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Abstract

Samples from 13 populations of the
Alpine Marmot Marmota m. marmota
(LINNAEUS, 1758) from the Eastern Alps
were studied electrophoretically for allo-
zyme variation. The amount of variation
was remarkably low. Only 2 out of 50
enzyme loci were polymorphic, the
average heterozygosity measured 1,1%.
Although a total of more than 6000 genes
have been examined, no rare alleles were
detected. Compared to the marmot species
M. monax and M. flaviventris as well as

other mammals the genetic variation of the

Alpine marmot is clearly reduced. The
geographic pattern of allele frequencies at
the two polymorphic loci Pep-1 and Sod-1
does not show a uniform trend. The locus
Pep-1 is polymorphic in all populations
investigated, but at the Sod-1 locus there
is a decrease of variability towards the east
that finally leads to fixation of the F-
allele. Whereas the generally lower
variability has probably been caused by
population crashes in the more distant past
(perhaps at the end of the last glaciation),
the loss of variation at the Sod-1 locus
may be the result of founder effects in the

course of reintroductions.
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Einleitung

Genetische Variation

Genetische Vielfalt (Variation) beruht aut
Unterschieden in der Erhinformation (DNA).
Diese Unterschiede treten einerseits zwischen
einzelnen Individuen einer Population auf,
andererseits auch zwischen Populationen als
Folge von genetischen Differenzierungs-
prozessen. Quelle der Variation sind Mutatio-
nen, d. h. minimale Verinderungen im Erb-
gur, welche stindig zur Entstehung neuer
genetischer Varianten (Allele) fithren. Bei der
Mehrzahl dieser neuen Allele handelt es sich
um nachteilige Defektgene, welche durch die
natiirliche Selektion wieder eliminiert oder
zumindest auf einem sehr niedrigen Hiufig-
keirsniveau gehalten werden (genetische Biir-
de). Es entstehen aber auch Allele, welche in
ihrer Auswirkung auf die Uberlebens- und
Fortpflanzungsfihigkeit  zumindest  nichr
nachteilig (selektiv neurrale Allele) oder
sogar vorteilhaft sind. Diese Allele kinnen
ither Generationen hinweg akkumulieren und
zur phinotypischen Vielfalt der Individuen
heitragen. Die Speicherung dieser Variation
als genetische Reserve der Population bzw. Art
ist wichtig in Hinblick auf die Anpassungs-
fihigkeir in einer sich verindernden Umwelt.
Ist eine Population oder Art mit neuen Her-
ausforderungen an ihre Uberlebensfihigkeit
konfrontiert (z. B. Klimainderung, Zerstorung
von Lebensriumen, neue Krankheitserreger),
so kann sie auf der Basis ihres Genreservoirs
darauf reagieren. Dabei werden unter den
koexistierenden Erbvarianten auch solche
vorhanden sein, die auferund ihrer etwas
anderen genetischen Ausstattung mit den
neuen Bedingungen besser zu Rande kommen
und daher tiberleben konnen. Ein ausreichen-
des Genreservoir ist also far die Erhaltung
einer Art unabdingbar, der Verlust von Varia-
tion hingegen bedeutet Einschriinkung des
Reakrionspotentials und kann letztendlich
zum Aussterben fithren.

Aussetzungen und ihre geneti-
schen Folgen

Die historischen Ereignisse, die zum rezen-
ten ostalpinen Verbreitungsmuster fithrten,
sowie die spezifische Sozialstrukrur (vel
ARNOLD 1990b) des Alpenmurmeltieres deu-
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ten auf die Moglichkeit emer Verringerung
der genetischen Variation hin. In Osterreich
finden sich autochthone Murmeltiervorkom-
men nur westlich von Sill und Eisack (Wipp-
tal). Dennoch hat das Murmeltier infolge
intensiver Wiedereinbiirgerungsbemiihungen
in den letzten 150 Jahren mehr oder weniger
alle groferen Gebirgsstocke Osterreichs
erobert (PRELEUTHNER 1993). Die dabei ver-
wendete Aussetzungsstrategie kann auf geneti-
scher Ebene weitreichende Konsequenzen

haben:

