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1. Einleitung

Urbanisierung fiihrt zu einer abgewandelten
Umweltgestaltung mit erheblich verdnderter
Struktur und Funktion beeintrichtigter Okosys-
teme (z. B.: NIMELA 1999, TrepL 1995, Mack
& LonpspaLk 2001). Besonders grofle Sduge-
tierkarnivore mit ihren betrdchtlichen Platzan-
spriichen, geringen Reproduktionsraten oder
Empfindlichkeit gegeniiber Stérungen durch
Menschen werden negativ beeinflusst (McKin-
NEY 2006, Woobrorre 2000). Dennoch sind
einige mittelgroBe generalistische Prédatoren
dazu fahig, in urbanen Landschaften zu beste-
hen oder gar aus ihnen einen Gewinn zu ziehen
(McKINNEY 2002).

Der Rotfuchs (Vulpes vulpes) hat wihrend des
letzten Jahrhunderts erfolgreich Stddte und de-
ren Vororte besiedelt und stellt eine der am bes-
ten dokumentierten urbanen Tierarten dar. Er
reprisentiert eine omnivore Sdugerart mit einer
hochst variablen Erndhrung, welche keine spe-
ziellen Anspriiche an Habitate stellt. Deshalb
ist es dem Rotfuchs moglich viele verschiedene
Lebensrdume, wie zum Beispiel Grasflichen,
Agrarland, Wélder und eben auch Stidte und
deren Vororte erfolgreich zu besiedeln (Macpo-
NALD 1987, Voict 1987). Das Leben in mensch-

lichen Siedlungen bietet dem Rotfuchs zudem
Vorteile, wie ein ergiebiges Nahrungsangebot
(CoNTESSE u. a. 2004) und eine reduzierte Be-
jagung, sowohl durch natiirliche Pradatoren als
auch durch den Menschen (BAKER & HARRIS
2007, GOSSELINK u. a. 2007).

Im stddtischen Lebensraum konnte eine verin-
derte Okologie des Fuchses beobachtet werden,
welche sich sowohl in reduzierten Territorien-
groBen und individuellen Verbreitungsgebieten,
als auch in vergroBerten Familiengruppengro-
Ben und verdnderten Paarungssystemen dufert
(CreeL & MacponNaLD 1995, Apkins & STOTT
1998, BakEr u.a. 2000). Eine Folge dessen
konnte eine mdgliche Trennung der stadtischen
Rotfuchspopulationen von ihren in landlichen
Gebieten lebenden Nachbarn sein. Diese konn-
te in der Tat bereits festgestellt werden, bisher
allerdings hauptsachlich basierend auf verhal-
tensbiologischen Studien (z. B.: BAKER u.a.
2000, Harris & RAYNER 1986).

Einige wenige Studien untersuchten diesen
Sachverhalt bereits auf genetischer Ebene
(GLooR u. a. 2001, WANDELER u. a. 2003). WAN-
DELER U. a. (2003) untersuchten die populations-
genetische Struktur von Rotflichsen in und um
Zirich (Schweiz) und entdeckten genetische
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Unterschiede zwischen urbanen Individuen und
solchen aus benachbarten, landlichen Gebieten.
Die Ergebnisse von WANDELER u. a. (2003) wie-
sen darauf hin, dass die urbanen Fuchspopu-
lationen jeweils von einigen wenigen, aus der
landlichen Umgebung stammenden, Individuen
gegriindet wurden. WANDELER u. a. (2003) ver-
muteten, dass im Laufe der Jahre eine Verrin-
gerung der genetischen Unterschiede zwischen
Fiichsen im urbanen und lédndlichen Raum er-
folgen wiirde, da die genetischen Unterschiede
nur aus einen initialen Flaschenhalseffekt re-
sultierten, und nicht etwa aus einer 6kologisch
Trennung der Stadt- und Landfiichse.

Berlin wurde zum ersten Mal in den 1950iger
Jahren, und somit 35 Jahre friher als Ziirich,
durch den Rotfuchs besiedelt (Saar 1957). Ziel
dieser Studie ist es deshalb festzustellen, ob im
genanntem Studiengebiet, trotz des langeren
Besiedelungszeitraum der Fiichse in Berlin im
Vergleich zu Ziirich, ebenfalls eine genetische
Struktur erkennbar ist und ob, bzw. in wie weit,
diese sich biologisch erklédren ldsst.

