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Einleitung und Zielsetzung

1 Einleitung und Zielsetzung

Urspriinglich aus Vorderasien und dem dstlichen Mittelmeerraum stammend, starb das
Damwild infolge der letzten Eiszeit in Europa aus. Im Mittelalter wurde es schlief3lich in
Mitteleuropa und Grof3britannien aus jagdlichen Griinden mit einer Kkleinen
Anfangspopulation wieder angesiedelt. Die geringe Anzahl der Griindertiere der heute
existierenden Damwildpopulationen in Europa stellt die Frage nach deren genetischen
Urspriingen und Zusammenhangen.

Bis heute haben sich nur wenige Studien gezielt mit der Spezies Damwild im Rahmen
dieser Fragestellung beschiftigt. Insbesondere fiir deutsche Damwildpopulationen
wurden bislang nur sehr vereinzelte Untersuchungen durchgefiihrt.

Uber die Jahre wurden die verwendeten wissenschaftlichen Methoden zudem stetig

weiterentwickelt und spezifiziert.

Bereits im Jahr 1977 testeten BUTCHER und HAWKEY Tiere aus 30 Spezies auf das
Vorkommen von Hamoglobinvarianten. PEMBERTON und SMITH (1985), HARTL et al. (1986),
RANDI und APOLLONIO (1988) sowie WEHNER et al. (1991) suchten noch nach Protein- bzw.
Isoenzympolymorphismen. MASSETI et al. (1997) verwendeten eine Random Amplified
Polymorphic Desoxyribonucleinacid (RAPD)-Analyse, um die genetische Variabilitat
italienischer Damwildpopulationen zu untersuchen. SAy et al. (2003; 2005) stiitzen ihre

Arbeit iiber irisches Damwild schlief3lich auf die Verwendung von Mikrosatelliten.

Zum Zeitpunkt der Erstellung dieser Arbeit war die Verwendung von Mikrosatelliten oder
Single Nucleotide Polymorphisms (SNPs) als wissenschaftliche Methode bei Studien zu
genetischen Untersuchungen fiir Randspezies wie das Damwild die wissenschaftliche

Praxis.

Die hier vorliegende Dissertation befasst sich mit der Untersuchung der genetischen
Diversitdt von vier in Gattern gehaltenen Damwildherden im geografischen Raum Hessen.
Hierfiir wurden Gewebe- und Stangenproben aus diesen Herden gezogen und deren

genetische Vielfalt mithilfe von Mikrosatelliten untersucht und dargestellt.




Einleitung und Zielsetzung

Ziel der Arbeit war es, die genetische Diversitit innerhalb und zwischen den einzelnen
Damwildpopulationen in Hessen zu untersuchen und zu vergleichen. Des Weiteren sollen
am Beispiel der hier erzielten Ergebnisse Empfehlungen zur Auswahl des
Probenmaterials und zur Verwendung der Mikrosatelliten fiir weitere wissenschaftliche

Arbeiten formuliert werden.
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2 Literaturiibersicht

2.1 Damwild

2.1.1 Systematische Stellung

Systematisch gehort der Damhirsch (Dama dama) zur Ordnung der Paarhufer
(Artiodactyla) (Nowak, 1991; CARNE, 2000; FLETCHER, 2013). Dazu zdhlen tiberwiegend
pflanzenfressende Tiere, die im Gegensatz zu den Unpaarhufern durch eine gerade Anzahl
von Zehen charakterisiert sind (NowAk, 1991; CHAPMAN und CHAPMAN, 1997; CARNE, 2000).
Zu den Unterordnungen der Paarhufer gehéren die Schweineartigen (Suina), die
Schwielensohler (Tylopoda), die Whippomorpha und die Wiederkduer (Ruminantia)
(FLETCHER, 2013; ScHOCH et al., 2020).

Die Ruminantia sind gekennzeichnet durch ihren mehrteiligen Magen, der es ihnen
mittels mikrobieller Verdauung erméglicht, pflanzenbasierte Nahrung als Energiequelle
nutzbar zu machen. Sie konnen in die Infraordnungen der Tragulina, zu der nur die
Familie der Hirschferkel (Tragulidae) zéahlt, und die der Stirnwaffentrdger (Pecora)

unterteilt werden (Nowak, 1991).