Jede Neubegriindung von Populationen
mit nur einigen wenigen Individuen ist mit
einem Verlust an genetischer Variabilitit ver-
bunden, da die Griinderindividuen nur einen
Ausschnitt der urspriinglichen genetischen
Vielfalt der Ausgangspopulation mitnehmen
(Griinder- oder ,Founder"-Effekr). Die neube-
grindete Population mull daher zwangsliufig
einen genetischen Flaschenhals (,genetic
hottle-neck®) passieren, infolge dessen die
Variation drasrisch reduziert wird (Abh. 1),
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Abb. 1: Flaschenhalseffekt. Durch einen dra-
stischen Einbruch der PopulationsgroBe wird
die urspriinglich vorhandene Variation (bun-
te Kreise) reduziert. Auch nachdem die Popu-
lation wieder auf die urspriingliche Gréfle
angewachsen ist, bleibt sie genetisch ver-
armt (gelbe Kreise).

Nach rtheoretischen Berechnungen hewirke
das Durchlaufen ecines ecinmaligen Fla-
schenhalses mit einer effektiven Populations-
grifle (= Zahl der an der Fortpflanzung berei-
ligten Individuen einer Population) von 7
Individuen einen Verlust von 3 Prozent der
Variation (O'BRIEN et al. 1986), bei geringe-
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ren Individuenzahlen steigt dieser Wert dra-
stisch an. Im Falle der Murmeltierausserzun-
gen wurde diese Zahl jedoch in vielen Fillen
deutlich unterschritten (siche Abb. 2), wobei
auch zu bedenken ist, dal} aufgrund der Sozial-
struktur nicht alle ausgeserzten Individuen
auch zur Fortpflanzung beitragen. Die effekti-
ve Populationsgrifie lag daher meist unter
dem Durchschnittswert von 5 ausgesetzten

Individuen.

Eine weitere Redukrion ihrer genetischen
Vielfalt
dadurch, daB die Individuenzahlen noch iiber

erfahren  Founderpopulationen
viele Generationen gering bleiben. In kleinen
Populationen kommr es zur Verinderung der
Variation durch das Phinomen der geneti-
schen Drift. Dabei unterliegen die Allelhiu-
figkeiten starken Zufallsschwankungen, die
schlieBlich zur Fixierung (Erreichen einer
Hiufigkeit von 100 %) einzelner Allele und
somit zum Verlust der Variation fithren. Uber-
wiegt der Drifteffekt die Wirkung der Selek-
tion, so kdnnen sogar nachteilige Allele zur
Fixierung gelangen.
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Anzahl Aussetzungsversuche

lust von Variation durch Zuwanderung
(Migration) von Individuen aus Nachbarpo-
pulationen ausgeglichen werden. Im Falle der
osterreichischen Murmeltierpopulationen st
jedoch das Verbreitungsgebier durch geogra-
phische Barrieren stark fragmenriert und
somit der Genflub zwischen den einzelnen
Vorkommen zumindest stark eingeschrinkt.
Bei manchen Marginalpopulationen st es
fraglich, ob tberhaupt noch eine Verbindung
zu benachbarten Populationen besteht (z. B.
Rax, Hochschwab oder Eisenerzer Alpen).
Die durch Foundereffekt, Drift und Inzucht
eingeleirete rasche genetische Differenzierung
bleibt durch die reproduktive Isolation erhal-
ten und wird durch unterschiedliche Selekti-
onshedingungen sowie weitere Zufallsdrift in

den einzelnen Isolaten noch verstirke.

Molekulare Analysemethoden zur
Aufdeckung genetischer Variation

Das Ausmal} der genetischen Variabilitit
innerhalb und zwischen Populationen emer

Art kann auf der Basis informativer Makro-
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In den ersten Generationen kommt es in
den kleinen Populationen zu starker Inzuche,
die durch die Sozialstruktur des Alpenmur-
meltieres zusitzlich gefordert wird.

