

Differenzierung (Narum and Hess 2011, Dillon et al. 2013, Degen et al. 2022) oder die Berechnung von Genotyp-

Umwelt-Assoziationen (Sang et al. 2022, Mueller et al. 2023). 

Das genetische Monitoring lässt sich dann noch intensivieren, indem in den Populationen einzelne Prozesse z.B. 

Genfluss über Pollen und Samen in einem Baumbestand untersucht werden (Konnert et al. 2011). Zusätzlich zu 

einem festen Netz von intensiver untersuchten Monitoringpopulationen ist es sinnvoll, für die jeweilige Art auf 

großer räumlicher Skala genetische Inventuren durchzuführen, um das Muster der räumlichen genetischen 

Struktur zu erkennen und Referenzgrößen für die genetische Vielfalt in den Regionen zu ermitteln (Degen et al. 

2021). Die Auswirkung bestimmter Prozesse z.B. der genetische Fußabdruck der nacheiszeitlichen Rückwan-

derung aus Refugialgebieten auf die aktuelle genetische Struktur lässt sich auch nur auf dieser Ebene erkennen. 

Veränderungen in der genetischen Zusammensetzung einer Population lassen sich nur durch zeitlich wiederholte 

genetische Inventuren feststellen. Je nach Lebensdauer der Individuen einer Art kann es einige Jahre bis 

Jahrzehnte dauern, bevor Änderungen in der genetischen Zusammensetzung messbar sind. Um trotzdem zeitnah 

Aussagen zu anthropogen verursachten Veränderungen der genetischen Vielfalt einer Art zu erhalten, haben sich 

retroperspektivische genetische Inventuren an Material aus historischen Sammlungen bewährt. Solche Arbeiten 

sind z.B. für verschiedene Insektenarten, Reptilien, Pflanzen und Säugetiere erfolgreich durchgeführt worden 

(Fountain et al. 2016, Bi et al. 2019, van der Valk et al. 2019). 

Grundsätze eines Ansatzes für ein genetisches Monitoring 

Ein Monitoring der innerartlichen genetischen Vielfalt kann grundsätzlich bei allen Arten durchgeführt werden, 

von welchen systematische Proben im Rahmen eines Biodiversitätsmonitorings gesammelt werden und die auf 

Artebene getrennt bestimmt und sortiert werden, so dass eine individuelle Probenaufbereitung möglich ist. Da 

dies aus heutiger Sicht aber nicht für alle erfassten Arten/Artengruppen mit vertretbarem Aufwand machbar 

erscheint, bedarf es einer Fokussierung auf Arten mit Charakteristika, welche bestimmte genetische Anpassungs-

strategien repräsentieren. 

Auswahl der Arten 
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Bei der Auswahl der Arten ist es wichtig, sich zunächst auf Kriterien zu verständigen. Wir schlagen in Anlehnung 

an die Machbarkeitsstudie zum genetischen Monitoring in der Schweiz (Fischer et al. 2020) die folgenden 

Kriterien vor:  

• Die großen taxonomischen Reiche: Tiere, Pflanzen, Pilze sollten vertreten sein. 

• Es sollten Arten mit niedriger und hoher Abundanz untersucht werden 

• Gefährdete Arten (Rote Liste) 

• Arten welche in ihrer Populationsstruktur (Populationsgrößenveränderung, aber auch Genfluss von Kul-

tursorten zu Wildformen) stark durch menschliche Nutzung beeinflusst werden. 

• Gegenüber anthropogen Veränderungen (Waldmanagement, Klimawandel und Pflanzenschutzmittel) 

empfindliche Arten sollten dabei sein. 

• Arten, die bereits Gegenstand anderer Monitoring-Verfahren sind und bei denen eine Probennahme für 

genetische Analysen möglich ist, sollten berücksichtigt werden. 

• Die Genomgröße und die Verfügbarkeit von Referenzgenomen sind wichtig. 

• Arten mit ausreichend Material aus Sammlungen (z.B. Museen, Herbarien) für den genetischen Vergleich 

rezenter und historischer genetischer Vielfalt sollten dabei sein.  