Zu den Familien der Stirnwaffentrdger gehoért neben den Familien der Giraffidae, der
Antilocapridae, der Bovidae und der Moschidae (FLETCHER, 2013) auch die Familie der
Hirsche (Cervidae) (NowaK, 1991; FLETCHER, 2013). Dieser Familie werden iiber 50 Arten
zugeordnet. Eine Moglichkeit der Einteilung erfolgt mittels des Grades der Reduktion der

zweiten und fiinften Zehe am Vorderfufs (UECKERMANN und HANSEN, 1983).

Eine der beiden grofien Entwicklungslinien ist dabei die der Plesiometacarpalia. Sie
werden durch ihr Vorkommen in der Alten Welt auch als Altwelthirsche bezeichnet. Diese
Entwicklungslinie zeichnet sich durch den Umstand aus, dass bei ihren Vertretern die
proximalen Enden der lateralen Metacarpalia erhalten sind. Zu den Plesiometacarpalia

zahlen unter anderem das Dam- und das Rotwild (UECKERMANN und HANSEN, 1983).

Im Gegensatz dazu sind bei der Entwicklungslinie der Telemetacarpalia die distalen

Enden der lateralen Metacarpalia vorhanden (BROOKE, 1878; UECKERMANN und HANSEN,
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1983). Die Telemetacarpalia bestehen liberwiegend aus Vertretern der Neuen Welt und
werden daher auch als Neuwelthirsche benannt, obwohl ebenfalls Vertreter europadischer
und zirkumpolarer bzw. zirkumborealer Breiten wie Rehwild (Capreolus), Rentier
(Rangifer) und Elch (Alces) zu dieser Gruppe gehdren (UECKERMANN und HANSEN, 1983;
CROITOR, 2006, 2014).

Die Einteilung von BROOKE (1878) in die Entwicklungslinien Plesiometacarpalia und
Telemetacarpalia wird von der Internationalen Kommission fiir zoologische Nomenklatur
(englisch: International Commission on Zoological Nomenclature (ICZN)) nicht unterstiitzt.
Sie wird aber als Aquivalent zur Einteilung in die Subfamilien Cervinae (GOLDFUR, 1820)
und Capreolinae (BROOKES, 1828) (= Odocoileinae (Pocock, 1923)) angesehen (FLETCHER,
2013; HECKEBERG, 2020).

Die Familie der Hirsche (Cervidae) beinhaltet vier Unterfamilien:

e Die Odocoileinae, zu denen unter anderem Elche (Alces), Rehwild (Capreolus) und
Rentiere (Rangifer) gehoren;

e die Muntiacinae, zu denen neben den Muntjakhirschen (Muntiacus) auch
Elaphodus, mit dem Schopthirsch (Elaphodus cephalophus) als alleiniger Spezies,
zahlt;

e die Hydropotinae, mit dem chinesischen Wasserhirsch (Hydropotes inermis) als
einziger Spezies und

e die Cervinae, mit Vertretern wie die Axishirsche (A4xis), die Rothirsche (Cervus), die
Dambhirsche (Dama), die Davidshirsche (Elaphurus davidianus) und die

ausgestorbene Gattung der Riesenhirsche (Megaloceros) (SCHOCH et al., 2020).

Der Europdische oder Gemeine Damhirsch wird von LINNE (1758) als Cervus dama
bezeichnet. Er reiht ihn damit in die Gattung Cervus mit dem Artnamen dama ein. In
historischen jagdlichen Schriften wird der Damhirsch trotzdem oft als Vertreter einer
besonderen Gattung Dama angesehen und es wurden die Bezeichnungen Dama dama
sowie Dama dama dama gebrauchlich. Dama dama dama beschreibt dabei das in
Mitteleuropa vorkommende Damwild als eine Subspezies des Dama dama. Dies erklart
auch den Aufbau der Bezeichnung als Cervus (Dama) dama Linné (UECKERMANN und

