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FEinleitung

Rotwildpopulationen {Cervus elaphus) in zu-
sammenhingenden Landschaften stehen in
regem genetischem  Austausch miteinander,
solange die jiingeren Hirsche wandern kdnnen.
In Hessen werden die Wandermdglichkeiten
indirckt gesetzlich eingeschrénkt (Bundesjagd-
gesetz in der Fassung des Jahres 2015 und das
Hessische Jagdgesetz in der Fassung des Jahres
2010). Zwanzig hessische Rotwildgebiete wur-
den in den 1950er Jahren ausgewiesen, um den
damals hohen Vegetationsschiden zu begegnen.
Fiir diese Gebiete wurden Abschusspline crlas-
sen, die sich insbesondere an den Schilschiden
von. Buche und Fichte orientierten, Dic Rot-
wildgebiete liegen in Waldgebieten, in denen
traditionell Rotwildpopulationen  vorkamen.
Sie stellen im Wesentlichen die Reste der his-
torischen Sommerlebensriume des Rotwildes
dat, withrend die ehemaligen Winterlehensriiu-
me in den Auen heute aufgeldst oder nicht mehr
zuginglich sind. In den rotwildfreien Gebieten
goll die Etablierung von Rotwildpopulationen
verhindert werden, wm Schilschiden 7u ver-
meiden, Doch die Bejagung in diesen Gebieten
scheint die Wanderung des Rotwildes zwischen
Rotwildgebieten und damii den genetischen

Austausch zwischen den Teilpopulationon zu
behindern (Herz0G et al,, 2020), Dariiber hin-
aus leidet Hessen unter ciner erheblichen Land-
schaftsfragmentierung durch Zersiedlung und
hohe Verkehrsflichendichte, die ebenlalls zu
einer Reduktion des geneiischen Austauschs
zwischen den Teilpopulationen beitragen diirf-
ten (HARTL ct al., 2003; FraxTz et al., 2012).

Tsolicrte Populationen leiden unter genetischer
Drift (SLATRIN 1987). Besonders in kleinen iso-
lierter Populationen (WrITLOCK. 2000) kdnnen
seltene Genvarianten verloren gehen, oft schon
mit dem Verlust einzelner Tiere (SPRRLICH 1985;
Barroux vnd LuGon-MoUnN 2002). Allcl-
verlusie und genetische Verarmung reduzicren
den Grad der Heterozygotie (FRANKHAM 200§;
SToPHER et al., 2012; MckrsH et al., 2013) und
kénnen zu Inzuchtdepression fithren (SLATE et
al., 2002; WaLLING et al., 2011), Kiirzlich konn-
len wir den Rickgang der genetischen Viclfalt
fiir den Krofdorfer Forst, einem kleinen isolicr-
ien Rotwildgebiet bei Gielen von den 1980er
bis in die 201 Cer Jahre nachweisen { WITLEMS ot
al., 2016). Dieses Ergebnis und eine der hichs-
ten Dichien an Verkehrs- und Siedlungsflichen
in Deutschland (Uhrten zu der Hypothese eines
unterbrochencn Genflusses zwischen den hessi-
schen Rotwildgebicten. Diese I1ypothese sollte
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anhand wissenschaftlich anerkannter Metho-
den, fiir die 19 hessischen Rotwildgebiete auf
Basis ihrer genetischen Populationsstruktur,
tiberpriifi werden. Eine Bestitigung der Hy-
pothese sollte die Informationen liefern, die es
den zustindigen Behérden ermdéglichten, die
entsprechenden GegenmafBinahmen einzuleiten.

Material und Methoden

Rorwildbestand und Probenahme

Das Untersuchungsgebiet umfasst die gesamte
Region des Bundeslandes Hessen (Abb. 1) mit
einer Nord-Siid-Ausdehnung von 260 km, einer
West-Ost-Ausdehnung von 170 km und einer
Gesamtfliche von etwa 21.000 km®. Die Bevél-
kerungsdichte lag im Jahr 2018 bei ca. 297
Einwohnern pro km? (Statistisches Bundesamt)
im Vergleich zum deutschen Durchschnitt mit
237 Einwohnern/km?. Das Bundesland Hessen
besteht aus einem Mosaik verschiedener Land-
nutzungsarten, tiberwiegend Wald (42,5 %),
Griinland und Landwirtschaft. Hessen ist das
Bundesland in Deutschland mit der griBten
Waldfliche. Zwanzig Rotwildgebiete sind iiber
das Bundesland verteilt, variieren aber erheb-
lich in ihrer Gréfe von 105 bis 940 km? (Tabel-
le 1). Neunzehn der Gebiete wurden untersucht.
Ein kleines Gebiet im Norden, das Upland, ein
Anhdngsel der groBeren Rotwildgebiete des
Nachbarlandes Nordrhein-Westfalen, wurde
nicht mehr bejagt und daher auch nicht beprobt.
Die Entfernungen zwischen den Gebieten rei-
chen von 12,5 bis 240 km (Zentrum zu Zent-
rum). Zwischen ihnen liegen Siedlungsgebie-
te, eingeziunte Autobahnen, Landstralen und
zum Teil groBere zusammenhingende land-
wirtschaftliche Flichen, die Barrieren fiir die
Wanderung des Rotwildes darstellen kénnten
(PEREZ-Espona et al., 2008; FrantTz et al.,
2012). Die geschitzten Populationsgrifen der
Rotwildgebiete im Frithjahr reichen nach Anga-
ben der lokalen Behorden und der Rotwildhe-
gegemeinschaften von 70 Tieren in Wattenberg-
Weidelsburg bis zu ca. 2400 Tieren im Spessart
(Tabelle 1). Diese Zahlen beruhen jedoch auf
Schiitzungen. Exakte Zahlen sind nicht verfiig-
bar. Die Schiitzungen beruhen auf der Schiil-
schadensaufnahme, Schneezihlungen und dem

Abb, I Rorwildgebiete (gelbe Fldchen, schwarze
Sehrift) in Hessen: Burgwald-Kellerwald (RKW), Dill-
Bergland (DB), Gieseler Forst (GF), Hinterlandswald
(HW), Hoher Vogelsberg (HV), Knuell (KNU), Krof-
dorfer Forst (KF), Lahn-Bergland (LB, Meissner-
Kaufunger Wald (MKW), Noerdlicher Vogelsberg
(NV), Odenwald (OD), Plate (PL), Reinhardswald
(RW), Riedforst (RF), Rothaargebirge (RG), Seulings-
wald (SW), Spessart (SP), Taunus (T4), *Upland (UL,
nicht untersucht), Warntenberg-Weidelsburg (WW);
Stiidre (rote Fldchen, rofe Schrift: Darmstadt (DA),
Frankfurt (F), Fulda (FD), Giessen (GI), Hanau (HU),
Kassel (KS), Limburg (LM), Marburg (MR), Offenbach
(OF), Wetzlar (WZ), Wieshaden (W1); Autobahnen:
rote Linien, blawe Schrifi.

Wissen der drtlichen Jager fiber die Tiere in ih-
ren Revieren,

Von den ortlichen Revierférstern wurden nach
der Jagd Gewebeproben von Rotwild entnom-
men. Sie wurden beschriftet, mit Informationen
iiber das Tier (Geschlecht und Altersklasse) und
das Jagdgebiet versehen und bis zur Verarbei-
tung im Labor eingefroren. Insgesamt wurden
in der Jagdsaison 2018/2019 1291 Proben ge-
sammelt. Alle Proben stammten von legalen
Abschiissen und wurden von den Jagdausfiih-
rungsberechtigten zur Verfligung gestellt. Es
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wurden keine Tiere spesell fiir die Studie er-
legt. Bs wurden ketne lebenden Tiere beprobt
und es wurden keine Abwurfstangen fir die
Studie gesucht oder gesammelt. Aufgrund der
Auswirkungen der Probengréfie aut die Genau-
igkeit der populationsgenetischen Ergebnisse
(REmNER und WrLLEMS, 2019), wurde ein Pro-
benumfang von 60 Proben je Gebiet anvisiert.
Am Fnde wurden durchschmnitilich 67,9 Proben
pro Gebiet gesammell. Ein Gebiet (Reinhards-
wald) wurde mit 204 Proben besonders intensiv
beprobt, dic in einer Parallelstudie zu einem an-
deren Zweck analysiert wurden (REINER et al.,
2020). Der geringste Probenumfang war mit 47
Proben im Hohen Vogelsberg zu verzeichnen
{(Dectails siehc Tabelle 1).

DNA-Extraktion und Genotypisierung

Die DNA-Lxtraklion erfolgie mit Hilfe eines
kommerziell erhiililichen Kits (Analytik Jena,
Deutschland). Dazu wurden 30 bis 50 mg Ge-
webe nach den Anweisungen des Herstellers
aufbereitet. Die DINA-Konzentration wurde
photometrisch bestimmt und mit RNAse-freiem
Wasser auf 5 ng/ul cingestellt. Das Vorhanden-
scin von hochmolckularer DNA wurde durch
Agarosegel-Elcktrophorese bestitigt. Sechzehn

Mikrosatelliten wurden zur Genotypisierung
von Rotwild verwendet, wie ausfithrlich von
WiLLEMs ot al. (2016) beschrieben. Die Primer
wurden in vicr Multiplex-PCRs kombiniert
(s. REINER ct al,, 2021). Die PCR wurde in ei-
pem Volumen von 10 Wl durchgeflihrt, beste-
hend aus 3 pl 2= Multiplex Mastermix {(Qiagen,
Deutschland), 4 pl Primermix und 1 ul {5 ng)
extrahierter DNA. Die DNA wurde nach ei-
nem injtialen Denaturierungsschriti von 15 min
in 26 Zvklen mit Denaturierung bei 94 °C fiir
30 s, Annealing bei 56 °C (Multiplex PCR 4
bei 50 °C) fiir 90 ¢ und Exlension bei 72 °C flir
30 s amplifizicrt. Nach einem finalen Schritt bei
60 °C fiir 30 min wurden die PCR-Reaktionen
auf 4 °C abgeldihll.