Wir schlagen vor, dass mindestens fünf verschiedene Arten in das genetische Monitoring einbezogen werden. 

Hierunter sollte eine Baumart sein. Wegen des Vorlaufs beim genetischen Monitoring von Waldbäumen, der 

relativ geringen Genomgröße, und der ökologischen Bedeutung schlagen wir hierfür die Rotbuche (Fagus 

sylvatica) vor. Die Auswahl der Arten muss in einer Fachgruppe weiter beraten werden. 

Stichprobendesign 

Bei einer Gesamtgenom-Sequenzierung oder zumindest einer Genotypisierung mit mehreren Tausend über das 

Genom verteilten Einzelnukleotid-Genmarkern (SNPs) lassen sich die meisten der oben genannten Indikatoren 

bereits mit zehn Individuen je Einsammlungsort/ Population messen (Nazareno et al. 2017). Die Abgrenzung von 

Populationen hat sich in der Praxis als schwierig erwiesen. Die Analyse der genetischen Daten wird aber später 

Rückschlüsse dazu erlauben, welche beprobten Individuen zur selben Population gehören. Sinnvoll wäre es, 

deutschlandweit je Art 50 Einsammlungsorte mit je 10 Individuen zu veranschlagen. Die Auswahl der Orte richtet 

sich nach dem geographischen Vorkommen der Arten und sollte dabei die verschiedenen Regionen (Umwelt-

zonen) berücksichtigen. Falls Material aus historischen Sammlungen vorhanden ist, sollte hiervon zusätzlich 100 

Individuen je Art in die Analysen einbezogen werden.  

Genetische Inventuren 

Damit eine Vergleichbarkeit mit späteren genetischen Inventuren möglich ist und damit alle der oben genannten 

genetischen Indikatoren zuverlässig gemessen werden können, kommt aus heutiger Sicht nur die Gesamt-

genomsequenzierung in Frage (Fischer et al. 2020). Für Arten mit einer Genomgröße zwischen 0,5 und 2 GB 

liegen die Kosten für die Sequenzierung zurzeit bei 50-200 Euro je Individuum. Für die meisten Artengruppen 

liegt die Genomgröße unter 2 GB. Es gibt jedoch einige Arten mit deutlich größeren Genomen, so z.B. die 

Koniferen mit über 10 GB und viele Reptilien und Amphibien mit Genomen > 20 GB.  

Die Methodik, insbesondere auch die dauerhafte Probenlagerung (Repositorium) muss so gestaltet werden, dass 

technischer Fortschritt bei Markern genutzt werden kann (adaptives Design) und Proben ggf. mit neuen 

Techniken re-analysiert werden, um Datenreihen zu sichern. 
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2.2.4 Abschätzung der Kosten 

Hier eine grobe Abschätzung der Kosten für die Erstaufnahme zum genetischen Monitoring von fünf Arten; für 

zwei dieser Arten mit Vergleich zu historischen Proben aus Sammlungen. Die Arbeiten würden sich über drei 

Jahre verteilen. Insofern ist bei den getroffenen Annahmen mit Kosten von rd. 1.500.000, - € (für drei Jahre) zu 

rechnen. Diese Kosten würden bei einem Wiederholungszyklus der Aufnahmen von 10 Jahren je Jahrzehnt 

anfallen. 

 

Nr. Gegenstand Einheit Kosten je 
Einheit 
(Euro) 

Anzahl  Summe 
(Euro) 

1 Probennahme Gelände 10 Individuen an 
einem Ort 

1000 250 (5 Arten x 50 
Orte) 

250.000 

2 Probenaufbereitung und 
Versand Museen 

Individuum 20 200 (2 Arten x 100 In-
dividuen) 