HANSEN, 1983).
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Damit ergibt sich folgende Taxonomie fiir das Damwild:

Ordnung: Artiodactyla (OWEN, 1848)
Subordnung: Ruminantia (ScopoLl, 1777)
Infraordnung: Pecora (LINNE, 1758)
Familie:  Cervidae (GOLDFUR, 1820)
Subfamilie:  Cervinae (GOLDFUR, 1820)
Gattung: Dama (FRriscH, 1775)
Spezies: Dama dama (LINNE, 1758)
Subspezies: D. dama dama (LINNE, 1758)

D. dama mesopotamica (BROOKE, 1875)

Die Gattungen Cervus und Dama unterscheiden sich in verschiedenen Merkmalen:

Das Geweih des mannlichen Wilds der Gattung Dama ist verbreitert und bildet die
sogenannte Geweih- oder Damschaufel. Zudem besitzen die mannlichen Tiere dieser
Gattung keine Mahne. Den adulten Tieren beider Geschlechter fehlen die oberen Canini
(CHAPMAN und CHAPMAN, 1997; RUE, 2004; HEINTGES, 2008).

Mannliche Vertreter der Gattung Cervus hingegen besitzen eine Mahne, bilden jedoch
nicht verbreiterte Geweihstangen aus. Beide Geschlechter besitzen die oberen Canini

(CHAPMAN und CHAPMAN, 1997).

Die Unterschiede der Subspezies D. dama dama und D. dama mesopotamica fallen gering
aus. Das mesopotamische Damwild (D. dama mesopotamica) ist etwas grofier und die
Geweihe der mannlichen Tiere verbreitern sich nahe des Ansatzes. Beim europaischen
Damwild (D. dama dama) beginnt die eigentliche Schaufel weiter distal. In Gefangenschaft
waren Kreuzungsversuche der beiden Arten erfolgreich und brachten fertilen Nachwuchs
hervor (CHAPMAN und CHAPMAN, 1997).

Durch ihre physiologischen und genetischen Ahnlichkeiten herrscht in der
vorzufindenden Fachliteratur keine Einigkeit dariiber, ob man von zwei Spezies,
D. dama und D. mesopotamica, sprechen sollte oder von zwei Subspezies, D. dama dama
und D. dama mesopotamica (CHAPMAN und CHAPMAN, 1997). CHAPMAN und CHAPMAN (1980;
1997) sprechen sich aufgrund der groRen Ahnlichkeit und der genetischen Nihe fiir zwei

Subspezies aus. Dem schlieft sich auch HECKEBERG (2020) in ihrer Analyse an. CHAKANYA
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et al. (2016) fithren dagegen in ihrer Arbeit an, dass es ausreichend Unterschiede gabe,
die beiden als getrennte Spezies zu betrachten.

Die genetische Studie von MASSETI et al. (2008) bestdtigt, dass europdisches und
mesopotamisches Damwild in fritherer Zeit benachbarte Populationen darstellten,
welche durch geografische Barrieren getrennt wurden. Die Trennung erfolgte laut der
Studie vor approximativ 420.000 Jahren und unterstiitzt die Benennung als zwei
Subspezies. Das Verbreitungsgebiet des mesopotamischen Damwilds erstreckte sich vom
Iran und Irak bis nach Syrien und Paléstina sowie bis in einige siidliche Teile der Tiirkei,
wdéhrend das europdische Damwild nordwestlich davon verbreitet war (ARSLANGUNDOGDU
et al,, 2010; CHAKANYA et al., 2016). Das europdische und das mesopotamische Damwild
werden von den meisten Autoren als zwei Subspezies behandelt. So ist es auch der

Datenbank des INTEGRATED TAXONOMIC INFORMATION SYSTEM (ITIS) (2020) zu entnehmen.

2.1.2 Alligemeine Beschreibung

Die Nomenklatur des Damwildes erfolgt entsprechend des Geschlechts in die weiblichen
Damtiere und die mannlichen Damhirsche (HEINTGES, 2008). Eine genauere Unterteilung
der Damhirsche wird unter dem Gesichtspunkt der Entwicklung der Geweihschaufeln

vorgenommen, auf die im weiteren Verlauf des Kapitels eingegangen wird.