2. Material und Methode

Die Rotfuchsproben wurden sowohl in Berlin,
als auch in den benachbarten Bereichen von
Brandenburg gesammelt (Abb. 1). Fuchsdich-
ten in Berlin wurden wihrend des Beprobungs-
zeitraums (2011-2012) auf etwa ein bis zwei
Fuchsfamilien pro km? geschétzt, welche in der
Regel aus einem Riiden und mehreren, unterei-
nander verwandten, Fihen bestanden (BORNER
u. a. 2012).

Im Ganzen wurden 80 Gewebeproben durch das
,Landeslabor Berlin-Brandenburg™ — Standor-
te Berlin und Frankfurt (Oder) — gesammelt.
Hierbei wurden 60 Proben aus dem Bundes-
land Berlin und 20 Proben aus dem Bundesland
Brandenburg verwendet, wobei sich die Ber-
liner Proben aus 20 aus dem Zentrum Berlins
(Z), 20 aus dem 0stlichen Randbereich Berlins
(RO) und 20 aus dem siidlichen Randbereich
(RS) zusammensetzten.

Die DNS wurde mit Hilfe der Ammonium-
Acetat-Ausfillungs-Methode (NicHoLLS u. a.
2000) isoliert. Mit Hilfe von 13 Mikrosatelli-
ten wurde ein genetisches Profil jeder Probe
erstellt. Zur Genotypisierung wurden folgende

Mikrosatelliten verwendet: DGN3, DGNI4,
FH2174, FH2281, FH2309, FH2541, FH2658,
Ren69B24, Renl61412, Renl62B09, VI42,
V374 und V468 (WHITESIDE u. a. 2011; Tabel-
le 1). Obwohl eine andere Art untersucht wur-
de, wurden hier dieselben Protokolle fiir die
Polymerase-Kettenreaktion (PCR) verwendet
wie in FRanTZ u. a. (2010) und konnen daher in
detaillierter Form aus dieser Studie entnommen
werden.

Die im Programm Genepor 4.0.7 (RaymonDp &
Rousser 1995; 10.000 Dememorisation Schrit-
te, 500 Batches und 5.000 nachfolgende Itera-
tionen) enthaltende Markov-Ketten Methode
wurde verwendet, um auf signifikante Abwei-
chungen vom Hardy-Weinberg Gleichgewicht
(HWG) fiir jeden einzelnen Locus zu testen.
The ,.false discovery rate (FDR)“ Methode
wurde benutzt, um auszuschlieBen, dass es
durch die Anzahl der Tests bedingte signifikan-
te Abweichungen vom HWG gab.

Mit Hilfe des Programmes SpacGepi 1.2 (Hardy
& Vekemans 2002) wurden Fixationsindexe
errechnet. Der Fixationsindex (F,) beschreibt
den Grad der Varianz von Allelfrequenzen zwi-
schen zwei Populationen. Ein hoher F-Wert
zeigt hierbei an, dass zwei Populationen sich
genetisch stark voneinander unterscheiden.
Herrscht zwischen beiden Populationen aller-
dings ein starker Genfluss, ist auch der /7 -Wert
gering. Der F-Wert variiert hierbei zwischen
null fiir Populationen mit identischen Allelen,
und eins fiir Populationen, die keinerlei gleiche
Allele aufweisen (Weir & Cockerham 1984).
Das Programm fiihrt Permutationen von Indi-
viduen (bzw. kompletten Genotypen) zwischen
den Populationen durch, um die F-Werte auf
signifikante Unterschiede zwischen Populatio-
nen zu schétzen.

Schlussendlich wurde das Programm Popura-
TIONS 1.2.30 (LANGELLA 1999) verwendet, um
die genetische Distance (D,) nach Nei zwischen
den vier Populationen zu errechnen. Au3erdem
wurde oben genanntes Programm verwendet
um, zusammen mit dem Programm TREEVIEW
1.5 (Page 1996), einen unverwurzelten Stamm-
baum zu erstellen, der benachbarte Populatio-
nen mithilfe der D Distanz-Matrix miteinander
verbindet. Das Bootstrapping wurde hierbei
mit Hilfe von 10.000 Bootstraps pro Locus er-
rechnet.
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Abb. 1 Auftragung der Fundorte der Rotfuchsproben, wobei eine Markierung auch fiir mehrere Proben, die am

selben Standort gefunden wurden, stehen kann.

3. Ergebnisse

Alle 13 Marker waren innerhalb der vier un-
tersuchten Populationen mit vier bis 21 Allelen
pro Locus polymorph. Die durchschnittliche
erwartete Heterozygotie betrug in den verschie-
denen Populationen wie folgt Z: H = 0,78, RO:
H =0,82,RS: H = 0,81 und BB: H = 0,83.
Die zugehdrigen durchschnittlichen beobachte-
ten Heterozygotien waren in jeder Population
geringer und variierten zwischen 0,75 und 0,85
(Tabelle 1).

