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1. Einleitung

Die Lebensraume von Wildtieren wurden in den
letzten Jahrzehnten immer stirker zerstiickelt.
Hauptursachen hierfiir sind die Verdichtung des
Verkehrsnetzes, die Ausdehnung der Wohn-
und Industriegebiete, sowie die Intensivierung
der Landwirtschaft. Die weitere 6konomische
Entwicklung wird unweigerlich zu einer gro-
Beren Fragmentierung der Landschaft fithren
und zur weiteren Begrenzung des verfiigbaren
natlirlichen Lebensraumes (JoNGMAN 2002,
ANTROP 2004). Schlimmsten Falles werden
Tiere in inselartigen Refugien isoliert, mit al-
len damit zusammenhingenden Problemen der
Inzucht und genetischen Verarmung (ZACHOS et
al. 2007).

Da die vom Menschen verursachten landschaft-
lichen Verdnderungen in der Zwischenzeit als
eine der grofften Bedrohungen fiir die einhei-
mische Tierwelt betrachtet werden (JOHNSON
et al. 2004), versuchen eine Reihe Lénder und
Regionen der Fragmentierung des natiirlichen
Lebensraumes entgegenzuwirken. So haben be-
reits die Niederlande vor mehr als 20 Jahren ein
nationales Programm umgesetzt, bei dem an be-
stehenden Verkehrswegen Querungshilfen ein-
gesetzt wurden. Unter anderem in Luxemburg

(BAGHLI et al. 2007), Osterreich (GRILLMAYER
et al. 2002) und der Schweiz (HOLZGANG et
al. 2001) gibt es Untersuchungen zum Zer-
schneidungsgrad des Landes, die das grofrdu-
mige Vernetzungspotential fiir waldgebundene,
wildlebende GroBsduger ermitteln. Prinzipiell
sollen besonders kritische Problemzonen iden-
tifiziert werden und rdumliche Auswirkungen
konkreter Planungsvorhaben vorhergesagt wer-
den. Fiir viele Arten sind jedoch die Faktoren
und Landschaftselemente, die die Konnektivitét
beeinflussen, nur unzureichend bekannt (Bow-
NE & BOWERS 2004).

Laut Schétzungen zufolge, kommt das Rotwild
(Cervus elaphus) auf 23 % der Bundesflache
vor (KINZER et al. 2010). Jedoch wird in neun
Bundesldandern versucht sein Vorkommen auf
behordlich festgesetzte Rotwildbezirke zu be-
grenzen. Die Ausbreitung der Tiere aullerhalb
dieser Gebiete soll durch Totalabschuss verhin-
dert werden. Neben Brandenburg, Niedersach-
sen und dem Saarland, ist Mecklenburg-Vor-
pommern (MV) eins der wenigen Bundeslidn-
der, in dem sich die Tiere frei ausbreiten konnen
(Kinzer et al. 2010). Abgesehen von den Stadt-
staaten hat jedoch nur Schleswig-Holstein we-
niger Waldbedeckung als MV (ROERING 2004).
Da zudem noch die Bundesautobahn A20 im
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Laufe der letzten 25 Jahre gebaut wurde, bietet
MYV ein interessantes Studiengebiet zur Erfor-
schung des Einflusses der Landschaftsfragmen-
tierung auf das Rotwild.

Wihrend der Jagdsaison 2011/2012 wurden
Gewebeproben von Rotwild in Vorpommern
gesammelt, um mit Hilfe genetischer Metho-
den die Habitatvernetzung des Rotwildes zu
ermitteln. Das Ziel der Untersuchung war, die
Anzahl der verschiedenen genetischen Popula-
tionen in der Region zu erkunden, da zwischen
diesen Subpopulationen der Austausch vermin-
dert ist. Zusitzlich wurden innerhalb des Unter-
suchungsgebietes Geweihe und Abwurfstangen
vermessen, um moglicherweise phénotypi-
schen Unterschiede zwischen den Populationen
nachweisen zu konnen. Wir stellen in diesem
Bericht erste Resultate dieses Projektes vor.

