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Zur Situation der Genetik bayerischer Rotwildbestinde

I. Inzucht®

Ralph KUHN, Oswald ROTTMANN, Franz PIRCHNER

1. Einleitung

Fortpflanzungsgemeinschaften des Wildes unterlie-
gen gerade in der heutigen Zeit besonders stark einer
Fiille vom Menschen gewollter, aber auch unbeab-
sichtigter, jedoch permanent ihre genetische Struktur
verdndernder Einflisse (HARTL 1986). Zu den er-
steren zihlen die selektive Bejagung und Uberja-
gung, sowie Gehegehaltung und Fremdblutauffri-
schung. Die vom Menschen unbeabsichtigten Ein-
fliisse sind die Zerschneidung und Verringerung von
einstmals grofiriumigen homogenen Landschaften,
die zur Bildung von Inselpopulationen mit meist ge-
ringen Individuenzahlen fithren, was mit zunehmen-
der Inzucht und Inzuchtdepression, wie z. B. Frucht-
barkeitsstorungen einhergehen kann.

Gerade unsere grofite heimische Schalenwildart, das
Rotwild, treffen diese Einfliisse offensichtlich, wobei
unklar ist inwieweit dadurch eine Verinderung der
genetischen Struktur der Rotwildpopulationen her-
vorgerufen wurde.

Uber rein demographisch-kologische Ansitze 14t
sich zwar die zeitlich-riumliche Struktur von Popu-
lationen darstellen, jedoch konnen Stdrke und Rich-
tung des Genflusses sowie die genetische Homoge-
nitdt nur durch genetische Untersuchungen aufge-
kldrt werden. Durch die Verbindung genetischer und
wildbiologischer Methoden lassen sich Populationen
besser charakterisieren und es sind Hinweise zu er-
warten, welche die Erhaltung von Wild in dessen
natiirlicher Umwelt sichern helfen.

Die schnelle Entwicklung der molekularen Analytik,
vor allem in der Human- und Nutztiergenetik, liefert
Daten, die es erlauben auch komplexe populations-
genetische Fragestellungen zu 16sen (DI RIENZO et
al. 1994, GOLDSTEIN et al. 1995). Da Wildpopula-
tionen besonders aus populationsgenetischer Sicht
ein wohl schwieriges, aber auch interessantes For-
schungsfeld sind liegt es nahe die Molekulargenetik
und den groflen Erfahrungsschatz aus der Human-
und Nutztiergenetik in der Wildforschung an natiirli-
chen Populationen anzuwenden ( ROY et al. 1994,
KUEHRN et al. 1996, ESTOUP et al. 1996)

Die relativ enge Verwandtschaft zwischen Cervus
elaphus und dem molekular- und populationsgene-
tisch weit mehr untersuchten Bos taurus erleichtert

die Anwendung molekular-genetischer Techniken
beim Rotwild. Aus wildbiologisch-populationsgene-
tischer Sicht ist eine grofie Datenfiille zu erwarten,
womit die genetische Konstitution unseres heimi-
schen Rotwildes dargestellt werden kann.

Die Ermittlung der Migrationsintensitéit zwischen den
Populationen, deren genetischen Distanzen zuein-
ander und die Homogenitit bzw. Inzucht der Popula-
tionen, dienen als Mafzahlen zur Darstellung des ge-
netischen Zustandes der bayerischen Rotwildpopula-
tionen und bieten weitere Moglichkeiten, Probleme
aus der angewandten Populationsokologie angesichts
der fortschreitenden anthropogenen Degradierung,
Fragmentierung und Zerstérung von Lebensrdumen
Zu bearbeiten.

Die vorliegende Arbeit ist ein Auszug einer umfas-
senden Veréffentlichung und beschiftigt sich mit der
Inzucht, dem Inzuchtzuwachs und der Homogenitit
bayerischer Rotwildpopulationen.

