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Ficuur1

Hybride tussen
inheemse Ringslang
(Natrix helvetica) en
Oostelijke ringslang
(Natrix natrix) van de
Brunssummerheide
met Q-scores 0,12
0,88 voor N. helvetica
: N. natrix. De Q-score
geeft de matevan
hybridisatie aan (foto:
R. Struijk).
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Zuid-Limburg kent momenteel drie
gebieden met ringslangpopula-
ties, namelijk de Brunssummerheide,
het Wormdal en het Plateau van Vijlen.
Op de Brunssummerheide zijn dieren
geintroduceerd. In 2020 werd al aange-
toond dat hier genen van de uitheemse
Oostelijke ringslang (Natrix natrix) aan-
wezig zijn en in 2021 werd vastgesteld
dat er sprake is van hybridisatie met de
inheemse Ringslang (Natrix helvetica)
(VAN RiemsDIjk et al., 2020; AszTALOS et
al., 2021) [figuur 1]. Ondanks dat er
vanuit Duitsland en Belgié aanneme-
lijke kolonisatieroutes voor de andere
twee populaties zijn, rees de vraag wat
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de genetische status van die popula-
ties is. Temeer ook, omdat in die twee
gebieden stimuleringsmaatregelen in
de vorm van het aanleggen van broei-
hopen zijn genomen. In 2024 en 2025
heeft RAVON in samenwerking met de
Universiteit Leiden en Naturalis bij de
drie Zuid-Limburgse populaties een
genetisch onderzoek uitgevoerd (STruijk
et al., 2026).

DNA-ONDERZOEK

In 2024 zijn in de drie Zuid-Limburgse ringslang-
populaties DNA-monsters verzameld [figuur 2].
Enerzijds is dit gebeurd door dieren actief op te
sporen en door middel van mondswabs wangslijm-



vlies af te nemen. Wanneer aangetroffen, zijn ook
vervellingen en kadavers verzameld. Parallel daar-
aan is het brede publiek via de media opgeroepen
om waarnemingen door te geven en kadavers en
vervellingshuiden aan te leveren. Tot slot zijn diverse
musea en relevante instituten, ook in Belgié en
Duitsland, benaderd voor museumexemplaren.

Van elke populatie is onderzocht of er genen van de
Oostelijke ringslang aanwezig zijn en zo ja, wat de
mate van vermenging (hybridisatie) met de inheem-
se Ringslang is. Eerst is bepaald of er mitochondriaal
DNA (mtDNA) van Natrix natrix aanwezig is bin-
nen een populatie en wat de geografische herkomst
van dit materiaal is. Door het mtDINA te vergelijken
met dat van Oostelijke ringslangen uit het natuur-
lijke areaal van de soort kan bepaald worden wat

de geografische oorsprong is. MtDNA geeft echter
geen inzicht in de mate van genetische vermenging
tussen beide ringslangsoorten. Reden hiervoor is
dat mtDINA alleen via de vrouwelijke lijn overerft.
Het mtDNA van een individueel dier is dus 6f

van Natrix helvetica 6f van Natrix natrix, terwijl het
betreffende individu best een hybride tussen beide
soorten kan zijn. Om eventuele hybridisatie en de
mate waarin dit optreedt te bepalen, is een aanvul-
lende genetische analyse op basis van nucleair DNA
(nDNA) uitgevoerd. Hiervoor zijn microsatellieten
toegepast. De mate van hybridisatie wordt uitge-
drukt in de Q-score, de schatting van de geneti-
sche toewijzing van een individu aan een bepaalde
genetische groep, met behulp van het programma
Structure.

UITKOMSTEN DNA-ANALYSE

In totaal zijn 112 DNA-monsters verzameld.
Doordat een aantal monsters te laat werd verkregen,
dat wil zeggen nadat al met de DNA-extractie was
gestart, zijn in totaal 96 DNA-monsters voor de
genetische analyse gebruikt [tabel 1]. In totaal zijn
van 75 monsters (78%) gegevens van het mtDNA
verkregen en van 84 monsters (88%) gegevens van
het nDNA. Een beperkt aantal monsters heeft dus
ofwel geen mtDINA en/of geen nDNA opgeleverd.
De oorzaak daarvan is waarschijnlijk dat de kwaliteit
van die DNA-monsters te laag was.

