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1. Einleitung

Der durch die Jagdausübung in den Wildgehe-
gen realisierte Wahlabschuss könnte bei den 
isolierten Gehegepopulationen zu einer allmäh-
lichen Verarmung ihrer genetischen Diversität 
führen. Das Ziel des mit der Hege verbundenen 
Wahlabschusses ist die Gewinnung von qualita-
tiv guten Trophäen bei gleichzeitiger Aufrecht-
erhaltung eines guten Gesundheitszustandes des 
Wildes, der Fruchtbarkeit und Lebensfähigkeit 
der Population. In dieser Studie wird am Bei-
spiel des Polymorphismus des Genes LEP der 
mögliche Selektionseinfl uss auf die genetische 
Diversität bei drei Populationen des Schwarz-
wildes (Sus scrofa L.) demonstriert. Allgemein 
ist bekannt, dass je mehr Heterozygoten in der 
Population vorkommen, desto lebensfähiger 
und anpassungsfähiger ist sie. Das Ziel der 
Arbeit war die drei untersuchten Schwarzwild-
populationen mit einander zu vergleichen und 
auf die möglichen Risiken der Reduktion des 
Anteiles der Heterozygoten im Zusammenhang 
mit genetisch nicht kontrollierter Selektion in 
geschlossenen Wildhaltungen hinzuweisen.
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2. Stand der gelösten Problematik

Bei dem Hausschwein ist das Gen LEP auf dem 
18. Chromosom lokalisiert (SASAKI et al., 1996) 
und seine Sequenz, inklusive 3 Exonen, 5920 
bp bilden (BIDWELL et al., 1997).
Von 4 polymorphen Stellen befi nden sich zwei 
in der kodeschaffenden Sequenz auf den Posi-
tionen 3469 bp und 3714 bp. Sie können mit 
Hilfe der Restriktion-Endonuklease Hinf I und 
PstI identifi ziert werden (JIANG et al., 1999).
Das Produkt von diesem Gen ist das Protein 
Leptin, welches an der Regulation der Nah-
rungsaufnahme beteiligt ist und seine Expres-
sion einen hohen Korrelationswert mit dem 
Fettanteil im Körper und mit der Größe von 
Fettzellen hat (HOUSEKNECHT et al., 1998).
Bei den Hybriden vom Berliner Miniatur-
schwein und der DU-Rasse hatten HARDGE et al. 
(1998) nachweisbare Assoziationen zwischen 
LEP – Hinf I Polymorphismus und den Kenn-
größen des Durchwachsens von Fettgewebe 
festgestellt.
Aufgrund der aufgeführten Angaben wird 
das Gen LEP als mögliches Kandidaten-Gen 
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für eine Selektion mit Hilfe der genetischen 
Marker (MAS) bei den gezüchteten Schweine-
rassen gehalten.

3. Material und Methodik

In der Arbeit haben wir den Polymorphismus 
bei 70 Stück von frei lebenden Wildscheinen 
(Sus scrofa L.) aus Norddeutschland, dem 
Riesengebirge, aus Mähren und der mittleren 
Slowakei (im Weiteren als FWS bezeichnet), 
40 Stück aus dem Wildgehege „Sedlice“ in 
Südböhmen (im Weiteren als SWS bezeichnet) 
und 40 Stück aus dem Wildgehege „Osoblaha“ 
in Nordböhmen (im Weiteren als OWS bezeich-
net), untersucht.
Ins Wildgehege „Osoblaha“ hat man, mit dem 
Ziel der Blutauffrischung und Trophäenquali-
tätserhöhung der Keiler, Wild aus dem Gehege 
„Sedlice“ hinzugesetzt.
Die Hegeeingriffe sind auf die Selektion der 
Einzelstücke mit der Herkunft vom Wild aus 
„Sedlice“ ausgerichtet.
Die Blutprobenentnahme von dem Schwarzwild 
erfolgte von erlegtem Wild aus der Brust durch 
das Durchschneiden des Zwerchfells, meistens 
sofort, höchstens aber bis zu 30 Minuten nach 
der Erlegung. Ungefähr von einem Drittel des 
SWS- und OWS-Wildes wurde das periphere 
Blut aus der jugularen Vene von lebendem Wild 
entnommen. 
Alle Proben wurden zuerst mit einer Antikoa-
gulantlösung (150 μl 0,5 M EDTA / 5 ml Blut) 
gründlich durchgeschüttet und wurden dann in 
der DNA-Datenbank im Institut für Schutz der 
Wälder und Jagdwesen in einer Tiefgefrierbox 
bei einer Temperatur von -56°C gelagert.
Die einzelnen Genotypen des untersuchten Gens 
LEP wurden mit Hilfe der Methoden PCR und 
RFLP unter Anwendung der Restriktion-Endo-
nuklease Hinf I (ERNST, 2005) identifi ziert. 