2. Material und Methoden

Wihrend der Jagdsaisonen 1994/95 und 1996/97
wurden von Jigern der beteiligten Forstimter und
von Privatjdgern insgesamt 395 Gewebeproben von
Rotwild verschiedenen Alters und Geschlechts aus
den Gebieten des Ammergebirges, des Nationalparks
Bayerischer Wald, des Nationalparks Berchtesgaden,
des Bohmerwaldes, des Fichtelgebirges, des Truppen-
iibungsplatzes Grafenwohr, der Haflberge, der Isar-
auen, der Rhon, des Spessart und des Thiiringer Wal-
des gesammelt. Zuziiglich konnten Stichproben aus
einer Rotwildpopulation der Isle of Rhum und einer
Sicapopulation als ,,Outgroups” mit in die Studie
aufgenommen werden. Der Altersaufbau und die Ge-
schlechtsverhiltnisse der Stichproben entsprechen
den zugrundeliegenden Populationen und somit kann
davon ausgegangen werden, dafl die Stichproben re-
prisentativ sind.

Zur molekulargenetischen Differenzierung dieser
Populationen wurden die Proben nach der DNA-Iso-
lierung (HOGAN et al. 1986) mit 19 bovinen und ei-
nem cervinen Mikrosatellitensystem, welche in einer
Voruntersuchungen auf ihre Eignung zur Darstellung
der genetischen Konstitution von Rotwildpopulatio-
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nen getestet worden waren, mit einem automati-
schem Sequenzer ABI 377 (Applied- Bio-Systems/
Perking Elmer) typisiert (KUEHN 1998).

Ausden sehr umfangreichen Typisierungsdaten wur-
den, da sich Mikrosatelliten wie kodominante Syste-
me verhalten, die Allelfrequenzen durch einfaches
Auszihlen ermittelt.

Der durchschnittlich erwartete Heterozygotiegrad ist
der am haufigsten verwendete Parameter zur Quanti-
fizierung der genetischen Variabilitdt innerhalb Po-
pulationen. Dieser wurde aus den Allelfrequenzen
nach der Formel von NEI & ROYCHOUDHURY
(1974) berechnet.

H.= l.l'rrEann(‘]-E C],'j2 )(2n-1)
5 i= i=1l

Dabei ist qi j das i-te Allel am j-ten Locus, n die An-
zahl der untersuchten Tiere und r die Anzahl der
Loci. Uber den t-Test von NEI (1987) wurde auf
signifikante Unterschiede zwischen den einzelnen
Heterozygotiegraden getestet.

Nach Shannon und Weaver (POWELL 1983, HE-
DRICK [985) kann mit dem Informationswert ein
mdglicher Flaschenhals nachgewiesen werden.

r m
H'=-T ¥4 In@;)
Der Wert wurde in einer Korrelationsstudie zu ande-
ren Populationsparametern in Beziehungen gesetzt.
Er kombiniert den Heterozygotiegrad und die Allel-
zahlen zu einem einzigen MaB.

In Verbindung mit dem Heterozygotiegrad ist die
durchschnittliche Anzahl der polymorphen Allele
(AP) iiber alle Loci je Population ein weiterer wich-
tiger populationsgenetischer Parameter zur Darstel-
lung genetischer Variabilitit bzw. Homogenitét in-
nerhalb einer Population. Dieser Wert wurde durch
einfaches Auszihlen ermittelt.

Die effektive Zahl der Allele ist der reziproke Wert
des Homozygotiegrades bzw. der Genidentitét (KI-
MURA & CROW 1964) und ein gemeinsamer Aus-
druck fiir die absolute Allelzahl und die jeweiligen
Frequenzen (VAN ZEVEREN et al. 1995).

In Wright_s Terminologie ist der Fixations-Index
FIS, der auch als Inzuchtkoeffizient bezeichnet wer-
den kann (WEIR 1996), die Korrelation zwischen
zwei Gameten eines Individuums relativ zur Subpo-
pulation (WRIGHT 1969).

Uber alle Loci wurde FIS fiir jede Population nach
der Formel von WEIR (1996) berechnet,

T m
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wobei Qi j die relative Genotypenfrequenz der Ho-
mozygoten AA am i-ten Alle!l des j -ten Locus ist.

Aus dem Inzuchtkoeffizienten der Eltern- und der
Nachkommenpopulation konnte der Inzuchtzuwachs
() F ) bestimmt werden. Er ist die Zunahme an Ho-
mozygotie relativ zur noch vorhandenen Heterozy-
gotie (PIRCHNER 1979) bzw. der Anstieg des In-
zuchtkoeffizienten in einer Generation relativ zu dem
noch bestehenden Abstand zu vollsténdiger Inzucht
(FALCONER 1984).