2. Methodik

Genetische Analysen

Wihrend der Jagdsaison 2011/2012 wurde
Muskelfleisch von 157 Stiicken Rotwild be-
probt. Der Mehrzahl der Proben stammen aus
den Forstdmtern Jagerhof, Schuenhagen, Pog-
gendorf und vom Dar3 (Abb. 1). Die DNS
wurde mit Hilfe der Ammonium-Acetat-Aus-
fallungs-Methode (MILLER et al. 1988) isoliert.
Mit Hilfe von 21 Mikrosatelliten wurde ein
genetisches Profil jeder Probe erstellt. Bei 12
Mikrosatelliten (BM1818, Cerl4, CSPSI115,
CSSM16, CSSM19, CSSM22, CSSMo66,
ETH225, Hautl4, ILSTS06, INRA35, MM12)
wurden hier dieselben Protokolle fiir die Poly-
merase-Kettenreaktion (PCR) verwendet wie
bei DELLICOUR et al. (2011).
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Abb. 1  Herkunfi der Gewebeproben (N=157) und genetische Struktur der Studienpopulation. Die Grif3e der
Kreise ist abhdngig von der Anzahl der Proben, die an einem Ort gesammelt wurden. Die Tortendiagramme geben
Prozentsatz der Zugehorigkeit den zwei genetischen Populationen (unterschiedliche Farben) an. Die eingefiigten
Karten zeigen die Lage der Forstiamter (J: Jagerhof; P: Poggendorf; S: Schuenhagen) und des Darf; (D) innerhalb
des Studiengebietes, sowie die Lage des Studiengebietes innerhalb Deutschlands. Kartenhintergrund.: OpenStreet-
Map, Landesforstamt Mecklenburg-Vorpommern.
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Die restlichen neun Mikrosatelliten (CelJP27,
OarFCBO05, OarFCB304, RT1, T156, T193,
T26, T268, T501, siche PEREZ-ESPONA et al.
2008) wurden in einer PCR als Multiplex am-
plifiziert. Jede Reaktion enthielt 1x QIAGEN
Multiplex Master Mix und 0.2 uM von jedem
Primer. Nachdem 1 pl DNA (10 ng/ul) verduns-
tet wurde, wurden die PCR in einem Gesamt-
volumen von 2 pl durchgefiihrt. Die Reakti-
onszeiten der PCR waren wie folgt: 5 min bei
95°C, gefolgt von 35 Zyklen von 30 s bei 95°C,
90 s bei 55°C (Annealing-Temperatur) und 30
s bei 72°C. Zum Schluss wird die Reaktion fiir
10 min auf 68°C gesetzt.

Die Anzahl der genetischen Populationen (K)
wurde mit Hilfe des Programmes STRUC-
TURE (PriTCHARD et al. 2000) ermittelt. Es
wurden zehn unabhingige Analysen fiir K = 1-5
durchgefiihrt, mit je 10° Markov-Chain Monte-
Carlo Iterationen der nach einem burn-in von
105 Iterationen. Folgende Parameter wurden be-
nutzt: korrelierte Allfrequenzen und genetische
Vermischung (admixture), wobei ALPHA, der
Dirichlet Parameter fiir den Vermischungsgraf,
sich zwischen den Population unterscheiden
konnte. Die Anzahl der genetischen Subpopu-
lationen wurde mit Hilfe der AK Methode von
Evanno et al. (205) bestimmt.

Die im Programm GENEPOP 4.0.7 (RayMOND
& Rousser 1995, 10.000 Dememorisation
Schritte, 500 Batches und 5.000 nachfolgende
Iterationen) enthaltende Markov-Ketten Me-
thode wurde verwendet, um auf signifikante
Abweichungen vom Hardy-Weinberg Gleich-
gewicht (HWGQ) fiir jeden einzelnen Locus zu
testen. The ,,false discovery rate (FDR)* Me-
thode wurde benutzt, um auszuschlieen, dass
es durch die Anzahl der Tests bedingte signi-
fikante Abweichungen vom HWG gab (VERr-
HOEVEN et al. 2005).