Kapillareleltrophorese

Ein Mikroliter des [luoreszenzmarkierten PCR-
Produkts und 0,375 ul DNA Size Standard 500
Orange {Nimagen, Niederlande) wurden in
12 ul Hi-Di-formamide (Thermofisher Scienti-
fic, Deutschland) gegeben und auf einem ABI
PRISM 310 Sequenzierantomaten elektropho-
retisch aufgetrennt. Die AllelgréfBen wurden
mit der Software Peakscanner 2.0 {Thermofi-
sher Scientific, Deutschland) bestimmit.

Tabele 1: Lekebinsfian vad Awxsdelnsme dey miteygarhien Ron,vilig_abiﬁe_ : -
P Flache Ausdzh Avsdelmap, - " Geschiizte Rokwild-

Er\vxlugebmt Gend o fk;“;f‘? g WO !!ml‘,g Breiet Lanpe* - duchisallonn
Burgwald Kellerpald (BEXW) 8527 35.6 347 §1,007857 8913301 250 i5
Dili-Bergland (OB 15,1 5.6 156 50, 824117  8,236126 200 -
Graselor Forst (GF) @52 317 265 9583004 800 2.7
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Hupededswald (W) 2541 21 212 FREEVE Y 2300 u1
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el (E2U} $47.7 341 325 513474 9982796 1700 3.1
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Riedforst (1) . 378 315 36,2 53,133521  0,702542 2100 35
Rothhnnrgebinge (R) 3G 352 208 51470332 §.713478 1250 32
Beinhardsweld (RW; 1745 8.4 218 S1,232526 9514667 1230 13
Spasaart (329 4800 LR EEN scinals 2431072 24400 20
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Analyse der populationsgenetischen
Parameter

Die meisten populationsgenetischen Analysen
wurden mit der Statistiksotiware R (R Core
Team, 2017) durchgefithrt. Hiufigkeiten von
Null-Allelen wurden mit der Funktion null.
all berechnct, die im R-Paket PopGenRe-
port v3.0.4 implementiert ist (Apamack und
Gruser, 2014}, Da die Hiufigkeit der feh-
lenden Daten unter 5 % lag, wurden die Null-
Allel-Haufigkeiten mit der von Brookfield
(1996) beschriebenen Methode geschitzt. Das
95 %-Konfidenzintervall (Cl) wurde mit 1000
Bootstraps berechnet, Wenn das 93 % CI Null
einschlieBt, unterscheiden sich die Null-Allel-
Hiufigkeiten nicht signifikant von Null.
Abweichungen vom Hardy-Weinberg-Gleich-
gewicht (ITWE)} wurden mit der im R-Paket
pegas v0.12 {Paradis 2010) implementierten
Funktion hw.test getestet, Der Test wurde als
exakter Test basierend auf Monte-Carlo-Per-
mutationen (n=1000} der Allele durchgefiihrt
{Guo und THoMPsON, 1992).

Private Allele und GleichméBigkeit der Allel-
verteilung wurden mit Funktionen bestimmt,
dic im R-Paket poppr v2.8.3 (Kamvvar et al,
2014) implementiert sind. '
Populationsgenetische Parameter (mittlere An-
zahl der Allele, Seltenheit des Allelreichtums,
beobachtete  Heterozygositit, erwartete He-
terozygositiit, Inznchtkoeffizient Fis) wurden
mit der Funktion divBasic berechnet, die im
R-Paket diveRsity v.1.9.90 (KEMNaN et al.,
2013y implementicrt ist. - Fis-Werte wurden
mit threm 95 %-KI angogeben, das nach 1000
Bootstrap-Iterationen erhalten wurde,

Dasselbe R-Paket wurde zur Bestimmung der
paarweisen Populationsdifferenzierung  unter
Verwendung von Fst {WrR und COCKRERHAM,
1984) und Jost*s D (JosT 2008) als Metriken
verwendet. Die Signifikanz der Unterschiede
in paarweisen Vergleichen wurde durch 1000
Bootstrapping-Iterationen  bewertet, Wihrend
Fst demografische Prozesse und Fixierung wi-
derspiegelt, igt Jost*s D cin Mal} fiir allelische
Differenzierung (Jost ot al., 2018).

Die eflektive PopulationsgrifBe (Ne) wurde mit
NeEstimator V2.1 (Do et al., 2014) geschitzt.
Die Schitzungen von Ne wurden mit der Me-
thode des Kopplungsungleichgewichts mit zu-

fiilliger Paarung als Paarungssystem berechnet.
Um Single-Copy-Allele auszuschlieBen, wurde
der kritische Wert fiir dic Allelhufigkeit (Perit)
aut 0,02 fir Populationen mit weniger als 50
und aul’ 0,01 fiir 30 und mehr beprobte Indi-
viduen gesetzt. Um den Effekt verschiedener
Allellrequenz-Schwellenwerte  abzuschitzen,
berechneten wir Ne fiir Perit-Werte von 0,035,
0,02, 0,01 und durch Weglassen aller Allel-
Singletons. Zusitzlich wurde Ne zum Vergleich
aus demographischen Daten ermittelt, die von
den lokalen Behdrden und den lokalen Rot-
wildschutzvereinen 7ur Verfiigung gestellt wur-
den. Unter der Annahme eines keonstanten Ge-
schlechierverhiiltnisses der reproduzierenden
Tiere und keiner Schwankungen in der Popula-
tionsgrifie wurde Ne nach Wanc ct al. (2016)
unter der Annahmé von Harcms-Polygamic
als Fortpflanzungsmodus aus der Anzahl der
reproduzierenden Minnchen (Nm) und Weib-
chen (Nf) als Ne=(4*Nm*NOA2*Nm+Nf) be-
technet. Um mbgliche Fehlerquoten in den
Schitzungen zu beriicksichtigen, wurden die
Ne-Werte fiir Nm/Nf-Verhilinisse neu berech-
net, dic zwischen dem 0,7- und 1,3-fachen des
geschiitzten  Nm/Nf-Verhilinisses lagen. Der
Prozentsatz der jahrlichen Zunalime der fnzucht
(dF} wurdc als 1/(2*Ne) berechnet.

Um die genctische Struktur der Population zu
bewerlen, verwendoten wir STRUCTURE 2.3.4
(PRITCHARD et al., 2000) und DAPC (JOMBART
et al, 2010). STRUCTUREL verwendet eine
Bayes‘sche modellbasierie Clustering-Methede
mit einem heuristischen Ansatz zur Schiitzung
der Anzahl der Cluster (K). Die STRUCTURI:-
Analyse wurde mit K=1 bis 15 Clustern unter
der Annahime von Vermischung und korrelierten
Allelfrequenzen durchgefithrt. Fiir jedes K wur-
den 10 unabhiingige Liute mil 100.000 Burn-in
und 200,000 MCMC-Iterationen durchgeliihrt.
Die optimale Anzah! von K wurde nach der
Methode von Evanno et al. (2005) unter Ver-
wendung der Sofiware STRUCTURE harvester
(Earr und van HoLpt, 2012) besiimmt. Die
Likelihoods der Clustermitgliedschallen wur-
den mit dem Online-Programm CLUMPAK (Ko-

 PHLMAN et al., 2015} tiber die zehn Liufe gemit-

telt. Der von STRUCTURE harvester ermittelte
wahrscheinlichste K-Wert wurde nur als grobes
Maf zur Beschreibung des Niveaus der geneti-
schen Strukturmuster anerkannt. Um zugrunde
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liegende verschachielie Clusier zu identifizie-
ren, wurde eine hierarchische STRUCTURE-
Analyse durchgefithrt (Pritchard und Wen,
2003; EDELHOFF el al., 2020), indem die Clus-
ler der vorangegangenen Liule als Eingabe ver-
wendet und der ,Locprior® als Stichprobenort
festgelegl wurde. Nachfolgende Analysen wur-
den nur aul’ den Clustern durchgefthrt, die im
vorherigen Lauf identiliziert wurden. Dieser
Angatz. wurde so lange wiederholt, bis es keine
weitere Differenzierung mehr gab.

