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Vorwort

Es gibt nur sehr wenige bei uns heimische
Wildtiere, deren Populationsgrof3e in den ver-
gangenen 20 Jahren deutschlandweit so stark
angewachsen ist wie die des Rothirsches Cervus
elaphus. Der Zuwachs der Jagdstrecke von 65 %
seit Mitte der 1990er Jahre spricht eine eindeu-
tige Sprache. Sollte es daher nicht unsere einzi-
ge Sorge sein, die mancherorts hohen Bestande
intensiv und dabei tierschutzgerecht zu jagen?
Leider nein! Denn mit wenigen Ausnahmen ist
unser Rotwild meilenweit davon entfernt, ein
artgerechtes Leben zu fiihren. Intensive Land-
und Forstwirtschaft, falsche Jagd und zigel-
loser Naturtourismus zwangen den Hirsch in
einen Ersatzlebensraum, den Wald, in dem die
meisten Tiere bei Tageslicht kaum eine Wald-
wiese betreten.

Der Blick auf den Populationstrend verschlief3t
leider allzu oft die Augen davor, dass unser
Umgang mit Rotwild die Bediirfnisse der Tiere
vollig ignoriert. Auch einer von Natur aus weit
wandernden Art wie dem Rothirsch per Gesetz
vorzuschreiben, wo sie leben darf und wo nicht,
ist vollig inakzeptabel in einer Zeit, in der sich
Wolf und Biber ungestort ausbreiten konnen.
Auf zwei Dritteln der Landesflaiche Hessens
muss die Art ausgerottet werden! Prof. Reiner
und sein Team haben mit ihrer Forschung ge-

zeigt, welche Konsequenzen eine solche ver-
fehlte Jagdpolitik haben kann und dass der der-
zeitige Umgang mit Rotwild die Art langfristig
in ihrem Fortbestand gefahrden kann. Der Ver-
lust an genetischer Vielfalt, wie ihn die Forscher
in den Rotwildgebieten Hessens festgestellt ha-
ben, ist unumkehrbar.

Der vorliegende Bericht ist mehr als nur ein gu-
tes Argument gegen Rotwildbezirke. Er ist vor
allem eine Warnung davor, dass durch die Frag-
mentierung von Lebensraumen sehr viel mehr
verloren geht, als nur eine willkommene Jagd-
beute. Sie ist eine Gefahr fiir die Biodiversitat,
die eben nicht nur durch die Vielfalt der Okosys-
teme und der Arten beschrieben wird, sondern
auch durch die genetische Vielfalt innerhalb der
Arten. In Zeiten, in denen sich Wolf und Luchs
vielerorts, und dabei keinesfalls konfliktfrei,
etablieren, miissen wir die alte Angst vor den
Schaden durch Rotwild in der Land- und Forst-
wirtschaft besiegen und den Rothirsch endlich
ziehen lassen. Dies umzusetzen liegt in der
Hand eines Gesetzgebers, der bestrebt ist, das
Richtige zu tun. Dies zuzulassen und zu bewah-
ren liegt in der Hand der Grundeigentiimer und
Jagdausiibungsberechtigten, die Verantwor-
tung fir die Wildtiere und ihre Lebensraume
Ubernehmen mussen.
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Einleitung

Rotwild besiedelte nach der letzten Eiszeit, dem
sich ausbreitenden Wald folgend, halb offene
Landschaften, auch in der Region des heutigen
Deutschlands. Natuirlicherweise verbindet es
mit groBraumigen Wanderbewegungen seinen
Sommereinstand in hoheren mit dem Winter-
einstand in tieferen Lagen. Wo der Jagddruck
es erlaubt, verhalt sich Rotwild tagaktiv.

Diese Lebensweise lasst sich heute allerdings
kaum noch verwirklichen. Der Lebensraum
wird durch Verkehrs- und Siedlungsflachen
sowie die kunstlichen, gesetzlich festgelegten
Rotwildgebiete fragmentiert. Wanderungen
kdnnen kaum noch stattfinden; uralte Fern-
wechsel enden an Zaunen, Besiedlungs- oder
grof3en landwirtschaftlichen Nutzflachen oder
mit Abschuss. Die Verbreitungsgebiete entspre-
chen derzeit eher den Zentren der ehemaligen
Sommereinstande in den Mittelgebirgen, die
von der Zivilisation noch nicht vollends tber-
rollt sind. So wird flr die einzelnen Vorkommen
eine deutliche Isolation vermutet.

Inzwischen ist das Rotwild fast das ganze Jahr
uber direktem oder indirektem Jagddruck aus-
gesetzt. Wahrend neun Monaten herrscht stets
Jagdzeit flir mindestens eine Kategorie dieser
Wildwiederkauer. Die davon ausgehende Beun-
ruhigung und Scheu verhindern normale Ver-
haltensweisen. Die Tagaktivitat geht verloren.
Das vertraute Austreten auf im Rudel gemein-
sam gesicherte Asungsflachen wird mehr und
mehr reduziert.

Stattdessen verbringt das Wild einen GroBteil
seiner aktiven Zeit in sicherer, ruhiger Dickung.
In Ermangelung typischer Asung wird nun ver-
mehrt Baumrinde als Nahrung aufgenommen.
So entsteht ein Teufelskreis, wenn immer mehr
Stress einen immer starkeren Rickzug des Wil-
des mit zwangslaufig immer hoherer Schale
bedingt, die wiederum als Nachweis einer zu
hohen Populationsdichte gewertet wird und zu
erhohtem Jagddruck fiihrt.

Schaéle, ist aber nicht ausschlief3lich auf Hun-
ger zurlickzufiihren. Die faserreiche Rinde wird
auch als Ausgleich leicht verdaulicher Asung,
wie z. B. Raps von benachbarten Feldern, sowie
bei Eichelmast gerne aufgenommen, um die
Verdauung zu stabilisieren.

Die Hohe der Schale, ist nicht allein von der Po-
pulationsdichte abhangig; ein erheblicher Teil
entsteht aufgrund von Stress, unabhangig von
der PopulationsgréBe. Die Populationsdichte
anhand der Schalergebnisse allein bestimmen
zu wollen, kann dem Gesamtproblem also nicht
gerecht werden, insbesondere, wenn man auch
dem Wild ein Recht auf Lebensraum einrdumen
mochte.

Die Problematik liegt in der Forderung ,Wald
vor Wild", die unserer grof3ten noch lebenden
Sdugetierart in Hessen den Kampf ansagt, die
Abschusszahlen immer weiter anhebt und den
Jagddruck mehr und mehr steigert. Schalscha-
den nehmen bei der gelibten Art des Rotwild-
managements jedoch nicht ab, sondern stetig
weiter zu.

Wildpopulationen von bis zu 100 Tieren sind
vom Aussterben bedroht (1). Bis etwa 500 Tie-
re je Population bleibt deren Existenz unsicher.
Erst ab ca. 1000 Tieren werden Populationen als
gesichert angesehen. Diese Problematik wird
dadurch vertieft, dass von den meisten Men-
schen Rotwild als eine monomorphe Art be-
trachtet wird, die als solche in Hessen tatsach-
lich weit verbreitet ist.

Doch funktionierende Wildpopulationen leben
von Diversitat, genetischer Vielfalt, die der Art
als solcher das Uberleben auch unter verander-
ten Umweltbedingungen sichert. Und genau
diese Vielfalt scheint in Gefahr, insbesondere
in den kleineren Rotwildgebieten. Sie wird be-
droht durch den gesetzmaBigen Verlust von
Genvarianten (genetische Drift) und durch ver-
minderten genetischen Austausch, der unter
naturlichen Bedingungen besonders durch die
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2- bis 5-jahrigen Hirsche aufrechterhalten wiir-
de.

Einmal verloren, kann eine Wildart nicht einfach
durch eine andere Population derselben Spezi-
es ersetzt werden. Der Verlust einer an die Re-
gion angepassten, aber zu kleinen Teilpopula-
tion ware unwiederbringlich. Und was ware ein
Wald ohne Wild - nur noch eine forstwirtschaft-
liche Intensivnutzfliche mit unvollkommenem
Beitrag zur Biodiversitat.

Um ein fir alle Seiten befriedigendes Ergebnis
zu erreichen, mussen auch alle an einem Strang
ziehen. Subjektive Meinungsextreme zwischen
»ZU viel Rotwild in intakten Populationen” und
,Zu wenig Rotwild ohne Zukunft” mussen ob-
jektiv und auf verldsslicher Datengrundlage zu-
sammengefiihrt und durch Fakten untermauert
werden. Molekular- und populationsgenetische
Analysen sind in der Lage, solche Datengrund-
lagen zu schaffen. Sie erlauben, die oberflachli-
che Betrachtung der Spezies Rotwild zu vertie-
fen und die Folgen von Isolation, Inzucht und
genetischer Drift direkt auf Ebene der DNA und
der GesetzmaBigkeiten ihrer Variabilitat aufzu-
spuren.

Die vorliegende Studie betrachtet die Proble-
matik auf mehreren Ebenen. Im Vordergrund
steht die Darstellung der hessischen Rotwild-
populationen auf populationsgenetischer Ebe-
ne. Dabei werden Fragen der Inzucht, der Isola-
tion und der Substrukturierung der hessischen
Teilpopulationen beantwortet. Aus den Ergeb-
nissen werden Empfehlungen zur Verbesse-
rung der Management- und Hegemal3nahmen
abgeleitet. Zusatzlich findet sich eine allgemei-
ne Darstellung der Logik und Vorgehensweise
populationsgenetischer Untersuchungen.

Wie intakt sind die hessischen Rotwildpopu-
lationen? Welche Rolle spielen Isolation und
genetische Drift? Wie steht es um die geneti-
sche Vielfalt?
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Rotwild

Lebensraum Deutschland

In Deutschland leben circa 200.000 Stilick Rot-
wild. Etwa 60.000 Stlick werden jahrlich erlegt.
Die hochsten Dichten treten in Brandenburg,
Mecklenburg-Vorpommern, Sachsen, Schles-
wig-Holstein, Hessen und Rheinland-Pfalz auf.
Hier lebt Rotwild auf mindestens einem Viertel
der Landesflache. In den nordlichen und 6stli-
chen Landern kann sich das Rotwild seine Ver-
breitung, abgesehen von landwirtschaftlichen
Kulturflachen, selbst wahlen.

Im Stiden und Westen, einschlieB8lich NRW, Hes-
sen und Thiringen, sind die Lebensraume als
Rotwildgebiete ausgewiesen. Auf der schotti-
schen Insel Rum leben rund 20 Tiere je 100 ha.
In empfindlichen Waldgebieten bei uns wer-
den oft 2 Tiere/100 ha Waldflache als kritische
Grenze angesehen. Bei der Landbevdlkerung ist
Rotwild beliebt und auch die Stadtbevélkerung
entdeckt die Schonheit des Rothirsches mehr
und mehr in Form kiinstlerisch gestalteter Rot-
wild-Accessoires.

Lebensweise

Die Geschlechter filhren mit Ausnahme der
Brunftzeit zwischen 20. September und 10. Ok-
tober ein getrenntes Leben. Hirsche ab dem 2.
Lebensjahr leben in Hirschrudeln oder Trupps
zusammen. Weibliche Tiere bilden Kahlwildru-
del. Die Grundeinheit basiert auf einer festen
Bindung zwischen einem Alttier, ihrem diesjah-
rigen Kalb und ihrem letztjahrigen, weiblichen
Kalb, das nun als Schmaltier bezeichnet wird.
Mehrere solcher Familienverbande leben in
Uberlappenden Lebensraumen und integrieren
sich zu Rudeln von meist bis zu 20 Tieren. Diese
konnen als Extreme in offener Landschaft und
bei entsprechendem Asungsangebot 100 Tiere
umfassen oder nur 6 bis 10 Tiere in dichteren
Waldbezirken.

Erwachsenes Rotwild kennt lediglich den Wolf
als naturlichen Feind. Kalber werden auch von
Luchs und Gelegenheitsraubern (Bar, Wild-
schwein), selten sogar von Uhu oder Adler er-
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beutet. Der Hauptteil der Beutetiere rekrutiert
sich jedoch aus der Gruppe der Jungtiere. Da-
her besteht eine natirliche Rotwildstruktur zu
einem hohen Anteil aus erwachsenen Tieren.
AuBerdem existiert ein leichter Uberhang an
weiblichem Wild.

Das Geweih - Ursache allen Ubels?

Das auffalligste Merkmal am Rotwild ist des-
sen Geweih. Ohne Geweih ware das Rotwild
vielleicht schon vom Aussterben bedroht. Es
kommt fast ausschlie3lich im Rahmen der Fort-
pflanzung zum Einsatz und tragt entscheidend
dazu bei, im Kommentkampf den Starkeren
zu finden. So erleichtert es dem Kahlwild die
Auswahl des Geschlechtspartners. Je groBer
das Geweih, desto besser seine Wirkung - und
umso leistungsfahiger sein Trager. Dieser muss
immerhin zwischen Februar/Marz und Juli/Au-
gust 4 bis 5 kg Knochenmasse und oft noch
mehr in nur 4 Monaten aufbauen. Das Bastge-
weih kann in dieser Zeit bis zu 2 cm pro Tag an
Langenwachstum realisieren.

Je nach Alter beginnt das Geweihwachstum
zwischen Ende Februar und Mitte April, bei al-
teren Hirschen friher als bei jingeren. Ausloser
ist wegen der zunehmenden Tageslichtmenge
Uber den Hypothalamus freigesetztes Somato-
tropin. Wenn die Tage ab Mitte Juni wieder kur-
zer werden, wird das Somatotropin zugunsten
von Testosteron herunter reguliert. Steigende
Testosteronspiegel beenden die Versorgung
des Bastgeweihs und lI6sen zwischen Mitte Juli
und Anfang August das Verfegen aus. Die Tes-
tosteronspiegel sichern das Geweih und die
Brunftaktivitat. Sobald die Tage ab Dezember
wieder langer werden, wird seine Produktion
reduziert, bis seine Spiegel ab Mitte Februar bis
Ende Marz nicht mehr ausreichen und das Ge-
weih abgeworfen wird. Jetzt kommen erneut
die anlaufenden Somatotropine zum Tragen.

Die SchmalspieBer schieben ab Mai/Juni in ih-
rem zweiten Lebensjahr zum ersten Mal ein
Geweih, zunachst nur ein Paar, einfache Stan-
gen. Als Zweijahrige bilden sie dann im dritten
Lebensjahr (man spricht jetzt vom 3. Kopf) die
Aug- und Mittelsprosse zum Sechser oder ho-
herendigen Geweih aus. Die starksten und en-
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bahl

Monat

Mai
Jun
Jul
Aug
Sep
Okt
Nov
Dez
Jan
Feb
Mrz
Apr
Mai
Jun
Jul
Aug
Sep
Okt
Nov
Dez
Jan
Feb
Mrz
Apr
Mai
Jun
Jul
Aug
Sep
Okt
Nov
Dez
Jan
Feb
Mrz
Apr
Mai
Jun
Jul

Lebensjahr

Geburt

Kalb

Schmaltier
SchmalspieRer; 1. Kopf

Abwurf

50 %: Geburt erstes Kalb

Alttier
2. Kopf (6er)

Abwurf

denreichsten Geweihe entstehen im 10. bis 12.
Lebensjahr, wenn die Hirsche auf ihrem korper-
lichen Zenit angekommen sind.

Ein junger Hirsch mit einer KGrpermasse von
60/70 kg kdnnte niemals einen solchen Mine-
ralstoffumsatz leisten wie ein voll ausgewach-
sener Hirsch von Uber 100 kg. Hier liegt auch
der Grund fur den alljahrlichen Stangenabwurf;
nur so kann ein immer starkeres Geweih in den
Ring geworfen werden.

Absetzen bei Neubelegung

Geschlechtsreife Verfegen
50 %: zum ersten Mal beschlagen

50 %: zum ersten Mal beschlagen

Beginn Geweihwachstum 3. Kopf

,Alle“ Schmaltiere haben gesetzt

Bejagung (Soll)

1.9.

31.12.

Beginn Wachstum Rosenstdcke

Absetzen falls Mutter nicht belegt
Beginn Wachstum SpieRe

1.8.
1.9.

31.12.

Beginn Geweihwachstum 2. Kopf

1.8.
1.9.

31.12.

Lebenslauf des Rotwilds.
Meilensteine fir die weib-
lichen (Griin), mannlichen
(Rot) und fiir beide Ge-
schlechter (Blau).

Die Auspragung des Geweihs hangt einerseits
von der Genetik der Tiere ab, so sind westeu-
ropdische Hirsche fiir Kronenbildung und en-
denreiche Geweihe und ungarische Hirsche fir
besonders starke Geweihe mit weniger Enden
bekannt.