Zwei Loki (FH2174 und DGN14; P<0,0077)
zeigten eine signifikante Abweichung vom
Hardy-Weinberg Gleichgewicht. Da diese keine

Probleme in den anderen Population bereiteten,
wurden die Loki nicht von der Auswertung aus-
geschlossen.

Wie aus Tabelle 2 ersichtlich, sind die Popula-
tionen ,,Zentrum® und ,,Randgebiet Stid* nicht
voneinander genetisch differenziert, unterschei-
den sich aber von den restlichen Populationen.
Ein auf der genetischen Distanz (D) basieren-
der unverwurzelter Stammbaum bestétigt, dass
sich die Z und RS Populationen von den beiden
anderen genetisch unterscheiden (Abb. 2). Laut
F,, Werten unterscheidet sich die Populationen
Randgebiet Ost jeweils von allen iibrigen Popu-
lationen signifikant.
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Tabelle I Kennwerte der 13 Mikrosatelliten-Lokusse innerhalb der vier Populationen. N = Stichprobengrdf3e fiir
den Lokus; A = Anzahl der Allele; H, = erwartete Heterozygotie; H = beobachtete Heterozygotie.

Zentrum Randgebiet Ost Randgebiet Siid Brandenburg
Loks N 4 H H N A H H N A H H N 4 H H
DGN3 20 9 0,82 065 20 11 087 0,75 20 11 0,87 0,70 20 10 0,88 0,70
DGN14 19 10 0,74 0,68 18 12 0,89 0,67 20 10 084 0,75 20 13 0,85 0,75
FH2174 17 8 0,83 094 18 18 091 0,72 19 14 0,9 0,84 18 18 091 094
FH2281 16 12 0,75 0,75 16 12 0,89 094 15 12 0,86 0087 15 14 0,90 1,00
FH2309 20 0,74 080 17 6 0,61 0,71 17 0,70 0,65 20 7 0,74 0,70
FH2541 20 7 0,72 0,70 20 12 0,86 0,85 19 0,82 0,79 20 11 084 0,80
FH2658 17 11 085 0,65 17 19 0,92 094 18 13 090 0,67 16 21 094 0,94
Ren69B24 19 9 0,84 0,79 20 11 086 0,70 18 12 088 0,78 19 16 0,90 0,74
Renl61A12 20 8 083 0,75 19 0,83 0,84 20 9 0,84 090 20 0,85 1,00
Renl62B09 16 6 0,64 0,63 19 0,47 0,58 20 5 0,59 0,60 20 0,50 0,75
V142 20 6 0,78 0,75 20 10 0,86 0,85 20 6 0,77 0,70 20 10 0,86 0,95
V374 18 9 082 0,78 17 0,80 0,88 18 6 0,74 0,83 18 0,84 0,89
V468 19 7 0,75 0,89 20 0,84 090 18 9 0,82 089 20 0,85 0,85

Tabelle 2 Darstellung der F-Werte zwischen den jeweiligen Populationen (untere Diagonale) und P-Werten
(obere Diagonale). Wenn P<0.05 ist der F-Wert signifikant unterschiedlich von Null, d. h. die Populationen sind

genetisch differenziert.

Zentrum Rand. Ost Rand. Siid Brandenburg
Zentrum <0,001 0,573 <0,001
Rand. Ost 0,044 0,001 0,020
Rand. Siid 0,0026 0,0195 0,002
Brandenburg 0,040 0,010 0,015

4. Diskussion

Die Ergebnisse der Untersuchungen zeigen,
dass die Rotfuchspopulation im Zentrum Ber-
lins gemeinsam mit der Population des Rand-
bereichs Siid sich genetisch von den iibrigen
Populationen unterscheided. Diese Differen-
zierung ldsst sich anhand der signifikanten -
Werte belegen. Unsere Ergebnisse zur Situation
in Berlin stimmen somit mit denen von WAaN-
DELER U. a. (2003) an der Ziiricher Fuchspopu-
lation erzielten iiberein und sprechen daher fiir
eine genetische Differenzierung der stiadtischen
Individuen von ihren benachbarten landleben-
den Artgenossen. Unsere Studie stellt somit ei-
nen weiteren Beleg dafiir dar, dass urbane Rot-
fiichse sich nicht nur 6kologisch, sondern auch

genetisch von ihren landlebenden Nachbarn
unterscheiden.