IYe Populationssiruktur wurde zusftzlich mit
dem Clustoring-Verfahren der Discriminant
Analvsis of Principal Components (DAPC)
bewertet, das im R-Pakel adegenet v2.0.1 im-
plementiert ist (Joasart 2008; fiir ein Tutori-
al siehe http:/fadegenet.r-forge.r-project.org/
files/tutorial-dape.pdf). In einem ersten Schritt
wurde cine Partitionierungsanalyse mit K = 2
bis 20 durchgeliihrt, um die optimale Anzahl
von Clustern zu ermitteln. Unter der Annah-
me eines Inselmodells wurde die Verbesserung
der Anpassung durch den BIC-Wert {Bayesi-
an Information Criterion) ilberwacht, der bis
zum Frreichen des optimalen K abnimmt. Die
Ergebnisse der K-means-Prozedur wurden als

Cingabodaten flir DAPC verwendet. Die An-

zah! der erhaltenen Tlauptkomponenten wurde
mit der Kreuzvalidierungsfimktion xvalDape
validierl. Die ITauligkeiten der Individuen, die
zu den verschiedenen Clustern gehdren, wur-
den fiir jede AMU ermittelt und als Tortendia-
gramm dargestellt. Der Ubersichtlichieit halber
wurden die DAPC-Cluster in drei Karten darge-
stellt, wobei Cluster mit regionaler Verbreitung,
raumlich begrenztem Vorkommen und fiberre-
gionaler Verbreitung hervorgehoben wurden.
U einen umfassenden Uberblick iiber die ge-
notische Ahnlichkeit zwischen benachbarten
Rotwildgebicten zu geben, wurden dic Crgeb-
nisse der DAPC in Prozentwerte umgewandelt,
die dic Wahrscheinlichkeit ausdriicken, dass
Individuen aus zwei Rotwildgebicten zum sel-
ben DAPC-Cluster gehiren. Die genetischen
Ahntichkeiten wurden standardisicert, indem die
beiden Rotwildgebicte mit der hijchsten gene-
tischen Ahnlichkeit auf 100 % gesetzt wurden.
Diese Metrik wurde als relative genetische
Ahnlichkeit bezeichnet und wurde fiir alle Paa-
re von Rotwildgebieten berechnet.

Unterkicferverkiirzung ~

Unterkieferverkiirzungen wurden mnicht sys-
tematisch gesucht. Die vier Fille wurden von
Jagdausiibungsberechtiglen gemeldet und fo-
tografiert. Einschnitte im Gaumen zeigten sich
Jjeweils deutlich hinter der physiologischen Po-
sition. Auch Knochenpriprate wurden angefor-
tigt,

Ergebnisse

Details zu den einzcinen Markern, Nullallele,
private Allele ete. finden sich bei REINER et al.
(2021). Die populaticnsgenetischen Parameter
der Rotwildgebiele sind in Tabelle 2 autgefiihri.
Dic mittlere Anzahl der Allele (7,2540,73) vari-
ierte zwischen 5,7 {Platie [PL]) und 8.9 (Rein-
hardswald [RW]). Der Allelreichtum (Ar) war
am hochsten fiir den Spessart (SP) {(Ar=7,5)
und am niedrigsten fiir die Platte {Ar=33).
Die beobachtete Heterozygositiit (Ha) variierte
zwischen 0,61 und 0,7. Fis-Wertc reichten von
-0,007 (Hinterlandswald [HW1) bis 0,076 (Gic-
seler Forst |GF]). Fis-Werte, die sich signifikant
von Null unterscheiden, wurden fiir die Gebicte
Gigseler Forst, Taunus, Kniill, Rothaargebirge,
Reinhardswald und Spessart festgestellt.

Scchs der Rotwildgebiete (GE, ITV, KF, NV, PL
und WW) hatten eine eflektive Populationsgro-
Be (Ne) unter 50 und einen jihrlichen Anstieg der
Inzucht von mehr als 1 % (Tab. 3). Der jdhrliche
Anslieg der Inzucht war bei WW, NV, KF und GF
mil einem mittleren jdhrlichen Inzuchtzuwachs
von 1,61 %, 1,35 %, 1,14 % bzw. 1,10 % am
sldrksien ausgepriigt. Die mit dem Ne-Schitzer
berechnete effekiive Populationsgréfie und die
jéhrliche Zunahme der Inzucht stimmen gut mit
den aus den demografischen Daten geschiitz-
ten Werten liberein (Tabelle 4}. Selbst bei einer
angenommenen Fehlerquote von 10 bis 20 %
des geschiitzten Nm/Nf-Verhzltnisses liegen dic
meisten demografisch abgeleiteten effcltiven
Populationsgrifien innerhalb des 95 %-Konfi-
denz-Intervalls der genetisch abgeleiteten ef-
fekiiven PopulationsgroBen. Fiir den Spessart
wurde die héchste Ne und damit die gerings-
te jahrliche Zunahme der Inzucht festgestellt.
Eine jihrliche Inzochizunahme von mehr als
1 % wurde fiir WW (1,91 %), NV (1,30 %), PL
(1,28 %), HV {1,26 %) und KF (1,14 %) festge-
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Tabelle 3 Effektive Populationsgrdfie Ne (mit 95 % Konfidenzintervall in Klammern). Die wurden mit Ne esii-
mator berechret unter der Annahme verschiedener Allelfrequenzgrenzen. Ne mit den berechneten Perit-Werlen

fs. Material und Methoden) sind untersirichen,
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HY 47 7353, 10T 98 761 39(34,4T) 59 (48, 76) 0.84
HW 68 271(149,1034) 258 (157,442) 198{132 367) 198(132,367} p23
KF 359 38(32,46) 40034,47)  44(37.3D 44.(37.52) Li4
ENU 56 79(60,111) BO(63,107)  80(64.185)  80(84,105) &2
LB 60 73(56,1000 T3 {00, 99 85 (67, 114) 85 (67, 114) 0.59
%\.’ﬂ( 78 146({104,232) 173 ¢123,278) 162{119. 240 162119, 2443 031
NV 55 25(24,34) 29 (25, 34) 37(32. 44y 37 (31, 44) 1.35
O 60 66(51,90) 83 (54, 114) 96 (73 134) 96 (73, 134) 0.52
PL 48 48 (36, 68) 57(43,80) 3931, 48) 57 (43, 80) 088
RF . 60 244 (161, In) 1534104, 270) 104(79,147) 104 (79,147)  (as
RG 54 80 (59, 116) 110(82,162)  131¢96,1997  131(%6,199 p3g
RW 204 [36({l116, 162) 155 (135, 179 136 (]38, 179 177 (157.202) 2R
SP 73 202(130,409) 20l (144,319) 182(136.266) 182(136.266} (o8
SW 75 3M{I7Z 1644) 174 (128, 262) 220{155.36%) 220(155.363) o
TALS 69 235{131,793)  279(164,793) 219(126.40% 219 (146,409} (23
WW 59 24(21,27) 29(26,33)  31(28,35) 31 (28, 35) 1.61
N: Anzahl Proben; no 8: Angahl tolerierier allete singletons: 0: alle Allele bericksichtigy; dF;
jibrlichor Inzuchtzwachs berechnet aus der effeldiven PopulationsgrtBe (no 5).
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stellt. Keines der Rotwildgebicte hatte ein op-
timales Nm/Nf-Verhiltnis von 0,5, bei dem Ne
maximal ist. Die Verhilinisse rcichten von 0,02

{HW) bis 0,29 (BKW).

Dig hicrurchische STRUCTURFE=Analyse klas-
sifizierte die 1291 Individuen auf einer ersten
Ebenc in vicr Cluster (Abb. 2), Der Dirichlet-
Parameter (o = 0,0531) deutet darauf hin, dass

Rotwildpopulation

\“—a.::“_““:::r:.::——v.-__,__________m
Custer3 Clys_tg 4

Ebens 1: Clustg.:r 1
e
Ebene2: €111 Cl1.2

RG KF
BKW Ww
L8

DB

T—

C!ustgi- 2
\.\

cl21  cdaz

HV
NV

W

sl

HW
PL

132
TA

o

x Rt ———
141 daz2 <43 <44

RwW

i (U

KNU

MKW
RF

oD

Abb. 2 Substrulgurierung der hessischen Rotwildpopulationen mit STRUCTURE.

Tabelle 4 Effektive Populationsgrife Ne abgeleitet von den demographischen Daten. Ne Werte filr jedes Rot-
wildgebiet gaschérat auf Basis des Verhditnisses aus der Anzahl mévmlicher und weiblicher Tiere, gesehditzt durch
zustiindige Behirden wnd Rotwildhegegemeinschaften. Zusdizlich wurden Fehlerpaten von bis zu + 30 %6 einfalku-
liert, wm die Auswirkungen auf Ne darzustellen.