Das Damwild weist eine Kdrperldnge von circa 1,2 bis 1,7 m auf (CARNE, 2000; LANGBEIN
und CHAPMAN, 2003; HEINTGES, 2008).

Der Schwanz, auch Wedel genannt, misst eine Lange von bis zu 28 cm (Nowak, 1991;
CARNE, 2000; LANGBEIN und CHAPMAN, 2003; RUE, 2004).

Das Damtier erreicht eine Schulterhohe von ca. 70 bis 80 cm, der Damhirsch eine
Schulterhdhe von ca. 90 bis 100 cm (PuTMAN, 1989; CARNE, 2000; LANGBEIN und CHAPMAN,
2003).

Das durchschnittliche Korpergewicht betrdgt 35 bis 60 kg bei den Damtieren und
70 bis 100 kg bei den Damhirschen (PuTMAN, 1989; NowAK, 1991; CARNE, 2000; RUE,
2004). Ihr maximales Korpergewicht erreichen Damtiere mit circa drei und Dambhirsche

mit circa fiinf Jahren (LANGBEIN und CHAPMAN, 2003).
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Beide Geschlechter treten in allen Varianten der mdglichen Fellfarben auf (HEINTGES,

2008).

Wildfarbene Tiere, auch braune Tiere genannt, sind haselnussbraun mit heller Tiipfelung
und einem prominenten schwarzen Aalstrich, der sich bis zur Spitze des Wedels fortsetzt.
Der sogenannte Spiegel, eine hellere Zeichnung der Hinterseite der Oberschenkel, wird
von einem schwarzen Rand begrenzt. Auf der Mitte der Kérperseite verlduft ein
waagerechter, heller Strich. Die Bauchunterseite und Laufe sind hell und einfarbig. Das
Winterkleid ist braungrau und die Tiipfelung nur schwach zu erkennen (CHAPMAN, 1991;

CHAPMAN und CHAPMAN, 1997; CARNE, 2000; LANGBEIN und CHAPMAN, 2003; RUE, 2004).

Isabellfarbene Tiere sind in ihrer Farbung den Wildfarbenen &hnlich, sie sind aber
insgesamt heller gefarbt. Der Aalstrich ist hier dunkelbraun (CHAPMAN, 1991; CHAPMAN

und CHAPMAN, 1997; CARNE, 2000; LANGBEIN und CHAPMAN, 2003; RUE, 2004).

Weifd gefarbte Tiere kommen als cremefarbene Kitze zur Welt und hellen sich mit der Zeit
auf. Eine Tipfelung ist nicht erkennbar. Die Augen sind dunkel gefarbt, die Nase ist
weniger pigmentiert als bei den anderen Farbschldgen und die sonst schwarzen Hufe sind
hellbraun (CHAPMAN, 1991; CHAPMAN und CHAPMAN, 1997; CARNE, 2000; LANGBEIN und
CHAPMAN, 2003; RUE, 2004).

Beim schwarzen Farbschlag ist das Fell ganzjahrig dunkel, fast schwarz oder graulich-
braun gefarbt. Eine undeutliche braunliche Tiipfelung ist vorhanden (CHAPMAN, 1991;

CHAPMAN und CHAPMAN, 1997; CARNE, 2000; LANGBEIN und CHAPMAN, 2003; RUE, 2004).

Dambhirsche sind fiir ihr charakteristisches Geweih bekannt. Es ist abgeflacht, verbreitert
und dhnelt der Form einer Handflache (NowAK, 1991; LANGBEIN und CHAPMAN, 2003).

Es erreicht vollausgebildet eine durchschnittliche Lange von 60 cm (CARNE, 2000) und ein
Gewicht von bis zu 4 kg (REINKEN, 1980).