Mit Hilfe des Programmes SPAGEDI 1.2 (HAR-
DY & 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 F -Wert
gering. Der F_-Wert variiert hierbei zwischen

N
null fiir Populgtionen 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.

Phiinotypanalyse

Im Ganzen wurden 103 Trophden bzw. Abwurf-
stangen vermessen (Darf3: N=23; Forstamt J&-
gerhof: N=29; Forstamt Schuenhagen: N=24;
Forstamt Poggendorf N=27). Sowohl die Aus-
wahl der Trophéden, als auch die Alterszuord-
nung erfolgte innerhalb der Einstandsgebiete
durch die Bewirtschafter. Ausgewéhlt wurden
Trophden bzw. Abwurfstangen, die dem opti-
malen Ziel des Gebietes im Erntealter entspra-
chen. Vermessen wurde nur die linke Seite.
Dabei wurden acht Geweihmerkmale erfasst,
wovon zwei (Geweihgewicht, Geweihenden) in
dieser Studie ausgewertet werden. Das Geweih-
gewicht der Abwiirfe wurde iiber eine altersab-
hingige Regression fiir den kleinen Schidel
berechnet. Eine Varianzanalyse (englisch ana-
lysis of variance, ANOVA) wurde benutzt, um
zu testen, ob es zwischen den vier Studienge-
bieten Unterschiede in der Altersverteilung der
beprobten Tiere gab. Ein Histogramm liefl den
Schluss zu, dass die Residuen der abhingigen
Variablen normal verteilt waren.

Wir testeten fiir signifikante phdnotypische Un-
terschiede zwischen den hier untersuchten Ein-
standsgebieten Darf3 und Festland (Forstdmter
Jagerhof, Schuenhagen, Poggendorf) mit Hilfe
einer Kovarianzanalyse (englisch analysis of
covariance, ANCOVA). Bei dieser Methode
wird der Einfluss einer Drittvariablen — hier als
Kovariate bezeichnet — auf die abhéngige Vari-
able herausgerechnet.

In unserem Fall wird der Einfluss des Alters auf
den Geweihphinotypen rechnerisch konstant
gehalten um signifikante Unterschiede zwi-
schen den Einstandsgebieten zu identifizieren.
Histogramme lieBen den Schluss zu, dass die
Residuen beider Variablen normal verteilt wa-
ren. Turkey post-hoc Tests wurde in Rahmen
der ,,General Linear Hypothesis (glht)* Proze-
dur angewendet um signifikante Unterschiede
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zwischen den Einstandsgebiete in paarweisen
Vergleichen nachzuweisen. Alle statistischen
Tests wurden mit Hilfe des Programmes R
(IHAKA & GENTLEMAN 1996) durchgefiihrt. Fiir
die glht Prozedur wurde das ,,multcomp* Pa-
cket (HOTHORN et al. 2008) benutzt.

3. Resultate

Genetische Analysen

Die STRUCTURE Resultate zeigen deutlich,
dass der Datensatz aus zwei genetischen Popu-
lationen bestand, die, prinzipiell, mit dem Fest-
land und dem Darf} iibereinstimmen (Abb. 1 &
Abb. 2). Ein Tier, das auf dem Darf3 zur Strecke
kam, hatte ein genetisches Profil, das der Fest-
landpopulation angehdrt, wiahrend ein weiteres
halb der einen, halb der anderen genetischen
Population angehorte (d. h. je ein Elternteil
aus den beiden Populationen). Von den iibrigen
57 Hirschen, die auf dem Darl3 beprobt wur-
den, konnten 48 mit hoher Wahrscheinlichkeit
(a>0.9) der DarBpopulation zugeordnet wer-
den, wihrend 88 der 98 Festlandhirsche mit
derselben hohen Wahrscheinlichkeit dem Fest-
land genetisch zugeordnet werden konnen. Es
gilt zu beachten, dass auch die zwei Stiicke, die
auf dem Festland unmittelbar siidlich vom Darf}
beprobt wurden, genetisch der Festlandpopula-
tion zugeordnet wurden.