A F=(Fisi-Fisia )/ (1-Figua)

FIS t ist der Inzuchtkoeffizient der Nachkommen-
population und FIS t-1 ist der Inzuchtkoeffizient der
Elternpopulation.

Zur Ermittlung dieser Werte wurden alle potentiellen
Elterntiere und deren mégliche Nachkommen ge-
trennt betrachtet, d.h, alle Tiere, die dlter waren als 3
Jahre in eine Gruppe und alle Wild- und Hirschkal-
ber in die andere zusammengefait, und die jeweili-
gen FIS - Werte berechnet.

3. Ergebnisse und Diskussion

Insgesamt wurden 8700 Genotypen analysiert und
aus 187 Allelen 1324 Allelfrequenzen errechnet. Dies
entspricht bei diallelen biochemischen Systemen ca.
93 Loci.

In Tabelle | sind die daraus ermittelten populations-
genetischen Parameter, Anzahl der polymorphen Al-
lele, Anzahl der effektiven Allele, durchschnittlich
erwarteter Heterozygotiegrad H, und der Informati-
onsindex H' (iber alle Loci je Population dargestellt.

Die Anzahl der Allele je Locus und Population liegt
in dieser Untersuchung zwischen 4,2 und 6,8 (Ta-
belle 1). Auffillig hierbei sind die niedrigen Werte
der Populationen HafBberge, Isarauen und Rhén. Die
Allelzahl ist ein MaB fiir die genetische Variation ei-
ner Population, hat aber den Nachteil, daf} es die Al-
lelfrequenzen nicht einbezieht und stark abhéngig ist
von der Anzah! der untersuchten Tiere (CHAKRA-
BORTY & RAO 1991). Die Korrelationsanalyse zwi-
schen der Anzahl der untersuchten Tiere und der
durchschnittlichen Allelzahl (iber alle Loci bestétigt
dies mit einem positiven Wert von 0,61.

Um die Homogenitit einer Population darstellen zu
kénnen, muf} gleichzeitig der erwartete Heterozygo-
tiegrad He beachtet werden. In monomorphen Popu-
lationen bzw. Loci ist die Gendiversitét 0. Thr Maxi-
mum ist erreicht wenn alle segregierenden Allele die
gleiche Frequenz in der Population haben. Der H, be-
wegt sich hier zwischen 0,501 und 0,632 (Tabelle 1).
Nach dem t-Test (0.=0,05) auf Unterschiede zwi-
schen den Heterozygotiegraden ergibt sich, daff die
Gendiversitdt der Population Isarauen zu allen ande-
ren Populationen signifikant geringer ist, die der Po-
pulation der Haflberge ebenfalls, ausgenommen zur



Tabelle 1

Tierzahl, Probenzahl, polymorphe Allele, effektive Allelzahl, Heterozygotiegrade H, und Informationsindex H'

je Population iiber alle Loci.

Population Tier- | Proben- | poly. eff. Allel- He H'
zahl M zahl Allele/ zahl
Locus

Ammergebirge 300-330 44 6,4 3,6 0,609 25,517
NP Bayerischer Wald 120-130 43 6,8 3,8 0,609 26,076
NP Berchtesgaden 215 46 6,6 3,6 0,621 25,916
Bohmerwald - 16 53 3,4 0,606 24,150
Fichtelgebirge 750 75 6,2 3,2 0,605 24,841
TU Grafenwohr 1500 73 58 3,4 0,579 23,915
HalBberge 70-90 12 4,2 2,7 0,552 20,183
Isarauen 200-300 34 47 2,6 0,501 18,840
Rhon 350-400 10 42 3,0 0,613 22,118
Spessart 1500 16 5.2 3,2 0,616 24,024
Thiiringer Wald 5000 26 6,4 4,0 0,632 26,754
i Ungefihre Angaben

Population Truppeniibungsplatz Grafenwéhr. Bei
gleichzeitiger Betrachtung des Heterozygotiegrades
und der Allelzahl stellen sich die beiden Populatio-
nen Isarauen und Haflberge als sehr homogen dar.
Fiir die niedrigen Allelzahlen der Population Rhén
ist der geringe Umfang des untersuchten Tiermateri-
als wohl als eine wesentliche Ursache anzunehmen.