Aber auch die Umwelt, insbesondere der Mine-
ralstoff- (eine Frage des Bodens und Gesteins),
EiweiB3- und Energiegehalt der Asung spielen
eine entscheidende Rolle und koénnen fiir er-
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hebliche Variation von Geweih zu Geweih eines
Individuums sorgen. Altere Hirsche setzen als
Zeichen einer allgemein nachlassenden kor-
perlichen Leistung auch in der Geweihbildung
zurtick. Dabei nimmt die Endenzahl starker ab
als das Geweihgewicht. Die Endenzahl kann in-
nerhalb einer Genetik gut als MaR fiir relativen
Energieliberschuss genutzt werden.

Fortpflanzung

Die Brunft findet jedes Jahr zwischen 20. Sep-
tember und 10. Oktober statt, bevorzugt mit
den ersten kiihlen Herbsttagen. Hirsche neh-
men ab dem 6. Lebensjahr zum ersten Mal teil
und kénnen eventuell gegen Ende der Brunft
zur Fortpflanzung kommen. Die Platzhirsche
sind im Allgemeinen zwischen 10 und 12 Jahre
alt.

Etwa die Halfte der Schmaltiere (zweites Le-
bensjahr) werden bei guter korperlicher Ent-
wicklung bereits beschlagen, die librigen erst
als 2-jahrige. Rund 3/4 der Alttiere wird tragend.
Nach ca. 235 Tagen (34,5 Wochen) werden Ende
Mai/Anfang Juni die Kalber gesetzt. Sie wiegen
zwischen 6 und 14 kg, wobei die Hirschkalber
deutlich schwerer ausfallen.

Wenn das Alttier wieder tragend wird, wird das
Kalb mit einem halben Jahr entwohnt, sonst
erst mit etwa einem Jahr. Die Kadlber werden
anfangs 10 Mal taglich, spater noch 4 - 5 Mal
gesaugt und dazwischen abgelegt. Die Ver-
standigung zwischen Mutter und Kalb erfolgt
nun Uber das Praorbitalorgan. Bei Gefahr wird
es vom Kalb geschlossen, dann reif3t die Verbin-
dung zur Mutter ab und die ist gewarnt.

Erndhrung

Als Wiederkauer vom Intermediartyp ernahrt
sich das Rotwild von unterschiedlichster pflanz-
licher Kost. Graser und Krauter spielen jedoch
die groBte Rolle. Der Pansen wirkt wie ein Bio-
generator, in dem spezifische Mikroorganismen
pflanzliche Stoffe, die ein Saugetier nicht ver-
dauen kann (z. B. Zellulose), aufschlieBen und
in leicht verdauliche, fliichtige Fettsauren um-
wandeln. Diese werden dann zusammen mit
dem pflanzlichen Protein, Kohlenhydraten und
mikrobiellen Eiwei3en verdaut.
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Und wie ein Biogenerator muss auch der Pan-
sen immer am Laufen gehalten werden. Unre-
gelmallige Beschickung oder sogar Hungern
fuhren zur empfindlichen Stérung des Systems;
es kann dann zu lange dauern, bis die richtige
mikrobielle Zusammensetzung wiederherge-
stellt wird und wieder Nahrstoffe zur Verfligung
stehen.

Die Wirkung der energetisch so wichtigen Fett-
sauren auf den pH-Wert muss durch Speichel
standig neutralisiert werden, weil eine Acidose
nicht nur den Verdauungstrakt, sondern auch
die Leber belastet und zur empfindlichen ener-
getischen Unterversorgung des gesamten Kor-
pers fiihren kann.

Deshalb ist Rotwild, wiederkauer-typisch unab-
lassig mit der Nahrungsaufnahme beschaftigt.
Es verbringt taglich 7 bis 10 Stunden mit Asen
und weitere 5 bis 6 Stunden mit Wiederkauen.
Je nach Energiebedarf (Geweihbildung, Trach-
tigkeit) und Gehalt der Asung werden 10 bis 20
kg Frischsubstanz aufgenommen. Die neurona-
len Netzwerke des Magen-Darmtrakts kontrol-
lieren den Erfolg und fordern die Aufnahme der
Lfichtigen” Substanzen an.

Wurden gréBere Mengen leicht verdauli-
cher Nahrung aufgenommen (z. B. Raps
von umliegenden Feldern oder Eicheln bei
Baummast), entsteht das Bedurfnis auf gro-
be Rohfaser, wie sie in Zweigen, Nadeln oder
Baumrinde auftritt. Rinde kommt zusatzlich
dem Geschmacksempfinden und dem Nahr-
stoffbedarf entgegen und steht im Sommer
leicht zur Verfligung.

Die Rinde von Fichte, Esche, Hainbuche und
Esskastanie ist besonders beliebt. Dennoch ist
die GbermaBige Aufnahme von Rinde (Schale)
stets ein Hinweis darauf, dass die bendtigten
Stoffe nicht in geeigneter Weise zur Verfligung
stehen, weil nicht geniigende oder adaquate
Asungsflichen vorhanden sind oder diese auf-
grund von Storungen nicht in der nétigen Fre-
qguenz besucht werden kénnen.
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Baumrinde liefert Rohfaser als Ausgleich fiir zu viel und zu
B |cicht verdauliche Kost. Sie kann aber auch in UbermaR auf-
genommen werden, wenn Populationsgrée und Lebensraum
nicht zusammen harmonieren, insbesondere, wenn das Rot-
wild zu starker Beunruhigung ausgesetzt ist und Asungsfla-

chen nicht genutzt werden oder nicht in ausreichendem Mal3e
zur Verfligung stehen.
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Hieraus ergeben sich als wichtigste Punkte zum
Vermeiden von Schale:

- Das Einrichten effektiver Wildruhezonen mit
Zugang zu geeigneter, auch rohfaserreicher
Asung

- Anlage geeigneter Wildacker und Wildwiesen
zusatzlich zur Nutzung lockerer Windwurffla-
chen

- Winterfltterung

- Stabilisierung des Sozialgefiiges fir mehr Ver-
trautheit und bessere Annahme der Asungs-
flachen

- eine an den verfligbaren Lebensraum ange-
messene Wilddichte

- Absenkung des Jagddrucks, um nicht das Wild
vermehrt im Wald als Riickzugsort zu binden,
wo Rinde leicht zur Ersatznahrung wird.

Das Problem mit der Schale

Im Wald kann das Rotwild insbesondere durch
Schalen von Baumen monetaren Schaden er-
zeugen. Das Schadensausmal zeigt sich dabei
eng und negativ mit der Qualitat des Lebens-
raums der Tiere assoziiert, insbesondere einem
nicht ausreichenden oder einseitigen Nah-
rungsangebot und erh6htem Stress, der wiede-
rum in Form eines erhohten Jagddruckes und
einer zu langen jahrlichen Jagdzeit besonders
stark zum Tragen kommt.

Auch das Fehlen intakter Sozialstrukturen fuhrt
zu negativen Auswirkungen. Die tatsachliche
Populationsstarke spielt hingegen eine eher
untergeordnete Rolle. Sie vermag nur einen Teil
der Variation im Merkmal Schale zu erklaren.

Der Ansatz zur Verminderung der Schale fiihrt
oft Uber die direkte Steigerung der Abschuss-
zahlen, ohne dass die naturraumlichen Ursa-
chen berlcksichtigt oder verbessert werden.
Erkenntnisse der letzten Jahre zeigen aber auch,
dass hierdurch weder das eine noch das ande-
re wirksam reduziert werden konnte. Dennoch
scheinen erhdohte Abschiisse einfacher umsetz-
bar als die notwendigen Biotopverbesserungen

Die derzeit geforderten jagdlichen Mal3nah-
men zielen weitgehend auf die Anzahl erlegten

Rotwildes ab. Hieraus ergeben sich vermeid-
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bare Probleme. Der Jagddruck wird weiter ge-
steigert und fordert eine Zunahme an Schale.
Eine zu erreichende oder zu erhaltende Alters-
struktur kann auch darunter leiden, ebenso
das Gechlechterverhdltnis. Hierdurch stehen
eventuell nicht genligend alte Hirsche fir den
Brunftbetrieb zur Verfligung.

Magliche Folge sind ein Verlust an genetischer
Vielfalt durch reduzierte effektive Populations-
groBBen. Dieser Effekt wird dadurch verstarkt,
dass die zu erreichenden Geschlechtsverhalt-
nisse ebenfalls weitgehend unberiicksichtigt
bleiben. Insgesamt leidet die Sozialstruktur des
Wildes. So droht langfristig noch mehr Schale,
bei gleichzeitigem Zusammenbruch der popu-
lationsgenetischen Grundlage fir Fitness.

Nutzen des Rotwildes fiir die Biodiver-
sitat

Aus Sicht des Naturschutzes stellt die Scha-
le kein wirkliches Problem dar. Ein geschalter
Baum stirbt nicht ab. Er verliert zwar seinen in-
dustriellen Wert, fordert aber seinen Nutzen fir
das Biotop, indem sich nun eine gréBere Arten-
vielfalt z. B. an Insekten einstellen kann.

Wo Rotwild vorkommt, wird durch Fraf8 konkur-
renzstarker Pflanzen auch die Pflanzendiversitat
gesteigert, weil neben den Hauptbaumarten
zahlreiche andere Pflanzenspezies eine Chan-
ce auf Wachstum erhalten. Gerade die Kraut-
schicht profitiert davon. Hier beginnt die Saat
der Biodiversitat zu keimen.

Asungsflachen lassen wertvolle Habitate fiir In-
sekten und Spinnen entstehen. Das Bodenmik-
roklima verandert sich und schafft Platz fir war-
meliebende Arten. Samen von Pflanzen werden
Uber das Fell und die Losung verbreitet und die-
nen letztlich einer Reihe weiterer Insekten und
Kleinstorganismen als Nahrung.

Wildtiere, auch das Rotwild, stellen einen natur-
lichen Schatz fur alle Menschen dar. Auch der
Natursuchende hat ein Recht auf Begegnungen
mit ihnen. Das Lebensrecht dieser Wildart ist in
verschiedensten Akten des internationalen und
nationalen Naturschutzrechts verbiirgt.
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Rotwild fordert die Biodiversitat durch Fral3 konkurrenzstarker Pflan-
zen. Es steigert den Wert von Biotopen und stellt letztlich selbst ei-
nen Eckpfeiler der Biodiversitat unserer hessischen Walder dar.
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Buchen-Altholz mit Buchen-Unterstand, eine bevorzugte Einstandsflache fiir:Rotwild. Der Bu-
chen-=Jungwuchs bietet dem Rotwild artgerechte Deckung und Sicherheit. Die ‘intensive Be-
schattung verhindert dort jedoch das Ankommen einer. natiirlichen, Bodenflora als  Asung.
Wenn Rotwild aufgrund von Stérungen am Verlassen des Einstandes zur'Nahrungsaufnahme
auf Asungsflachen gehindert wird, muss der Hunger zwangslaufig mit Baumrinde gestillt wer-

den (Foto: Klaus Schwarz).
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Wildpopulationen leiden unter Verinselung

und Lebensraumfragmentierung

Wildtierpopulationen leiden  grundsatzlich
unter der Fragmentierung ihrer Lebensraume
durch Verinselung, Verkehrswege und Sied-
lungsgebiete, verbunden mit genetischer
Verarmung, die Uber Fitnessverlust bis zur Ex-
tinktion fihren kann (2). Hieraus erwéachst die
Notwendigkeit zur Bewahrung der genetischen
Variabilitat und evolutiondren Flexibilitat als
Grundfrage des Natur- und Artenschutzes. Dies
betrifft besonders kleine, der genetischen Drift
vorzugsweise ausgesetzte Populationen (2).

Der Schutz der genetischen Diversitat wird da-
her von der IUCN (International Union for Con-
servation of Nature) mit dem Schutz von Arten
und Okosystemen gleichgestellt (3). Bereits

Charles Darwin machte 1896 auf erheblichen
Vitalitatsverlust bei in Parks gehaltenem eng-
lischem Rotwild aufmerksam. Seine Bedenken
ergaben sich zum einen aus dem Aufbau der
kleinen und isolierten Populationen und zum
anderen aus der Tatsache, dass Vitalitatsverlust
aufgrund der rezessiven Vererbung der betei-
ligten Letal- und Subletalgene grundsatzlich
erst spat bemerkt wird, weil sich symptomlose,
mischerbige Trager zunachst weit in der Popu-
lation ausbreiten, bevor es zur ersten Auspra-
gung homozygoter Phanotypen kommt.

Da ein Individuum an einem Genort maximal
zwei Allele tragen kann, liegt in einer groBen
Population grundsatzlich mehr genetische Viel-
falt als in einer kleinen (4). AuBerdem gehen

Genetische Vielfalt und Biodiversitat

Fur den Betrachter leistet eine Art durch ihre blof3e Existenz einen Beitrag zur Biodiversitat. Die-
se Wahrnehmung ist so allerdings zu stark vereinfacht. Die Population kann sich aufgrund einer
ausgepragten genetischen Vielfalt hervorragend an die sich dynamisch verandernden Umwelt-

bedingungen (z. B. Klimawandel) anpassen.

Sie kann aber auch wegen eines hohen Homozygotiegrades, in Ermangelung geeigneter Gen-
varianten im Laufe der Umweltveranderung mittelfristig verloren gehen. Der Unterschied ist

dem Phanotyp der Tiere nicht zu entnehmen.

Aus diesem Grund wird heute der Schutz der genetischen Vielfalt von Populationen dem Arten-
schutz und dem Schutz von Okosystemen gleichgesetzt (3).
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seltenere Genvarianten in einer kleinen Popula-
tion leichter verloren, meist schon mit dem Ver-
lust eines einzelnen Tieres. Dieser Aspekt wird
als ,genetische Drift” bezeichnet und meint die
zufallige Veranderung des Genpools von einer
Generation zur nachsten (5).

Gerade aufgrund der genetischen Drift und
dem Verlust von Genvarianten fihrt die Isolati-
on kleinerer Populationen zwangslaufig zur Ab-
nahme der Heterozygotie und zur Steigerung
des Inzuchtgrades. Heterozygote (mischerbige)
Individuen verfligen (ber eine hohere Vitalitat

.y

4

.
p v
.

o

p &

Kommt es nun zur Isolation einer Teilpopula-
tion durch eine Barriere, wie Autobahn oder
Abschussgtirtel, so erhadlt diese Population als
Foundereffekt eine zufdllige Genausstattung. Au-
Berdem nimmt aufgrund der reduzierten Tierzahl
die genetische Vielfalt ab. Einzelne Genvarianten
konnen schon mit dem Verlust eines Einzeltieres
verloren gehen. Ein solcher, zufalliger Verlust von
Genvarianten ist die genetische Drift. Sie ist in
kleineren Populationen besonders ausgepragt.

18

als homozygote (reinerbige), weil sie an mog-
lichst vielen Genorten zwei Antworten anstatt
nur einer parat haben, um auf Umweltveran-
derungen (z. B. Klimawandel) reagieren zu kon-
nen.

Die Kombination identischer Allele in einem
Individuum lasst Semiletal- und Letalgene, de-
ren Informationsverlust bei mischerbigen Tie-
ren durch das intakte Allel aufgefangen wurde,
sichtbar werden, weil das entsprechende Gen-
produkt nun vollends fehlt.

Ein Gen liegt meist in mehreren Varianten vor, die
in der Abbildung mit verschiedenen Farben dar-
gestellt sind. Die Variation verkorpert die Vielfalt
von Anpassungsmoglichkeiten an veranderte
Lebensraume. Jedes Individuum tragt aufgrund
der zwei Chromosomen zwei Varianten des Gens.
Die beiden Varianten konnen verschieden sein,
womit auch das Individuum einen gewissen
Spielraum an Reaktionsvermdgen gewinnt, weil
zwei verschiedene Genprodukte verfiigbar sind
(heterozygot = mischerbig). Es kann sich aber
auch zweimal um dieselbe Variante handeln (ho-
mozygot = reinerbig), ein Zustand, der das Indivi-
duum und die Population einschrankt. Besonders
drastisch zeigt sich dieser Zusammenhang bei
Letal- und Defektgenen (violette Variante). Die
defekten Varianten kénnen kein funktionsfahiges
Protein bilden. Der Defekt wird durch die intakte
Variante (blau) beim mischerbigen Tier aufgefan-
gen; der Trager bleibt gesund und unauffallig.
Erst beim Homozygoten entfallt die Genwirkung
komplett und der Defekt setzt sich durch.
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Die Individuen, die sich an der Fortpflanzung beteiligen, bestimmen den Genpool der nachsten Genera-
tion (Links). Sind Trager von Defektgenen dabei, kommt es in den folgenden Jahren zur unkontrollierten
und unbemerkten Ausbreitung des Defektgens in der Population (Mitte). Dieses fordert zwangslaufig
die Anpaarung von Defekttragern und, mit einer Chance von 25 %, das Auftreten reinerbiger Defekttra-
ger (Rechts), bei denen das Genprodukt nun komplett fehlt. Haufige Folge ist das Absterben des betrof-
fenen Embryos in dem Moment, wenn das Gen wahrend der Embryogenese zum ersten Mal gebraucht
und eingeschaltet wird. Ein Vorgang, der letztlich zur verminderten Fruchtbarkeit der Population bei-
tragt, denn ein solches Kalb wird nicht geboren, der allerdings im Revier nicht ohne Weiteres entdeckt

werden kann.