Mit sechs bis sieben Monaten beginnt das Geweihwachstum an den beidseitigen
Stirnbeinforstsitzen, den sogenannten Rosenstdcken (LANGBEIN und CHAPMAN, 2003).
Das Geweih setzt sich aus zwei Stangen zusammen, die bei ausgewachsenen Mannchen
aus je einer Augsprosse, einer dariiberliegenden Mittelsprosse und einer sogenannten

Schaufel bestehen (Abb. 1). Zudem kann eine zusétzliche Sprosse, die sogenannte




Literaturiibersicht

Eissprosse, zwischen Aug- und Mittelsprosse vorkommen. Diese ist jedoch bei Damwild
verhdltnisméafig selten vorzufinden. Der vordere Rand der Schaufel ist in der Regel glatt,

die anderen Seiten kdnnen ausgebuchtet oder eingeschlitzt sein (HEINTGES, 2008).

Abb. 1: Aufbau einer Damhirschgeweihschaufel (NoLDE, 2020)

Anhand der Entwicklungsstufen der Geweihe, dargestellt in Abb. 2, unterscheidet man die

Dambhirsche wie folgt:

Abb. 2: Entwicklung des Damhirschgeweihs (NOLDE, 2020)
1: SchmalspiefSer (1. Kopf), 2: Knieper (2. Kopf), 3: Léffler (3. Kopf), 4: Angehender Schaufler
(4. Kopf), 5: Halbschaufler (5. Kopf), 6: Vollschaufler (6. Kopf)

Im zweiten Lebensjahr tragen die Spiefder gemafd ihrer Namensgebung nur je einen
Geweihspiefd (Abb. 2 Nr. 1), der sich in den darauffolgenden Jahren mit jedem neuen
Geweih weiterentwickelt (Nowak, 1991). Im Alter von sechs bis sieben Jahren ist das
Geweih voll ausgebildet (Abb. 2 Nr. 6) (CARNE, 2000; LANGBEIN und CHAPMAN, 2003). Die
Form des Geweihs wird durch die Genetik beeinflusst, die Grofe ist vor allem von der

Néahrstoffversorgung abhangig (LANGBEIN und CHAPMAN, 2003).
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Die Geweihschaufeln werden im April bzw. Mai abgeworfen und wachsen bis August bzw.
September nach (Nowak, 1991; CARNE, 2000; LANGBEIN und CHAPMAN, 2003; RUE, 2004).
Wahrend der Wachstumsphase sind sie von einer schiitzenden Basthaut umgeben, die das
Geweih mit Nahrstoffen versorgt. Aufgrund ihrer Sensibilitit konnen Verletzungen in
dieser Zeit langfristige Deformationen des Geweihs nach sich ziehen. Wird der
Rosenstock verletzt, kann daraus eine lebenslange Malformation resultieren. Bei
Abschluss der Geweihbildung im Spatsommer stirbt die Basthaut ab und wird durch

Fegen an Badumen und Strauchern vom eigentlichen Geweih entfernt (CARNE, 2000).

Der Lebensraum des Damwilds schliefst Wiesen sowie Walder ein (Nowak, 1991; RUE,
2004). Zwar bevorzugt das Damwild Laubwédlder mit Graslichtungen und
Strauchvegetation, es kann sich jedoch an viele Lebensrdume adaptieren (LANGBEIN und
CHAPMAN, 2003; HEINTGES, 2008). Das heutige europaische Damwild lebt grofitenteils in
Laub- oder Mischwaldern, ist aber auch in Nadelwaildern mit offenen Grasungsflachen
beheimatet. Selbst in kleinen Waldflachen kann Damwild zu finden sein, da sie diese nur
als Riickzugsort bendtigen und den grofiten Teil ihrer Zeit mit Weiden zubringen

(LANGBEIN und CHAPMAN, 2003).

Damwild gehort bei den Wiederkduern zu den sogenannten Zwischen- oder Mischtypen
(HEINTGES, 2008). Diese ernadhren sich das ganze Jahr iiber vorwiegend von Grasern und
Krautern (LANGBEIN und CHAPMAN, 2003; RUE, 2004). Zur Asung gehéren aber auch Blitter,
Knospen, Pilze, Getreide, Kartoffeln, Kastanien, Eicheln, Obst, Hackfriichte, Rinde und
junge Triebe (HEINTGES, 2008). Meist findet die Futteraufnahme in den frithen
Morgenstunden und vom spédten Nachmittag bis in den Abend statt (Nowak, 1991; RUE,
2004). Diese Zeiten wechseln sich mit Phasen des Ruhens und Wiederkiauens ab

(LANGBEIN und CHAPMAN, 2003).