4.000 

3 DNA-Extraktion Individuum 10 2.700 (5 Arten x 500 
Individuen + 200 his-
torische Proben) 

27.000 

4 Genomsequenzierung (Ge-
nomgröße 0,5 – 3 GB) 

Individuum 150 2.700 405.000 

5 Rechenkapazitäten, Spei-
cherplatz 

Genom eines Indi-
viduums 

50 2.700 135.000 

6 Langfristige Probeneinlage-
rung 

Individuum 20 2.700 54.000 

7 Probenaufbereitung, DNA-
Extraktion, Registrierung, 
Einlagerung 

Personenmonat 
TA, E7 

6.000 24 144.000 

8 Zentrale Datenauswertung Personenmonat 
Wissenschaft-
ler/in 

E13 

8.000 24 192.000 

9 Koordination Personenmonat  

Wissenschaft-
ler/in 

E13 

8.000 36 288.000 

10 Reisemittel für Projektref-
fen 

Eintägige Inlands-
dienstreise pro 
Person 

250 100 25.000 

 Summe    1.524.000 
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 Vogelmonitoringprogramme in Deutschland (Caren Pertl & Dr. Jakob Katzenberger, 
DDA) 

Der DDA (Dachverband Deutscher Avifaunisten e.V.) ist der Dachverband der vogelkundlichen Verbände in 

Deutschland. Zu den Mitgliedsverbänden gehören 16 Landesverbände sowie 36 weitere Organisationen, welche 

ca. 12.000 vogelkundlich interessierte Basismitglieder vertreten. Darüber hinaus beteiligen sich ca. 7.000 

Ehrenamtliche an den systematischen Vogelerfassungen des DDA und ca. 43.000 Ehrenamtliche tragen mit 

Gelegenheitsbeobachtungen und standardisierten Beobachtungslisten zur flächendeckenden Datensammlung 

über das Beobachtungsportal ornitho.de bei.  

Die Zusammenarbeit zwischen dem DDA und den Fachverbänden und Fachbehörden der Länder und des Bundes 

ist über die Verwaltungsvereinbarung Vogelmonitoring geregelt. Die erhobenen Daten dienen u.a. den 

nationalen und internationalen Berichtspflichten (EU VSRL, NATURA2000, AEWA, CMS), der Erstellung der Roten 

Listen für Brut- und Gastvögel, sowie der Berechnung von europäischen, nationalen und landesweiten 

Indikatoren.

 

Basisprogramme des Vogelmonitorings in Deutschland: 

Die bestehenden Monitoringprogramme, die sog. Basisprogramme des Vogelmonitorings in Deutschland, sind 

das Monitoring häufiger Brutvögel (MhB), das Monitoring seltener Brutvögel (MsB) und das Monitoring rasten-

der Wasservögel (MrW). Die deutschlandweite Koordination dieser Programme übernimmt der DDA, die Um-

setzung auf Bundesland-Ebene erfolgt durch Landeskoordinator*innen aus Fachbehörden und Fachverbänden.  

Das Vogelmonitoring in Schutzgebieten (VM-S) besteht aus einer an die Gegebenheiten in Schutzgebieten 

angepasste Variante des MhB, das MhB-S (Monitoring häufiger Brutvögel in Schutzgebieten) sowie dem MsB und 

dem MrW, die innerhalb und außerhalb von Schutzgebieten methodengleich umgesetzt werden. 

Das MhB wird auf Probeflächen umgesetzt, die auf einer doppelt geschichteten Stichprobenziehung basieren. 

Insgesamt gibt es 2.637 Probeflächen in Deutschland, ca. 900 dieser Flächen haben einen Waldanteil größer 30%. 

Im vergangenen Jahr war der überwiegende Teil der Flächen (>2000) vergeben oder reserviert. Das MhB wird als 

Linienkartierung mit vier Kartiergängen im Jahr umgesetzt und dient in erster Linie dem Trendmonitoring 

häufiger Arten.  

Die auf die Voraussetzungen in Schutzgebieten angepasste Variante des MhB, das MhB-S, wird ebenfalls anhand 

von Linienkartierungen mit vier Begehungen umgesetzt. Das MhB-S unterscheidet sich vom MhB nur insofern, 

als dass die Erfassungsrouten frei wählbar und kürzer sind.   