Nm/ Ne dF 1 Nefor x * Nm/Nf{x=0.7 to 1.3 in steps of

AMU {Ne |Nf |[Nm | NT 0.1)

07 1 08 0.9 1.1 1.2 13
BEW | 850 240 70 0.29 177 | 028 | 139 | 153 165 188 198 207
DB 800 350 31 0.0% 105 | 047 | 77 87 96 114 123 | 131
GF 800 300 15 0.05 55 092 | 39 44 50 59 64 69
HY 450 | 200 11 0.06 40 1.26 | 29 32 36 43 47 30
HW 2300 | 825 20 0.02 76 066 | 54 62 6o 84 91 9%
KF 200 100 14 0.14 44 1.14 | 33 37 40 47 50 53
KNU | 1700 | 650 19 0.03 72 .70 | 51 58 63 79 85 92
LB 450 227 25| 0.2 90 .56 | 67 75 82 97 104 110
MEW | 1200 1 450 66 0.15 204 1 024 ) 153 ) 171 188 220 234 248
NV 200 95 12 0.13 38 1.30 | 29 32| 35 41 44 47
oD 2100 | 788 34 0.04 125 | 040 | 90 102 114 137 148 135
PL 4G0 179 11 0.06 39 128 | 28 32 36 43 46 44
RF 2104 | RS0 34 0.04 126 | D40 | 90 | 102 114 138 149 160
RG 1280 | 550 30 0.05 108 | D46 | 78 88 98 118 127 137
RW 1280 | 480 58 0.12 187 | 027 | 139 | 156 | 171 ¢ 202 216 229
SP 2400 | S00 165 0.18 483 | 010 | 3068 | 408 | 447 317 550 581
SW 1500 ¢ 480 55 0.1] 179 | D28 | 133 | 149 | 164 193 207 220
TAU 2200 | 825 66 0.08 228 | 0.22 | 166 | 1BT7 | 208 247 266 284
WW 70 38 10 0.26 26 191 | 20 23 24 28 29 31

Ne: Geschitzte Populationsgrofie; Nf: geschiitzie Anzahl reprodukliver weiblicher Tiere; Nm: geschiitzter Anteil reprodu-
zierender mannlicher Tiere; dF: prozentualer jahrlicher Inzuchtzuwachs.
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es eine nur eine begrenzte Vermischung gab.
Auf einer zweiten Ebene wurden die vier vor-
herigen Cluster in 2, 2, 2 bzw. 4 weitere Cluster
aufgeteilt. Die Informativitit r des Locprior
lag immer unter 1, was bedeutet, dass die Infor-
mation des Probenahmeortes fiir die Zuordnung
von Individuen zu Clustern niitzlich war,

Beim DAPC-Clustering (K = 2-20) wurden die
minimalen BIC-Werte bei K = 15 beobachtet.
Daher wurde die DAPC-Analyse mit 15 Clus-
tern und 80 erhaltenen Hauptkomponenten
durchgefiihrt, die 91,6 % der genetischen Va-
rianz erkliiren. Die DAPC-Cluster stimmten
sehr gut mit den mit STRUCTURE ermittelten
Clustern {iberein. Die zusitzlichen fiinf Clus-

ter enthilllten jedoch noch mehr Details der
zugrundeliegenden Populationsstruktur. Abbil-
dung 3 zeigt die Verteilung der Gencluster, die
die hessischen Rotwildgebiete in vier Regionen
unterteilen.

Die Mehrheit der Individuen des siidtstlichen
Teils des Bundeslandes, der die benachbarten
Gebiete Taunus, Platte und Hinterlandswald
umfasst, wurde dem Cluster 1 zugeordnet.
Hoher Vogelsberg (Cluster 11), Nérdlicher Vo-
gelsberg (Cluster 4 und 11), Spessart (Cluster 4
und 11), Seulingswald (Cluster 4) und Gieseler
Forst (Cluster 4 und 11) im Siidosten umfassten
Individuen mit dhnlichen genetischen Eigen-
schaften. In den nordwestlichen Gebieten waren

Abb. 3 Die Massengenoty-
pen, denen die meisten Tiere
angehdren zeigen eine enge
rdumliche Verteilungsbhegren-
zung.
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die Cluster 7 (Rothaargebirge, Dill-Bergland
und Lahn-Bergland) und 13 (Rothaargebirge,
Dill-Bergland, Lahn-Bergland, Burgwald-Kel-
lerwald und Wattenberg-Weidelsburg) vorherr-
schend. Ein kleiner Teil der Tiere aus dem be-
nachbarten Krofdorfer Forst war auch Cluster 7
zugeordnet. Cluster 12 kam nur im Nordosten
vor, mit den eng benachbarten Gebieten Ried-
forst und MeiBner-Kaufunger-Wald.

Die Cluster 3 und 5 zeigen eine besonders auf-
filllige iiberregionale Verteilung (Abb. 4). Sie
waren in allen Rotwildgebieten entweder ein-
zeln oder in Kombination vorhanden. Cluster
3 war im Seulingswald vorherrschend, ebenso
wie Cluster 5 im Spessart.

Das geographisch begrenzte Vorkommen der
Cluster ist in Abb. 5 dargestellt. Die Genclus-
ter 2, 6, 810, 14 und 15 traten im Wesentli-
chen nur in einem oder zwei Rotwildgebieten
auf. Cluster 2 enthielt iiberwiegend Individuen
aus dem Kniill, withrend Tiere aus dem Oden-
wald fast ausschlieBlich in Cluster 9 eingeord-
net wurden. Die Cluster 8 und 14 wurden be-
vorzugt im Reinhardswald und Cluster 10 im
Lahn-Bergland gefunden.

Als einfache und verstiindliche Maoglichkeit,
Rotwildgebiete untereinander zu vergleichen,
wird in Abb. 6 die relative genetische Ahn-
lichkeit zwischen benachbarten Gebieten dar-
gestellt, basierend auf der Wahrscheinlichkeit,

Abb. 4 Seltene Genotypen
{Cluster 3 und 3) zeigen sich
iiher ganz Hessen verteilt. Dies
ist ein Ausdruck historischer
Vernetzung.




170 Beitriige zur Jagd- und Wildforschung, Bd. 46 (2021)

dass Individuen aus zwei Regionen zu den
gleichen DAPC-Clustern gehéiren, d.h. dieselbe
genetische Charakteristik aufweisen. Die ma-
ximale Ahnlichkeit wurde beim Vergleich von
Hinterlandswald und Platte erreicht. Daher wur-
de dieser Vergleich auf 100 % gesetzt. Eine ver-
gleichbar hohe Ubereinstimmung wurde fiir die
benachbarten Gebiete Hoher Vogelsberg/ Nisrd-
licher Vogelsberg, Hoher Vogelsberg/ Gieseler
Forst und MeiBner-Kaufunger-Wald/ Riedforst
gefunden (dunkel- und hellblaue Kreise mit
Ahnlichkeiten iiber 60 %). Die massivsten Bar-
rieren fiir das Rotwild im Land sind durch die
roten Kreise dargestellt. Hier lag der Grad der

Ubereinstimmung zwischen benachbarien Ge-
bieten bei bis zu 15% des Maximalwertes. Sie
verlaufen wie rote Linien von Nordosten nach
Siidwesten und von Sitdosten nach Nordwesten
und trennen Regionen mit mehreren Rotwildge-
bieten. Odenwald, Reinhardswald und Knuell
waren deutlich von allen tibrigen Rotwildgebie-
ten getrennt.

BKW: Burgwald Kellerwald; DB: Dill-Ber-
gland; GF: Gieseler Forst; HV: Hoher Vogels-
berg; HW: Hinterlandswald; KF: Krofdor-
fer Forst; KNU: Kniill; LB: Lahn-Bergland;
MKW: Meissner-Kaufunger Wald; NV: Nordli-
cher Vogelsberg; OD: Odenwald; PL: Platte;

Abb. 5 Verteilung der iso-
lierten Genotypen. So  sind
der Odenwald durch Cluster
9. der Reinhardswald durch
Cluster 14, der Kniill durch
Cluster 2 sowie KF und WW
durch Cluster 15 gekenn-
zeichnet, die in den iibrigen
Romwildgebieten nur vereinzelt
angetroffen werden.
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RF: Riedforst; RG: Rothhaargebirge; RW: Re-
inhardswald; SP: Spessart; SW: Seulingswald;
TA: Taunus; WW: Wattenberg-Weidelsburg
Grau unterlegt: Fst<0.05; Werte iber 0.05
kennzeichnen significant substrukturierte Po-
pulationen (Hartl and Clark, 1999);

BKW: Burgwald-Kellerwald; DB: Dill-Berg-
land; GF: Gieseler Forst; HV: Hoher Vogels-
berg; HW: Hinterlandswald; KF: Krofdor-
fer Forst; KNU: Kniill; LB: Lahn-Bergland;
MKW: Meissner-Kaufunger-Wald; NV: Nord-
licher Vogelsberg; OD: Odenwald; PL: Platte;
RF: Riedforst; RG: Rothaargebirge; RW: Rein-
hardswald; SP: Spessart; SW: Seulingswald;
TA: Taunus; WW: Wattenberg-Weidelsburg.

Der Odenwald wies den mit Abstand hichsten
Isolationsgrad auf. Selbst zwischen den Ge-
bieten mit htheren Ahnlichkeitsgraden gab es
noch deutliche Unterschiede, wie die orange-
farbenen (Ahnlichkeit zwischen 15 und 30 %)
und hellgriinen Kreise {(Ahnlichkeit zwischen
30 und 45 %) zeigen. Diese Ergebnisse stim-
men gut mit den Ergebnissen der hierarchi-
schen STRUCTURE-Analyse iiberein, helfen
aber gleichzeitig, die qualitative Einordnung
der Gebiete zu quantifizieren. Tabelle 5 zeigt
die entsprechende relative genetische Ahnlich-
keit zwischen allen hessischen Rotwildgebie-
ten. Die Korrelation zwischen Fst und relativer
genetischer Ahnlichkeit (Pearson‘s r) betrug
0.691.

Abb. 6 Die genetische Uber-
einstimmung  zwischen  be-
nachbarten  Rotwildgebieten
zur Quantifizierung der Bar-
rierewirkungen. Die grifiten
Barrieren licgen in den Berei-
chen der roten Kreise, gefolgt
von den orangenen. Fiir die
grimen und blaven Bereiche
konnten noch bestehende ge-
netische Konnektivitit festge-
stellt werden.