Groflere Rudel bestehen iiblicherweise aus mehreren weiblichen adulten Tieren mit den
diesjahrigen und vorjahrigen Kalbern (LANGBEIN und CHAPMAN, 2003). Ihnen schlieflen
sich gelegentlich auch subadulte Damhirsche an. Nach der Geburt der Kélber sondern sich

die Muttertiere einige Wochen vom Rudel ab (HEINTGES, 2008).
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Zu reinen Hirschrudeln gehoren gewdhnlich zwischen sieben und zwdlf junge bis
mittelalte Damhirsche. Altere Tiere leben meist als Einzelgianger und kommen nur zur
Brunftzeit zusammen (HEINTGES, 2008).

In grofien Populationen leben die Hirsche fiir den Grofdteil des Jahres getrennt von den
weiblichen Tieren und den Jungtieren in losen Junggesellenherden mit Tieren

verschiedenen Alters (LANGBEIN und CHAPMAN, 2003).

Zur Paarungszeit von Oktober bis November kommt das Damwild an den Brunftpldtzen
zusammen (CARNE, 2000; LANGBEIN und CHAPMAN, 2003; HEINTGES, 2008). Die Hirsche legen
sogenannte Brunftkuhlen an und verteidigen diese gegen Konkurrenten (Nowak, 1991;
RUE, 2004; HEINTGES, 2008).

Nach einer Tragezeit von 33 Wochen wird in der Setzzeit im Frithsommer im Schnitt ein
Kalb geboren (CARNE, 2000; LANGBEIN und CHAPMAN, 2003; HEINTGES, 2008). Das Kalb
verbleibt die ersten Wochen an einem sicheren Ort und wird dort von der Mutter gesdugt

(LANGBEIN und CHAPMAN, 2003; RUE, 2004).

2.1.3 Geschichte und Verbreitung

Die Geschichte des Damwilds reicht mehrere Millionen Jahre zuriick. Die hédufigsten
Funde bestehen aus Knochenfragmenten, Zahnen und Teilen der Geweihe. Diese Funde
sind zumeist nicht vollstandig und erschweren eine genaue historische Rekonstruktion.
Zudem werden in Fachkreisen oft unterschiedliche Namen fiir dieselben (Sub-)Spezies
genutzt, da sie an unterschiedlichen Orten oder durch verschiedene Personen entdeckt
wurden. Ebenfalls werden dieselben Funde unterschiedlichen (Sub-)Spezies zugeordnet,
da verschiedene Autoren diese Funde heterogen interpretieren.

Mit fortschreitenden wissenschaftlichen Methoden werden bestehende Funde immer
wieder neu bewertet und eingeordnet.

Bei der Zuordnung historischer Funde ist zu beachten, dass sich dieselbe Spezies iiber
eine grofie geografische Breite verteilt haben kann. So entstehen Variationen derselben
Spezies, die besonders in den Individuen am dufiersten Rand der Extreme zum Ausdruck

kommen (CHAPMAN und CHAPMAN, 1997).
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Wie PUTMAN (1989) sagt, gibt es auch bei den heute lebenden Spezies deutliche
Unterschiede, wenn sie in verschiedenen Umgebungen vorkommen, nicht nur zwischen
den Arten, sondern auch zwischen Populationen derselben Art.

Werden nur Funde dieser Individuen verglichen, scheint es, als ob es sich um
verschiedene Spezies handeln wiirde. Dabei betrachtet man lediglich die genetische
Anpassung derselben Spezies an verschiedene Umweltbedingungen (CHAPMAN und

CHAPMAN, 1997).