Das MsB ist modular aufgebaut und besteht aktuell aus 13 Modulen, die sich jeweils auf kleinere Artengruppen 

oder einzelne Arten konzentrieren. Für Erfassungen im Wald eignen sich insbesondere das Modul Spechte und 

das Modul Eulen. Auch beim MsB sind Erfassungseinheiten frei wählbar, sodass die Kulisse in Wäldern folglich 

bedarfsweise ausgestaltet werden kann. Da die Module auf die Erfassung ausgewählter Arten zugeschnitten sind, 

unterscheiden sich die verwendeten Erfassungseinheiten (z. Bsp. Linienkartierung, Zählroute und Zählgebiete).  

 

Mögliche Anwendung der etablierten Vogelmonitoringprogramme in NaBioWald: 

Um sowohl häufige als auch seltenere Brutvögel in einem bestimmten Gebiet langfristig in ein Monitoring-

programm im Wald zu integrieren, bietet sich die Kombination von MhB bzw. MhB-S und MsB an. Für eine 

systematische Datenerhebung zu Vogelbeständen im Rahmen eines bundesweiten Biodiversitätsmonitorings im 

Wald könnten daher sowohl bestehende Probeflächen und Datenbestände aus dem Vogelmonitoring einfließen 

als auch im Abgleich mit anderen Probeflächennetzen im Wald gezielt neue Kulissen entwickelt werden.  

Die Informationen zur Bestandsentwicklung der Vogelarten aus dem Monitoring des DDA fließen bereits als 

zentrale Datenquelle auf verschiedenen administrativen Ebenen in etablierte Indikatorsysteme ein. Wie beim 

Indikator „Artenvielfalt und Landschaftsqualität“ auf Bundesebene, oder EU-weit im „common bird index“, 

werden so bereits speziell für den Lebensraum Wald Aussagen zur Veränderung der Vogelfauna abgeleitet und 

berichtet. Im Kontext von NaBioWald entsteht durch die Einbindung des bestehenden Vogelmonitorings jedoch 

ein großes Potenzial die Verknüpfung der Vogelerfassungen mit verschiedenen strukturellen Einflussgrößen und 

anthropogenen Treibern im Wald herzustellen. Durch eine solche Verknüpfung werden die Voraussetzungen für 
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eine weitergehende Ursachenanalyse erheblich verbessert und es entstehen neue Möglichkeiten z.B. um 

umfassend auf die Effekte von Maßnahmen einzugehen oder um datenbasiert Szenarien und Prognosen zu 

berichten. 

 

  Bundesweites Insektenmonitoring: Erfassungsbausteine mit Bezug zu Wäldern 
(Hella Ludwig, Sandro Pütz, Wiebke Züghart, BfN - Fachgebiet Terrestrisches 
Monitoring) 

Nach dem Auftrag der 89. UMK an die Bundesregierung, ein nationales Monitoringprogramm für die Erfassung 

der Insektenfauna in Deutschland zu installieren, koordiniert und konzipiert BfN zusammen mit den Bundes-

ländern ein bundesweites Insektenmonitoring, welches modular aufgebaut wird. In diesem Vortrag werden der 

allgemeine Aufbau sowie die Bausteine mit Bezug zu Wäldern vorgestellt, inklusive eines Überblickes über die 

Aufnahme von Umweltdaten. Dies soll dazu dienen, Synergien zwischen NaBioWald und dem bundesweiten 

Insektenmonitoring besser erschließen zu können. 

Das Bundesweite Insektenmonitoring ist in zwei Säulen aufgebaut, dem „Monitoring häufiger Insekten“ (Säule 

1) sowie dem „Monitoring seltener Insekten“ (Säule 2). Letztere Säule ist aufgeteilt in das „Monitoring von 

Insekten seltener Lebensräume“ (2a) sowie das „Monitoring aus Naturschutzsicht wertvoller Insekten“ (2b). Die 

verschiedenen Säulen wurden und werden mit konkreten Erfassungsbausteinen gefüllt. Bausteine mit 

Waldbezug, für die bereits eine detaillierte Erfassungsmethodik erarbeitet wurde, sind „Tagfalter & Widderchen 

auf der Landschaftsebene“, „Laufkäfer & bodenlebende Spinnen im Grünland, Acker & Wald“, „Xylobionte Käfer 

im Wald“ (alle Säule 1, die beiden erstgenannten bereits im Methodenleitfaden veröffentlicht), sowie 

„Xylobionte Käfer in naturnahen Wäldern“ (Säule 2a). 