Bei Organismen mit zusammenhingen-
dem Verbreitungsgebiet kann der lokale Ver-

molekiile - Basensequenzen der DNA oder
Aminosiuresequenzen der Proteine (Eiweille)
- untersucht werden. Wihrend Analysen auf
der DNA-Ebene einen direkten Nachweis von
Unterschieden in der genetischen Informati-
on liefern, lassen sich diese Unrterschiede in

Abb. 2: Anzahl der Founder-Individuen
pro Aussetzung. Die Saulen geben die

Haufigkeit von Aussetzungen mit

einer bestimmten Individuenzahl wie-
der. Der Medianwert betragt 5 Indivi-

duen pro Aussetzungsversuch.
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den Proteinen, den primiren DNA-Produk-
ten, zumindest indirekt ableiten. Alle anderen
chemischen Produkte, Strukturen und Akti-
vitdten der Organismen sind Ergebnis sekun-
dérer Stoffwechselinteraktionen und lassen
somit keine direkten Riickschliisse auf die
primire genetische Information zu (FERGUSON
1980). Die genaueste und direkteste Methode
fiir die Analyse genetischer Variation ist zwei-
fellos die DNA-Sequenzanalyse (SANGER et
al. 1977) ausgewihlter Gene von einer grofe-
ren Anzahl verschiedener Individuen. Dabei
wird die lineare Abfolge der einzelnen Bau-
steine (Basen) in einem bestimmten Gen in

mehreren Individuen analysiert und die Zahl -

der Unterschiede festgestellt. Vom Kostenauf-
wand her ist diese Methode jedoch fiir ausge-
dehntere Populationsanalysen, wo viele Indi-
viduen aus jeweils mehreren Populationen

untersucht werden sollen, nicht geeignet.

Aus diesem Grund werden in der Popula-
tionsgenetik haufig Methoden verwendet, bei
denen nicht die gesamte Sequenz eines Gens
untersucht wird, sondern nur die Unterschie-
de zwischen den Sequenzen, auch wenn
dadurch nur ein Teil der gesamten Variation
aufgedeckt werden kann. Dabei kénnen
sowohl Methoden auf der Proteinebene
(Enzymelektrophorese) als auch auf DNA-
Ebene (Fragmentlingenvariation) zur Anwen-
dung kommen (siche auch die Beitrige ,Das
Alpenmurmeltier, eine genetisch verarmte
Tierare? und ,Genetische Differenzierung der
Populationen des Alpenmurmeltieres®).

Elektrophoreseuntersuchungen von En-
zymproteinen wurden bereits Anfang der
1970er Jahre weltweit in groBem Mafstab
durchgefiihrt und erméglichten erstmals eine
quantitative Abschitzung der genetischen
Variation sowie des Differenzierungsgrades der
taxonomischen Kategorien unterhalb des Gat-
tungsniveaus. Da die Enzymelektrophorese
vom Materialaufwand duBerst kostengiinstig
ist und keinen groBen apparativen Aufwand
erfordert, zihlt sie noch immer zu den Stan-
dardmethoden der Populationsgenetik. Ein
weiterer Vorteil ergibt sich aus der zwi-
schenartlichen Vergleichbarkeit der Daten, da
praktisch fiir alle Organismen die gleichen
Standardenzyme als Marker Verwendung fin-
den. So ist es beispielsweise moglich, das Aus-

malB der genetischen Variation in allen unter-
suchten Siugetierarten auf der Basis von
Enzymdaten zu vergleichen, auch wenn diese
den Arbeiten vieler verschiedener Autoren
entnommen sind (z. B. NEvo 1978).