Allerdings lassen sich nicht alle im Bundes-
land Berlin lebenden Rotfiichse zum Cluster
,,stadtische Individuen* zuordnen, da die im
Randbereich Ost lebenden Individuen gene-
tisch von den anderen beiden Stadtpopulationen
differenziert sind. Die im RO vorherrschende
Infrastruktur wiirde diese Region allerdings
ebenfalls als eine urbane Region klassifizieren.
Eventuell konnte ein Landschaftsmerkmal eine
genetische Barriere darstellen und auf diese
Weise den Genfluss zwischen den Populati-
onen RS+Z und RO verhindern. Ein solches
Landschaftsmerkmal, das als genetische Bar-
riere dienen konnte, scheint im heutigen Ber-
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Abb. 2 Unverwurzelter, ,, neighbour-joining * Stammbaum, basierend auf der genetischen Distanz nach Nei (D).
Der Bootstrap Support wurde mit Hilfe von 10.000 Bootstraps pro Lokus errechnet.

lin nicht zwischen Z+RS und RO zu finden zu
sein. Betrachtet mal allerdings den geschichtli-
chen Hintergrund Berlins, scheint die Berliner
Mauer eine mogliche Barriere dargestellt zu ha-
ben. Diese bestand zwar lediglich fiir etwa 28
Jahre (1961-1989), trotzdem kann theoretisch
eine genetische Differenzierung in solch einer
relativ kurzen Zeitperiode als Folge von zufal-
liger genetischer Drift oder einem Griinderef-
fekt erreicht werden (SouLt 1980). Allerdings
lasst sich diese Theorie nicht anhand unserer
Daten belegen. Weitere Studien, eventuell auch
Untersuchungen der mitochondrialen DNS von
Rotfiichsen, sind nétig, um diese Theorie testen
zu konnen.

Wie bereits erwéhnt, konnte schon im Raum
Zirich (Schweiz) eine genetische Differen-
zierung zwischen urbanen und landlebenden

Fuchspopulationen festgestellt werden (Wan-
DELER U. a. 2003). Die in der Ziiricher Studie
ermittelten /' -Werte zwischen lédndlichen und
urbanen Populationen variierten zwischen 2,7
und 5,4 % und lagen somit etwa in der selben
Grofenordnung, wie die hier ermittelten Werte
(1,5 und 4,4 %). Da in beiden Studien unter-
schiedliche genetische Marker verwendet wur-
den, kann man die ermittelten & -Werte nicht
gleichsetzen. Trotzdem erscheint es zulédssig
anhand der GroBenordnung Vergleiche anzu-
stellen. Somit kann man sagen, dass der Isola-
tionsgrad der urbanen Individuen in Ziirich und
Berlin in etwa vergleichbar ist. Auch Analysen
der genetischen Struktur anderer Tiere wurden
bereits in und um menschliche Siedlungsge-
biete durchgefiihrt. Zum Beispiel konnte eine
Isolation stadtischer Nagetiere (Calomys uscu-
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linus) (F, von 1,5 %) in Riu Carto (Argentini-
en) festgestellt werden (CHiaPPERO u. a. 2011)
und Waschbéren (Procyon lotor) innerhalb
von Chicago zeigten eine reduzierte Anzahl an
Allelen im Vergleich zu ihren benachbarten,
landlebenden Artgenossen (SANTONASTASO U. a.
2012). Differenzierung konnte auch in anderen
Tierklassen, wie Vogel, Amphibien oder Rep-
tilien, festgestellt werden (DELANEY u. a. 2010;
HitcHings & BEEBEE 1997; RuTKOWSKI u. a.
2006), allerdings ist eine Vergleichbarkeit zu
unserer Studie anhand spezifischer morpholo-
gischer und genetischer Merkmale bestimmter
Tierklassen nicht gegeben.

Zusammenfassung

In der Region Berlin-Brandenburg wurde eine
genetische Differenzierung zwischen urbanen
und landlebenden Rotfiichsen (Vulpes vulpes)
festgestellt. Somit konnte ein weiterer Beleg
dafiir geliefert werden, dass urbane Fiichse
sich nicht nur auf 6kologischer, sondern auch
auf genetischer Ebene von ihren benachbarten,
landlebenden Artgenossen unterscheiden.

Summary

The population genetic structure
of the red fox (Vulpes vulpes) in Berlin
and Brandenburg

We identified a genetic differentiation between
urban and rural red foxes (Vulpes vulpes) in the
region of Berlin and Brandenburg. We were
therefore able to provide further evidence that
the difference in the ecology of adjacent urban
and rural red fox populations can result in gene-
tic differentiation.
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