4. Resultate und Diskussion

Bei der Variabilitätsauswertung des Gens LEP 
wurde bei 40 Einzelstücken SWS nur die An-
wesenheit der Allele im homozygoten Genotyp 
TT gefunden und das genetische System hat 
sich als monomorph erwiesen. Bei der Popu-

lation SWS (n = 40) lag die nachgewiesene 
Frequenz des Allels „T“ bei 1,00± 0,00. In der 
Population FWS (n = 70) betrug die Frequenz 
des Allels „T“ 0,75 ± 0,04 und des Allels „C“ 
0,25± 0,04. Bei der Population OWS (n = 40) 
war die nachgewiesene Frequenz des Allels 
„T“ 0,97±0,03. 
In den untersuchten Populationen haben wir 
in der absoluten Frequenz der Genotypen sta-
tistisch nachweisbare Unterschiede festgestellt 
(Tabelle 1). 
Den höchsten Heterozygotenanteil haben wir 
bei der frei lebenden Population FWS festge-
stellt. Es folgte die Population SWS und der 
niedrigste Anteil war bei der Population OWS. 
Die PIC-Werte waren für FWS = 0,3097, 
OWS = 0,0583 und SWS = 0,0000 (Tabelle 2).
Die Resultate unserer Untersuchungen könnten 
wir leider nicht mit den Arbeiten von anderen 
Autoren vergleichen, da uns keine einschlägige 
Literatur verfügbar ist. 

5. Schlussfolgerungen

Aus den Resultaten ist ersichtlich, dass alle bei 
OWS festgestellten Werte sich SWS nähern und 
das Vorkommen der heterozygoten Einzelstü-
cke am höchsten bei der frei lebenden Popula-
tion FWS ist. 
Dank der Migration des Wildes in der freien 
Wildbahn besteht hier die bessere Möglichkeit 
eines Austausches der genetischen Information 
zwischen entfernten Populationen und in des-
sen Folge zu höherer Anzahl der Heterozygoten 
als bei den isolierten Populationen. In den ge-
schlossenen Wildhaltungen empfehlen wir die 
genetische Variabilität des Wildes zu kontrol-
lieren, da aufgrund der gewonnenen Resultate 
haben wir einen möglichen Einfl uss der Wildse-
lektion auf die genetische Diversität festgestellt 
haben. 
Eine Rolle wird hier selbstverständlich auch das 
interne Population-Inbreeding spielen, welches 
der Gegenstand von unseren weiteren Untersu-
chungen mit Hilfe der Mikrosatelliten-Analy-
sen sein wird.
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7. Zusammenfassung

In dieser Studie wird am Beispiel des Poly-
morphismus des Genes LEP der mögliche Se-
lektionseinfl uss auf die genetische Diversität 
bei drei Populationen des Schwarzwildes (Sus 
scrofa L.) demonstriert.
Bei der Population SWS (n = 40) war die nach-
gewiesene Frequenz des Allels „T“ 1,00±0,00. 
In der Population FWS (n = 70) betrug die Fre-
quenz des Allels „T“ 0,75 ± 0,04 und des Al-
lels „C“ 0,25±0,04. Bei der Population OWS 
(n = 40) lag die nachgewiesene Frequenz des 
Allels „T“ bei 0,97±0,03.

Aus den Resultaten ist ersichtlich, dass alle bei 
OWS festgestellten Werte sich SWS nähern und 
die Anzahl der heterozygoten Einzelstücke am 
höchsten in der frei lebenden Population FWS 
ist.

Summary
Genetic diversity in polymorphism of the 
gene LEP of wild boar (Sus scrofa L.) in en-
closures

This study advert the possible infl uence of se-
lection to genetic diversity in three wild boar 
populations at the example LEP gene polymor-
phism. 
The frequency of allele „T“ was detected 
1,00± 0,00 in SWS population (n = 40). In 
FWS population (n = 70) the frequencies of 
alleles were as follows: T = 0,75 ±0,04 and 
C = 0,25± 0,04, respectively. In OWS popula-
tion (n = 40) the frequency of allele „T“ was 
found 0,97± 0,03.
From result is evident, that all detected values of 
OWS were approximating to the SWS and the 
highest heterozygous individuum distribution 
was found in the free-living animals (FWS).
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Population Gens Genotype n Frequenz der 
Genotypen Frequenz des Allels

FWS LEP CC 1 0,02 C = 0,25 ± 0,04
  CT 33 0,47
  TT 36 0,51 T = 0,75 ± 0,04
SWS LEP CC 0 0,00 C = 0,00 ± 0,00
  CT 0 0,00
  TT 40 1,00 T = 1,00 ± 0,00
OWS LEP CC 0 0,00 C = 0,03 ± 0,03
  CT 2 0,05
  TT 38 0,95 T = 0,97 ± 0,03

Tabelle 1   Die absolute Frequenz der Genotypen und Frequenz des Allels

Population n H PIC
Gens LEP Gens LEP

FWS 70 0,38 0,31
SWS 40 0 0
OWS 40 0,06 0,06

Tabelle 2   Anteil der Heterozygoten (H) und 
polymorphen Informationsinhalt (PIC)
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