Auch Bausteine zu anderen Artengruppen wie Nachtfaltern und Schwebfliegen in Wald-Lebensräumen sind 

geplant. Hierbei soll sich möglichst an der noch in Entwicklung befindlichen Methodik des European Pollinator 

Monitoring Scheme (EUPoMS) orientiert werden, für das sich eine europäische Berichtspflicht aus dem 

Wiederherstellungsgesetz abzeichnet. Grundsätzlich wird eine Integration des EUPoMS in das bundesweite 

Insektenmonitoring angestrebt.     
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3 Fachdiskussionen 

Für die Fachdiskussionen in Kleingruppen konnten sich die Teilnehmerinnen und Teilnehmer für eine der 

insgesamt sieben Artengruppen (siehe Tabelle 1 und Abbildung 2) entscheiden. Die Artengruppen „Großsäuger“ 

und „Amphibien“ entfielen aufgrund fehlender Expertise. In den jeweiligen Gruppen wurden in vorgefertigten 

Vorlagen Konzeptinhalte für die einzelnen Module (Artengruppen) gesammelt. Dabei wurde sich auf folgende 

konkrete Fragen zu den bestehenden und zukünftig möglichen Erhebungsverfahren der einzelnen ausgewählten 

Artengruppen fokussiert: 

 

1) Welche funktionelle Gruppe repräsentiert die Artengruppe?  

2) Warum ist die Artengruppe priorisiert zu behandeln?   

3) Gibt es für die Artengruppe bereits Monitoringprogramme und Flächen im Wald?   

4) Welche bestehenden Methoden und Erhebungsdesigns existieren für die Artengruppe?   

5) Was sind mögliche Erfassungsgrößen?   

6) Auf welcher räumlichen Skala soll die Artengruppe erfasst werden?  

7) Worin besteht die Indikatorfunktion der Artengruppe?  

8) Welche Einflussgrößen sind zu messen?  

9) Durch welche Proxies können diese gegebenenfalls (bei Bedarf) ersetzt werden?  

10) Was sind die voraussichtlichen Kosten pro Erhebung bzw. des Monitoringmoduls?  

11) Welche zu berücksichtigende genetische Komponenten gibt es bei den einzelnen Artengruppen?  

12) Welche potenziellen Partner sollten in der Entwicklung des Konzepts miteingebunden werden? 

Die ausgefüllten Vorlagen wurden im Nachgang des Workshops zur inhaltlichen Prüfung an die Gruppenmitglieder 
versandt und abgestimmt. Die Ergebnisse finden sich in den Abbildungen 3 bis 9. 

Tabelle 1. Übersicht der Kleingruppen für die Fachdiskussionen 

 

 

 

 

 

 

 

Vögel 
 

Fledermäuse 
 

Gefäßpflanzen 
 

Flechten & Moose 

 

Moderation 

 
Franz Kroiher 

Thünen-Institut für Waldöko-
systeme 

 
Dr. Peter Meyer 

Nordwestdeutsche Forstliche 
Versuchsanstalt 

Prof. Dr. Ralf Kätzel 
Landeskompetenzzentrum 

Forst Eberswalde 
 

Prof. Dr. Christian Ammer 
Universität Göttingen 

 
Dr. Stefanie Gärtner 

Nationalpark 
Schwarzwald 

Technische 
 Unterstützung 

- Zoë Hester 
TI-WO 

Alexa Michel 
TI-WO 

Helge Rölleke 
TI-WO 

 
        

Bodenorganismen 
 

   

Käfer, Wanzen & Spinnen 
     

Wildbienen & Falter 
 

 

Moderation 

Prof. Dr. Andreas Bolte 
Thünen-Institut für Waldöko-

systeme 
 

Markus Blaschke 
Bayerische Landesanstalt für 

Wald und Forstwirtschaft 

Prof. Dr. Martin Goßner 
Eidgenössische Forschungs-

anstalt für Wald, Schnee und 
Landschaft 

Dr. Jörg Kleinschmit 
Forstliche Versuchs- und 

Forschungsanstalt Baden-
Württemberg 

 
 