Nach Korrektur fiir multiple Tests, wich in
beiden Populationen weder ein Lokus signi-
fikant vom Hardy-Weinberg Gleichgewicht
ab (P<0.0025), noch gab es Loki die signifi-
kant vom Kopplungsgleichgewicht abwichen
(P<0.0002).

Trotz der relativ starken genetischen Struk-
turierung war die genetische Differenzierung
(F=0.035; P<0.001) zwischen den beiden Po-
pulationen relativ gering und beide Population
hatten vergleichbare Durchschnittswerte fiir die
erwartete Heterozygotie (Festland: H =0.747;
Darf}: H=0. 712) Die Populatlon auf dem DarB
hatte ]edoch eine geringere Anzahl Allele als
die auf dem Festland (Allelic richness: Darf}
A,=6.5, Festland 4,=8.3; basierend auf 54 dip-
loiden Individuen). In den genetischen Profilen
der Tiere vom Darf} kamen im Ganzen vier Al-
lele vor, die auf dem Festland nicht vorgefun-
den wurden.

Phdiinotypanalyse

Laut ANOVA gab es signifikante Unterschie-
de zwischen den Studiengebieten in der Al-
tersverteilung der beprobten Tiere (F),,=5.85,
P=0.001). Die Trophéien aus Schuenhagen
stammen von élteren Hirschen als die, die in
den drei anderen Studiengebieten beprobt wur-
den (Abb. 3). Nachdem der Einfluss des Alters
der Hirsche herausgerechnet wurde, gab es si-
gnifikante Unterschiede zwischen den Studien-
gebieten, sowohl fiir das Gewicht der Geweihe,
als auch fiir die Anzahl der Enden (Tabelle 1).
Das Rotwild in Einstandsgebiet Poggendorf
hatte signifikant schwerere Trophéden als die
Hirsche in den drei anderen Studiengebieten
(Abb. 4). Die Hirsche auf dem Darf3 hatten sig-
nifikant mehr Enden als die Tiere in den Forst-
amtern Jagerhof und Schuenhagen (Abb. 4).
Die Hirsche aus dem Forstamt Poggendorf hat-
ten tendenziell mehr Enden als die Hirsche aus
den beiden anderen Forstimtern. Poggendorf
unterschied sich nicht signifikant vom Darf}
(hohe Endenzahl) und Jagerhof, wohl aber von
Schuenhagen.

4. Diskussion

Wir haben hier erste Resultate einer populati-
onsgenetischen Studie des Rotwildes in Vor-
pommern vorgestellt. Es war nicht moglich,
einen Einfluss des durch den Menschen ver-
anderten Lebensraumes (z. B. der Autobahn-
bau) auf das Wanderverhalten des Rotwildes
festzustellen. Es muss aber als wahrscheinlich
angesehen werden, dass unser Probenumfang,
vor allem in der Umgebung der Autobahn, zu
gering ist, um gesicherte Aussagen iiber den
Einfluss der Transportinfrastruktur zu treffen
(siche auch FRANTZ et al. 2012). Im Gegensatz
dazu zeigen unsere Resultate eindeutig, dass es
sich bei dem Rotwild auf dem Darf3 um eine ge-
netisch separate Population handelt. Zusétzlich
hat das DarBer Rotwild eine geringere Anzahl
an Allelen als die Festlandpopulation, d. h. sie
ist genetisch weniger divers. Beide Resultate
belegen, dass kein freier Austausch zwischen
der Insel und dem Festland besteht.

Es mag a priori vielleicht erstaunlich erschei-
nen, dass ein reduzierter Austausch zwischen
dem Darf3 und dem Festland herrscht. Zu be-



Das Rotwild auf der Halbinsel DarB3-Zingst (Mecklenburg-Vorpommern) ... 169

(a) =)
@ —
3 °
o
=~ W
§ o~
g _
T -
- o
o~
g %
2 81 & X ¥l s
g X -2 8
5 s R
=
$ 8- X 3
8 - 8
o X
o
8_
T - B
o
8 _
5 o . - o
I [ I I I
1 2 3 4 5

Anzahl genetischer Kluster (K)

(b)