) Fngsepep -SRUaEN M ISITIET, 1T, SpressBuinog
, MG ressady 1 dg SPIEASPIBYURY Y SeducaSeryyioy (0 SSEIpany | R 1 (PTEMUSPQ) (1) SB10qS[0BuA LAUdHPION AN PIRAL THFENeY-TO0ESTIA] (A STIN
pumag-uge T g Y (AN S04 JAMI0PIOY (Y PEMSpuELaunY s Soqsafo 0007] (AT 4510,] 10[98010) 141y (puRiBIog -] tHU TPIEAEEY] PIEASING TSI

. og| 9o | o8| 9v| sig| ve| s8] S| 98| 09{e6l{ 86| 99| ¥T| 9v{ TE| 991 0eT MM
= LeT| TSt eS| Te| vol| &ve| FI{ ®UL| ST ¥L| LOU| €9 TSH| 0El| €91 &1 01 V1
m SLI| Ty| ¥Ry 88} OvL| 97| v9r| 91| LL| FOT| L0} 691) S6| U'€T| bl '8 M
3 op | ot | zst| s9ol TE|o0oTE| LS| 08| STU| €9 LT| 98E| 9P| ¥IL{ 9FI ds
M vl 9¢l sz| s0| ¢ 9z st §s| 01| TT| €1] 61} ¢¢ v Md
2 ISy so1| 95| 89l gelsse| 28) €81 §1| 90| ou| voe|  96E ol
m TLl ¥T| 08| SRL| TH| T 99 S| ¥S| §I| 9L 09 a1
= 60| 66| &¢| €| 01T| 0TL{0001| 68| 0TI| 69| 08l “Id
m ¥l sel 91| 71| so| wo| 90| €1 v1 Tz ao
m sgelsn| sc| ¥9| #r| vi18| sis| za 0’81 AN
mc sl cmi| 1| e8] wLp o SvioLg '] MW
g el L1 oT| 1| TL| gwr| €T T
mc yo | et oLl sT| Ls| oLl ANY
T 9| 6T S| LST 51 a4
= vI| LL| §T T8 M
01L| 0L ¥6 AH
<ol 11 ED)
667 4a

Vi| mMS| 48| ma; OI| N| T a0 | AN| MM | T DN O] MH | AN aD) gd] adg

0 (T 2SO R YIS UIYIIZAY PHn HAIEHOIY ) BA3
DAL PUIS UBPHDY BV TZIPS85 vy 00T S0 PRM (T ] PUR {1 1] HOYDISIMZ) BAYYIIJUE 219404 23T UNANGaDPHAIOY UBHISINE NEPYIIUYE PYISYIHAE 22y ¢ Ayn)

172




Genetische 1golation, Inzachtgrade und Inzachtdepressionen ...

173

Tub. 6 Pawrweise Fst-Statistiken (unter der Diagonalen) und Jost’s D iiber der Diagonalen) filr alle Rotwildgebicie

BKW DB GF  TA  HvY  HW  KF  KNU LB MKW

RKW 0072 0123 0102 0025 0138 0125 0107 0064 0.170

DB 0.039 0.063 0055 0070 0075 0047 0072 0026  0.079

GE 0066 0,064 0058 0036 0067 0062 0078 0071  0.092

TA 0.057 0056  0.059 0061 0039 0084 D073 0059  0.068

HY 0058 0070 300367 0.062 0036 0085 0082 0068  0.096

HW 0067 0075 0068 - 0.030. 0.08 0077 0062 0072 0.079

KE 0065 .7 00477 0.063 0085 0085  0.077 0076 0058 0.089

KNU 5049 0074 0081  0.077 0084  0.065  0.078 0074  0.095

LB 6 0071 0060 0068 0072 0058  0.076 0.078

MKW 0.093  0.068 0097 0079 0089  0.098 0079

NV 500405 00621 002L; 0073 0075 0079 0053 0083

on 0113 0089 0107 0104 0122 0108 0105  0.097

PL 0081 0052 0100 0038 0087 0085 0084  0.095

R 0.063 0053 0068  0.055  0.067 0067 0066 0037

RG 0.053 ° 0.057  0.052 0052 0.053 0026 0076

RW ' 0059 0055 0080 0.052 0060 0063

SP 047 G046 0072 0065 0.072 0066 0075

SW 0.059 0050 0072 0055 0072 0072 0063

WW 0.083  0.067 0.072  0.075 0.056 .- 0045 0085
NV Oop PL __RF  RG  Rw P SW

BRW 0115 0211 0152 L128 (L027 0,100 0.123 (L153

DB 0.065 0.101 0.081 0065 0026 0068 0061  0.062

GT 0.040  0.112  0.081 0062 0053 0060 0047  0.059

TA 0.061 0.08s (L0352 {1051 0.043 0045 00350 0.049

HY 0.021 0.107 1,100 {.067 (1057 0.{58 0,045 0.072

HW 0.073 0103  0.058 0055 0052 0055 0071 0054

KI 0075 0122 0088 0066 0051 0080 0065 0072

KNL 0.077 0.106 0083 {063 (L0507 D050 0.069 0.070

LB 0.053 0105 0.084 0065 0024 0068 0066 0071

MRW 0083 0.097 0095 0026 0075 0063 0074  0.063

NV 0.097 LORT {1063 (L0352 0,059 04132 0.070

on 0.097 0120 0091 0091 0075 0073 0.109

PL 0088  0.129 0.083 0064 0078 0095  0.071

R¥ 00606 0.093 3.084 (057 0.1{152 .00533 0,053

RG 0053  0.089  0.065  0.059 0.048  0.055  0.059

RW 0059 0075 0.078 : 0.044 0,055

Sp 0052  0.073  0.095 . 0.058

SW 0070 0109 0.071 0056  0.058

WW 0063  0.004  0.089 0055 0066  0.059
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Es gab auch eine gute Ubereinstimmung zwi-
schen den paarweisen Fst- und Jost's D-Worten
(r = 0,930; Tabelle 6). Fst- und Jost's D-Werle
waren normal verteilt mit einem Mittelwerl
von (L,067 £ 0,020 (Standardfchler) bzw. 0,130
+ 0,040. Der paarweise Vergleich BKW/RG
hatte die niedrigsten Werte (Fst: 0,015; Jost’s
D: 0,027) und damit die hochste Ubereinstim-
mung. Maximale Werte, also stirkste Differen-
zierung wurden fiir die paarweisen Vergleiche
OD/KF (Fst: 0,122; Jost‘'s [3: 0,241) und OD¢/
PL {Fst: 0,129; Jost‘s 7; 0,238) gefunden. Al-
lerdings zeigten sich die genetischen Ahnlich-
keiten zwischen den nordwestlichen Gebieten
Burgwald-Kellerwald, Rothaargebirge, Lahn-
und Dill-Bergland niedriger und die zwischen
den westlichen Gebieten Hinterlandswald und
Platte etwas deutlicher mit DAPC als auf Basis
der Fst-/Jost‘s [D-Wertc.

Fine Zusammenfassende Betrachiung der Inter-
aktion zwischen den hessischen Rorwildgebie-
ten, basicrend aul der genetischen Konnektivi-
tht crgibt sich aus Abb. 7.

Seit Dezember 2018 wurden in den hessischen
Roiwildgebieten insgesamt 4 Tiere mit Unter-
kieferverkiirzung gemeldet (Abb. 8). Die Be-
troffenen wiesen relativ zur Cesamtpopulation
ausgesprochen hohe Homozygotiegrade auf
{Abb. 9). Tiere mit dhnlich hohen Homozygo-
tiegraden traten in allen Rotwildgebieten auf,
abgesehen vom Hinterlandswald (Abb. 10).
Davon waren mit {iber 1¢ % der jeweiligen
Populationen insbesondere die kleineren Ge-
bicte Kniill, Gieseler Forsi, Krofdorfer Forst
und Plaite betroflen. Allerdings traten in allen
Populaticnen auch hohe Anteile an Tierep mit
geringemn  ITomozygotiegrad auf. Mdogliche
Konsequenzen [ir die Vitalitdt des hessischen
Retwildes ergeben sich aus Abb. 11,

Diskussion

Begrenzter Genfluss erhshi die genetische Drift
und damit das Risiko, genelische Vielfalt zu
verlieren (WaNG und SCHREIBER 2001; Harry,
el al., 2003; 2004; PtreEz-Espona et al., 2008;
Frawntz ct al., 2012; KroriL ¢t al., 2015; EpeL-
TIOFT et al,, 2020), Langfristig kénnle dies zn
steigenden Inzuchtgraden (FrankHaM 2008;
STorHER et al., 2012; MuknsH ct al., 2013) und