Untersuchungen auf der DNA-Ebene
haben den Vorteil, dal DNA um vieles stabi-
ler als Enzymproteine ist und daher iiber einen
unvergleichlich grofleren Zeitraum konser-
viert werden kann. Da die DNA-Information
in allen Zellen desselben Individuums gleich
ist, spielt die Art der Probe (Blut, Organe,
Haut, Haare) keine Rolle und die Analyse
wird nicht durch unterschiedliche Genexpres-
sion (z. B. gewebs- oder altersspezifische
Genaktivitit) beeinfluBt. AuBerdem kann die
zur Untersuchung benétigte DNA  aufgrund
ihrer Fihigkeit zur Selbstreplikation mittels
der PCR-Methode aus kleinsten Gewebemen-
gen extrahiert werden. Dies ist besonders fiir
bedrohte Arten von Bedeutung, die durch das
Sammeln von Material nicht in ihrem
Bestand gefiahrdet werden sollen oder fiir die
Untersuchung ausgestorbener Taxa anhand
von Museumsmaterial (PAABO 1989). Als
Markersequenzen werden fiir populationsge-
netische Analysen auf DNA-Ebene vor allem
Sequenzen aus dem Genom der Mitochondri-
en sowie die hypervariablen Mikrosatelliten
aus dem Kerngenom verwendet.

Das vorrangige Ziel dieser Arbeit war es,
erste Einblicke in die genetische Konstitution
des Alpenmurmeltieres zu gewinnen und die
osterreichischen Populationen auf eine mogli-
che geographische Differenzierung hin zu
iiberpriifen. Fiir diese Fragestellung wurde als
geeignete Methode die Stirkegel-Elektropho-
rese von Enzymproteinen (SGE) ausgewihlt.
Der Vorteil lag vor allem in der Méglichkeit,
unter relativ geringem Kostenaufwand von
einer sehr groBen Anzahl von Individuen (566
Tiere aus insgesamt 13 Populationen) eine
groBe Zahl von Genen (50 Enzymloci) zu
erfassen.

Methodik

Bei der Stirkegel-Elektrophorese werden
Enzymproteine unter dem EinfluB3 eines elek-
trischen Feldes nach ihrer Ladung aufgetrennt
und so unterschieden. Alle Proteine tragen
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eine Gesamtladung, die durch die Aminosiu-
ren-Zusammensetzung, den Bausteinen der
Proteine, in Abhingigkeit vom pH-Wert des
umgebenden Mediums entsteht. Durch Anle-
gen eines Spannungsfeldes im Trennmedium
(Starkegel) ist es moglich, die elektrophoreti-
sche Mobhilitit der Proteine zu bestimmen.
Unterscheiden sich zwei Proteine durch Aus-
tausch einer oder mehrerer Aminosiuren als
Folge von Mutationen. so kann dieser Unter-
schied zu einer Ladungsinderung und damit zu
verinderten Wanderungseigenschafren im
clektrischen Feld fithren. Die Wanderungs-
geschwindigkeit (elekerische Mobilitdr) st
dabei von Ladung und Grolle des Molekiils
abhiingig (Abb. 3a).

Gewonnen werden die Proteine aus
Gewebeextrakten oder (vor allem bei kleinen
Organismen) Totalhomogenaten. Es wird
daher zunichst ein Gemisch aller im Extrakt
vorhandener Proteine aufgerrennt. Um hier-
aus ein bestimmtes Protein spezifisch sichtbar
zu machen, bedient man sich der Substrat-
und Wirkungsspezifitit der aufgetrennten
Enzymproteine. Dabei wird die enzymspezifi-
sche Substratreaktion in vitro (d. h. im Elek-
trophoresegel) durchgefithre und mit einer
entsprechenden  Firbereaktion chemisch
sekoppelt. Da jede Aminosiurekette eines
Proteins das Produke eines Gens ist, kann man
aus der Variation des Enzymbandenmusters
auf die Variabilitit der berreffenden Gene
schlieBen (siche Abb. 3b).