De analyse laat zien dat de populaties in het Worm-
dal en het Plateau van Vijlen de inheemse Ringslang
betreffen. Beide ringslangsoorten

Populatie

vertonen geografische genetische

structuur in het mtDNA in hun na-
tuurlijke verspreidingsgebied en zijn
op te delen in verschillende evoluti-
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en of dat bij een inheemse of uitheemse herkomst
past. De haplotypen van de slangen uit het Worm-
dal en van het Plateau van Vijlen konden aan de
mtDNA-clade E worden toegekend, de evolutio-
naire lijn binnen Natrix helvetica die van nature ook
in Nederland voorkomt. De Brunssumse populatie
is een hybride populatie, waarbij de genetische

lijn van de Oostelijke ringslang tot de ondersoort
Natrix natrix moreotica kan worden herleid, met een
herkomst van Cyprus of de westkust van Aziatisch
Turkije. Q-scores van deze hybriden variéren van
0,60 tot 0,89 (gemiddeld 0,73) voor wat betreft de
Oostelijke ringslang (en dus gemiddeld 1 - 0,73 =
0,27 voor de inheemse Ringslang), wat betekent dat
de genetische invloed van de Oostelijke ringslang in
deze hybriden domineert.

DEENERINGSLANG ISDEANDERE NIET

De exotische herkomst van ringslangen op de
Brunssummerheide was al bekend op basis van
slechts drie onderzochte slangen (VAN RIEMSDIK ef
al., 2020; STRUIK et al., 2020; AszTALOS et al., 2021).
Zowel hybriden als een zuivere Oostelijke ringslang
zijn door AszTALOS et al. (2021) beschreven. Het
huidige onderzoek onderstreept de hybride status
van de Brunssumse populatie: alle 15 onderzochte

Uitkomst
mtDNA

Aantal
geanalyseerde
monsters

Aantal succesvol verkregen
genotypes uit geana-
lyseerde monsters
mtDNA nDNA

FIGUuR 2

Ligging van de drie
onderzochte ringslang-
populaties (rood:
Brunssummerheide;
geel: Wormdal; blauw:
Plateau van Vijlen). De
vierkantjes betreffen
kilometerhokken (1x1
km) met waarnemingen
vanaf2000 (Bron:
NDFF).

TABEL1

Aantal geanalyseerde
DNA-monsters per
populatie en het
aantal succesvol
verkregen mtDNA-en
nDNA-genotypes. De
Q-score is de schatting
van de genetische
toewijzingvan een
individu aan een
bepaalde genetische
groep (Natrix helvetica:
inheemse Ringslang;

Natrix natrix: Oostelijke

Uitkomst

ringslang).

Gemiddelde
Q-scores
(N. helvetica :

| N. natrix)

nDNA

e Ji fvel clades (K Plateau van Vijlen 29 19 24 N. helvetica ~ N. helvetica  0,99:0,01
onaire lijnen, ofwel clades (KINDLER
ot al 20‘]13) Door het mtDNA af Wormdal 49 44 45 N. helvetica ~ N. helvetica 0,99 :0,01
te lezen is het daarom mogelijk om Brunssummerheide 16 12 15 N.natrix  N. helveticax  0,27:0,73

. .. N. natrix

te bepalen vanuit welk natuurlijk
verspreidingsgebied slangen (of de Overiglocaties 2 ° ° .
voorouders van die slangen) komen ~ Totaal 96 75 34 -
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Ficuur 3a

Inheemse Ringslang (Natrix helvetica) uit het Malensbosch (Plateau van Vijlen)
met Q-scores 0,99 : 0,01 voor N. helvetica : N. natrix. Dit exemplaar heeft
doorbroken nekvlekken (foto: N. Lambrikx).

FiGuur 3b

Hybride tussen inheemse Ringslang (Natrix helvetica) en Oostelijke ringslang
(Natrix natrix) van de Brunssummerheide met Q-scores 0,25: 0,75 voor N.
helvetica: N. natrix. Dit exemplaar is heeft uitgesproken strepen over de rug
lopen (foto: R. Struijk).

Ficuur 3c

Hybride tussen inheemse Ringslang (Natrix helvetica) en Oostelijke ringslang
(Natrix natrix) van de Brunssummerheide met Q-scores 0,26 : 0,74 voor N.
helvetica: N. natrix. Een lichte streeptekening is nog zichtbaar bij dit mannelijke

exemplaar (foto: R. Struijk).