Erste Beschreibungen fossiler Dambhirsche stammen aus Verdffentlichungen des
18. Jahrhunderts (KNOWLTON, 1746; BARKER, 1785). Die damaligen Beschreibungen der
Funde sind nicht prazise, stellen jedoch die wissenschaftliche Grundlage bei CuVIER
(1812) fiir systematische Untersuchungen dar. Wahrend der damaligen systematischen
Klassifikation der Tiere wurden alle Cerviden der Gattung Cervus (LINNE, 1758)
untergeordnet. Bei nachfolgenden Entdeckungen von Gattungen und Spezies mit einer
bislang nicht ndher definierten Taxonomie wurde die Gattung Cervus weiterhin als eine
Art temporarer taxonomischer Platzhalter verwendet. Die Anwendung dieser Methodik
ist vor allem durch die Art der Funde und deren Zustand begriindet. Paldontologische
Funde sind haufig unvollstindig oder fragmentiert und missen zunichst einmal

eingehend beschrieben, untersucht und klassifiziert werden (CROITOR, 2018).

Sowohl HALTENORTH (1959) als auch UECKERMANN und HANSEN (1983) schliefien sich der
Meinung von AzzAROLI (1953) an, nach der die Familie der Hirsche bereits zu Beginn der
Glazialzeit, im Pleistozan, in Gattungen aufgespalten war. Demzufolge nehmen sie das
erste Auftreten echter Damhirsche in der davor liegenden Epoche, dem Pliozén, an. Auch
THENIUS (1948) stiitzt die Aussage der Aufspaltung in einzelne Gattungen mit seiner

Beschreibung diverser Cerviden-Funde bereits aus dem Miozan.

Die folgenden Kapitel widmen sich der Entwicklung der Spezies Dama innerhalb des
zeitlichen Kontextes vom Miozén bis in die heutige Zeit anhand wissenschaftlicher Funde.
Sie bieten einen Uberblick sowohl iiber die zeitliche als auch die geografische
Verbreitung. Zum besseren Verstindnis der einzelnen Zeitepochen, deren Dauer und
Benennung in den verschiedenen Gebieten Europas ist mit Tab. A 1 in Anhang 9.1 eine

Zeittafel beigefiigt.
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2.1.3.1 Miozan, Pliozdn und Pleistozan

Das geweihlose Dremotherium aus dem frithen Miozédn in Europa ist vermutlich der
fritheste Vertreter der Cerviden (HECKEBERG, 2020). Die ersten Fossilien eines
geweihabwerfenden Hirsches in Eurasien werden ebenfalls aus dieser Zeitperiode
beschrieben (Kaup, 1839; DEPERET, 1893; KORNHUBER, 1899; ABEL, 1922; EHRENBERG, 1938;
THENIUS, 1948; PUTMAN, 1989; CHAPMAN, 1991; CHAPMAN und CHAPMAN, 1997). CHAPMAN
(1991) beschreibt hierbei ein Dicroceros, ein kleines Tier mit simplem Geweih, das vor 21
bis 3 Millionen Jahren lebte. AzaNzA et al. (2011) verwenden den Begriff Proto-Geweih fiir
die Anhdngsel des Dicrocerus elegans. Sie besitzen Eigenschaften echter Geweihe, welche
einem jahrlichen Abwurfzyklus unterliegen, weisen jedoch histologische Unterschiede
auf. Geweihfunde des Dicroceros-Typs sind abseits von Europa noch in Zentral- und
Ostasien aus den unterpliozdnen Schichten bekannt (THENIUS, 1948).

Laut HECKEBERG (2020) sind die fiir das Miozan typischen Cerviden, wie Procervulus,
Ligeromeryx und Acteocemas, sowie die jiingeren Stephanocemas, Heteroprox, Lagomeryx

und Dicrocerus vor dem spaten Miozdn ausgestorben.

Im Pliozdn konnten Vertreter der Cerviden iiber die Beringstrafie, die in der damaligen
Zeit noch eine Landbriicke darstellte, aus Sibirien nach Amerika einwandern (HECKEBERG,
2020). Die entstehende Landbriicke zwischen Nord- und Stidamerika ermdglichte den
Vorfahren der heutigen Hirschspezies die Immigration und Verbreitung auf beiden
Kontinenten (CHAPMAN, 1991; HECKEBERG, 2020).