Inzuchtdepressionen {SLaTE ct gl., 2002; War-
LING et al., 2011) fithren. Unter den isolietlen
hessischen Rotwildgebieten sind diejenigen mit
kleineren PopulationsgriBen besonders anfillig
{WHITLOCK 2000; FRANKITAM et al., 2014).
Dies konnte in der aktuellen Studic fiir die klei-
neren hessischen Rotwildgebiete Wattenberg-
Weidelsburg, Nordlicher Vogelsberg, Krofdor-
fer Forst und Gieseler Forst mit einer jihrlichen
Zunahme der Inzucht von 1,14 bis 1,61 % nach-
gewiesen werden. Dagegen wurde fiir dic grd-
Reren Gebiete Spessart, Taunus, Reinhardswald,
Meiliner-Kaufunger Wald, Sculingswald, Hin-
terlandswald und Burgwald-Kellerwald nur ein
moderater jihrlicher mzuchtzuwachs von 0,23
bis 0,31 % berechnet. Zchn der neunzehn Ge-
biete hatten eine Ne unter 100 und weitlere zwei
(ebiete lagen nur knapp liber diéser Schwelle,
unter der ein Riickgang der Fitness kurzlristig
nicht aufgehalten werden kann (FrRANkHAM et
al., 2014). Allerdings sind Ne von 500 bis 1000
erforderlich, um das evolutionire Potenzial und
cin langfristiges Anpassungspotenzial zu erhal-
ten {FRANKHAM 19935, FRANKLIN und FRANE-
HaM, 1998). Diese Werte wurden von keinem
der untersuchten Gebiete errcicht, selbst wenn
Teilpopulationen mit einem noch vorhande-
nen genetischen Austausch zusammengefasst
wurden. Rotwild ist polygyn und zeigt in der
Regel ein Harems-Paarungssystem. Allerdings
wurden die Ne-Werte mit dem Ne-Schitzer un-
ter der Annahme cines zulilligen Paarungssys-
tems berochnet, was [fir Rotwild nicht zutrifft.
Infolgedessen werden Ne-Werte, die unter der
Schiitzung cines rzuldlligen Paarungssystems
berechnet  wurden,  tendenziell  {itberschitzt
(Wang, 2016). Dies macht das oben beschrie-
bene Szenario in Besug auf die jdhrlich erwar-
tete Zunahme der Inzucht noch bedenklicher.
Wir verwendelen zwei Anséitze, einen Bayes-
bagierten Ansatz, der im Softwarepakct
STRUCTURE implementiert ist, und die Dis-
kriminanzanalyse von Hauptkomponenten
{(DAPC), um aufl die Populationsstruktur der
hessischen Rotwildpopulation zu schliefen. Tm
Gegensatz zu STRUCTURE héangt DAPC nicht
von Annahimen liber das zugrundeliegende po-
pulationsgenctische Modell ab. Nach DAPC
wurden die Individuen der 19 hessischen Rot-
wildgebiete in 15 genctische Clusler eingeteilt.
Einige Cluster traten hauptsiichlich oder tfast




Genetische Isolation, Inzuchtgrade und Inzuchtdepressionen ... 175

Abb. 7 Gesamtergebnis fiir
Hessen. Es ergeben sich vier
grifiere Gebiete mit noch zu-
sammenhingenden  Rotwild-
gebieten im Siidwesten (blau),
im Nordwesten {graugriin), im
Nordosten (dunkelgriin)  und
im Stidosten {braun). Diese
Gebiete sind strikt voneinan-
der isoliert. Die weifen Lini-
en zeigen absolute Barrieren,
meist im Bereich eingezdunier
Autobahnen, Die gestrichelien
weifien Linien zeigen Autobah-
nen mit Wildbriicken und einer
bestehenden Konnektivitdr.
Durchgezogene Kreise verwei-
sen auf die absolut isolierten
Gebiete Odenwald Kniill und
Reinhardswald. Die gestrichel-
ren Kreise zeigen eine starke
Isolation mit Restkonnektivitit
der Gebiete Krofdorfer Forst
und Wattenberg-Wiedelsburg.

Abb. 8 Die erste Unterkieferverkiirzumg trat im De-
zember 2018 im Rotwildgebier Wattenberg-Weidels-
burg auf (Foto: Arnold Weif),
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Abb. 9 Tiere mit Unterkieferverkivzung traten inzwischen in Wattenberg-Weidelsburg, zweimal im Kniill und
einmal im Krofdorfer Forst auf. Die Abbildung zeigt die Verteilung der Homozvgotiegrade in den Rotwildgebieten
{griine Balken = 50 % der Tiere, feine schwarzen Linien: 95 % der Tiere) und die Werte der betroffenen Tiere
(47 % und 56 %5, senkrechte rote Linien).
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Abb. 10 Anteil Tiere mit besonders hohen Homozygotiegraden (mindestens 56 %) in den Rotwildgebieten und
Aufiveten von Inzuchtdepressionen (Unterkieferverkiirzungen, Jahr).
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Abb. 11 Hochrechnung der erwarteten zusdizlichen Kilberverluste im Jahr 2030 (nach WALLING et al., 2011). Die
Ergebnisse basieren auf den aktuellen Inzuchizuwdichsen unter der Annahme, dass sich die genefische Konnektivi-

it zwischen den Gehielen nicht verbessert.

ausschlieBlich in einzelnen Gebieten auf, Das
Paradebeispiel hierfiir ist Cluster 9, dem 90 %
der Individuen des Odenwaldes, aber nur we-
nige Tiere aus anderen Gebieten angehiren.
Neben dem Odenwald wurden isolierte Clus-
ter auch im Reinhardswald (Cluster 6 und 14),
Kniill (Cluster 2), Krofdorfer Forst (Cluster 15)
und Wattenberg-Weidelsburg (Cluster 10 und
15) gefunden. Andere Gencluster traten rium-
lich begrenzt in zwei oder mehr benachbarten
Gebieten auf, schlossen aber nur wenige Tiere
aus weiter entfernten Gebieten ein, insbeson-
dere, wenn beide durch eine eingeziiunte Au-
tobahn oder besiedelte Flichen getrennt waren.
Wihrend die STRUCTURE-Analyse nur vier
Cluster auf einer ersten Ebene ermittelte, wur-
den bei der hierarchischen STRUCTURE-Ana-
lyse 10 Cluster auf einer zweiten Ebene ent-
deckt, die die Ergebnisse der DAPC bestiitigen.
Da der Dirichlet-Parameter a viel kleiner als 1
war (o= 0,0531), verschiebt sich das angenom-
mene Modell «Vermischung» zu dem einfache-
ren Modell «keine Vermischungy. Damit besti-
tigt sich, dass die hessischen Rotwildgebiete
bis auf wenige Ausnahmen verschiedenen Sub-

populationen angehtren. Anhand anderer Stu-
dien kann angenommen werden, dass ein Teil
der Barriereeffekte auf die weitgehend einge-
ziunten Autobahnen zuriickzufithren ist (z. B.
WaNG und ScHREIBER 2001; HARTL et al., 2003;
FranTZ et al., 2012; KroriL et al., 2015). Auf-
grund der Stichprobendichte der vorliegenden
Studie war es jedoch nicht maglich, die Effekte
der Autobahnen von den Effekten anderer Land-
schaftselemente, wie z. B. weite intensive land-
wirtschaftliche oder urbane Flichen, die vom
Rotwild nicht tiberwunden werden kiinnen, zu
trennen. Die Autobahnen des Untersuchungsge-
bietes sind seit vielen Jahren zur Vermeidung
von Wildunfillen eingeziunt. Dadurch werden
alte Fernwanderwege des Rotwildes unterbro-
chen (HeErzoG et al., 2020). Trennende Effek-
te wurden auch in Regionen ohne Autobahnen
festgestellt, z. B. in einem Halbkreis, der den
KF von den Gebieten im Norden trennt (DB,
LB, BKW). In dieser Region gibt es weder ein-
geziiunte Strafien, noch groBe Siedlungen oder
grofe Ackerfliichen, die als Landschaftsbarrie-
ren fungieren kiinnten. Vielmehr diirfte hier die
Bejagung des Rotwildes in den rotwildfreien
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Gebieten die Hauptharriere fiir den genetischen
Austausch darstellen.

Gemeinsame Allele zwischen Gebieten, die
durch eine eingezdunte Autebahn oder ande-
re wirksame Barrieren getrennt sind, spiegeln
nicht nur den akivellen Einfluss der Barriere
wider, sondern auch den historisch vorhande-
nen Genfluss aus der Zeit bevor die Barriere
entstand. Ein Beweis fiir diese Annahme ist die
Existenz von Clustern (insbesondere Cluster 3
und 5), die trotz der geringen Anzahl zugehd-
riger Tiere, eine weite Verbreitung haben. Es
ist als wiirde man wenige Billardkugeln eincr
bestimmien Farbe fallen und sich verteilen las-
sen. Wenn sich diese Cluster tber die Barriere
hinaus {iber ganz Hessen hin ausbreiten konnen,
danm gilt das erst recht fiir die Cluster, denen
die meisten Tiere angehdren, d.h. fiir schr vicle
Billardkugeln einer anderen Farbe. Doch gera-
de die Cluster, denen die meisten Tiete angehd-
ren, zeigen eine deutliche rdumliche Einschriin-
kung, Logischer Weise kann damit die Ausbrei-
tung der Cluster 3 und 5 nichl mitl einer guten
Beweglichkeit ihrer Triger erklirt werden,
sondern sie ist als historisches Hintergrundrau-
schen aufzufassen. Leider lassen sich aktuelle
und historische Elfekte der Genverteilung nicht
schart voneinander trennen. Es wird jedoch
klar, dass die wahren Abnlichkeiten zwischen
zwei Gebieten aufgrund dieses historischen Lf-
fekts sicher iiberschitzt wurden und damit der
tatsdchlich bestehende genctische Austausch
geringer ist, als anhand der vorlicgenden Ergeb-
nisse ausweisbar,

Alle Mcthoden, dic zur Aufdeckung der Popu-
lationsstruktur angewandt wurden (STRUC-
TURL, DAPC, FstiJostys D), [assten die hes-
sischen Rotwildgebiete in vier Regionen zu-
sammen, dic noch im genelischen Austausch
stehen, sowie in eine Reihe von mehr oder
weniger isolicrten Gebielen. Bei dem Versuch,
diese gualitativ einzuordnen, ergeben sich ge-
ringe Unterschiede. Eine absolute Aussage zu
Barriereeflekien 1st nicht méglich, da im Ein-
zelfall nie ganz ausgeschlossen werden kann,
dass eine Barricre {iberwunden werden kann.
Selbst dic Miglichkeit der Verbringung von
Tieren ist gegeben und wurde anekdotisch be-
richtet (FrRanTZ et al., 2006). Aber auch ohne
die Maglichkeit absoluter qualitativer Aussa-
gen erlavben die quantitativen Hrgebnissc die

Lokalisicrung der Regionen mit dem geringsien
Genfluss zwischen den hessischen Rotwildge-
hicten.