Ficuur 3d

Hybride tussen inheemse Ringslang (Natrix helvetica) en Oostelijke ringslang
(Natrix natrix) van de Brunssummerheide met Q-scores 0,25: 0,75 voor N.
helvetica: N. natrix. Niet alle Oostelijke ringslangen en hybriden zijn gestreept.
Dit streeploze exemplaar vertoont een veelvoud aan zwarte vlekjes op de rug en

flanken. De gescheiden gele en zwarte nekvlekken zijn goed zichtbaar waarbij de
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rugkleur tot aan de schedel doorloopt (foto: R. Struijk).

dieren (100%) waren hybriden en in alle 15 gevallen
domineerde de genetische invloed van de Oos-
telijke ringslang sterk.Van de Brunssummerheide
zijn diverse uitzettingen bekend (ELzENGA, 1974;
JANSSEN, 2009; STRUIK et al., 2020). Enkele van deze
introducties zijn te herleiden tot Natrix helvetica. VAN
BucceNuM (1992) meldt de eerste geregistreerde
vondsten van vermoedelijke Natrix natrix persa uit
1980-1982 en vermoedt dat het om losgelaten
terrariumdieren gaat. De ondersoort Natrix natrix
persa wordt tegenwoordig als junior-synoniem van
Natrix natrix moreotica beschouwd. Het uiterlijke
kenmerk op de Brunssummerheide dat het meest

opvallend is en afwijkt van de inheemse Ringslang,
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is de aanwezigheid van dorsolaterale lengtestrepen
[figuur 1, 3b & 3c]. Deze zijn overigens niet altijd
aanwezig [figuur 3d]. JANsSEN (2009) meldt dat in de
periode 1980-2008 21% van de ringslangen op de
Brunssummerheide gestreept was. Bij ons onderzoek
(2024-2025) was 87% van de dieren gestreept. Een
ander kenmerk is de onderbroken gele en zwarte
nekvlek, waardoor er sprake is van twee vlekken.
Hierdoor loopt de rugkleur vloeiend door tot aan
de schedel [figuur 1, 3b & 3d]. Niet zelden zijn de
dieren meer gevlekt, ook op de rugzijde. Genoemde
kenmerken zijn opvallend vaak aanwezig bij dieren
van de Brunssummerheide en wijken af van de
stereotype inheemse Ringslang. Echter, het zijn niet



altijd 100% doorslaggevende kenmerken: ook op het
Plateau van Vijlen (en elders in Nederland) worden
bijvoorbeeld dieren met doorbroken nekvlekken
gezien, terwijl zij zuivere inheemse Ringslangen
blijken [figuur 3a].

De ringslangpopulaties in het Wormdal en Plateau
van Vijlen blijken gelukkig tot de inheemse Ring-
slang te behoren en lijken (thans in ieder geval) ge-
vrijwaard van exotische genetische invloeden. Qua
uiterlijk komen zij op het eerste gezicht overeen
met de Ringslangen zoals die uit de rest van het na-
tuurlijke verspreidingsgebied in Nederland bekend
zijn [figuur 4]. Genetisch gezien blijkt de Wormdal-
populatie wel geisoleerd te zijn ten opzichte van
andere Nederlandse inheemse ringslangpopulaties
(GROENHOUT, 2014).

Vanuit preventie is het belangrijk dat er geen
verdere verspreiding vanuit de Brunssummerheide
naar de andere gebieden of populaties plaatsvindt.
Naast natuurlijke verbreiding kan ook secundaire
verspreiding een rol spelen. Hieronder verstaan we
een verdere verspreiding vanuit een geintroduceerde
populatie door menselijk handelen. De kans op
dergelijke, meestal onbewuste, acties is reéel (STRUJK
et al., 2020) en dit soort acties kan leiden tot geneti-
sche vervuiling van autochtone ringslangpopulaties.
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GENETIC STATUS OF GRASS SNAKES IN
SOUTHERN LIMBURG

In 2024-2025, the genetic status of the three
southern Limburg grass snake populations was
assessed in order to deploy targeted conservation
actions. Within the three populations, a total of
112 DNA samples were collected, 96 of which
could be genetically analysed. The populations at
the Wormdal and Vijlen Plateau sites were found
to concern the native Grass snake, Natrix helvetica.
The evolutionary lineage involved (clade E) is the
same one that occurs naturally in the Netherlands
and adjacent parts of Belgium and Germany. At
the Brunssummerheide site, however, hybrid Grass
snakes occur. These are hybrids between Natrix
helvetica and Natrix natrix moreotica, a subspecies of
the Eastern grass snake, originating from Cyprus
and the west coast of Asiatic Turkey. The influence
of the Eastern grass snake dominates within the
hybrid population at the Brunssummerheide:
Q-scores averaged 0.27 : 0.73 N. helvetica : N. natrix
moreotica.
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Inheemse Ringslang
(Natrix helvetica) uit
Wolfhaag (Plateau van
Vijlen) met Q-scores
0,99:0,01voor N.
helvetica : N. natrix)
(foto: R. Struijk).
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