Zur Gewinnung von Gewebeextrakten
wurden iiber mehrere Jahre hinweg Organpro-
ben (Leber, Niere, Herz und Muskel) von ins-
sesamt 266 Murmeltieren aus 13 verschiede-
nen Herkunftsgebieten Osterreichs gesam-
melt. Die drei westlichsten Populationen
(Lechquellengebirge, Verwall- und Sam-
naungruppe) stellen autochthone Bestinde
dar, wiihrend die allochthonen (durch Ausset-
wung begriindete) Populationen vom Zillerta-
ler Hauptkamm bis zur ostlichen Verbrei-
tungsgrenze (Rax) verteilt sind. Die Proben
wurden im Zuge des reguliren, jihrlich zwi-
schen August und Oktober stattfindenden
Murmeltierabschusses entnommen und bis zur
weiteren Verarbeitung im Labor tiefeekithlt.
Da in Testversuchen die Leberproben die
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Abb. 3: Enzymelektrophorese. Die Auftrennung der Enzymproteine erfolgt im Starke-
gel unter dem EinfluB eines elektrischen Feldes. Das Material wird in den Probenta-
schen aufgetragen. Die Spannung wird an die Pufferlésungen in den Pufferwannen
angelegt und Uber Filterpapier auf das Gel libertragen (a). Nach beendeter Elektropho-
rese wird das Gel in diinne Schichten geschnitten. Fiir jede Schicht kann ein spezifi-
scher Enzymnachweis durchgefiihrt werden. Die Positionen der Enzyme sind nach der
Farbung als Banden im Gel sichtbar (b).
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Abb. 4: Variation am Pep-1 Locus. Die
Allelhaufigkeiten an den einzelnen
Untersuchungsstandorten sind als Tor-
tendiagramme dargestellt, wobei der
weiBe Sektor das Allel F, der farbige
Sektor das Allel S bezeichnet. Die
nichtautochthonen Populationen sind
schraffiert. Die graue Hinterlegung
markiert das rezente Verbreitungsge-
biet. Die Vergleichsdaten der Populati-
on aus Berchtesgaden (Deutschland)
stammen von ArnoLo (1990a).

Abb. 5: Variation am Sod-1 Locus. Die
Allelhdufigkeiten an den einzelnen
Untersuchungsstandorten sind als Tor-
tendiagramme dargestellt, wobei der
weiBe Sektor das Allel F, der farbige
Sektor das Allel S bezeichnet. Die
nichtautochthonen Populationen sind
schraffiert. Die graue Hinterlegung
markiert das rezente Verbreitungsge-
biet. Die Vergleichsdaten der Popula-
tion aus Berchtesgaden (Deutschland)
stammen von Arnotp (1990a).
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fiir alle weiteren Analysen als Untersuchungs-

material eingesetzt.

Ergebnisse und Diskussion

Verlust der Variation

Von insgesamt 50 untersuchten Genloci

erwiesen sich 48 Enzymgene als monomorph,

d. h. es wurde keine Variation in den elektro-

phoretischen Bandenmustern gefunden (Pre-
LEUTHNER & PINSKER 1993). Nur zwei Enzy-
me, Peptidase-1 und Superoxid-Dismutase-1,
zeigten Variation. An beiden Loci (Pep-1 und
Sod1) konnten jeweils zwei (mit den Buchsta-
ben S und F bezeichnete) Allele unterschie-
den werden. Der Anteil variabler Loci (Poly-
morphiegrad) wird als MeligrisBe fiir das Aus-

mal} der genetischen Variation verwendet. Im

Fall des Alpenmurmeltieres berrage der Poly-
morphiegrad also 4 Prozent, ein im Vergleich
zu anderen Saugetierarten niedriger Wert. Fir
die Berechnung des Polymorphiegrades wird
ein Locus dann als monomorph gewerter,
wenn das hiufigste Allel eine Haufigkeit von
99 Prozent iibersteigt. Dies bedeutet, dal nor-
malerweise auch an den als monomorph ein-
gestuften Loci seltene Allele (Haufigkeir
<1%) beobachrer werden kon-
nen. Interessanterweise ist dies
beim Alpenmurmeltier nicht der
Fall, obwohl fiir die 48 monomor-
phen Loci eine Gesamrtzahl von
6522
Auch bei den beiden polymor-
Sod-1
waren trotz der umfangreichen
1800)
keine seltenen Allele auffindbar.