Inzucht und ihre Folgen

Betroffen sind in erster Linie polygenetisch ver-
erbte Merkmale, wie Vitalitat, Fruchtbarkeit,
Anpassungsvermogen, Krankheitsanfalligkeit
und korperliche Entwicklung. Fiir Merkmale mit
Erbgangen, bei denen ein Einzelgen oder nur
wenige Gene fir einen Defekt verantwortlich
sind (z. B. Brachygnathie), liegt zunachst ledig-
lich eine geringe Wahrscheinlichkeit daftir vor,
dass die Defektvarianten tiberhaupt in der Po-
pulation vorhanden sind. Anders bei polyge-
nen Merkmalen. Von der Befruchtung bis zum
fertigen Kalb werden der Reihe nach mehr als
25.000 Gene eingeschaltet. Eine hohe Chance,
auf wenigstens ein homozygotes Defektgen zu
treffen. Dieses fuhrt dann im entsprechenden
Embryonalstadium zum Entwicklungsstopp
und zumeist zur unbemerkten Resorption des
Embryos, letztlich also zur verminderten Frucht-
barkeit, da ja kein Kalb geboren wird. Beispiele
fur Inzuchtdepressionen liegen mannigfaltig
vor (6-10).

Ein in Deutschland bekanntes Phanomen
der Inzuchtdepression tritt bei Rotwild in der
Region Hasselbusch (Schleswig-Holstein) in
Form der Brachygnathia inferior (Unterkie-
ferverkirzung) auf (11). Foto: Hans-Albrecht
Hewicker.

19



wr

Sicherung der genetischen Vielfalt beim hessischen Rotwild als Beitrag zur Biodiversitat

Jedes Individuum kann eine oder zwei Gen-

varianten tragen. Die Genvarianten kdnnen
fur die Population von enormem Wert sein
oder sogar Inzucht foérdern, wenn sie dem
Durchschnitt der Population entsprechen.
Nach auBen bleibt der genetische Zustand
der Tiere weitgehend verborgen.

20
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Inzuchtkoeffizient

Die Uberlebensrate der Kalber sinkt erheblich
mit steigendem Inzuchtgrad (nach [12]), am
Beispiel des Rotwildes). Ahnliches gilt fiir die
Krankheitsresistenz und das Anpassungsver-
mogen der betroffenen Tiere.

Die besondere Gefahrdung kleinerer und iso-
lierter Populationen ergibt sich daraus, dass
hier weniger Tiere und weniger Genvarianten
zur Verfiigung stehen. So steigt die Chance
darauf, eine Genvariante gleich zweimal zu er-
halten, weil sie aufgrund der geringen Anzahl
an Individuen in der Population mit héherer
Wahrscheinlichkeit von einem gemeinsamen
Vorfahren der vaterlichen und der mutterlichen
Seite geerbt wurde und weil bei weniger Indivi-
duen weniger Gensatze und damit auch weni-
ger Genvarianten vorhanden sind. Damit steigt
der Grad der Homozygotie zwangslaufig an. Ist
eine Variante defekt, ist folglich auch die ande-
re, weil identische Variante, nicht funktionsfa-
hig und es kommt zur Inzuchtdepression.

Die verheerende Rolle des Inzuchtzuwachses
auf den Erhalt und das Fortbestehen von Popu-
lationen reflektiert unangefochten den aktuel-
len Stand der Wissenschaft (13).
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gemeinsamer
Vorfahre

I'd P

Genvarianten sind identisch

Vat\ /Autter

Ist eine defekt ist = Inzucht-
andere auch defekt depression

Kalb

Was ist eigentlich Inzucht?

Ein Kalb erbt jeweils eine Genvariante vom Va-
ter und eine von der Mutter. Es kann sein, dass
es sich dabei um dieselbe Genvariante handelt,
wenn beide Elternteile diese Variante von einem
gemeinsamen, durchaus auch weiter zurticklie-
genden Vorfahren erhalten haben. Das Kalb wird
damit homozygot; ist die Variante defekt, kommt
es zur Inzuchtdepression. Die Chance auf eine
solche Inzucht steigt, je weniger Tiere in kleinen
Populationen zur Verfligung stehen, je weniger
Genvarianten in der Population vorhanden sind
(geringe genetische Vielfalt) und je schwacher
der Austausch mit Nachbarpopulationen, die
neue Genvarianten einbringen kénnten.

Besondere Gefahrdung kleinerer und isolierter Populationen

Geringere PopulationsgrofRe

4

Weniger Tiere

4

Hohere Chance auf
2 Genvarianten

von gemeinsamem
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Selbstverstandlich hangt die realisierbare Po-
pulationsgroBe in einem Gebiet in erster Linie
von den okologischen Gegebenheiten ab; sie
kann damit nicht beliebig erhoht werden.

Durch den funktionellen Zusammenschluss
von Nachbarpopulationen kann jedoch die
genetische Vielfalt innerhalb der Einzelpopu-
lationen und der Gesamtpopulation erheblich
gesteigert werden, ohne dass die einzelnen
Populationsdichten zunehmen missen. Dieser
Austausch zwischen den Teilpopulationen wird
als ,rescue-effect” im Rahmen der Betrachtung
von Metapopulationen bezeichnet (14), durch
den verlorene genetische Variabilitat wieder-
hergestellt werden kann.

Die Evolution hat hierftir 2- bis 5-jahrige, mann-
liche Tiere in besonderem Mal3e vorgesehen.
Die jiingeren Hirsche hangen noch zu sehr am

Familienrudel, die dlteren haben sich bereits in
geeigneten Revieren etabliert, die sie nicht auf-
geben wollen.

Doch die Wanderlust der Hirsche darf nicht
durch Abschuss an der Grenze des Rotwildge-
bietes, an eingezaunten Autobahnen oder auf-
grund ungeeigneter oder fehlender Biotopver-
blinde unterbrochen werden.

Zur Umsetzung geeigneter MaBnahmen bedarf
es der Kenntnis der populationsgenetischen
Beziehungen der Subpopulationen untereinan-
der.

Populationsgenetische Studien in den Teilpo-
pulationen schaffen die Grundlage dafiir, den
Genfluss zwischen den einzelnen Standorten
zu quantifizieren und damit die wesentlichen
Barrieren identifizieren zu konnen.

Die Vernetzung kleinerer Einheiten zu Metapopulationen stei-

gert die genetische Vielfalt und senkt den Inzuchtgrad

Das Gedankenmodell ist einfach: Kommen dieselben Genvarianten in zwei Populationen vor
(obere und linke Population), dann besteht ein gewisser Austausch. Je geringer die Uberein-
stimmung, desto geringer der Austausch. Fehlt die Ubereinstimmung trotz dhnlicher geogra-
fischer Nahe (obere und rechte Population), muss von einem Hindernis ausgegangen werden,
das den Austausch unterbindet. Dabei kann es sich um ein grof3eres landwirtschaftliches Are-
al, um Zersiedlung und Infrastruktur, aber auch um eine Begrenzung durch Abschuss im rot-
wild-freien Gebiet handeln. Dieses Modell fiir die hessischen Rotwildgebiete mit verlasslichen
Zahlen zu hinterlegen, war das Hauptziel der Studie.

22



Sicherung der genetischen Vielfalt beim hessischen Rotwild als Beitrag zur Biodiversitat

bahl

Populationsgenetische Untersuchungen in
hessischen Rotwildpopulationen

Verdachtsmomente in
Hessen

Im dicht besiedelten Deutschland nimmt Hes-
sen beziglich der Siedlungs- und Verkehrsfla-
chendichte den dritten Platz ein. Zusatzlich wer-
den Rotwildvorkommen ausschlief3lich in 20
raumlich meist deutlich getrennten Rotwildge-
bieten geduldet. Diese beiden Fakten begriin-
den den Verdacht, die Populationen kdnnten
voneinander isoliert und von ihrer Gré3e her
der genetischen Drift ausgesetzt sein, beides
mit der Folge verminderter genetischer Vielfalt.

Untersuchungsziele

Populationsgenetische Charakterisierung der
hessischen Rotwildpopulationen

Quantifizierung des genetischen Austauschs
zwischen den Teilpopulationen

Ermittlung der bedeutendsten Barrieren zwi-
schen den Rotwildgebieten

Langfristige Sicherung und Verbesserung der
genetischen Variabilitat innerhalb der kleinen
Teilpopulationen durch verbesserten Genaus-
tausch Uber wanderndes mannliches Rotwild.

Die Untersuchungen starteten im Rotwildge-
biet Krofdorfer Forst (2010).

Wahrend der zweiten Phase (2016-2017) wur-
den vier mittelhessische Rotwildgebiete
(Dill-Bergland, Lahn-Bergland, Nordlicher
und Hoher Vogelsberg) mit einbezogen.

In der dritten Phase (2018-2019) kamen die
Ubrigen 14 Rotwildgebiete (auBer Upland)
hinzu.

Die 19* untersuchten hessischen
Rotwildgebiete:
Burgwald-Kellerwald (BKW)
Dill-Bergland (DB)

Gieseler Forst (GF)
Hinterlandswald (HW)

Hoher Vogelsberg (HV)
Knillwald (KNU)

Krofdorfer Forst (KF)
Lahn-Bergwald (LB)
MeilBner-Kaufunger-Wald (MKW)
Nordlicher Vogelsberg (NV)
Odenwald (OD)

Platte (PL)

Reinhardswald (RW)
Rothaargebirge (RG)
Seulingswald (SW)

Spessart (SP)

Taunus (TA)

Wattenberg-Weidelsburg (WW)
*Das Upland war aufgrund zu geringer Strecken nicht ein-
bezogen
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Untersuchungsmethodik

Die Untersuchungsmethodik unterteilt sich in

funf Bereiche:

+  Probensammlung

« Extraktion hochwertiger DNA

« Genotypisierung der Proben mit Hilfe von
Mikrosatelliten-Genmarkern

« Plausibilitatspriifung der Analysen

« Populationsgenetische Auswertung

Alle Verfahren waren in unserem Labor am
Fachbereich Veterinarmedizin/Arbeitskreis
Wildbiologie e. V. der Justus-Liebig-Universitat
GieBen etabliert und im Routineeinsatz. Die
Verfahren sind international anerkannt und in
einer internationalen Fachzeitschrift publiziert
(15, 16).

Probensammlung

Von jedem Rotwildgebiet wurden 60 Proben
eingeplant. Fir die Probensammlung wurde
ausdricklich, schon vorliegendes Material mit
einbezogen, um den Vorlauf zur Studie mog-
lichst gering zu halten und bereits vorliegen-
de Ressourcen auch retrospektiv nutzen zu
konnen. Die Proben stammten von aktuellem
Rotwild, nicht alter als 5 bis 10 Jahre; hierdurch
wurde die Vergleichbarkeit der Rotwildgebiete
untereinander gewahrleistet. Zusatzlich wur-
den aus dem Bereich Krofdorfer Forst 35 Hirsche
aus den 1960er bis 1980er Jahren untersucht.

Die DNA wurde aus Bohrkernen von Schadeln
und Abwurfstangen oder aus frischen oder ein-
gefrorenen Gewebeproben von erlegtem Rot-
wild isoliert. Gebohrt wurde mit einem 5 mm
Bohrer in den Bereich der hinteren Backenzahn-
wurzeln von Schadeln und etwa 5 cm tief in das
Petschaft von Abwurfstangen. Die Bohrspane
wurden mit Alufolie aufgefangen und in 10 ml
Probenréhrchen bei -20 °C eingefroren. Zwi-
schen zwei Bohrungen wurde der Bohrer mit
einer Zahnblrste griindlich gereinigt.

Fleisch- oder Gewebeproben wurden bei der
Jagd entnommen und ebenfalls bei -20 °C ein-
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gefroren. Alle Proben waren von Informationen
zu Herkunft und Geschlecht, evtl. auch zum
Alter der Tiere sowie zum Tag des Abschusses
begleitet. Am Ende standen Proben von 1291
Individuen zur Verfligung, 47 bis 204 Proben je
Gebiet.

Bohrkerne aus dem Petschaft flir hervorra-
gende DNA-Qualitat.

DNA-Extraktion

Die DNA-Extraktion aus den Knochenspdanen
erfolgte mit einem kommerziell erhaltlichen
Kit (Analytik Jena). Die DNA-Konzentrationen
wurden mit quantitativer PCR (qPCR) bestimmt
und auf einen Wert von 5 ng/ul eingestellt. Die
DNA-Qualitat wurde mit Agarosegelelektro-
phorese liberprift.

Genotypisierung

Fir die genetische Untersuchung wurden als
Genmarker stets dieselben 16 Mikrosatelliten
eingesetzt (16), die zum Teil bereits in vorher-
gehenden Rotwildstudien anderer Autoren
verwendet wurden (17). Damit ergibt sich eine
absolute Vergleichbarkeit aller hessischen Rot-
wildgebiete. Die Vorwarts-Primer waren mit
einem Fluoreszenzfarbstoff (6-FAM, HEX oder
Atto550) markiert. Die 16 Mikrosatelliten wur-
den in 4 Multiplex-PCRs zusammengefasst. Der
PCR-Ansatz bestand aus 5 ul 2x Multiplex Mas-
termix (Qiagen, Hilden), 4 pl Multiplex-Primer-
mix und 1 ul (5 ng) DNA.
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Die DNA wurde nach einer initialen Denaturie-
rung flr 15 min bei 95 °Cin 26 Zyklen mit einer
Denaturierung bei 95 °C fiir 30 sec, einer Anhef-
tungsphase bei 56° C fiir 90 sec und einer Ex-
tensionsphase bei 72 °C fiir 30 sec amplifiziert.
Nach einem finalen Schritt bei 60 °C fiir 30 min
wurden die PCR-Ansatze auf 4 °C gekuhlt.

Zur Elektrophorese wurde 1ul der PCR-Produk-
te mit 12 pl Formamid und 0,375 upl Orange
DNA Size Standard (Nimagen, Niederlande) ver-
setzt. Diese Mischung wurde im Wasserbad bei
94°C fiir 3 min denaturiert. Die Elektrophorese
wurde in dem Kapillarsequenzierer 310 Genetic
Analyzer der Firma Applied Biosystems bei ei-
ner Spannung von 15.000 Volt durchgefiihrt.

Die Auswertung der Gelbilder erfolgte mit der
Software Peakscanner 2.0 (Applied Biosystems).

I 1
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T193 8501

Elektropherogramm mit der Auftrennung
von 5 unterschiedlichen Genmarkern. T172
zeigt sich homozygot, die tbrigen heterozy-
got.

Plausibilitatsprifung

Das Programm Cervus 3.0.7 (18) wurde zur Fest-
stellung von Nullallelen aufgrund von Mutatio-
nen in der Primerbindungsstelle und zum Test
der Populationen auf das Vorliegen eines Har-
dy-Weinberg-Gleichgewichts verwendet.

Populationsgenetische Aus-

wertung

Genepop on the Web (http://genepop.curtin.
edu.au/) wurde zur Uberpriifung eines Kopp-
lungsungleichgewichtes zweier Mikrosatel-
litenmarker eingesetzt. Mit dem Excel-AddIn
Genalex 6.4 (http://www.anu.edu.au/BoZo/

GenAlEx/) wurden alle populationsgenetischen
Parameter, wie die mittlere und effektive Alle-
lanzahl, die beobachtete und erwartete Hetero-
zygotie, paarweise genetische Distanzen und
die Parameter der F-Statistik ermittelt.

Eine hierarchische Clusteranalyse zur Uberprii-
fung der Substrukturierung der Gesamtpopu-
lation wurde mittels Diskriminanzanalyse der
Prinzipalkomponenten durchgefiihrt. Dafir
wurden Routinen genutzt, die in der R Software
(package adegenet 2.0.0) implementiert sind
(R Core Team (2017 [19]; R: A language and en-
vironment for statistical computing. R Founda-
tion for Statistical Computing, Vienna, Austria.
URL https://www.R-project.org/).

