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Conservation genetic analyses of yellow bellied toads  
(Bombina v. variegata) in southern Lower Saxony 

The aim of this study was to investigate the genetic structure and genetic diversity of 
populations of the yellow bellied toad in southern Lower Saxony, Germany. From 
eleven sites a total of 150 individuals were surveyed by applying ten highly variable 
molecular markers (microsatellites). We found a mean of 8.6 allels per locus. Genetic 
diversity as measured by allelic richness and level of heterozygosity was lower than 
in European tree frog (Hyla arborea) populations. The eleven locations were assigned 
to five genetic populations. The genetic difference (mean FST= 0.27) was (very) high 
between the two largest populations. Here, migration between subpopulations and 
population growth were detected. For one population (Ochtersum), in which toads 
had been introduced, the source population of the introduced toads could be identi-
fied. No bottleneck could be detected in any population. The results are discussed in 
light of conservation management for this endangered species. 
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Zusammenfassung 
Ziel dieser erstmals an Gelbbauchunken durchgeführten Untersuchung war es, die 
niedersächsischen Unkenpopulationen mit Hilfe von molekularen Markern auf ihre 
genetische Strukturierung und Diversität zu untersuchen. Es wurden 150 Gelb-
bauchunken (Bombina variegata) aus elf verschiedenen Vorkommen mit zehn Mikro-
satelliten untersucht. Dabei wurden durchschnittlich 8,6 Allele pro Locus gefunden. 
Die genetische Diversität (Allelreichtum, Heterozygotiegrad) ist geringer als beim 
Laubfrosch (Hyla arborea). Die elf Vorkommen konnten fünf verschiedenen geneti-
schen Gruppen zugeordnet werden. Zwischen den Unken der beiden größten Vor-
kommensgebiete besteht eine große bis sehr große genetische Differenzierung 
(durchschnittlicher FST= 0,27). Für diese Vorkommensgebiete, die von mehreren 
Subpopulationen besiedelt werden, konnte Migration zwischen den Populationen 
und Populationswachstum nachgewiesen werden. Für eine Population in Hildes-
heim (Ochtersum), bei der es zu Aussetzungen aus anderen Vorkommen kam, konn-
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