Genen  getester wurde.

phen Loci Pep-1 und

Gesamrtstichprobe (n =

Ein anderes Mal) der geneti-
schen Variation ist der durch-
schnirtliche Heterozygotiegrad
(H.). Dieser beriicksichrigt die
Hiufigkeiten der koexistierenden
Allele und berechnet sich als der
nach dem Hardyv-Weinberg-
Geserz erwartete Heterozygoten-
anteil (heterozygot = mischerbig
fur 2 verschiedene Allele). Der
Loci

bestimmte Mittelwert bilder den

iiber alle untersuchten
durchschnittlichen Heterozygo-
tiegrad.  Fiir  die  ostalpinen
Murmeltierpopulationen  betriigt
dieser Wert 1,1 Prozent, was ver-
glichen mit anderen Siugern als

schr niedrig zu bewerten ist.

Infolge der geringen Gesamt-
variation stehen fir Vergleiche
zwischen den Populationen nur
die beiden polymorphen Loci Pep-1 und Sod-
| zur Verfiigung. Betrachtet man das Vertei-
lungsmuster der Allelhaufigkeiten an diesen
beiden Loci, so sind erhebliche Divergenzen
:wischen den einzelnen Populationen erkenn-
bar. Der Pep-1 Locus erwies sich in allen
Populationen als polymorph, wobei die Hiu-
figkeit des F-Allels zwischen 14,4 Prozent und
87,5 Prozent variiert (Abb. 4). Im Gegensatz

dazu dominiert am Sod-1 Locus in fast allen
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Populationen das F-Allel, wobei besonders
hohe Haufigkeiten in den allochthonen (wie-
dereingebiirgerten) Populationen zu finden
sind. In vier dieser Populationen ist sogar eine
Fixierung des F-Allels festzustellen (Abb. 5).
Wihrend also am Pep-1 Locus der Polymor-
phismus in allen Populationen ausgepriige ist,
nimmt die Variation am Sod-1 Locus nach

Osten hin deutlich ab und gehr in einigen der

Jingst durchgefithrte Untersuchungen
(BruUNS et al., im Druck) von drei Murmeltier-
populationen aus Graubiinden (Schweiz) zeig-
ten, dall dort die Variation wesentlich hoher
ist als in den Gsterreichischen Populationen (P
= 16,7%, Hc = 3.4%; siche den Beitrag ,.Das
Alpenmurmeltier — eine genetisch verarmre
Tierart?. Daraus kann geschlossen werden,
dal} der offensichtliche Mangel an genetischer

Variahilitit als ein Phi-

nomen :zu verstehen ist,

- das sich auf den osralpi-
m::mo:_ e i nen Raum beschrinken
Gt el diirfre. Die Variation mub

demnach irgendwann in

Nagetiere der jungeren Ent-
Saugetiere m - stehungsgeschichte dieser
Mensch B Populationen eliminiert

. worden sein. Fir die wie-

Qepard dereingebiirgerten  Popu-
o A lationen kommt dies
Am:‘:: Genetisch verarmte Arten nicht unerwartet. Hier
Preithase haben Flaschenhals-
effekte im Zuge der Aus-

0 10 20 0 % setzungen zum Verlust der

ostlichen Populationen sogar ginzlich verlo-

ren.

Wie kam es zum Variations-
verlust?

Das wohl tiberraschendste Ergebnis der vor-
liegenden Arbeit ist die hochgradig reduzierte
genetische Variation von M. marmota in Oster-
reich (Polymorphiegrad P = 4%, Hn-: = 1.1%),
die der genetisch verarmrer Siugetierarten ent-
spricht (Abb. 6). Stellt man diese Daten hio-
chemisch-genetischen Befunden von nahe ver-
wandren Arten der Gattung Marmota pesen-
iiber (SCHWARZ & ARMITAGE 1980, WRIGHT et
al. 1987), so zeigt sich bei letzteren eine zumin-
dest durchschnirtliche, fiir Siauger sogar hohe
genetische Variation (Abb. 6): M. monax (P =
25%, HL, =3,3%) und M. flaviventis (P = 40%,
H, = 7,5%). Diese Reduktion der generischen
Vielfalt des Alpenmurmeltieres betrifft niche
nur die durch Wiedereinbtirgerung entstande-
nen Populationen, sondern auch die autoch-
thonen Populationen aus Westasterreich. Eine
friihere Analyse der autochthonen, aber isolier-
ten Population im Nationalpark Berchresgaden
(ARNOLD 1990a) erbrachte dhnliche Ergebnis-
se (P =4%, Hu = 1,5%).