Bei multiplen Tests wurden die Ergebnisse nach
Bonferroni korrigiert.
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Populationsgenetische Studien zielen auf die
Gesamtheit aller Gene und Genvarianten al-
ler Tiere von Populationen ab. Stellvertretend
fur die unendliche Vielzahl der involvierten
Sequenzen werden ausgewahlte Genmarker
mit Hilfe ausgekligelter statistischer Verfah-
ren untersucht.

26

Das Prinzip populationsgene-
tischer Studien

Es geht darum, etwas Uiber Populationen als
solche und im Vergleich miteinander zu er-
fahren. Die isolierte Betrachtung einzelner
Populationen ist allerdings schwierig, da die
ermittelten absoluten Werte stark von den
eingesetzten Genmarkern, der Anzahl unter-
suchter Tiere und der GréBe der untersuch-
ten Population abhangen. Erst der Vergleich
mit anderen Populationen erlaubt eine voll-
standige Bewertung.

Im Mittelpunkt steht die Betrachtung des
Metagenoms von Populationen, d. h. aller
Genome (vollstandige DNA-Sequenzen) al-
ler Individuen der Population, mit der Frage
nach deren Variabilitat. Je mehr Genvarian-
ten die einzelnen Genome und damit auch
das Metagenom tragen, desto geringer die
Wahrscheinlichkeit von Inzuchtdepressionen
und desto héher das Anpassungs- und Uber-
lebensvermdgen der Population (s. 0.).

Das Metagenom tatsachlich zu erfassen, ist
jedoch weder technisch mdglich noch fi-
nanzierbar. Also wird eine zufdllige Auswahl
an Tieren beprobt. Existierende Studien an
Rotwild verwenden meist zwischen 25 und
28 Tiere je Population. Unsere Vorarbeiten
zeigen, dass fir die meisten Populationen
mit weniger als 30 Tieren aufgrund des sta-
tistischen Fehlers keinerlei Aussage getroffen
werden kann. Mit 60 Individuen erreicht man
eine wesentlich solidere Basis (16).

Genmarker geben einen Uberblick iiber
die Variabilitat des gesamten Genoms

Obwohl es derzeit moglich ist, das gesamte
Genom von Individuen zu sequenzieren, ist
diese Technik doch noch zu teuer fiir den Ein-
satz im Bereich der Populationsgenetik, wo
die Tierzahl eine so wichtige Rolle spielt. An-
statt die gesamte DNA zu sequenzieren reicht
es tatsachlich aus, Genmarker zu verwenden,
um sich einen Uberblick (iber die Variabilitat
des Gesamtgenoms zu verschaffen. Ein Gen-
marker ist eine DNA-Sequenz, deren Lage im
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Genom bekannt ist, die in der Population in
mindestens zwei, besser mehreren Varianten
vorkommt und die sich technisch sicher und
moglichst einfach darstellen lasst.

Mikrosatelliten sind ideal, um ,aktuelle”
Einfliisse auf die Genetik von Populatio-
nen zu beschreiben

Haufig werden sog. Mikrosatelliten als Gen-
marker verwendet. Das sind Sequenzab-
schnitte mit Aneinanderreihung sich wie-
derholender Sequenzelemente (z.B. GAT
GAT GAT ..). Sie sind im Allgemeinen selekti-
onsneutral und daher ideal geeignet, einen
Eindruck Uber die Variation des Genoms zu
generieren. Meist werden hierzu etwa 12
bis 20 dieser Marker gleichzeitig untersucht.
Bei Kombination unserer 16 Marker kbnnen
Einzeltiere mit einer Irrtumswahrscheinlich-
keit von 107" identifiziert, also mit keinem
anderen Tier weltweit (auBBer dem eineiigen
Zwilling) verwechselt werden. Sollte ein Tier
an allen 16 Markern homozygot sein, dann
ist mit Sicherheit auch das gesamte Genom
hochgradig homozygot.

Der grof3e Vorteil der Mikrosatellitenmarker
liegtinihrer 1 Million Mal héheren Mutations-
rate im Vergleich zu Einzelbasenmutationen
(z.B. Austausch von A nach G; man spricht hier
von SNP = Single Nucleotide Polymorphism).
Das liegt daran, dass Einzelbasenmutationen
stringent von Reparatursystemen erkannt
und behoben werden, diese Systeme jedoch
im Gewirr der aneinanderhangenden, immer
wiederkehrenden Sequenzelemente schei-
tern und die betroffenen Tiere keine Nachtei-
le erfahren (also nicht ausselektiert werden),
weil Mikrosatelliten praktisch nur auBerhalb
von Genen vorkommen. Es dauert also hun-
derttausende von Jahren, bis die stark kon-
servierten SNPs eine Differenzierung von Ar-
ten erlauben, aber nur Jahrhunderte, wenn
man Mikrosatelliten verwendet. Daher ist
auch der Einsatz von mitochondrialer DNA
(SNPs in Organellen-DNA) besonders geeig-
net, um die Artenentstehung und Artenver-
wandtschaft zu beschreiben, und weniger fir
die Beschreibung von Populationen und von
Einfllssen, die sich formend auf die Populati-

onen auswirken (z. B. Barrieren und Inzucht).
Mit Hilfe der 16 Mikrosatellitenmarker ent-
stehen also 32 Informationen je Tier und fast
2000 Informationen je Population. Hieraus ei-
nen Konsens zu ziehen und die Datenflut in
eine Ubersichtliche Form zu bringen, bedarf
es ausgewahlter populationsgenetischer Sta-
tistikverfahren.

Populationsgenetische Kennzahlen und
ihre Bedeutung

Die Analysen beginnen mit der Berechnung
einfacher Eckdaten. Hierzu zahlen:

. mittlere Allelanzahl (A)

. effektive Allelanzahl (Ae)

+ beobachtete Heterozygotie (Ho)
+ erwartete Heterozygotie (He)

+ Inzuchtkoeffizient (F)

Diese Werte wurden mit dem Excel-Addin
GenAlex (15) berechnet.

Die mittlere Allelzahl zeigt an, wie viele Gen-
varianten im Durchschnitt je Marker in der
Population vorliegen. Die Werte hangen stark
von den verwendeten Genmarken ab.

Im Unterschied dazu beschreibt die effektive
Allelzahl, wie viele dieser Genvarianten in der
Population haufig genug auftreten, um tat-
sachlich eine umsetzbare Rolle zu spielen.

Den Anteil an mischerbigen Markerinfor-
mationen im Durchschnitt der Population
beschreibt die Heterozygotie. Die erwartete
Heterozygotie wird dabei aus den Allelfre-
quenzen unter Anwendung des Hardy-Wein-
berg-Gleichgewichts berechnet. Sie sagt aus,
wie viel Prozent der Marker in einer idealen
Population als mischerbig erwartet wiirden.
Demgegenuber steht die tatsachlich beob-
achtete Heterozygotie.

Wenn weniger Mischerbige beobachtet wer-
den, als eigentlich zu erwarten sind, also zu
wenig Heterozygote vorliegen, kann das als
ein erster Hinweis auf Inzucht und Isolation
gewertet werden. Der F-Wert nach Wright
drickt aus, welcher Anteil der erwarteten He-
terozygotie nicht erfillt wird (F).
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Fir alle Parameter gilt jedoch, dass nur Popu-
lationen innerhalb einer Studie aussagekraf-
tig miteinander verglichen werden kdnnen.
Je mehr Tiere in die Untersuchung einflie-
Ben, desto genauer werden die Ergebnisse.
Gleichzeitig konnen mehr seltene Genvari-
anten entdeckt werden. Die genetische Va-
riabilitat einer Population steigt also mit der
Menge untersuchter Tiere an. Dieselbe Popu-
lation scheint eine hohere genetische Vielfalt

11
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e i ttel

Durchschnittliche Allelzahl (A)

o o o o o o o o o o
N < «© (o) o N < «© [=e] 8
Probenzahl

Die Allelzahl und damit die genetische Viel-
falt nimmt mit zunehmender Probenzahl zu.
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0.62

Auch die erwartete Heterozygotie steigt mit
zunehmender Probenzahl.
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Der F-Wert wird mit sinkender Probenzahl
vollstandig destabilisiert. Aus den Schwan-
kungen lasst sich bei weniger als 30 Proben
je Population kein verlasslicher Wert mehr
angeben.
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0.08
0.06

ey Vi tte|

0.04

F-Wert

g Min

0.02

0.00

-0.02

-0.04

-0.06

Probenzahl

Stichproben unter 40 je Population erlauben
keine verniinftige Schatzung von F-Werten.

aufzuweisen, weil mit steigender Probenzahl
die Chance zunimmt, auch seltene Genvari-
anten zu entdecken. Damit steigt gleichzeitig
die erwartete Heterozygotie.

Die aufgezeigten Nebenbefunde sind zu
berlicksichtigen, wenn die Ergebnisse der
vorliegenden Studie mit Untersuchungen,
die auf geringeren Probenzahlen beruhen,
verglichen werden sollen. Deutlich mehr als
die Halfte der vergleichbaren Rotwildstudien
bertcksichtigen weniger als 30 Proben je Po-
pulation (16).

Je starker der Austausch zwischen zwei
Populationen, desto geringer die qualita-
tiven und quantitativen Abweichungen in

den Genvarianten

Aufbauend auf diesem Grundsatz wurde der
Grad des genetischen Austauschs zwischen
den Populationen anhand der genetischen
Distanzen mithilfe des Excel-Addins GenAlex
berechnet. Dabei werden die Unterschiede
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A ¢ * KF

Anzahl Tiere

Verteilung DB

Tiere im DB,
mit Ubereinstimmung
zu KF

Verteilung KF

Tiere im KF,
mit Ubereinstimmung
zu DB

v

PCoA-Werte

Principal Coordinate Analysis (PCoA) fiir die Rotwildgebiete Krofdorfer Forst (KF, rot) und
Dill-Bergland (DB, griin) [oben]. Jeder Punkt steht fir ein Individuum. Die Lage im zweidimensi-
onalen Koordinatensystem zeigt die genetische Charakteristik fur jedes Individuum und damit
auch fur die Populationen. Zusammenliegende Punkte entsprechen eng verwandten Tieren.
Die Populationen sind teilweise getrennt, zeigen aber auch eine gewisse Uberlappung. Die
dazugehdorige Verteilung [unterer Bildteil] weist mit schraffierten Linien auf Tiere aus dem DB
(griin) hin, die auch die Charakteristik des KF erflillen und umgekehrt (rot). Bei dieser Verteilung
findet wahrscheinlich ein genetischer Netto-Export, insbesondere vom DB zum KF statt.

aller Tiere zweier Populationen an allen 16
Genmarkern synchron verarbeitet. So ent-
steht fir jedes Individuum eine mehrdimen-
sionale genetische Charakterisierung, die
sich in einem Koordinatensystem als Prin-
cipal-Coordinate Analysis zweidimensional
abbilden lasst. Die Lage der Punkte hat dabei
nichts mit der geografischen Herkunft der
Tiere, sondern allein mit deren genetischer
Charakteristik zu tun. Genetisch ahnliche In-
dividuen werden dicht beieinander abgebil-
det. Zentrum und Verteilung der Individuen
einer Population bestimmen nun wiederum

die genetische Charakteristik der Population.
Uber das 95 %-Konfidenzintervall (der Be-
reich, der mit einer Sicherheit von 95 % die
jeweilige Population darstellt) lasst sich nun
die fir jede Population typische genetische
Charakteristik eingrenzen (s. griine und rote
Kurven im unteren Abbildungsteil). Einige
Tiere passen genetisch in beide Rotwildge-
biete. Bestimmte Individuen zeigen, wie wir
spater sehen werden, die typische DB-Cha-
rakteristik, wurden aber im KF erlegt (45 %
der Tiere, die im KF erlegt wurden) und um-
gekehrt (14 % der Tiere, die im DB erlegt wur-
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den). Dieser Befund kann als Beweis fiir die
Verbindung zwischen beiden Rotwildgebie-
ten angesehen werden.

Erst Zahlen Gber 20 % sprechen flir einen
noch erhaltenen, regen Austausch zwischen
zwei benachbarten Rotwildgebieten. Die-
ser konnte durch einzelne genetische Vater-
schaftsnachweise belegt werden. Die meis-
ten hessischen Gebiete zeigen allerdings
keine ubereinstimmenden PCoA-Werte und
damit auch keinen Austausch mehr an.

Identifikation von Genotypkombinatio-
nen in den Populationen

In den Populationen traten nicht alle theore-
tisch moglichen Kombinationen der Genvari-
anten auf. Stattdessen zeichneten sich in den
Individuen 15 unterschiedliche Genotyp-
kombinationen ab, die stark asymmetrisch
Uber Hessen verteilt vorlagen (s. u.).

Die Berechnung der kombinierten Genoty-
pen erfolgte mit dem R-package DAPC (htt-
ps://grunwaldlab.github.io/Population_Ge-
netics_in_R/DAPC.html). Die prozentuale
Verteilung der Genotypkombinationen als
Anteil Individuen, die bestimmte Kombinati-
onen reprasentieren, wurde als ein weiteres
Mal3 verwendet, um die Verknipfung/Tren-
nung von Populationen zu quantifizieren.

Dabei wurden Genotypkombinationen ver-
wendet, die bei mindestens 15 % der Indivi-
duen vorkamen und damit einen relevanten
Anteil in der Population ausmachten, sowie
Genotypen mit einem Anteil von unter 10 %
in der Population. Letztere wurden als nicht
relevant fur die Charakterisierung der Popula-
tionen angesehen, da sie nur einen schmalen
Randbereich an Individuen reprdsentieren.

Die regelmaBige geografische Verteilung der
seltenen Genotypkombinationen im Gegen-
satz zur stark fragmentierten Verteilung der
haufigen Genotypkombinationen erlauben
deren Interpretation als Hintergrundrau-
schen.
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Begriffsbestimmung

Hardy-Weinberg Gleichgewicht

In einer idealisierten Population ergeben sich
die Anteile mischerbiger Tiere (Nn) gesetz-
mallig aus den vorhandenen Genfrequenzen
(N und n). Der Anteil mischerbiger Tiere ist
dabei mit 50 % maximal, wenn beide Geno-
typen gleich haufig vorkommen. Die vorhan-
denen Genfrequenzen bleiben von Generati-
on zu Generation unverandert erhalten.

Idealisierte Populationen sind allerdings im
Allgemeinen nicht gegeben. Dazu gehdren
eine unendliche Populationsgré3e, Panmi-
xie (alle Genotypen haben dieselbe Chance
sich zu vermehren), gleiche Allelfrequenzen
bei mannlichen und weiblichen Tieren sowie
das Fehlen von genetischer Drift (zufalliger
Verlust von Genvarianten), Mutation (Neu-
entstehung von Genvarianten), Migration
(Abwanderung von Tieren mit besonderen
Genvarianten) und Selektion (Bevorzugung
oder Benachteiligung von Tieren mit beson-
deren Genvarianten).

Genetische Drift

Allmahliche, ungerichtete (zufallige), qualita-
tive oder quantitative Veranderung des Gen-
pools von einer Generation zur nachsten. Die
Drift nimmt mit sinkender PopulationsgréRe
zu, weil bereits der Verlust einzelner Tiere
zum Verlust einer Genvariante fiihren kann.

Panmixie

Eine Population befindet sich im Zustand der
Panmixie, wenn theoretisch alle mannlichen
und weiblichen Tiere die gleiche Chance ha-
ben, ihre Gene weiterzugeben. Es kommt da-
bei nicht auf die praktische Umsetzung an,
sondern lediglich auf die Mdglichkeit. Eine
Storung der Panmixie liegt beispielsweise
vor, wenn weil3e Kalber durch Raubtiere vor
der Geschlechtsreife ausselektiert werden.

Selektion

Individuen mit bestimmten Merkmalen wer-
den fir die Teilnahme an der Fortpflanzung
bevorzugt oder benachteiligt. Dabei zei-
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gen sich allerdings deutliche Unterschiede
zwischen der Idee zur Selektion und deren
tatsachlicher Umsetzung. Selektion kann
nur stattfinden, wenn die Merkmale, auf die
selektiert werden soll, tatsachlich auf der Va-
riation einzelner oder weniger Gene beru-
hen. Nur dann kénnen sich Abschuss/Hege
von Merkmalstragern auch auf den Genpool
auswirken. Klassische Selektionsmdglichkei-
ten bestehen im Hinblick auf weil3es Rotwild,
weil die Farbe durch nur ein einziges Gen
vererbt wird (23). In den meisten Fallen ist es
allerdings unmdglich, den Genotyp zu erken-
nen, weil Umwelteinfliisse die dominierende
Rolle spielen.