Technische 
 Unterstützung 

Dr. Inken Krüger 
TI-WO 

Dr. Berit Michler 
TI-WO 

Dr. Tanja Sanders 
TI-WO 

 

Abbildung 2: Übersicht der Artengruppen, die beim 
nationalen Biodiversitätsmonitoring im Wald behandelt 
werden sollen. 
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Abbildung 3: Potentielle Konzeptinhalte des Moduls Vögel als Ergebnis der Kleingruppenarbeit während des 3. NaBioWald Workshops. 
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Abbildung 4: Potentielle Konzeptinhalte des Moduls Fledermäuse als Ergebnis der Kleingruppenarbeit während des 3. NaBioWald-Workshops. 
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Abbildung 5: Potentielle Konzeptinhalte des Moduls Gefäßpflanzen als Ergebnis der Kleingruppenarbeit während des 3. NaBioWald-Workshops. 
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Abbildung 6: Potentielle Konzeptinhalte des Moduls Bodenorganismen als Ergebnis der Kleingruppenarbeit während des 3. NaBioWald-Workshops. 
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Abbildung 7: Potentielle Konzeptinhalte des Moduls Insekten (Wanzen, Käfer, Spinnen) als Ergebnis der Kleingruppenarbeit während des 3. NaBioWald-Workshops. 
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Abbildung 8: Potentielle Konzeptinhalte des Moduls Insekten (Wildbienen, Falter) als Ergebnis der Kleingruppenarbeit während des 3. NaBioWald-Workshops. 
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Abbildung 9: Potentielle Konzeptinhalte des Moduls Moose und Flechten als Ergebnis der Kleingruppenarbeit während des 3. NaBioWald-Workshops. 
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Ergänzungen 
 Moos und  lechtenbesiedlung von 
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Flechten   elek  er  ndikator     er nreini  n   Waldmana ement
Ergänzungen 
  ungizide &  erbizide können sich auf  lechten auswirken
 Können unabhängig von der  egeta onsperiode erfasst werden ( hänologie spielt eine untergeordnete  olle)
 Die meisten Moose und  lechten sind gut lagerbar (Ausnahme  Torfmoose)
 Bei  lechten und Moosen gibt es gut ausgearbeitete Listen mit zusätzlichen  ariablen (Ellenberg  Werte)
  iele Arten tauchen nur in Nischen oder Mikrohabitaten auf oder besiedeln spezi sche  abitate
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 nd  Fl chen im Wald 
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 e el    (repr senta  e   swahl  chen)
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Ergänzungen 
 Es werden v.a. die     Arten (Anhang 2 Arten) erfasst 

 Es werden eher die Laubmoose und weniger die 
Lebermoose erfasst (Erfassungsaufwand beachten, ggf. 
auf Arten beschränken, die man gut erfassen kann)

Bestehende  ethoden  rhe  n sdesi n 

 oose   e eta onsa  nahmen 
( rten  sammenset  n    eck n s rad)
Flechten   rter ass n 
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 Terrestrische Ergebung  Große Erscheinungsformen, Moose (diagnos sche Arten 

z.B.                    eitschenmoos) und  lechten ( bodenbürig z.B.  ladonia )
 Epiphyten (von der Stammbasis bis 2 Meter Bodenhöhe, abhängig von der Baumart 

und Totholz oder lebender Baum, zusätzliche  harakteris ka zum Baum), zufällige 
Auswahl der Baumindividuen der  eweiligen Art

 Ggf. Epily sch (Artenliste zu Steinen und  elsen)
 Ggf. Entwicklung der einzelnen  lechtenthalli ( olienmethode)
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Modul  Flechten    oose
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Keine Komponente
Ergänzung 
  environmental DNA 
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Arten (ggf. Diversitätsverlust bei 
einzelnen Standorten, lokale 
Anpassungen)

 eilnehmer nnen der Fach r ppe 

1. Stefanie M Gärtner (Na onalpark Schwarzwald), 
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Zusammenfassung der Diskussion in Kleingruppen: 

Vögel: Eine optimale Ausgangslage durch bereits bestehende Monitoringprogramme des DDA ist gegeben. Zur 

Diskussion steht die genaue Umsetzung der Monitoringaktivitäten auf der Fläche und wie neue Methoden 

(Fernerkundung, künstliche Intelligenz) eingebunden werden können. 