Dic Crgebnisse stehen im Einklang mit frithe-
ren Studicn, die Aulobahnen als Hindernisse flir
den Genfluss beim Rotwild identifizierten (Kin-
scr und HErRzoG, 2008; FravTZ et al., 2012,
Zactos et al., 2016). Absolui gesehen zeigen
die Daten der hessischen Population im Ver-
gleich zu anderen nationalen (PoeTscr et al.,
2001; Kuenn et al., 2003; ZacHos et al., 2007,
EDELHOFE ct al., 2020) und internationalen Stu-
dicn (HMwWE et al., 2006ab; Nussey et al., 2007;
NIELSEN et al., 2008; SancHEZ-FERNANDEZ et
al., 2008; ZsoLNa1 et al., 2009) scheinbar eine
cher glimstige Heterozvgotie und niedrigere Fis-
Werle. Niedrigsie Heterozygotie und hichste
F-Werte werden typischerweise in kleinen In-
selpopulationen vund Populationen mit lingerer
Isolationsgeschichte und geringen Populations-
grofen gefunden (HMWE cf al., 2006ab, Haw et
al., 2008, Zacraos und HarTL, 2011; Zacrios ¢t
al., 2016; FEpELHOFE of al., 2020). Es muss je-
doch berlicksichtigt werden, dass beide Malle
entscheidend von den verwendeten Markern,
deren Anzahl und der Stichprobengriéfie beein-
RAusst werden (REINER und WiLLems 2019). In
der vorliegenden Sludie wurden mehr Individu-
en (Median: 59 pro Gebiet; 16 Mikrosatelliten)
beprobl als in Zhnlichen Studien {(Median von
25 Individuen und 11 Mikrosatellitenmarkern,
Remner und WiLLems, 2019). Infolgedessen
werden mehr seltene Allele entdeckt, was dic
Heterozygotie erhtht und den Fis-Wert senkt.
Umgekehrt beschreibt die Studic von Km-
ser und Herzoa (2008) einer Population im
Harz eine deutlich héhere gonetische Variabi-
litit bei einer StichprobengréBe von etwa 100
Tieren. Vergleichbare lLrgcbnissc in Bezug
auf Fis-Werte und Aliclzahlen wurden von
Kia et al. (2004) mit Proben aus Graubiin-
den, Schweiz, erzicit. Deor Vergleich der Er-
gebnisse der vorliegenden Studic mit denen
von KUeAN et al. (2004) weist jedoch auch
auf Hindernisse zwischen den hessischen Rol-
wildgebieten hin, da den ghnlichen genetischen
Distanzen in der hessischen und der Schwceizer
Studie dewtlich geringere geographische Dis-
tanzen in Hessen zugrundeliegen. [Damit wird
ein héherer Isolationsgrad der hessischen Regi-
onen besidtigl.
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Fst-Werte wurden auferdem wrspriinglich fiir
biallelische Marker entwickelt und fiir Mikro-
satellitenmarker mit multiplen Allelen mit ho-
her Heterozygositit liegt das Maximum von Fst
oft bei 0,1-0,2 (statt 1), ein Bereich, der in Ver-
gleichen einschlieflich des Odenwalds reali-
siert wurde. Um dieses Problem zu iberwinden,
fulhrte Jost (2008) «D» als neues Maf fiir die
Differenzierung ¢in. Es ist 1 bei vollstindiger
Diftferenzierung und 0 bei nicht vorhandener
Differenzierung. Allerdings erreicht auch Josts
D ein Maximum von 0,24 fiir einen Gebietsver-
gleich (KF:0D), der aufgrund der dazwischen
liegenden Verkehrs- und Siedlungsflachen
(Rhein-Main-Metropole, mehrere eingeziunte
Autobahnen) realistischer weise keinen gene-
tischen Austausch mehr zuldsst. Ein Vergleich
mit den D-Werten von Jost aus Schloswig-
Holstein (EpeLHors et al., 2020) crgab fiir die
hessischen Gebiete 87 % hdhore Werte. Trotz
fehlender absoluter Vergleichbarkeit deutet
dies zumindest auf eine noch stiirkere Difle-
renzierung in Hessen hin als in den deutlich
isolierten, von Inzuchtdepressionen gepriigten
Giebieten Schleswig-Holsteins (ZacHos et al.,
2007). Letztlich stehen also auch mit Josts D
derzeit keine Methoden zur Vertiigung, die die
Probleme mit multiplen und hochvariablen Mi-
krosatellitenmarkern 16sen kinnen (WHITL.OCK
2011). Hieraus ergibt sich also ein zweiter An-
satz der belegt, dass die fiir Hessen vorgestellte
Konnektivitét tatsichlich tberschitzt ist und
der genetische Austausch in Wahrheit noch
niedriger ist als die Ergebnisse erwarten lassen.
Trotz der Schwierigkeiten béi der Interpretation
wurden die Fst-Werte vorsichtig mit verfiigha-
ren Werten aus anderen Studien verglichen. Der
Grad der Differenzicrung entspricht dem von
Studicn aus der Schweiz (KOaN et al., 2004 Fst:
0,0015-0,099), Diinemark (INTELSEN el al., 2008;
Fst: 0,009-0,184) und Spanien (QuUEmRos et al.,
2014; Fst: 0,02-0,2). In Anbetrachi der Insella-
ge der dénischen Populationen, der Isclation der
Schweizer Populationen durch Gebirgsmassive
und der Verteilung der spanischen Populationen
tiber cine viel gréBere Fliche kamn der Dilteren-
zicrungsgrad dor hessischen Gebicte durchaus
als Hinweis auf die postulierte Tsolation durch
rotwildfreie Gebiete und Landschaftsfragmoen-
tierung gesehen werden. Diese Vermutung wird
auch dadurch bestiitigt, dass polnische Popu-

lationen (NIEDZIALKOWSKA et al., 2012) und
schottische Populationen {PRREZ-ESPOsa et al.,
2008) auf wesentlich grdferen Fidchen einen
deudich geringeren Differenzierungsgrad auf-
weisen (Fst: 0,001-0,087 [PL]; 0,015-0,022
[SC]). Eine deutlich héhere Differenzierung
findet sich bei Rotwild aus Siidskandinavien
(I16GLuND et al., 2013; Fst: 0,151-0,29), de-
ren Pepulationen jedoch iber ein viel gréfieres
Gebiet verteilt sind und sich in zwei Unterarten
zwischen Norwegen und Schweden aufteilen,
Den héchsten Differenzierungsgrad erreicht
eine Studie von Zacnos et al, (2003) (Fst: 0,07-
0,89), die grofle Teile Siudeuropas umfasst,
Auch wenn die Vergleichbarkeit zwischen
den verschiedenen Siudien und Gebieten
nicht vollstindig gegeben ist, so deuten die
Werte der hessischen Rotwildgebicte doch auf
eine deutliche Differenzierung zwischen den
(ebieten im Sinne unserer Ausgangshypothese
hin.

Da die im Vergleich zu anderen Rotwildpopu-
lationen relativ hohen Differenzierungsgrade
zumindest tcilweise durch die Autobahnen,
deren flankicrende Gebiel und die Abschiisse
wandernden minnlichen Rotwildes in den rot-
wildftelen Gebieten erkldrt werden konnten,
emplehlen wir dringend, die Rotwildgebiete
zu gréferen Gebieten zusammenzufassen und
thren genetischen Austausch zu ermoglichen,
un ihre langfristige Uberlebensfihigkeit 7u
sichern. In diesem Sinne reicht es nicht aus,
Griinbriicken {iber Autobahnen zu bauen. Vicl-
mehr miissen die Wege zu und von den Grin-
briicken durch Biotopvernetzung sichergestollt
werden, Seit Jahrzehnten sind dic Jager gesctz-
lich verpflichtet, das Rotwild auf der Wande-
rung in den rotwildfreicn Gebicten zu erlegen,
um die Schiile 7u bekéimpfen. Dafiir, dass diese
Vorgabe effizient erfiillt wird, spricht dic starke
genetische Differenzicrung der Rotwildgebiete
in Regionen ohne Autebahnen und mit nur ge-
ringer Landschaftsfragmentierung {z. B, nird-
lich des Krofdorfer Forstes). Von dicser Beja-
gungsstrategie waren auch ménnliches Rotwild
bis zu einem Alter von 4 Jahren betroffen. Mit
Beginn des Jahres 2019 wurde die Altersgrenze
auf 3 Jahre angehoben. Damit wird der Mog-
lichkeit des Genfiusses und der FEtablierung
verbundener Genpools zwischen den Gebieten,
jede noch verbliebene Restgrundlage entzogen.
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Die Lebensriiume miigsen verbessert, miteinan-
der verbunden und der Genfluss durch die Er-
haltung der von ménnlichem Rotwild genutzten
Wandetrouten geldrdert werden, Gogenwirtig
filhren unangemessene Jagdzeiten und erheb-
licher Jagddruck zu erheblichen Storungen
und Abdriingung das Retwild aus den eflenen
Bereichen in den Wald, wo das Problem der
Schile zunimmt. Die Bejagung anderer Wildar-
ten (Reh- und Schwarzwild) und zur Nachtzeit
fordert ebenfalls die Intensivierung der Schils-
chiden. Die Lebensrdume fiir Rotwild sollten
durch die Anlage und Optimiering von [iir Rot-
wild gut zugiinglichen Flichen verbessert wer-
den (HERZOG, 2019). Geeigncte und beruhigte
Asungsflichen kdnnen ebenso wie die Einrich-
tung, von Winterflitterungen dic Schiden im
Wald wirksam reduzieren.