Der Abschuss schwacher Tiere wird also ins-
besondere Tiere mit schlechteren Umweltbe-
dingungen treffen und keineswegs Gene mit
besonderer Wuchsleistung selektieren. Eine
Ausnahme stellt hier die indirekte Selektion
gegen Inzucht dar. Weil mit hoheren Inzucht-
graden Auswirkungen auf die korperliche
Entwicklung zu erwarten sind, sollte der Ab-
schuss schlecht entwickelter Tiere trotz Um-
welteffekten dem Inzuchtgrad in einer Popu-
lation entgegenwirken.

Eine echte, genetische Selektion auf Geweih-
gewicht und Endenzahl ist aufgrund massi-
ver Umwelteffekte in der Praxis kaum reali-
sierbar.

Population

Individuen, die miteinander in Interaktion
stehen, werden als Population zusammenge-
fasst. Populationen einer Art unterscheiden
sich aufgrund ihrer regionalen Anpassung.
Sie tragen entscheidend zur gesamten Diver-
sitat und Uberlebensfahigkeit einer Art bei.

Der Verlust einzelner Populationen kann sich
daher gravierend auf die gesamte Art auswir-
ken. Je kleiner und isolierter eine Population,
desto weniger kann sie ihrer arterhaltenden
Aufgabe gerecht werden. Ob es sich bei den
Individuen zweier oder mehrerer Gebiete um
eine oder mehrere getrennte Populationen
handelt, kann mithilfe populationsgeneti-
scher Studien Uberprift werden.
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Genetische Charakterisierung des Rotwildge-

bietes Krofdorfer Forst

Die Untersuchungen starteten im Jahre 2010
im Rotwildgebiet Krofdorfer Forst. Anlasslich ei-
ner Stangenschau wurden 108 Abwurfstangen
und 41 Geweihe von 56 aktuellen Hirschen aus
den Jahren 2002 bis 2012 beprobt.

Die genetischenTests belegen, dass 104 der 108
optisch einem bestimmten Individuum zuge-
ordneten Stangen korrekt zugeordnet waren.
Die 4 falsch zugeordneten Stangen stammten
jeweils von einem Vollgeschwister des fragli-
chen Hirschs. Dieses Ergebnis bestatigt die kor-
rekte Zuordnung des im jahrlich aktualisierten
LHirschbuch” des Krofdorfer Forsts gefiihrten
Rotwildes und spricht flir eine hohe genetische
Komponente der Geweih- und Hirschmerkma-
le, die zur Identifizierung beigetragen haben.

Die populationsgenetische Analyse der Indivi-
duen ergab eine eher unterdurchschnittliche
genetische Vielfalt im Vergleich mit nationalen
(gegenuberliegende Seite, oben, blaue Balken)
und internationalen (graue Balken) Rotwildge-
bieten. Die Vergleichbarkeit der Ergebnisse ist
allerdings eingeschrankt, da die Ergebnisse auf
unterschiedlichen Markern und Probenzahlen
beruhen.

Die PCoA-Analyse gibt einen guten Uberblick
Uber die Verwandtschaftsverhaltnisse des Rot-
wildes. Hirsche mit dhnlicher Genetik konnen
von anderen unterschieden werden (rechte Sei-
te, Mitte).

Da die Hirsche des Gebietes sehr gut doku-
mentiert waren und ohne Probleme angespro-
chen werden konnten, war es moglich, eine
Abschussempfehlung auszusprechen. So soll-
ten Hirsche mit geringer Ubereinstimmung zur
Gesamtpopulation und gleichzeitig hoher ge-
netischer Variabilitat geschont werden, weil sie
zu mehr genetischer Vielfalt und einer Verbes-
serung des Inzuchtgrades beitragen wiirden
(rechte Seite, unten).

Demgegenuber galt es, Hirsche zu erlegen,
deren genetische Charakteristik mit der der
Gesamtpopulation in besonderem Mal3e (iber-
einstimmte und die gleichzeitig eine unter-
durchschnittliche genetische Vielfalt aufwie-
sen. Denn durch die hohe Ubereinstimmung
mit der Gesamtpopulation und damit auch den
weiblichen Tieren hatte ein weiter andauernder
Erfolg als Platzhirsch einen Beitrag zur Steige-
rung des Inzuchtgrades geleistet.

Die Probensammlung erfolgte im Rahmen regelmaBig durchgefiihrter Stangenschauen, hier
am Forstamt in Wettenberg (Krofdorfer Forst).
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Die genetische Vielfalt der Rotwildpopulation Krofdorfer Forst (Rot) im nationalen (Blau) und
internationalen Vergleich (Grau). Dargestellt ist die durchschnittliche Zahl der Genvarianten je

Genmarker.

Principal Coordinate Analysis (PCoA): Gene-
tische Charakterisierung der Individuen von
Populationen. Jeder Punkt steht fiir ein indi-
viduelles Stiick Rotwild. Bei den vier rot ein-
gekreisten Tieren handelt es sich um Zutreter
aus Nachbargebieten.
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Die gelben Felder zei-
gen die damals aktuellen
Hirschnummern. Hirsche
im roten Bereich sollten
moglichst aus der Popula-
tion entfernt, die Tiere im
grinen Bereich moglichst
erhalten werden.
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Genetischer Austausch zwischen den
mittelhessischen Rotwildgebieten

Zur Untersuchung der 5 mittelhessischen Rot-
wild-Gebiete Dill-Bergland (DB), Lahn-Bergland
(LB), Krofdorfer Forst (KF), Nordlicher Vogels-
berg (NV) und Hoher Vogelsberg (HV) wurden
ab 2016 Proben von insgesamt 278 Stiick Rot-
wild gesammelt. Alle Proben wurden entspre-
chend der bereits fir den KF beschriebenen
Methodik, genotypisiert und populationsgene-
tisch ausgewertet.

Der Krofdorfer Forst und der Nordliche Vogels-
berg zeigen eine geringere genetische Vielfalt
als die Ubrigen Rotwildgebiete, ein Hinweis auf
starkere Isolation und héhere genetische Drift.

Die Analysen ergaben eine signifikante Sub-
strukturierung zwischen allen Populationen,
auller DB:LB und NV:HV. Die genetischen Cha-
rakteristiken zwischen DB und LB sowie zwi-
schen NV und HV zeigen eine deutliche Uber-
einstimmung. Fir den Krofdorfer Forst kann
ein geringer Austausch mit dem Lahn- und
Dill-Bergland festgestellt werden.

Der Genfluss zwischen den Gebieten im Nord-
westen (DB, LB, KF) und den Gebieten im Stid-
osten wird durch die Achse Wetzlar-Gie3en-A5
absolut unterbrochen. Hier lassen sich keinerlei
Hinweise auf Genaustausch mehr finden.

Das Dill-Bergland dient als Gen-Exporteur. Zahl-
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reiche Tiere, die im Krofdorfer Forst erlegt wur-
den (45,8 %) entsprechen der genetischen Cha-
rakteristik des Dill-Berglands, weitere 28,8 %
der des Lahn-Berglands. Im DB und LB werden
jedoch nur wenige Tiere mit Gencharakteristik
des Krofdorfer Forsts festgestellt; d. h. der Gen-
fluss findet noch zum Krofdorfer Forst hin statt,
endet jedoch an der A45 und der A5 und lauft
auch nicht wieder zurick.

Bei den genannten Zahlen handelt es sich um
relative Zahlen. Nach unserem aktuellen Kennt-
nisstand spricht vieles daflir, dass bei weniger
als 20 % Ubereinstimmung praktisch kein aktu-
eller Genaustausch mehr stattfindet.

Der geringe Genfluss nordwestlich und noérd-
lich des Krofdorfer Forsts lasst sich nicht durch
eingezdaunte Autobahnen, Schnellstral3en oder
Zersiedlung erkldren. Topografisch sind dort
Wanderbewegungen sehr gut vorstellbar. lhr
Fehlen dirfte ursachlich in der Bejagung der
rotwild-freien Zonen in diesem Gebiet begriin-
det sein.

Die Ergebnisse machen neugierig auf die Ein-
beziehung der noch fehlenden hessischen
Rotwildgebiete. Aullerdem scheint es wiin-
schenswert, Informationen Uber die gro-
Ben Rotwildgebiete im angrenzenden Nord-
rhein-Westfalen einzubeziehen.

Austausch
zwischen den
Rotwildge-
bieten, relativ
zum Austausch
vom HV zum
NV (100 %).
Der Richtungs-
effekt konnte
auf die Rolle
topografischer
Leitstrukturen
hinweisen.

|
DB

o
HV

NV NV DB HV  HV HV

T

KF LB NV DB KF LB

relativer Austausch von > nach
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Principal Coordinate Analysis (PCoA) fir
die finf mittelhessischen Rotwildgebiete
Dill-Bergland (DB), Lahn-Bergland (LB), Krof-
dorfer Forst (KF), Nordlicher Vogelsberg (NV)
und Hoher Vogelsberg (HV). Jeder Punkt cha-
rakterisiert die Genetik eines Individuums im
zweidimensionalen Raum. Die Lage ergibt
sich allein aus der genetischen Eigenheit
des Tieres. Die unterschiedlichen Farben zei-
gen, wo das jeweilige Tier geschossen wur-
de. Die Nullhypothese des freien Austauschs
zwischen den Rotwildgebieten, fordert eine
bunte Verteilung aller Punkte. Es zeigt sich
allerdings, dass die genetischen Charakteris-
tika weitgehend der geografischen Lage der
Gebiete zueinander entsprechen. Jedes geo-
grafische Gebiet zeigt seine eigene geneti-
sche Charakteristik. Vereinzelte blaue Punkte
im Bereich der roten und gelben Punkte bele-
gen beispielhaft, dass im Krofdorfer Forst Tie-
re mit der genetischen Charakteristik des LB
und DB zur Strecke kamen. Die genetischen

Charakteristika der Populationen des LB und
DB sowie des NV und des HV lberlappen
deutlich, doch die finf mittelhessischen Rot-
wildgebiete zerfallen in drei isolierte Regio-
nen: LB und DB im linken, oberen Quadran-
ten, NV und HV im rechten und KF im linken,
unteren Quadranten.

45,8 % der Individuen des KF (s. u.) entspre-
chen den genetischen Charakteristika des
DB, aber nur 14 % der Tiere, die im DB erlegt
wurden entsprechen der KF-Genetik. Diese
Zahlen stehen nicht fiir absolute Wanderbe-
wegungen zwischen den Gebieten, sondern
stellen den aktuellen, relativen genetischen
Austausch dar. Dieser ist zwischen DB und
LB sowie zwischen NV und HV noch deutlich
ausgepragt. Der KF erhalt Zufluss aus DB und
LB; der Riickfluss ist jedoch weitgehend un-
terbrochen. Der Austausch zwischen DB, LB
und KF im Nordwesten sowie dem NV und
dem HV im Sitdosten ist durch die Achse
Wetzlar-Giel3en-A5 aufgehoben.
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Junge, wandernde Rothirsche im Alter zwischen 2 und 5 Jahren sind von der Evolution dazu
auserkoren, den.genetischen Austausch zwischen Populationen aufrecht zu erhalten und klei-

ne, fragile, der genetischen Drift ausgelieferte Populationen zu grof3en, stabilen Metapopulati-
onen zu vernetzen.
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Zwanzig abgegrenzte Rotwild-
gebiete und ein dichtes Netz
von Autobahnen férdern den
Verdacht auf isolierte Teilpopu-
lationen mit gesteigertem Ver-
lust an Genvarianten infolge ge-
netischer Drift.

Erklarung der Kirzel fir die Rot-
wildgebiete: s. gegentiberlie-
gende Seite).
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Genetische Charakterisierung aller hessischen

Rotwildgebiete

Innerhalb einer Saison wurden etwa 1300 Pro-
ben aus den Rotwildgebieten zusammengetra-
gen und 21.000 Analysen durchgefiihrt.

Die Rotwildgebiete unterschieden sich erheb-
lich bereits in den populationsgenetischen
Grundparametern.

Untenstehende Tabelle zeigt angefangen vom
Burgwald-Kellerwald bis zum Gieseler Forst
zunehmend ungunstigere Werte. Die Zahl an
Genvarianten (A), die Zahl der effektiv verfig-
baren Varianten (Ae), der beobachtete (Ho) und
der erwartete Heterozygotiegrad (He) nehmen
kontinuierlich ab und der Fixationsindex (F) als
ein erstes Inzuchtmal steigt immer weiter an.

Die Werte sind direkt miteinander vergleichbar.
Sie stellen statistische Kenngrof3en dar, die auf
der Auswahl der gesammelten Proben beru-
hen. Obwohl die gewahlte Stichprobengrof3e
eine reprasentative Aussage zu den jeweiligen
Gebieten erlaubt, sind Abweichungen in bei-
den Richtungen mdoglich.

Von durchschnittlich 8,9 bis 5,7 Genvarianten
(A) je Marker und Tier treten 4,5 bis 3,3 (Ae)
haufiger auf. Hieraus wird ein mittlerer Hetero-
zygotiegrad von 0,7 bis 0,62 (He) erwartet und
von 0,7 bis 0,61 (Ho) beobachtet. Aus der Diffe-
renz berechnet sich ein Inzuchtzuwachs (F) von
-1,1 bis 7,5 %. Die Gebiete sind in absteigender
Reihenfolge angeordnet (Rang).

Probenzahl (n) und populationsgenetische Kenngrél3en der Rotwildgebiete.

Pop n A
Burgwald-Kellerwald (BKW) 56 7.8
Lahn-Bergland (LB) 60 6.8
Riedforst (RF) 60 7.0
Dill-Bergland (DB) 57 6.8
Wattenberg-Weidelsburg (WW) 59 7.6
Rothaargebirge (RG) 54 8.0
Hoher Vogelsberg (HV) 47 7.3
Seulingswald (SW) 75 7.9
Spessart (SP) 73 8.3
Hinterlandswald (HW) 68 7.0
Nordlicher Vogelsberg (NV) 55 7.2
MeilRner-Kaufunger-Wald (MKW) 78 6.9
Reinhardswald (RW) 204 8.9
Knull (KNU) 56 7.6
Platte (PL) 48 5.7
Krofdorfer Forst (KF) 59 6.6
Taunus (TA) 69 7.2
Odenwald (OD) 60 6.6
Gieseler Forst (GF) 53 6.6

Ae Ho He F Rang
4.3 0.70 0.70 0.003 1
4.1 0.69 0.70 0.011 2
4.2 0.69 0.69 0.005 3
4.0 0.68 0.70 0.027 4
4.2 0.68 0.70 0.024 5
4.4 0.67 0.70 0.031 6
4.1 0.67 0.69 0.015 7
3.9 0.68 0.67 0.014 8
4.5 0.66 0.68 0.031 9
3.8 0.65 0.64 -0.011 10
4.2 0.66 0.68 0.033 11
4.0 0.65 0.68 0.029 12
4.2 0.65 0.69 0.051 13
4.3 0.66 0.68 0.049 14
3.3 0.61 0.62 0.021 15
3.9 0.64 0.67 0.037 16
3.8 0.63 0.68 0.055 17
3.5 0.62 0.64 0.034 18
3.9 0.61 0.66 0.075 19

n: Anzahl Tiere, A: mittlere Allelanzahl, Ae: effektive Allelanzahl, Ho: beobachtete Heterozygotie,
He: erwartete Heterozygostie, F: Inzuchtkoeffizient.
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Effektive  PopulationsgroRe:

Wie viele Tiere geben ihre

Gene an die nachste Genera-
tion weiter?

Die gerade betrachteten populationsgeneti-
schen Kennwerte geben anhand der Zahl un-
terschiedlicher Genvarianten je Genmarker und
des Anteils mischerbiger Genmarker bei den
Tieren und in den Populationen einen ersten
Eindruck von der genetischen Vielfalt. Hieraus
lassen sich Hinweise auf den Inzuchtgrad ablei-
ten.

Die vorhandenen Genvarianten kénnen aber
nur weitergegeben werden, wenn alle Tiere, die
sie tragen, auch tatsachlich an der Fortpflan-
zung teilnehmen. Da diese Bedingung gerade
bei haremsbildenden Arten, wie dem Rotwild,
nicht erfillt ist, kdnnen auch nur Teile der ge-
netischen Vielfalt auf die nachste Generation
Ubertragen werden. Betroffen ist besonders die
mannliche Seite.

Aus den Haufigkeiten der Genvarianten kann
unter Berlicksichtigung der geschatzten Ge-
samtpopulationsgroBe (N) die Zahl der Tiere,
die statistisch gesehen an der Vermehrung be-
teiligt sind, als effektive Populationsgrof3e (Ne)
geschatzt werden. Eine Unterteilung in weibli-
che (Nf) und mannliche (Nm) effektive Popu-
lationsgroBen macht deutlich, dass zwar ein
hoher Anteil der weiblichen Tiere involviert ist,
jedoch erwartungsgemaf nur ein kleiner Anteil
des mannlichen Rotwildes.