Darss

°
c
]
L
7]
o
w

Abb. 2 Resultate der STRUCTURE Auswertung. (a) Grafische Darstellung der Anzahl der getesteten Subpopu-
lationen (K) gegen die geschdtzten log-likelihood und AK Werte. (b) Resultate der STRUCTURE-Zuordnung fiir
zwei Subpopulationen (K=2). Jedes Individuum wird durch eine vertikale Linie dargestellt, die seine geschditzte
Populationszugehorigkeit darstellt.
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Abb. 3 Unterschiede bei der Altersverteilung der Geweihproben nach Studiengebiet (D: Darfs, J=Jéigerhof,
P=Poggendorf, S=Schuenhagen) (a) Medianwerte nach Studiengebiet. Der Kasten des Box- und Whisker-Dia-
grames gibt das 25. und 75. Perzentil an, die vertikalen gestrichelten Linien den Maximalwert. (b) Resultate des
Turkey post-hoc Testes: Vergleiche zwischen Studiengebieten sind signifikant, wenn die 95 % Konfidenzintervalle
fiir die Differenz der Mittelwerte der paarweisen Vergleiche null nicht mit einbeziehen.

Tabelle 1 Ergebnisse der ANCOVA: Effekt des Einstandsgebietes auf Geweihgewicht und Geweihenden bei Kon-
trolle fiir Alter. df = Freiheitsgrade, SS=Quadratsumme, MS=quadratischer Mittelwert

(a) Geweihgewicht
Effekt df SS MS F-Wert P-Wert
Haupteffekt

Einstandsgebiet 3 79.04 26.35 24.54 <0.0001
Kovariante

Alter 1 311.06 311.06 289.73 <0.0001
Residuen 98 105.22 1.07
(b) Geweihenden
Effekt df SS MS P Wert P Wert
Haupteffekt

Einstandsgebiet 3 105.90 35.30 5.16 0.0024
Kovariante

Alter 1 355.70 355.70 52.03 <0.0001
Residuen 98 669.90 6.80
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Abb. 4 Unterschiede zwischen den Studiengebieten bei Trophdengewicht und Anzahl der Enden (a). Phdnoty-
pische Eigenschaften, getrennt nach Studiengebiet und Alter. b) Resultate des Turkey post-hoc Testes: Vergleiche
zwischen Studiengebieten sind signifikant, wenn die 95 % Konfidenzintervalle fiir die Differenz der Mittelwerte
der paarweisen Vergleiche null nicht mit einbeziehen (D: Darfs, J=Jdgerhof, P=Poggendorf, S=Schuenhagen).

achten ist, dass wir hier von effektivem Aus-
tausch ausgehen, d.h. um einen genetischen
Austausch zu bewerkstelligen, miissten die
abgewanderten Tiere es schaffen, sich auf dem
Festland fortzupflanzen. In der Tat scheint es,
dass das flache Kiistengewisser (der sogenann-
te Bodden), der den Darl3 vom Festland trennt,
keine Barriere fiir die Abwanderung beim

Rotwild darzustellen. Per Satellitentelemetrie
konnte nachgewiesen werden, dass ein vierjéh-
riger Hirsch wihrend einer etwa dreimonatigen
Periode circa 100-mal zwischen Bock (kleine
Insel ostlich der Fischland-Dar3-Zingst Halb-
insel) und Festland pendelte, um auf den Feld-
flachen des Festlandes zu dsen (TOTTEWITZ &
NEUMANN 2012).
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Die Resultate der Genetik weisen jedoch recht
klar auf eine Strukturierung hin. Obwohl der
Bodden keine uniiberwindbare Barriere dar-
stellt, muss er demnach den Austausch mit
dem Festland dennoch signifikant reduzieren.
Von den 13 Stiicken, die von Tottewitz und
Neumann wihrend einer mehrjdhrigen Studie
besendert und telemetriert wurden, iiberquerte
nur eins den Bodden (TOTTEWITZ & NEUMANN
2010); und dies an einer Stelle, an der die Insel
und das Festland relativ nahe beieinander lie-
gen. Im Lichte der Resultate der genetischen
Analyse ist demnach anzunehmen, dass ein er-
folgreicher effektiver Austausch eher eine Aus-
nahme als die Regel darstellt.