Fledermäuse: Ein systematisches Monitoring ist noch nicht so weit fortgeschritten, aber es sind sehr gute Gründe 

für die Erfassung der Artengruppe vorhanden. 

Gefäßpflanzen: Nicht einzelne Arten, sondern die Gesamtheit aller Arten sollen auf einem Aufnahmeplot erfasst 

werden. Harmonisierung mit bestehenden Aufnahmen soll sofern möglich stattfinden (aber nicht um jeden Preis, 

wichtiger ist die Verschränkung mit anderen im Zuge des Biodiversitätsmonitorings erhobenen Daten). Neue 

Methoden zur Erfassung der dreidimensionalen Bestandesstruktur (z. B. durch Laserscanning) sollten berück-

sichtigt werden. Die aufzunehmenden Parameter sind von der geplanten Auswertung abhängig, sollten aber, 

schon aus Gründen der Vergleichbarkeit mit anderen Inventuren, klassische Größen wie die Artmächtigkeit 

beinhalten und Auswertungen auf unterschiedlichen räumlichen Skalen (z. B. Bestand, Landschaft) erlauben. 

Flechten/Moose: mit drei Personen kleinste Gruppe des Workshops.  Es kam die Anregung, ob Pilze auch anhand 

ihrer Sporen anstelle des Fruchtkörpers in NaBioWald mitberücksichtigt werden könnten, sind sie doch eine sehr 

wichtige Artengruppe. 

Bodenorganismen: alle Bereiche sind potentiell erfassbar (Mikro/Makrobiom, Flora/Fauna). Es bestehen 

parallele Initiativen (u.a. NMZB) zur Erfassung von Bodenorganismen. Ein intensiver Austausch zur Harmoni-

sierung der Initiativen ist wichtig. 

Insekten (Falter/Wildbienen): in jedem Fall ist eine getrennte Behandlung der Artengruppen nötig 

(Erfassungsdesign). Generelle eignen sich Insekten für ein genetisches Monitoring. Es bestehen Unsicherheiten 

hinsichtlich kommender EU-Vorgaben (z. B. Pollinator Scheme). 

Insekten (Käfer/Wanzen/Spinnen): Die ökologische Breite der Artengruppe als Potential ist noch stärker zu 

nutzen. Die Details der Erfassungsmethode müssen noch eingehend diskutiert werden 

4 Ausblick 

Die beim Workshop ausgefüllten Informationen zu den verschiedenen Artengruppen dienen als Grundlage für 

die Erarbeitung des Monitorings der einzelnen Module. Aufgrund des verkürzten Workshops wird die Thematik 

des zweiten Tages die Flächenkulisse im Nachgang behandelt. Der nächste NaBioWald Workshop wird im 14. und 

15. Oktober 2024 in Braunschweig stattfinden und soll einen ersten Aufschlag des wissenschaftlichen Konzepts 

beinhalten. 
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Grundstein für den nächsten Präsenzworkshop geschaffen werden. Herzlichen Dank auch an die Mitarbeite-

rinnen der Thünen Veranstaltungsorganisation, die bereits alles vor Ort vorbereitet und in die Wege geleitet 
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 Vortragsfolien 

6.2.1 Statusbericht der Steuerungsgruppe (Andreas Bolte, Thünen-Institut)  
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6.2.2 Vorstellung Genetisches Monitoringkonzept (Bernd Degen, Thünen-Institut) 
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6.2.3 Vogelmonitoringprogramme in Deutschland (Caren Pertl & Dr. Jakob 
Katzenberger, DDA) 
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6.2.4 Bundesweites Insektenmonitoring (Sandro Pütz, BfN) 
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