Wenn beispielsweise im Krofdorfer Forst 14 %
der Hirsche effektiv an der Vermehrung teilneh-
men, kénnen auch nur 14 % der im mannlichen
Pool vorhandenen Genvarianten an die nachs-
te Generation weitergegeben werden. Gerade
die starke Einschrankung eines Geschlechts
wirkt sich drastisch auf die Entwicklung der ge-
samten Ne aus. So nehmen lediglich 10 bis 20
% der Tiere einer Population tatsachlich an der
Vermehrung teil. Weniger Tiere heil3t aber eine
hohere Chance auf Inzucht und ein geringerer
nutzbarer Genpool. Die hieraus abgeleiteten
Inzuchtkoeffizienten (F) kdnnen sich also er-
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heblich von den bislang identifizierten Werten
unterscheiden, weil eine gute genetische Viel-
falt auch aufgrund von Fehlern in der Hege, die
zu ungunstigen Sozial- und Altersstrukturen
und damit zu nicht genligend alten Hirschen
fUhren, evtl. nicht weitergegeben werden kann
- und umgekehrt.

Populationen mit effektiven GréBen unter 100
(Ne) sind anerkanntermafen nicht in der Lage,
FitnesseinbuBBen durch genetische Drift und In-
zuchtzuwachs aufzufangen. Hiervon sind eine
ganze Reihe der hessischen Rotwildgebiete
betroffen. Besonders pragnant ist die Situation
fur die kleinen isolierten Populationen Watten-
berg-Weidelsburg, Krofdorfer Forst und Kniill
sowie fiir die Gebiete des Vogelsbergs (No6rd-

RWG N

Wattenberg-Weidelsburg 70 31
Platte 400 39
Hoher Vogelsberg 450 39
Nordlicher Vogelsberg 200 41
Krofdorfer Forst 200 46
Gieseler Forst 800 55
Kndll 1700 72
Hinterlandswald 2300 74
Lahn-Bergland 450 93
Dill-Bergland 800 102
Rothaargebirge 1280 106
Odenwald 2100 116
Riedforst 2100 118
Burgwald-Kellerwald 850 174
Seulingswald 1500 178
MeiRner-Kaufunger-Wald 1200 196
Taunus 2200 202
Reinhardswald 1280 204
Spessart 2400 361

Ne Ne/N (%)

44.9
9.8
8.8
20.4
23.2
6.8
4.2
3.2
20.7
12.8
8.3
5.5
5.6
20.5
11.9
16.3
9.2
15.9
15.0

C

-~ 1

N Y

L

¢

Auf Basis der geschatzten Populationsgrof3e (N) wurde d
groBe (Ne) berechnet. Sie sagt aus, wie viele Tiere tatsact
teilnehmen. Zusatzlich finden sich Angaben zur geschatz

weiblichen (Nf) und mannlichen (Nm) Tiere.
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Die effektive PopulationsgroB3e (Ne)
entspricht der Anzahl der Individuen in einer
idealen Population (Hardy-Weinberg-Gleich-
gewicht und Panmixie), die die gleiche gene-
tische Driftrate wie die untersuchte Populati-
on aufweisen wirde (20). Sie integriert damit
die Auswirkungen der nicht-zufdlligen Paa-
rung, ein ungleiches Geschlechterverhaltnis
und Schwankungen in der Populationsstruk-
tur oder -gro3e und kann als die Anzahl der
Individuen betrachtet werden, die zum gene-
tischen Pool der nachsten Generation beitra-
gen (21).

Stimmt die Sozialstruktur nicht und nehmen
nur wenige Hirsche erfolgreich an der Brunft
teil, so wird die genetische Vielfalt der Nach-
kommen stark eingeschrankt, auch wenn alle
weiblichen Tiere erfolgreich beschlagen wer-
den, weil die genetische Vielfalt der mannli-
chen Tiere nur zu einem geringen Anteil wei-
tergegeben wird.

Im Naturschutz wird Ne oft als ein Schlis-
selparameter angesehen, der die minimale
Uberlebensfahige Grof3e einer natiirlichen
Population darstellt (22). Sie ist im Allgemei-
nen viel kleiner als die Anzahl der tatsachlich
vorkommenden Tiere (23, 24).

Eine wissenschaftlich anerkannte Regel be-
sagt, dass Ne > 100 beibehalten werden soll-
te, um die negativen Auswirkungen einer
Inzuchtdepression, d.h. den Riickgang der
Fitness, kurzfristig zu vermeiden (1), wahrend
Ne > 500-1000 benotigt wird, um das evoluti-
ondre Potenzial einer Population, also deren
Anpassungsfahigkeit an sich verdandernde
Umweltbedingungen, zu erhalten (22-24).

Die feinskalierte, raumzeitlich genetische
Struktur (z.B. Populationsgro3e, Austausch,
Drift) kann Ne stark beeinflussen, und des-
halb missen diese Faktoren identifiziert
und berlcksichtigt werden, um eine genaue
Schatzung von Ne zu erhalten (25). Die Schat-
zung der Ne ist wichtig, wenn geeignete Ma-
nagement- und Erhaltungsstrategien etab-
liert werden sollen (26, 27).
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licher, Hoher Vogelsberg und Gieseler Forst).
Letztere profitieren allerdings davon, dass sie
noch miteinander im Austausch stehen. Auch
die Platte weist trotz Anschluss an den Taunus
nur eine geringe Ne auf, verbunden mit hohe-
ren Inzuchtgraden.

Der Zusammenhang zwischen effektiver Popu-
lationsgroBe und jahrlichem Inzuchtzuwachs
ergibt sich fir die hessischen Gebiete in An-
lehnung an Walling et al. (12) aus den Graphen
der gegeniiberliegenden Seite. Sie folgen ei-
ner Hyperbel, d. h., dass Populationen mit Ne
unter 100 auf eine Verringerung der Populati-
onsgroéBe mit heftigem Anstieg des Inzuchtzu-
wachses reagieren.

Wattenberg-Weidelsburg, Platte, Nordlicher Vo-
gelsberg, Krofdorfer Forst, Gieseler Forst, Knill
und Hinterlandswald sind hiervon besonders
stark betroffen. Auf der rechten Seite der Hy-
perbel besteht mit zunehmender effektiver Po-
pulationsgrof3e ein immer geringerer Zusam-
menhang zwischen Tierzahl und Inzuchtgrad.
Populationen Uber einer Ne von 500 bis 1000
gelten als gesichert. So grol3e Populationen
kommen in Hessen allerdings nicht vor; auch
nicht, wenn die Gebiete mit noch bestehendem
genetischem Austausch zusammengefasst wer-
den.

Aus dem Zusammenhang zwischen Inzuchtra-
te und dem Auftreten von Inzuchtdepressionen
lasst sich nun hochrechnen, dass die aktuellen
jahrlichen Verlustraten in den Gebieten mit Ne
< 100 innerhalb der nachsten 10 Jahre um wei-
tere 16 % (HW) bis 40 % (WW) ansteigen, wenn
sich die Bedingungen nicht verbessern sollten.
Fir die genannten Gebiete ist die Verbesserung
des genetischen Austauschs also dringend er-
forderlich, um die Entstehung von Inzuchtde-
pressionen und Fitnessverlust aufzuhalten.

Die feinskalierte, raumzeitlich genetische Struk-
tur der Gebiete muss genau betrachtet werden,
denn die Aufteilung einer grol3en Population in
kleinere Gruppen fiihrt aufgrund starkerer ge-
netischer Drift zu einem schnelleren Verlust der
genetischen Vielfalt innerhalb der einzelnen
Populationen (29).
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Der Zusammenhang zwischen Ne und dem jahrlichen Inzuchtzuwachs folgt einer Hyperbel.
Hieraus ergeben sich zwei grundsatzlich verschiedene Zusammenhéange fiir die Rotwildgebie-
te. Gebiete mit einer Ne unter 100 reagieren auf Populationsreduktion (auf der x-Achse nach
links) mit erheblichem Inzuchtzuwachs (Y-Achse nach oben). Populationen mit einer Ne von
Uber 500 bis 1000 zeigen sich hingegen relativ unempfindlich. Eine Bewegung auf der X-Achse
nach links flihrt bei hoher Ne praktisch zu keinem Anstieg auf der Y-Achse. Hieraus ergibt sich
die besondere Bedrohung der Rotwildgebiete WW, PL, NV, KF, GF und KNU (Kiirzel s. S. 41).
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Der Zusammenhang zwischen Verlusten im 1. Lebensjahr und dem mit Ne assoziierten Inzucht-
zuwachs (nach Walling [12]) ergibt fir die Gebiete GF, KF, NV, PL und WW innerhalb der nachs-
ten 10 Jahre eine erwartete Steigerung der Verlustraten um weitere 23 bis 40 % GF.
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Selbst die Addition der effektiven Populations-
grolBen von Rotwildgebieten, zwischen denen
noch genetischer Austausch besteht (s. u.), fihrt
nicht zum Uberschreiten der Mindestgrenze
von 500 bis 1000 Tieren (Ne) zur Sicherstellung
ihres Anpassungsvermogens an sich andernde
Umweltbedingungen. Auch diese Gebiete miis-
sen also zwingend starker miteinander und mit
den abgetrennten Nachbarpopulationen ver-
knUpft werden.

Die minimale PopulationsgroBe (N), mit der
eine Spezies liberleben kann, ohne auszuster-
ben, wird mit einer Spannweite zwischen 2500
bis 5000 Tieren angegeben (30).

Die Situation fur den Reinhardswald, den Be-
reich Meil3ner-Kaufunger-Wald-Riedforst und
den Spessart lasst sich nur schwer einschatzen,
weil der Grad der Vernetzung mit Populationen
benachbarter Bundeslander nicht geklart ist.
Zumindest liegen die jeweiligen Inzuchtgrade
noch auf niedrigem Niveau.

Aus den berechneten effektiven Populations-
grol3en ergibt sich auch die Notwendigkeit zur
Entwicklung verniinftiger Altersstrukturen, da-
mit mehr dltere Hirsche an der Vermehrung teil-
nehmen konnen, sowie die Notwendigkeit zur
Vernetzung, nicht nur der kleineren Rotwildge-
biete.

Genotypen-  Rotwild- Gesamt-
Kombination gebiete population Gesamt-Ne
1 TA, PL, HW 4900 315
BKW, RG, LB,
7/13 DB 3380 475
12 MKW, RF 3300 314
SP, HV, NV,
4/11 GF 3850 495

Fasst man die Gebiete mit noch erhaltenem
genetischem Austausch (s. Ergebnisse S. 49
und 51) zusammen, wird dennoch die gefor-
derte Zahl von Ne = 500 - 1000 in keiner der
Regionen vollstandig erreicht. A1 | P . .
Kiirzel der Rotwildgebiete: s. S. 43. RF/AR Y O AACAR- T | Pt .
Genotypkombinationen:s. S. 51/52. : oo WY S
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Genetischer Austausch zwischen den

hessischen Rotwildgebieten

Hypothetische Verteilung der
15 hessischen Genotypkom-
binationen bei barrierefreiem
Austausch.
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Sechzehn unabhdangige Genmarker mit durch-
schnittlich 7,25 Genvarianten konnten theore-
tisch zu 5,8 x 10" Genkombinationen fiihren.
Diese Zahl wird durch die verfligbaren Tiere
und die bestehenden Verwandtschaften stark
eingeschrankt. So treten in definierten Regi-
onen bestimmte Kombinationen gehauft auf.
Die Kombinationen werden im Folgenden als
Genotypkombinationen bezeichnet. Je enger
der Austausch zwischen zwei Populationen,
desto hoher die erwartete Ubereinstimmung
der Genotypkombinationen in den beiden
Gebieten. Hingegen miissen zwei Gebiete mit
unterschiedlichen Kombinationen als isoliert
angesehen werden. In Hessen konnten 15 un-
terschiedliche Genotypkombinationen identi-
fiziert werden. Die Abbildung auf der gegen-
Uberliegenden Seite zeigt die Simulation einer
hypothetischen Verteilung dieser Kombinatio-
nen ohne Barrieren und Isolation.

Tatsachliche Verteilung der an-
teilsmallig bedeutenden Ge-
notypkombinationen im hessi-
schen Rotwild.

bah

Die Karte unten zeigt die Realitat: Die haufigen
Genotypkombinationen sind die 1, die 7/13, die
12 und die 4/11. Wie eine Masse von Billardku-
geln der entsprechenden Farben hatten sie sich
gleichmaBig verteilt Giber Hessen ausbreiten
mussen, wenn ein Austausch moéglich ware. Sie
bleiben aber geografisch trotz ihres haufigen
Vorkommens extrem beschrankt: Genotyp-
kombination 1 in den Gebieten Taunus, Platte
und Hinterlandswald, 7 und 13 in den Kernge-
bieten Lahn- und Dill-Bergland, Burgwald-Kel-
lerwald und Rothaargebirge, die 12 im Meil3-
ner-Kaufunger-Wald und Riedforst und die 4/11
im Spessart und den Gebieten des Vogelsbergs.
Die Gen-Kombinationen zeigen immerhin, dass
innerhalb der genannten Regionen aktuell
noch genetischer Austausch stattfindet.
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Daneben existiert eine weitere Gruppe kombi-
nierter Genotypen (3, 5 und 10). Diese zeigen
zwei Besonderheiten: Sie kommen nur bei
wenigen Tieren vor, sind aber lber ganz Hes-
sen verbreitet. Ware ihre weite Verbreitung ein
Hinweis auf freien genetischen Austausch, so
missten die mengenmadBig dominierenden
Genotyp-Kombinationen besonders weit aus-
gebreitet sein. Da das nicht der Fall ist, muss es
eine andere Ursache fir die Verbreitung der sel-
tenen Kombinationen geben: Sie ist historisch
zu sehen, eine Art Hintergrundrauschen aus ei-
ner Zeit, als die Gebiete noch alle miteinander
verbunden waren.
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Uber Vaterschaftsnachwei-
se kdnnen einzelne Wan-
derbewegungen  direkt
nachvollzogen  werden,
wenn z. B. Nachkommen
eines Hirsches in zwei Ge-
bieten geschossen wur-
den. Bislang konnten nur
Wanderbewegungen in-
nerhalb der beschriebe-
nen Regionen nachgewie-
sen werden.

Die umfassende Verteilung eini-
ger seltener Genotypkombinati-
onen verweist auf die historische
Vernetzung der Rotwildpopula-
tionen.
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Hieraus ergibt sich folgendes Gesamtbild fiir Hessen. Einige
Rotwildgebiete werden zu Regionen zusammengefasst, die
noch immer miteinander in genetischem Austausch stehen:
Genotyp-Kombinationen 1, 7/13, 12 und 4/11. Der Rein-
hardswald, der Knull westlich der A7 und der Odenwald sind
absolut isoliert. Hier findet kein Austausch mit den Ubrigen
hessischen Gebieten mehr statt. Auch der Krofdorfer Forst
und Wattenberg-Weidelsburg sind weitgehend isoliert. In
den isolierten Gebieten finden sich getrennt voneinander die
Genotypen 2,6, 8,9, 14 und 15.

Burgwald

Kellerwald -
~ Lahn- :

Hinterlands
Wald :

Als Hauptbarrieren missen die
A5, A7, A44, A45 und die A49 so-
wie das Rhein-Main-Gebiet an-
gesehen werden. Hohe Briicken
im Bereich der A66 und Grlinbr-
cken in den sudlichen Abschnit-
ten der A7 und der A44 zeigen
Wirkung und halten den geneti-
schen Austausch aufrecht.

53



Sicherung der genetischen Vielfalt beim hessischen Rotwild als Beitrag zur Biodiversitat

Die so entscheidende Wanderlust des mannlichen Rotwildes endet jah an eingezaun-
ten Autobahnen, untberwindbaren Landschaftselementen oder durch Abschuss in
rotwildfreien Gebieten.
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Ahnlichkeiten zwischen den hessischen

Rotwildpopulationen

Suchte man den Prototyp fuir das hessische Rot- mehr mit dem durchschnittlich hessischen Rot-
wild, man finde es am ehesten im Nérdlichen wild gemein. Die relative Ubereinstimmung
Vogelsberg. Diese Population stimmt am bes- betragt nur noch 13 %. Ahnlich gering ist die
ten mit dem Mittel fir Gesamthessen liberein. Ubereinstimmung der Populationen des Spes-
Setzt man diese Ubereinstimmung auf 100 %, sarts, des Reinhardswaldes, des Kniills westlich
so folgen das Lahn-Bergland, der Hohe Vogels- der A7 und von Wattenberg-Weidelsburg. Diese
berg und das Rothaargebirge mit 78 bis 74 %. Abstufungen sind die Folge der bereits skizzier-
Der Odenwald hingegen hat praktisch nichts ten Isolation der Gebiete.
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Ahnlichkeit der hessischen Rotwildgebiete mit dem ,Prototyp” des hessischen Rotwilds. Sie ist
im Nordlichen Vogelsberg am starksten ausgepragt und wurde fiir dieses Gebiet auf 100 % ge-
setzt. Hieraus ergeben sich die relativen Ahnlichkeiten der tibrigen Gebiete (Kiirzel: s. S. 43).
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So sieht der Prototyp des hessischen Rothirschs aus. Er wurde am 29.11.2014 im Rotwildgebiet
Krofdorfer Forst erlegt und lief3 sich allen 5 mittelhessischen Rotwildgebieten gleichermal3en
zuordnen. Der Hirsch mit der Hirschbuchnummer 126 war im 12. Lebensjahr und wies ein Ge-
weihgewicht von 7,3 kg auf, bei einer CIC-Bewertung von 201,663 Punkten (Foto: Klaus Schwarz).