Vanabilitat der Ausgangspopulation

@ v

®

Abb. 6: Vergleich der genetischen
Variation. Die beiden KenngrofBen
Heterozygotiegrad (rot) und Polymor-
phiegrad (schwarz) sind aus Allozym-
daten verschiedener Arten zusammen-
gestellt. Unter den untersuchten Mur-
meltierarten zeigen die ostalpinen
Murmeltierpopulationen die geringste
Variation. Die Werte liegen auch klar
unter dem fiir die Ordnung der Nage-
tiere bzw. die Klasse der Saugetiere
angegebenen Durchschnitt. Die Varia-
tion der ostalpinen Murmeltierpopula-
tionen entspricht der genetisch ver-
armter Arten (z. B. Alpensteinbock,
Wisent, Pfeifhase).

Variabilitat der Grunderindividuen

®

Genetische Variabilitat

I
Founder- Zeit
Effekt

Variation gefithrt (Abb. 7). Wie aus der
Rekonstruktion der Aushreitungsgeschichte
des Murmeltieres hervorgeht (PRELEUTHNER
1993), sind viele der Populationen im Osten
durch Sekundiraussetzungen aus bereirs wie-
dereingebiirgerten Bestinden begrimder wor-
den (siehe auch den Beitrag ,Die rezente Ver-
breitung des Alpenmurmeltieres Marmota M.
Marmaota in Osterreich und ihre historischen

Hintergriinde").

Die den Aussetzungen folgenden geneti-
schen Ereignisse (Foundereffekt und Zufalls-

drift) wurden also gleich mehrere Male durch-

Abb. 7: Founder-Effekt. Bei der Neube-
griindung einer Population durch eine
beschrankte Anzahl von Founder-Indi-
viduen wird nur ein Teil der in der
Ausgangspopulation (1) vorhandenen
genetischen Variation in die Founder-
population (2) mitgenommen. In der
Folge kommt es durch Drifteffekte in
der anfangs noch kleinen Population
zu weiterem Variationsverlust (3).
Neue Variation entsteht nur sehr lang-
sam durch die natiirliche Mutationsra-
te (4).
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laufen und haben das ohnehin schon stark
verarmte genetische Reservoir weiterhin ver-
kleinert. Die deutliche Tendenz zur Eliminie-
rung des S-Allels am Sod-1 Locus in den
wiedereingebiirgerten Populationen nach
Osten hin kann dafiir als Beleg gelten. Im
Gegensatz dazu ist der Polymorphismus am
Pep-1 Locus in allen untersuchten Populatio-
nen erhalten geblieben. Es gibt Hinweise
dafiir, daB} dieser Polymorphismus durch selek-
tive Kriifte, z. B. balancierende Selektion
durch Heterozygotenvorteil, gegen die Wir-
kung der genetischen Drift und trotz generel-
ler genetischer Verarmung aufrecht erhalten
wird (PRELEUTHNER et al. 1995).