Die effektive Allelzahl hat zur Anzahl der polymor-
phen Allele, zum Heterozygotiegrad H,, und Infor-
mationsindex H' sehr hohe Korrelationwerte von
0,856, 0,773 bzw. 0,952, womit die Aussage von
VAN ZEVEREN et al. (1995), die effektive Allelzahl
sei ein gemeinsamer Ausdruck fiir die absolute
Allelzahl und die jeweiligen Frequenzen, bestitigt
wird (Tabelle 1). Wiederum haben die oben als ho-
mogen bezeichneten Populationen Hafberge und Is-
arauen die geringsten Werte von 2,7 und 2,6. Der In-
formationsindex H' zeigt fiir die Populationen Isar-
auen und Haflberge mit 18,84 und 20,18 ebenfalls
niedrige Werte und deutet auf deren geringe Variabi-
litét,

Bei Betrachtung der oben diskutierten Populations-
parameter mufl davon ausgegangen werden, daf} die
beiden Populationen Haflberge und Isarauen wihrend
ihrer jiingsten Entwicklungsgeschichte durch einen
Flaschenhals gegangen und seit mehreren Generatio-
nen isoliert sind. Beriicksichtigt man die historischen
Kenntnisse und geographischen Gegebenheiten, so
ist diese Aussage zu bestitigen.

In vereinfachter Form besteht nach CLUTTON-
BROCK (1985) die Struktur einer Rotwildpopulation
aus Familienverbdnden, die von einem oder zwel er-
fahrenen Alttieren gefiihrt werden, mit ihren Schwe-

stern, Tochtern und anderen Verwandten der miitter-
lichen Linie. Der Fortpflanzungserfolg dominanter
Hirsche manifestiert sich hauptséchlich wihrend des
Alters von 6 bis 11 Jahren. Diese 5 Jahre der Fort-
pflanzung entsprechen ungefahr eineinhalb Generati-
onsintervallen. Anschlieflend verliert der Platzhirsch
seine dominante Stellung und wird verdréngt. Damit
kanndavon ausgegangen werden, daf} sich der domi-
nante Hirsch mindestens einmal mit seinen eigenen
Nachkommen paart. Dieses Paarungssystem wird als
Eltern-Nachkommen-Paarungssystem mit einem kon-
stanten Elter beschrieben. Dabei werden Inzuchtko-
effizienten von 0,25 in der ersten Generation und von
0,375 in der zweiten erwartet (PIRCHNER 1979).

Ausgehend davon, daf3 eine Population aus mehreren
Familienverbinden besteht und es zum Wechsel der
dominanten Hirsche alle eineinhalb Generationen
kommt, treten relativ oft Vater-Tochterpaarungen auf.
Mit dem neuen Platzhirsch beginnt die Auszucht, da
es zur Paarung von Individuen kommt, die geringer
miteinander verwandt sind als der Durchschnitt die-
ses Familienverbandes. Der Inzuchtkoeffizient der
gesamten Population sollte sich daher im Rahmen
von 0 und 0,25 bewegen.

In Tabelle 2 wird dies anhand empirischer Daten be-
stitigt. Die Inzuchtkoeffizienten je Population sind
sehr heterogen und variieren zwischen 0,05 bis 0,23.
Dieses Ergebnis ist vergleichbar mit den FIS-Werten
bei verschiedenen Cerviden aus der Arbeit mit bio-
chemischen Methoden von APOLLONIO & HARTL
(1993). Interessanterweise kann FIS selbst in kleinen
Populationen (Isarauen) niedrig sein und andererseits
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Tabelle 2
PO])lllﬂtiOll Inzucht- | Inzucht- Inzuchtkoeffizient und Inzuchtzuwachs je Popu-
koeffizient| zuwachs lation.