Fir die méglichen Ahnlichkeitsvergleiche
zwischen den Rotwildgebieten ergibt sich
grundsatzlich ein Zusammenhang zwischen
genetischer Distanz und geografischer Di-
stanz. Einige Vergleiche weichen jedoch
deutlich ab. So ist die genetische Identitat
zwischen NV und HV, zwischen GF und HY,
zwischen MKW und RF, BKW und RG sowie
zwischen LB und DB ausgepragter als erwar-
tet. Die roten Punkte stellen Autobahnen dar.

Sie fehlen zwischen den genannten Gebie-
ten. Im mittleren Bereich liegen Autobahnen
mit Grinbricken zwischen den Gebieten. Im
linken Teil der Kurve weicht der Austausch
zwischen den Gebieten starker nach unten
ab, als die raumliche Entfernung zu erklaren
vermag. In diesem Bereich finden sich Auto-
bahnen ohne Wildbriicken (Knull) und rot-
wildfreie Gebiete, die wohl besonders inten-
siv bejagt werden (KF).
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Reduzierte genetische Vielfalt mit Folgen

Am 06. Dezember 2018 wurde die verminderte
genetische Vielfalt in Einheit mit Isolation und
erhdhten Inzuchtgraden drastisch bestatigt. Im
Rotwildgebiet Wattenberg-Weidelsburg kam
ein Rotwildkalb mit verkiirztem Unterkiefer
(Brachygnathia inferior) zum Abschuss. Damit
wurde eine beim Rotwild seit Jahren bekannte
und gut charakterisierte Missbildung, die man
bislang nur aus dem kleinen, stark isolierten
Rotwildgebiet Hasselbusch in Schleswig-Hol-
stein kannte (11), zum ersten Mal in einem hes-
sischen Rotwildgebiet nachgewiesen.

Es wird vermutet, dass die Brachygnathia inferior
im Wesentlichen von einer rezessiven Genvari-
ante bedingt wird. Das Auftreten des Defekts
kennzeichnet das betroffene Tier als reinerbi-
gen Trager, dem die Defektvariante von Vater-
und Mutterseite vererbt wurde. Der Befund
spricht dafir, dass das Defektgen bereits weit in
der Population verbreitet war, bevor es zu einer
zufdlligen Verpaarung mischerbiger (und damit
symptomloser) Tragertiere kommen konnte.

8

Arteil homozygater Marker (36)
&

4

Buinfericr

Vergleich der Homozygotiegrade des von
Brachygnathie betroffenen Kalbes (1, Rechts)
und der Ubrigen Population aus Watten-
berg-Weidelsburg (0, Links). In der blauen
Box finden sich 50 % der Tiere.

Um auszuschlieBBen, dass es sich bei dem be-
troffenen Kalb um eine Missbildung aufgrund
unglinstiger Umwelteffekte handelte (z. B. Ver-
giftung des Muttertiers wahrend der Tragezeit),
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Der ausgepragte Homozygotiegrad des Kalbes aus Wattenberg-Weidelsburg (rote Linie) tritt
auch in den Ubrigen hessischen Rotwildpopulationen auf (Kiirzel: s. S. 43).
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Am 06.12.2018 wurden die Beflirchtungen, die sich aus der nachgewiesenen Isolation der
Gebiete ergaben, mit dem Abschuss eines Kalbes mit Unterkieferverkirzung (Brachygnathia
inferior) bestatigt. Das Kalb fiel im Rotwildgebiet Wattenberg-Weidelsburg (Foto: Arnold Weif3).

wurde der Homozygotiegrad des Kalbes tiber-
pruft. Er lag bei 56 %: Neun der 16 Genmarker
waren homozygot, eine Konstellation, die nur
bei 2 von 59 (3,4 %) der untersuchten Tiere aus
Wattenberg-Weidelsburg erreicht wurde. Bei
75 % der Tiere aus dem Gebiet waren nur 6 der
Genmarker homozygot (38 %), bei der Halfte
der Tiere sogar nur 5 Marker. Die Hohe der Ho-
mozygotie ist proportional zum Inzuchtgrad.

Damit wird klar, dass es sich tatsachlich, wie
auch in den Fallen aus Hasselbusch, um eine In-
zuchtdepression handelt.

Im Folgenden wurde Uberprift, ob und wie
haufig Tiere mit ahnlich hohem Inzuchtgrad in
den Ubrigen hessischen Populationen vorkom-
men.

Mit Ausnahme des Hinterlandswaldes waren
tatsachlich alle Ubrigen Rotwildgebiete be-
troffen. Es stellte sich heraus, dass in Watten-
berg-Weidelsburg lediglich 5 % der Individuen
solche hohen Homozygotiegrade aufwiesen,
wahrend die Prozentsatze in Odenwald, Kniill,
Gieseler Forst, Krofdorfer Forst und Platte sogar
10 bis 16 % erreichten (s. ndchste Seite).
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Anteil Tiere mit hohem Inzuchtgrad
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16
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Prozent (%)
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Rotwildgebiet
Dass bislang in den Ubrigen Rotwildgebieten
noch keine Missbildungen aufgetreten sind,
ist dennoch nicht verwunderlich. Eine solche
Missbildung beruht letztlich auf dem Defekt
hauptsachlich eines einzigen Gens. Der hohe
Homozygotiegrad steigert zwar die Wahr-
scheinlichkeit daftr, dass, wenn eine defekte
Genvariante vorkommt, diese in reinerbiger
(und damit wirksamer) Form auftritt. Vorausset-
zung ist jedoch, dass die Defektvariante tber-
haupt in der betreffenden Population vorhan-
den ist.
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Mit Ausnahme des
Hinterlandswaldes
kamen Tiere mit ver-
gleichbaren Homo-
zygotiegraden, wie
sie bei dem betroffe-
nen Kalb aus Watten-
berg-Weidelsburg
festgestellt wurden,
in allen Ubrigen Rot-
wildgebieten vor;
noch dazu in we-
sentlich hoherer Fre-

I quenz.
[N
o

(Kuirzel: s. S. 43).

BKW

Wesentlich mehr Sorge als die Brachygnathie
bereiten jedoch Fruchtbarkeit, Vitalitat und An-
passungsvermogen. Offensichtlich haben die
Populationen einen Zustand erreicht, in dem
etliche Tiere von einem Homozygotiegrad be-
troffen sind, der ausreicht, um rezessive Defekte
auszupragen.

Da Fruchtbarkeit, Vitalitat und Anpassungsver-
mogen als typische polygene Merkmale von
Tausenden von Genen abhdngen und bereits
das homozygote Vorkommen eines einzigen
Gens als Defekt-/Letalvariante zur Inzuchtde-
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pression fliihren kann, ist die Wahrscheinlichkeit
fur eine Stérung innerhalb dieser Funktionskrei-
se um Gro3enordnungen hoher als das Auftre-
ten der Unterkieferverkiirzung.

Da EinbuB3en dieser polygenen Merkmalskom-
plexe jedoch im Wald nur schwer zu entdecken
sind, sollten Fruchtbarkeit, Vitalitat und Anpas-
sungsvermogen unserer hessischen Rotwildpo-
pulationen dringend wissenschaftlich erhoben
werden, bevor schwere Depressionen auftre-

ten, die die Populationen erheblich in Mitlei-
denschaft ziehen konnten.

Abzuwarten bis Merkmale aus den betreffen-
den polygenen Funktionskreisen tatsachlich
sichtbar auftreten, wiirde bedeuten, den gera-
de noch rechtzeitigen Einsatz fliir Gegenmal-
nahmen zu verpassen; denn die Populationen
waren dann bereits umfanglich mit Defekt-/Le-
talgenen durchsetzt.
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Konnektivitatsanalyse: Wege fur den geneti-

schen Austausch

Die Konnektivitatsanalysen wurden von Dr.
André Grol3e-Stoltenberg und Prof. Till Kleine-
becker von der Abteilung fiir Landschaftséko-
logie und Landschaftsplanung der Justus-Lie-
big-Universitat Giel3en durchgefiihrt.

Die Landbedeckungsdaten fir das Untersu-
chungsgebiet wurden aus dem CORINE Land
Cover Datensatz von 2012 im Vektorformat mit
einer MindestobjektgroBe von 10 ha (CLC10)
extrahiert (Bundesamt fiir Kartographie, 2012:
Corine Landcover 10ha). Jeder Bodenbede-
ckungsklasse wurde ein Wert zwischen ,1” (kein
Widerstand), ,50” (mittlerer Widerstand) oder
»100" (absolute Barriere) zugeordnet.

Auf Basis der Bodendeckungsdaten und der zu-
geordneten Widerstandswerte wurden Wider-
standskarten erstellt. Diese Widerstandskarten
zusammen mit den Karten der Rotwildgebiete
waren Eingangsdaten fur die Konnektivitats-
analyse unter Verwendung von Circuitscape
5.5.3.

Ein Modell zur Konnektivitat der Landschaft fir
die Rotwildpopulationen wurde ohne Einbezie-

o
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hung der Auswirkungen von Autobahnen und
der eingezaunten B3 berechnet. Die durchlas-
sigen Areale ergeben sich als blaue bis gelbe
Bereiche. Hier wirden die Landschaftsstruktu-
ren einen Austausch ermdglichen, wenn keine
absoluten Barrieren in Form der A45, A5 und B3
dazwischenlagen.

Aus dem Lebensraumgutachten fiir den Krof-
dorfer Forst lagen zusatzlich Abschusszahlen
und Unfallmeldungen unter Beteiligung von
Rotwild fur die rotwild-freien Gebiete vor. Die
kartografischen Auswertungen wurden von
Forstdirektor i. R. Klaus Schwarz zur Verfligung
gestellt.

Die Landschaftsbereiche hoher Konnektivitat
weisen tatsachlich erhebliche Abschusszahlen
fur Rotwild auf (rechte Seite, blau schraffierte
Bereiche). AuBerdem kommt es in diesen Regio-
nen immer wieder zu Verkehrsunfallen mit Rot-
wildbeteiligung. Es gibt also Anzeichen, dass
die Landschaftsbereiche mit hoher potenziel-
ler Konnektivitat vom Rotwild angenommen
werden. In zukunftigen Analysen werden die
Mal3zahlen zur Konnektivitat weiter optimiert

Modell zur Landschaftkon-
nektivitat fur Rotwild im Be-
reich der mittelhessischen

4 curr?m Rotwildgebiete (Dr. André
= . | H , ot 2 .
4 o [ e Grof3e-Stoltenberg). Die ro-
o 0.005 ten und weil3en Flachen sind
4 0.0075 q b N f d
.01 high, pranéabis unpassierbar. Nur auf den

= gelb/grin/blauen  Verbin-
~.& " dungen ist ein genetischer
Austausch durch wandern-
des Rotwild zu erwarten (DB-
+ LB; DB-KF; LB-KF; NV-HV). Die
= Verbindungen enden derzeit
. noch an der B3 und der A5.
#9 Diese Modelle zur Konnek-
“ tivitat auf Landschaftsebe-
ne kénnen zur Planung von
Querungshilfen beitragen.
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und validiert. Damit lassen sich die Regionen
identifizieren, die fir den noch bestehenden
genetischen Austausch zwischen dem Krofdor-
fer Forst und dem Lahn- und Dill-Bergland so-
wie zwischen dem Lahn- und Dill-Bergland und
dem Nordlichen und Hohen Vogelsberg verant-
wortlich sind.

Diese Bereiche gilt es besonders zu schiitzen. Sie
leisten einen wichtigen Beitrag zur Aufrechter-
haltung der genetischen und biologischen Viel-
falt und sollten vor weiterer Bebauung bewahrt
werden. Auch kritische Punkte und Engpdsse
innerhalb der Konnektivitat gilt es besonders
zu berlicksichtigen.

Die Uberlagerung der Abschussbefunde
rund um das Rotwildgebiet KF (blau schraf-
fiert) mit den aus der Konnektivitatskarte ab-
geleiteten Konnektivitatskorridoren (dunkel-
grune Schattierung) vom und zum KF sowie
den tradierten Wanderwegen (rote Pfeile) ist
hoch.Sie erlaubt die Identifikation der schma-
len Korridore, die fiir den noch bestehenden
genetischen Austausch verantwortlich sind.
Diese eng begrenzten Bereiche verdienen
besonderen Schutz, wenn man den so wich-

Die Konnektivitat zeigt auch, wo die gene-
tisch nachgewiesenen, absoluten Barrie-
rewirkungen der A5 und der B3 durch Que-
rungshilfen in Form von Grinbriicken am
besten Uberwunden werden kdénnten und
wo sich der Bau solcher Anlagen tatsach-
lich lohnt. Ahnliche Konnektivititsanalysen
sollten auch fiir die tbrigen Rotwildgebiete
durchgefiihrt werden.

Die Kosten einer Griinbriicke entsprechen
denen von rund 1 bis 2 km Autobahn. Grin-
brucken sind also realisierbar, wenn sie sorg-
faltig geplant werden.

Farrwecknal ard
At

tigen genetischen Austausch zwischen den
Gebieten erhalten und fordern mochte. Der
Nadelohrcharakter der Korridore zeigt deren
erhebliche Empfindlichkeit: Schon einzelne
Bebauungsgebiete oder intensive Bejagung
ziehender Rothirsche im Zentrum eines Korri-
dors kdnnten die vollstandige Isolation zwei-
er Gebiete herbeiflihren, so wie im Bereich
der eingezaunten B3 und der A5, wo die the-
oretische Konnektivitat abrupt endet (Karte
von Klaus Schwarz zur Verfligung gestellt).
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Wer sich flir den weltweiten Schutz von GroBsaugern ausspricht, der sollte unser
einheimisches Rotwild nicht aufer Acht lassen.
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Zusammenfassung, Schlussfolgerungen und

Anregungen

Der Rothirsch muss als Teil der hessischen Bio-
diversitat akzeptiert werden. Das groB3te hier
noch lebende Saugetier verkorpert weit mehr
als den Schadling, der immer wieder in ihm ge-
sehen wird.

Die Bedeutung der genetischen Variabilitat
einer Wildtierspezies zu erkennen, ist ein we-
sentlicher Aspekt des Biodiversitatsgedankens.
Die Ergebnisse der vorliegenden Studie zeigen
jedoch, wie viel dieser Diversitat beim Rotwild
bereits verloren ging und wie viel davon durch
genetische Drift und Isolation weiterhin droht
verloren zu gehen. Die aktuelle Waldentwick-
lung belegt am Beispiel z. B. der Fichte, welche
Folgen sich aus verminderter Diversitat und An-
passungsfahigkeit ergeben konnen.

Wenn es dem Wald schlecht geht, dann geht es
einem Okosystem schlecht, das sich aus einer
Vielzahl an eine Waldgesellschaft angepasster,
hoherer und niederer Pflanzen und Tiere zu-
sammensetzt. Der Wald ist von Uberragender
Bedeutung fiir das Klima und sein Artenreich-
tum stellt einen unschatzbaren Genpool dar,
den es den nachfolgenden Generationen zu
erhalten gilt.

Den Wald mit ,Wald vor Wild” allein auf Baume
reduzieren zu wollen, opferte dieses Okosystem.
Man kann eine Wildart nicht zeitweise aus dem
Okosystem entnehmen, bis dieses sich von Kili-
maeinfliissen oder Naturkatastrophen erholt
hat; denn die entnommene Wildart kann in ih-
rer spezifischen Form nie wieder eingebracht
werden.