Der genetische Austausch zwischen den Rot-
wildgebieten kénnte auch dadurch verbessert
werden, dass durch weitcre Siudien Migra-
tionskorridore und mogliche Standorte fiir
Querungsstrukturen (z. B. Griinbriicken} iden-
tifizieren wiirden, um die Auswirkungen von
Barrieren und Landschaflswiderstindon aul’ die
Wanderbewegungen des Rotwildes zu reduzie-
ren. (EDOLTIOFT el al., 2020). _

Die Annzhme einer negativen Beeinflussung
der Populationen aufgrund der ungiinstigen ge-
netischen Variabilitit in den meisien Gebieten
und dem geringen genetischen Austausch zwi-
schen den Gebieten wurde inzwischen mit dem
Nachweis von Missbildungen des Unterkiefers
bei vier Tieren in drei hessischen Rotwildgebie-
ien bestatigt, Die betroffenen Tiere zeigen aus-
gepriigt geringe genetische Variation und damit
einen hehen Inzuchtgrad. Dieser Befund spricht
dafiir, dass es sich bei den beobachteten Miss-
bildungen tatséchlich wn eine Inzuchtdepressi-
on handelt. Dass #hnlich hohe Homozygotie-
grade in praktisch allen anderen Rotwildgebie-
ten bei his zu 16 % der Tiere vorkommen, ist
von besondercr Bedeutung, denp. damit kénn-
ten #hnliche Inzuchtdepressionen grundsiitzlich
auch in allen andcren Gebieten unvermittell
aufireten, wenn dic veraniwortliche, bislang
molekular nicht néher bekannte Mutation dort
vorhanden wire. Doch wihrend das konkre-
te Aufireten einer Unterkiclerverkiirzung von
der Existenz eines ader weniger, Einzelgenc
abhiingi, sind Vitalitat, Fitness und Fruchtbar-

keit der Tiere als polygene Faktorcn durch eine
Vielzahl potenticll vorhandener Gendelekie
bedroht. Withrend der Embryenalentwicklung
werden tausendc von Genen nach cinem ex-
akten Muster an- und abgeschaltct. Wann im-
mer dabei ein homozygotes Defektgen auflrit,
kommt es zur Fchlentwicklung, mcist zum Ab-
sterben des Embryos. Die Chance dafiir steigt
parallel zum Inzuchtgrad bzw, zur Homozygo-
tie des betroffenen Embryos. Nach WALLING et
al., (2011} lisst sich aus den Inzuchtzuwichsen
der aktuellen hessischen Rotwildpopulationen
Hir 2030 hochrechnen, um wieviel Prozent dic
derzeitigen Kiilberverluste in dieser Zcit anstci-
gen kénnten, wenn der genetischen Verarmung
des hessischcn Rotwildes nicht schnellstmog-
lich entgegengewirke wirkt (s. Abb. 11).

Schlussfolgerung

Verschiedene Auswertungsstrategicn zeigen
erhebliche Unterschiede in der genelischen
Vielfalt der hessischen Rotwildgebiete und ein
erheblichcs Mal3 an Isolation. Gebiete, die auf-
grund ihrer starken Differenzierung als weitge-
hend isoliert betrachtet werden miissen, zeigen
effcktive PopulationsgriiBen (Ne) von unter
500, in vielen Flien sogar von unter 100, Dies
bedeutet, dass langfristig mil weiteren Verlus-
ten an genetischer Vielfalt zu rechnen ist, was
die Uberlebensfihigkeit der lokalen Teilpopula-
tionen gefiihrden kann. Als traurige Bestiitigung
dieser Befunde miissen die Nachweisc ven In-
zuchtepressionen in Form von Unterkieferver-
kiirzung bei inzwischen 4 Tieren seit Dezember
2018 angesehen werden. Zur Hrhaltung gesun-
der Rotwildpopulationen, auch als Beilrag zur
Biodiversitiit in Hessen, miissen daher die der-
zeitigen Managementstrategien dringend und
nachhaltig tiberdacht werden,

Zusammenfassung

Der Lebensraum fiir das hessischc Rotwild
wird in 20 feste Rotwildgebiete aufgeteill, die
zum groBen Teil durch Besiedlungs- und Ver-
kehrsflichen sowie durch rotwildfreie Gobiete
mit sirikten Abschussvorgaben voneinander
getrennl sind. Ziel der vorliegenden Studie
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war die Charakterisicrung und Quantifizic-
rung der genetischen Vielfalt in den Gebieten
und des genctischen Austauschs zwischen den
Gebicten. Hierzu wurden in der Jagdsaison
201872019 insgosamt 1291 Rotwildproben der
wichtigen 19 Gebiete (im Durchschnitt 68 pro
Gebiet) gesammelt und mit 16 Mikrosatelliten-
markern genotypisiert. 1Die Ergebnisse zeigen
cine klare genetische Differenzierung zwischen
den meisten Rotwildgebieten. Vierzehn Ge-
biete lassen sich zn vier Regionen mit einem
crhaltenen, internen genetischen Austausch zu-
sammenfagsen. Fiinf Gebiete sind weitgehend
isolicrt oder zeigen nur noch einen begrenzten
genctischen Austausch mit benachbarten Ge-
bieten. Zehn der 19 Rotwildgebicte hatten cine
effektive Populationsgrdfe von unter 100 und
entsprechen damit.nicht mehr den internatio-
nalen, wissenschaftlichen Anforderungen zur
Kompensation kurzfristiger Inzuchidepression.
Tatséchlich konnten in drei der Gebiele Tiere
mit Inzuchtdepression in Form von Unlerkie-
ferverkiirzung nachgewiesen werden. Betroffen
waren jeweils Stiicke mit ausgepriigt hohem
Inzuchigrad. Effektive Populationsgrofien von
mehr als 500-1000, die zur Aufrechterhaltung
des evohitionZren Potenzials und eings lang-
fristigen Anpassungsvermdgens von Populati-
onen erforderlich sind, wurden in keinem der
untersuchten Rotwildgebicte crreicht, sclbst
wenn Gebicte mit noch bestehenderm geneti-
schem Austausch zusammengefasst wurden.
Eine betrdchtliche genetische Differenzierung
zwischen den Gebiecien kann mil dem Vor-
handensein von Landschafisbarrieren, die den
Genfluss behindern, aber auch mit der Aul-
rechterhaltung von rotwildfireien Gebieten in
Verbindung gebracht werden. Die Bemiihungen
um einen nachhaltigen Erhalt der genetischen
Vielfalt der gesamten Region sollten sich daher
auf Mafnahimen konzentrieren, die die geneti-
sche Konnektivitét sicherstellen. Chancen datiir
ergeben sich insbesondere aus dem Schutz von
Junghirschen (2 bis 5 Jahre) wihrend der Wan-
derschaft durch die rotwildfreien Gebiete.

Summary "

The habitat for red doer in Hesse is divided into
20 fixed red deer areas, which are largely se-
parated by settlement and traffic areas and by
red deer-free areas with strict shooting require-
ments. The objective of the present study was to
characterize and quantify the genetic diversity
in the arcas and the genetic exchange between
the areas. For this purpose, a total of 1291 red
deer samples from the important 19 arcas (on
average 68 per area) were collected and geno-
typed with 16 microsatellite markers during the
2018/2019 hunting season. The results show a
clear genetic differentiation befween most of
the red deer areas. Fourteen areas can be grou-
ped into four regions with preserved internal ge-
notic exchange, Five arcas arc largely isolated
or show limited genetic exchange with neigh-
bouring arcas. Ten of the 19 red deer arcas had
effcctive population sizes below 100 and thus
no longer meetl inlernational scienlilic require-
ments for compensating shori-lerm inbreeding
depression. In fact, animals with inbreeding
depression in the form of mandibular shorte-
ning were defected in three of the areas. In each
case, animals with a pronounced high degree of
inbreeding were affected. Effective population
sizes of more than 300 —1000, required to main-
tain evoluticnary potential and long-term adap-
tive capacity of populations, were not achieved
in any of the red deer areas studicd, cven when
arcas with romaining genetic cxchange were
grouped together. Considerable genetic diffe-
rentiation among arcas may be associated with
the presenee of landscape barriers that impede
gene flow, but also with the maintenance of red
decr-frec arcas. Tfforts to sustain genetic diver-
sity seross the region should therefore focus on
measures that cnsure genetic conmectivity. Op-
porlunities for this arise particularly from (he
protection of young male red deer (2 to 5 years
eld) during their migration through red deer-
{ree arcas.
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