In den autochthonen Populationen
Westosterreichs hingegen kommt das durch
Aussetzungen bedingte Flaschenhalsphino-
men nicht als Ursache der reduzierten Varia-
tion in Betracht. Das Fehlen seltener Allele
weist jedoch auch hier auf zumindest sehr star-
ke Drifteffekte in der jingeren Geschichte
dieser Populationen hin. Diese kénnen etwa
durch permanent stattfindende Fluktuationen
in der Populationsgrofe und gelegentliche
stirkere Einbriiche der PopulationsgroBe (z. B.
durch erhohte Mortalitdt wihrend eines
besonders kalten Winters) zustande gekom-
men sein. Man kann auch damit spekulieren,
daB eine drastische Verringerung der Populati-
onsgroBe am Ende der letzten Eiszeit stattge-
funden hat, als die von den Murmeltierbestin-
den besiedelten Lebensriume stark eingeengt
wurden. Infolge des Klimaumschwungs wur-
den die einst in den Steppen Zentraleuropas
weitrdumig verbreiteten Murmeltiere in die
alpinen Refugialgebiete der Gebirgssteppen
zuriickgedringt (vgl. den Beitrag ,Die rezente
Verbreitung des Alpenmurmeltieres Marmota
m. marmota in Osterreich und ihre histori-
schen Hintergriinde“). Es kann auch vermutet
werden, daB es in den Ostalpen infolge ihrer
von den Westalpen deutlich verschiedenen
Geomorphologie und Gesamterhebung zu
wesentlich ausgeprigteren Engpiissen in der
Verfiigbarkeit von Lebensraum im Zuge der
Besiedelungsgeschichte dieser Art kam und
sich diese Engpiisse auf die genetische Konsti-
tution der ostalpinen Populationen somit dra-
matischer ausgewirkt haben als in der heuti-
gen Kernregion des Verbreitungsgebietes.

Was sind die Konsequenzen?

Wie diese Untersuchung zeigen konnte,
ist in allen &sterreichischen Murmeltierpopu-
lationen die genetische Variation deutlich
reduziert. In den autochthonen Gebieten liegt
die Ursache in natiirlichen Gegebenheiten,
die aus heutiger Sicht nur schwer zu rekon-
struieren sind. Bei den Wiedereinbiirgerungen
wurde diese bereits geringe Variation durch
Aussetzung weniger Individuen und Driftef-
fekte bei der anschlieBenden Ausbreitung
moglicherweise weiter verringert. Bei kiinfti-
gen Aussetzungen von Individuen dieser Tier-
art muB diesem Aspekt daher mafgeblich
Rechnung getragen werden. Eine Entnahme
von Tieren aus Herkunftsgebieten, die noch
variable Populationen beherbergen, wie z. B.
jene der schweizerischen Populationen,
scheint daher nicht nur empfehlenswert, son-
dern fast zwingend, um das adaptive Potential
dieser heimischen Tierart nicht ginzlich zu
vernichten.
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Zusammenfassung

13 verschiedene dsterreichische Popula-
tionen des Alpenmurmeltieres Marmota m.
marmota (LINNAEUS, 1758) wurden mittels
Stirkegel-Elektrophorese untersucht und
auf genetische Variabilitit gepriift. Das Aus-
mal} der genetischen Variation erwies sich
als auffallend gering. Nur 2 von insgesamt 50
getesteten Loci waren polymorph, der
durchschnittliche Heterozygotiegrad betrug
1,1 Prozent. Trotz der umfangreichen
Gesamtstichprobe von insgesamt mehr als
6000 untersuchten Genen konnten keiner-
lei seltene Allele gefunden werden. Vergli-
chen mit den Murmeltierarten M. monax
und M. flaviventris sowie anderen Saugetier-
arten erscheint die genetische Variation des
Alpenmurmeltieres stark reduziert. Das geo-
graphische Verteilungsmuster der Allelhiu-
figkeiten an den beiden polymorphen Loci
Pep-1 und Sod-1 zeigt ein unterschiedliches
Bild. Der Pep-1 Locus erwies sich in allen
untersuchten Populationen als polymorph,
beim Sod-1 Locus hingegen ist nach Osten
ein Verlust an Variabilitit bis hin zur Fixie-
tung des F-Allels zu beobachten. Wahrend
die insgesamt verringerte Variabilitit auf
linger zurtickliegende Populationszusam-
menbriiche (eventuell am Ende der letzten
Eiszeit) hindeutet, steht der Variationsver-
lust am Sod-1 Locus wahrscheinlich mit der
Aussetzung und den dabei verursachten
Foundereffekten in Zusammenhang.
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