Selbstverstandlich miissen tberhohte Popula-
tionsdichten zum Wohl des Waldes als Okosys-
tem vermieden werden. Hier braucht es nach-
vollziehbare Zahlen, die bislang weitgehend
fehlen. Wenn ein nicht unerheblicher Anteil der
Schale nicht durch die Populationsstarke erklart
wird, sondern durch ungiinstige Lebensraum-
verhdltnisse wie starke Stérungen, zu starker
Jagddruck, zu kleine, fehlende oder nicht funk-

tionelle Ruhezonen, abreilendes Sozialverhal-
ten in zu kleinen Populationen etc., dann kann
die Schale unter anderem nur ein Hinweis zur
Schatzung der Populationsgrof3e sein. Ware
das Rotwild der Wolf oder Luchs, wirde diese
Argumentation wesentlich besser einleuchten.
Wenn wir abwarten wollen, bis das Rotwild in
seiner Gefahrdung Wolf und Luchs eingeholt
hat, dann wird es zu spat sein.

Das Rotwild ist in Hessen tatsachlich nicht vom
Aussterben bedroht. Die Ergebnisse der vor-
liegenden Studie zeigen aber als bedrohliche
Symptome bereits deutliche Anzeichen dafiir,
dass die genetische Vielfalt und die genetische
Gesundheit der Tiere gefahrdet sind.

Der Verlust und die Fragmentierung naturlicher
Lebensraume werden weltweit als groBte Be-
drohung fiir Okosysteme und Wildtierbestande
identifiziert (WWF Living planet report, 2016
[31]). Populationen, die in lickenhaften Lebens-
raumen leben, weisen einen geringeren Gen-
fluss zwischen den Subpopulationen auf (32).
Die Aufteilung einer gro3en Population in klei-
nere Gruppen fihrt aufgrund derer erhéhten
Empfindlichkeit gegentliber genetischer Drift zu
einem schnelleren Verlust der genetischen Viel-
falt innerhalb der einzelnen Populationen und
damit auch fir die Gesamtpopulation (28, 29).

Die Erschopfung der genetischen Vielfalt in iso-
lierten und/oder kleinen Populationen ist ein
vordringliches Anliegen der Naturschutzbiolo-
gie, da sie grundsatzlich die negativen Auswir-
kungen der Populationsgrof3e (Inzucht) auf die
individuelle Fitness verscharft und letztlich die
Wahrscheinlichkeit des Aussterbens erhoht (33-
35).

Frihere Studien haben gezeigt, dass Populatio-
nen mit reduzierter genetischer Vielfalt weniger
in der Lage sind, mit widrigen Umweltbedin-
gungen umzugehen (36-38).

Bundes- und Landesjagdgesetzgebung for-
dern den Erhalt bzw. die Verbesserung der Ge-
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sundheit der Wildtiere [§1(2) BJG]. Auch das
Tierschutzgesetz fordert die Freiheit von Lei-
den und Schaden (§1). Missbildungen wie die
Unterkieferverkirzung sind bekannte Inzucht-
phanomene beim Rotwild. Sie kénnen auch in
hessischen Rotwildgebieten auftreten. Ein Fall
ist beschrieben und die genetischen Voraus-
setzungen in Form hoher Homozygotiegrade
und ausgepragter Isolation liegen in praktisch
allen hessischen Rotwildpopulationen vor. Sol-
che Missbildungen stehen der Gesundheit der
Populationen sowie dem Anspruch auf die Ver-
meidung von Leiden und Schaden diametral
entgegen.

Die Wahrscheinlichkeit, dass es bei der gegebe-
nen, genetisch engen Konstellation tatsachlich
zum Auftreten einer solchen Veranderung wie

der Unterkieferverkiirzung kommt, ist jedoch
gering. Die betreffende Genvariante muss dazu
tatsachlich in der Population vorkommen. Bis-
lang ist nichts Gber die genetische Ursache der
Brachygnathie bekannt. Damit kénnen auch kei-
ne Aussagen zur Verbreitung der ursachlichen
Genvariante(n) getroffen werden. Anders stel-
len sich die Auswirkung hoher Homozygotie-
und Inzuchtgrade auf die polygenen Merkmale
Fruchtbarkeit, Vitalitat, Krankheitsresistenz und
Anpassungsvermogen dar.

Fir solche Merkmale ist nicht die geringe Wahr-
scheinlichkeit des Auftretens einer bestimmten
Genvariante mal3geblich. Stattdessen sind tau-
sende Gene beteiligt, bei denen entsprechen-
de Defekte unter Homozygotie zum Schaden
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fuhren. Auch die Situation solcher, polygener
Merkmale beim hessischen Rotwild ist nicht
erforscht, aber angesichts der erhobenen Ho-
mozygotiegrade muss mit Inzuchtdepressio-
nen auf dieser Merkmalsebene in den aktuellen
Rotwildpopulationen gerechnet werden.

Der Erhalt der Biodiversitat wird von der Berner
Konvention von 1979, der UNO Konferenz von
Rio 1992 sowie im §21 des Bundesnaturschutz-
gesetzes gefordert. Dabei geht es um den Er-
halt von Okosystemen, von Arten und der gene-
tischen Vielfalt innerhalb von Arten. Der Beitrag
einer Art zur Biodiversitat ist erst dann gegeben,
wenn diese selbst tUiber genligend genetische
Vielfalt verfligt, um eine stetige Anpassung an
die sich (derzeit Uberraschend schnell) andern-

den Umweltbedingungen zu gewahrleisten.

Unsere Studie zeigt, dass die hessischen Po-
pulationen historisch sehr gut vernetzt waren.
Reste eines gemeinsamen genetischen Aus-
tauschs finden sich noch heute in den meisten
Populationen. Aktuell zerfallen die Populati-
onen in 4 groBere Rotwildregionen (Taunus,
Platte Hinterlandswald; Rothaargebirge, Burg-
wald-Kellerwald, Lahn- und Dillbergland; Meil3-
ner-Kaufunger Wald, Riedforst; Nordlicher und
Hoher Vogelsberg, Gieseler Forst, Spessart und
Seulingswald). Zwischen diesen Regionen be-
steht praktisch keine Verbindung mehr.

Auch innerhalb dieser 4 Regionen lassen die Ab-
grenzung der Rotwildgebiete und die Zersied-
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lung nur noch einen geringen Austausch zu.
Reinhardswald, der Knill westlich der A7 und
der Odenwald zeigen sich ganzlich von den (ib-
rigen hessischen Populationen abgeschnitten.
Fir den Krofdorfer Forst und Wattenberg-Wei-
delsburg ist nur noch eine geringe Anbindung
an Nachbargebiete nachweisbar.

Unter dieser Abgrenzung leiden gerade die klei-
neren Gebiete, aber auch der fehlende geneti-
sche Input aus den gréBeren Gebieten wie dem
Reinhardswald schadet der Gesamtsituation.
Die suboptimalen genetischen Kennwerte (Ho-
mozygotie, fehlender Austausch) zeigen, dass
das bisher praktizierte Rotwildmanagement
versagt hat: Trotz intensivierten Jagddrucks ha-
ben die Schalschdaden nicht im gewilinschten
MaBe abgenommen, die Bestandszahlen sind
weiter angewachsen und die genetische Viel-
falt wurde dennoch massiv in Mitleidenschaft
gezogen.

Die Konsequenz: Die Rotwildgebiete missen
wieder verbunden werden. Hierzu bedarf es des
Ausbaus eines verniinftigen Netzes aus Wild-
briicken, allerdings in enger Assoziation mit der

Schaffung von Biotopverblinden und Leitstruk-
turen. Diese MaBnahmen wiirden dann auch
einer Vielzahl anderer Wildtiere vom Luchs bis
zur Fledermaus zugutekommen. Aktuelle Wan-
derungen missen erfasst und mit bestehenden
Leitstrukturen (Deckung, Asung, Ruhe) und Bar-
rieren verknupft werden. So kénnen die aufge-
zeigten genetischen Engpasse dort behoben
werden, wo die grofSte Wirkung zu erwarten ist
(z. B. A5, A44, A7, A49).

Wanderndes mannliches Rotwild (2. bis 5.
Lebensjahr) muss ganzjahrig die Chance be-
kommen, Genetik zwischen den Gebieten aus-
zutauschen. Es muss von der Bejagung ausge-
nommen werden.

Das Einbringen unverwandten Rotwildes aus
weiter entfernten Gebieten als Ultima Ratio zur
Steigerung der genetischen Vielfalt scheitert an
der fraglichen Eingliederungsmaoglichkeit nicht
angepasster Individuen, die in der Vergangen-
heit immer wieder beobachtet wurde.

Ein solches Vorgehen storte grundsatzlich die
naturliche Biodiversitat der hessischen Rotwild-
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populationen, die es zu erhalten gilt. Noch sind
in allen Gebieten ausreichende Anteile anTieren
mit geeignetem Heterozygotiegrad vorhanden,
um eine Regeneration und eine Reduktion der
Inzuchtgrade bei Wiedervernetzung der Gebie-
te auf natlirlichem Wege zu erreichen.

Zur Vernetzung sollten die Kenntnisse der lo-
kalen Fachkundigen und die Erkenntnisse aus
den Lebensraumgutachten genutzt werden.
Die einzelnen Gebiete zeigen erhebliche Unter-
schiede und kénnen nicht einheitlich geregelt
werden. Da Regionen verbunden werden miis-
sen, braucht es ein Uberregionales Manage-
ment.

Auch Untersuchungen zur Konnektivitat von
Landschaften und Gebieten kdnnen wichtige
Informationen zum Erhalt des genetischen Aus-
tauschs beitragen. Sie belegen, dass nicht der
gesamte Raum zwischen zwei Gebieten fiir die
Wanderung von Rotwild zur Verfligung steht,
sondern nur eng begrenzte Korridore. Eingriffe
im direkten Bereich solcher Korridore, durften
daher zu erheblichen Konsequenzen fiir den
noch bestehenden genetischen Austausch zwi-
schen den Gebieten fuhren.

Konnektivitatsdaten konnen zukiinftig mithel-
fen, die richtige Position fur effektive Querungs-
hilfen zu identifizieren.

Die bestehende Struktur der Rotwildgebiete ist
zu hinterfragen und zu optimieren (§21a HJG).
Bereiche innerhalb der Rotwildgebiete, in de-
nen seit Jahren kein Rotwild mehr nachgewie-
sen wurde, sollten zugunsten solcher Gebiete,
die als regelmaliige Einstande wertvoller Gen-
trager dienen, die sich aber derzeit noch aul3er-
halb eines Rotwildgebietes befinden, aufgege-
ben werden.

Auf lange Sicht erscheint es fraglich, ob ein
nachhaltiges Management der Rotwildpopula-
tionen auf Basis vorgegebener Rotwildgebiete
Uberhaupt im Sinne von Artenschutz und Bio-
diversitat umgesetzt werden kann.

Durch Verbesserung der Lebensraume des
Rotwildes konnen Schalschaden effizient ver-

Bei der Berner Konvention von 1979 ...
handelt es sich um ein amtliches Uberein-
kommen uber die Erhaltung der europai-
schen wild lebenden Pflanzen und Tiere. In
Kapitel lll, Artikel 7 heil3t es, jede Vertragspar-
tei ergreift Malnahmen zum Schutz der in
Anhang llI (u. a. Cervidae) aufgelisteten wild
lebenden Tiere. Die Populationen diirfen in
ihrem Bestand nicht gefahrdet werden.

Die UNO Konferenz von Rio de Janeiro von
1992...

gibt den Erhalt der biologischen Vielfalt als
eines seiner vorrangigen Ziele an.

Das Bundesnaturschutzgesetz erklart in
§ 21 zum Thema Biotopverbund, dass auf re-
gionaler Ebene Vernetzungen von Biotopen
zu erhalten und dort, wo nicht in ausreichen-
dem Mal3e vorhanden, zu schaffen sind.

In § 6 des hessischen Ausfiihrungsgeset-
zes zum Bundesnaturschutzgesetz ...

wird im Rahmen der Landschaftsplanung die
Durchsetzung der Planungsinhalte fir den
Aufbau eines Biotopverbunds gefordert und
geregelt.

Im Artenschutz-Report des Bundesamtes
fir Naturschutz von 2015 ...

wird der Erhalt der regionalen standortspezi-
fischen und natirlichen Vielfalt der Tier- und
Pflanzenarten als Ziel definiert.

hindert werden, ohne die Population auf oder
sogar unter eine kritische Dichte zu reduzieren.
Anstatt das Rotwild Giber ein kritisches Mal3 hi-
naus abzubauen, mussen die Stressoren mini-
miert werden, die tatsachlich zur Schale fihren.

Es ist unser aller Pflicht, zum Erhalt zu-
kunftsfahiger Populationen unserer
groBBten noch verbliebenen Sauge-
tierart beizutragen.
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Herzlichen Dank!

Zusammenhange, die lange vermutet wurden,
konnten mithilfe der vorliegenden Untersu-
chung mit konkreten Daten und Fakten unter-
mauert werden. Diese Studie war nur durch
eine enge und sehr gute Zusammenarbeit auf
verschiedenen Ebenen maglich.

AngestoBBen wurde die Untersuchung in 2010
durch Forstdirektor i. R. Klaus Schwarz, Vorsit-
zender der Rotwildhegegemeinschaft,Krofdor-
fer Forst”, und den Rotwildsachkundigen Forst-
direktor Harald Voll.

Die Laboruntersuchungen wurden im Rah-
men der Doktorarbeiten von Jirgen Welte,
Michael Lang und Corinna Klein in unserem La-
bor durchgefiihrt, assistiert von Silvia Willems,
Bettina Hopf und Ute Stoll.

Wir bedanken uns beim Hessischen Ministeri-
um fir Umwelt, Klimaschutz, Landwirtschaft
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und Verbraucherschutz fiir die wiederhol-
te finanzielle Unterstiitzung aus Mitteln der
Jagdabgabe. Ohne diese Unterstiitzung hatten
die laboraufwendigen Studien nicht durchge-
fuhrt werden kénnen.

Wir bedanken uns bei den Vorsitzenden, Rot-
wildsachkundigen und Mitgliedern der hes-
sischen Rotwildhegegemeinschaften fiir die
finanzielle Unterstlitzung und ganz besonders
fir die umfassende, schnelle und unkomplizier-
te Beisteuerung der bendétigten Proben.

Wir bedanken uns beim Landesjagdverband
Hessen fur die Koordination, ohne die die Un-
tersuchungen nicht hatten durchgefiihrt wer-
den kdnnen.

Nicht zuletzt bedanken wir uns fir die freundli-
che Unterstiitzung durch die Deutsche Wildtier
Stiftung.
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Das grofite bis heute in Hessen vorkommende
Saugetier kann auf etwa einem Drittel der Lan-
desflache haufig beobachtet werden. Die bloBe
Existenz von Tieren einer Art hat allerdings we-
nig mit Biodiversitat zu tun. Erst die genetische
Vielfalt innerhalb und der Austausch zwischen
den beobachteten Vorkommen sichern Anpas-
sungsvermdgen und Uberlebensfihigkeit in ei-
ner standigem Wandel unterliegenden Umwelt.
Nun sind die hessischen Vorkommen stark frak-
turiert und zum Grof3teil isoliert. Isolation, klei-
ne Gebiete und suboptimale Lebensraume, bei-
spielsweise bezlglich Ruhezonen, Jagddruck,
Asungsangebot, Alters- und Sozialstruktur,
fuhren dazu, dass tatsachlich nur ein Bruchteil
der vorhandenen Tiere (man spricht von effek-
tiver Populationsgro3e) in die Lage versetzt
wird, ihre genetische Vielfalt an die nachste Ge-
neration weiterzugeben. Die an der effektiven
PopulationsgréBe abzulesenden, international
anerkannten Grenzwerte zur Stabilisierung der
Fitness werden von drei kleinen, weitgehend
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isolierten Populationen nicht und von einer
weiteren nur marginal erfillt. Der Grenzwert
zur Absicherung eines langfristigen Anpas-
sungsvermogens wird von keiner einzigen Po-
pulation und auch von keiner Rotwildregion
mit noch verbundenen Populationen erreicht.
Stattdessen zeigen sich hohe Inzuchtgrade in
allen Populationen, gepaart mit dem ersten
Auftreten einer augenfalligen Inzuchtdepressi-
on. Wer sich der Gefahren fiir Elefant und Giraf-
fe gewahr ist, der darf sich der Situation fiir das
Rotwild nicht verschlieBen. Alle drei sind Eck-
pfeiler der Biodiversitat, die nicht unmittelbar
vom Aussterben bedroht sind, deren langfris-
tiges Uberleben jedoch aufgrund ungiinstiger
und frakturierter Lebensraume, Isolation und
Konkurrenz mit humanen Populationen gefahr-
det ist. Alle sind von internationaler Gesetzge-
bung geschutzt. Noch scheint es moglich, die
Rotwildpopulationen in Hessen durch Wieder-
vernetzung und Uberregionales Management
zu stabilisieren.
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