Ammergebirge 0,143 0,101

NP Bayerischer Wald 0,048 -0,021

NP Berchtesgaden 0,149 0,026

Bohmerwald 0,227 -

Fichtelgebirge 0,059 -0,037

TU Grafenwdhr 0,049 0,044

Haflberge 0,153 0,144

Isarauen 0,057 0,076

Rhon 0,116 -0,072

Spessart 0,232 -0,104

Thiiringer Wald 0,121 -0,001

hoch in grofien, was auf das momentane Verwandt-
schaftsverhéltnis zuriickzufithren ist, d.h. wie lange
ein Platzhirsch gerade aktiv ist.

Der Inzuchtzuwachs wurde tiber die potentiellen El-
terntiere und deren Nachkommen je Population er-
mittelt. Er ist ebenfalls sehr unterschiedlich und be-
wegt sich von -0,104 bis 0,144 (Tabelle 2). Ein ne-
gativer Inzuchtzuwachs deutet an, daB3 es hier zur
Paarung von Individuen kam, die weniger eng mit-
einander verwandt waren als der Durchschnitt der
Population. Der Wechsel eines Platzhirsches kann
hierfiir eine Ursache sein.

Die sehr heterogenen Inzuchtwerte und Inzuchtzu-
wichse zeigen, daB das Rotwild in Populations-
groflen wie man sie in Bayern vorfindet, auf natiir-
liche Weise die Inzucht und den Inzuchtzuwachs
begrenzt. Das Paarungssystem lafit groflere
Schwankungen zu, deren obere Extremwerte jedoch
offensichtlich keine schiddlichen Auswirkungen zei-
gen. UECKERMANN & HANSEN (1983) stellen
in einer Studie tiber Damwild fest, daf} auch dort
keine Inzuchtprobleme auftreten. Inzuchtdepressio-
nen scheinen also beim Hirschen selbst bei Werten
bis zu 40% unbekannt. Hohere Homozygotiewerte
schlieit das Paarungssystem von selbst aus, da mit
einem neuen Platzhirsch die FIS-Werte ins Extrem
umschlagen

4. Zusammenfassung

Ist die genetische Vielfalt des bayerischen

Rotwildes bedroht? Zur Genetik

der bayerischen Rotwildbestinde
Insgesamt 395 Stiick Rotwild aus 9 bayerischen und
2 angrenzenden Regionen wurden mit Mikrosatelli-
ten genotypisiert. Davon waren 19 boviner und einer

48

cerviner Herkunft. An den 20 Loci konnten die Al-
lelfrequenzen von 187 Allelen ermittelt werden, mit
denen folgende Populationsparameter errechnet wur-
den: Anzahl der polymorphen Allele, effektive Allel-
zahl, Heterozygotiegrad, Inzuchtkoeffizient und In-
zuchtzuwachs.

Die durchschnittliche Allelzahl der 20 Mikrosatelli-
tenloci reichte von 4,2-6,8. Im Heterozygotiegrad er-
gaben sich signifikante Unterschiede zwischen Po-
pulationen. Bereits an diesen Merkmalen zeigt sich
die Verinselung einiger isolierter Populationen.
Durch Einbeziehung weiterer Populationsparameter
wie effektive Allelzahl und Informationsindex wer-
den die Erkenntnisse bekriftigt.

Die Inzuchtkoeffizienten sind sehr heterogen (0,05-
0,23), ebenso wie der Inzuchtzuwachs (-0,104 bis
0,144). Aufeinen direkten Zusammenhang zwischen
diesen Werten und dem Paarungssystem des Rotwil-
des wird hingedeutet.

Die Migrationswerte variieren populationsbedingt
(0,37 - 53,4) sehr stark. Generell bestdtigt der gene-
tische Wert die Beobachtungen {iber die Dispersion
der Tiere.

Die Darstellung der genetischen Distanzen in einem
phylogenetischen Baum stimmen mit den geogra-
phischen Standorten der einzelnen Populationen gut
iiberein.

In der Arbeit wird gezeigt, wie mit molekulargeneti-
schen Methoden, komplexe wildbiologische Situati-
onsbeschreibungen erstellt und interpretiert werden
konnen. Mit ihrer Hilfe ist es moglich, genetische
Momentanaufnahmen zu analysieren und daraus po-
pulationsrelevante Einfliisse zu erkennen.
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