Die Tatsache, dass das Rotwild auf dem Darf
eine eigenstindige genetische Population bil-
det, spiegelt sich nicht im Geweihphédnotyp wi-
der. Kruuk et al. (2002) haben nachgewiesen,
dass, obwohl Umweltbedingungen einen star-
ken Einfluss haben, Geweihgewichte teilweise
vererbbar sind (siche auch LubwiG 1995). Die
Darfer Trophéden sind nicht signifikant schwe-
re, als jene aus zwei Forstimtern auf dem Fest-
land (Jagerhof und Schuenhagen). Dass das
Poggendorfer Rotwild signifikant schwerere
Trophden besitzt, ist wohl eher glinstigeren
Umweltbedingungen geschuldet. Obwohl die
Darfler Geweihe signifikant mehr Enden haben,
als die Trophéden aus den zwei Forstimtern, un-
terscheiden sie sich in diesem phénotypischen
Merkmal nicht signifikant von Poggendorf
(Abb. 4).

Die hier vorgestellten Ergebnisse sind eindeu-
tig genetische Beweise dafiir, dass das Rotwild
auf dem Darf} eine separate Population bildet
und sich nur in reduzierter Weise mit dem Fest-
land austauscht. Dies bedeutet fir die Praxis,
dass der DarB3 als eigenstidndige Population
fiir das Rotwildmanagement zu betrachten ist
(zum Thema Hege auf dem Darf3 siche LubwIG
1998).

Zusammenfassung

Die Lebensraume von Wildtieren wurden in den
letzten Jahrzehnten immer stiarker zerstiickelt.
Hauptursachen hierfiir sind die Verdichtung des
Verkehrsnetzes, die Ausdehnung der Wohn-
und Industriegebiete, sowie die Intensivierung

der Landwirtschaft. Fiir viele Arten sind die
Faktoren und Landschaftselemente, die die
Vernetzung ihrer Populationen beeinflussen nur
unzureichend bekannt. Ziel der vorliegenden
Untersuchung war es, die Habitatvernetzung
des Rotwildes (Cervus elaphus) in Vorpom-
mern zu erforschen. Wahrend der Jagdsaison
2011/2012 wurden von 157 Stiicken Gewe-
beproben gesammelt. Zusdtzlich wurden 103
Trophden und Abwurfstangen gewogen und
vermessen, um phénotypische Unterschiede
zwischen den Populationen nachweisen zu kon-
nen. Unsere Resultate zeigen eindeutig, dass es
sich bei dem Rotwild auf der Halbinsel Darf3
um eine genetisch separate Population handelt,
d. h. dass kein freier Austausch zwischen der
Halbinsel und dem Festland besteht. Der Fakt
dass das Rotwild auf dem Darf3 eine eigenstéin-
dige genetische Population bildet wird jedoch
nicht im Geweihphinotyp widergespiegelt. Im
Kontext des Rotwildmanagement ist der Darl3
als eigenstindige Population zu betrachten.

Summary

The red deer on the Darf3-Zingst peninsula
(Western Pommerania) form a genetically
distinct population

As aresult of agricultural intensification as well
as increasing density in urbansation, transport
infrastructure and industry, wildlife habitats
have become increasingly fragmented over the
past decades. Specific landscape features medi-
ating connectivity are, however, unknown for
many species. In the present study, we aimed
to investigate habitat connectivity of red deer
(Cervus elaphus) in Western Pommerania. We
collected 157 tissue samples during the hunting
season 2011/2012 and weighted and measured
103 antlers to look for phenotypic differences
between study areas.

Our results provided clear evidence for the red
deer on the Dar3 peninsula forming a geneti-
cally distinct population and, therefore, for a
reduced exchange between the peninsula and
the mainland. The antler phenotype of the Darf}
deer did not, however, differ significantly from
the mainland populations. The red deer on Darf3
needs to be managed separately from the nea-
rest mainland populations.
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