AzzAROLI (1953) teilt die Hirsche des frithen Pliozéns in die europdischen Vertreter des
Damacerus mit zwei Spezies, dem D. bessarabiae und dem D. variabilis, und die
zentralasiatischen dreisprossigen Hirsche ein.

Aus der pliozinen Fundstelle Bad Deutsch-Altenburg 26 (Osterreich) stammen diverse
Vorkommen, welche eindeutig Cerviden zugeordnet wurden. Darunter befinden sich auch
Funde von Dama pardinensis (PFEIFFER-DEML, 2016).

CROIZET und JOBERT (1828) beschreiben Cervus (= Dama) pardinensis aus spatpliozinen
Fundorten in Etouaires und Perrier Pardines (Frankreich). Cervus (= Dama) philisi wurde
von SCHAUB (1941, 1943) aus friithpleistozidnen Vorkommen in Senéze (Frankreich)

beschrieben.
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In der folgenden Ara des Quartirs, im Pleistozan vor ca. 3 Mio. Jahren, etablierten sich die
meisten der heute lebenden Sdaugetierarten (CHAPMAN und CHAPMAN, 1997; LISTER, 2004).
Dazu gehort auch die Aufspaltung und das damit verbundene Auftreten der meisten der
heute lebenden Hirscharten (LISTER, 1984).

In diese Zeitspanne fallen verschiedene Eiszeiten, die ungefahr 32 % der heutigen
Landmassen mit Eis bedeckten. Zur Hochzeit der Mindeleiszeit erstreckte sich das Eis von
Nordeuropa bis nach Stidengland, das zu dieser Zeit noch mit dem europaischen Festland

verbunden war (CHAPMAN und CHAPMAN, 1997).

Die europdischen Funde des Dama nestii aus dem italienischen Valdarno und Olivola
sowie aus Oltenia in Rumdanien (PFEIFFER, 1995; CHAPMAN und CHAPMAN, 1997; PFEIFFER,
1999; AzzaroLl, 2001; BREDA und LISTER, 2013; PETRONIO et al., 2013) werden als die des
ersten Damwilds angesehen (CROITOR, 2006, 2014). AzzAROLI (1953) ordnet Cervus philisi
(gefunden in Frankreich und Spanien), Cervus punjabesis (gefunden in den Siwalik-Hiigeln
in Indien), Cervus perolensis (gefunden in Frankreich) und Cervus rhenanus (gefunden in
den Niederlanden) in enger Verwandtschaft zu D. nestii ein. Jedoch fehlt bei allen der
genannten Spezies, inklusive des D. nestii, die heute charakteristische Geweihform des

Damwilds (PFEIFFER, 1995; CHAPMAN und CHAPMAN, 1997).

BAYGUSHEVA und TiTov (2013) fithren Pseudodama nestii als Vertreter des mittleren bis
spaten Villafranchium?! in Osteuropa auf. Pseudodama, welches von einigen Autoren als
paraphyletische Stammgruppe betrachtet wird (BREDA und LISTER, 2013; CROITOR, 2014,
2018), bezeichnet dabei Damwildfunde aus dem frithen Pleistozdn (BREDA und LISTER,
2013). AzzaroLl (1992) fasst unter Pseudodama diverse Hirschfunde mittlerer Grofie,
sogenannte ,kleine Hirsche“, aus dem europdischen Pliozdn und frithen Pleistozdn
zusammen. Dazu gehoren neben Dama nestii auch Cervus pardinensis, Cervus rhenanus
Cervus philisi, Cervus perolensis, Pseudodama lyra und Pseudodama farnetensis. Die Spezies
C. philisi (SPAAN, 1992; PFEIFFER-DEML, 2016), C. perolensis (SPAAN, 1992) und Pseudodama
Iyra (Vos etal., 1995) werden dabei von einigen Autoren identisch zur Spezies C. rhenanus

gesehen.

1 Das Villafranchium umfasst den altesten Teil des Pleistozan (HELLER , 1967).
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Mit dem heutigen Damwild teilt Pseudodama Geweiheigenschaften wie einen schrag
ausgerichteten basalen Teil der Geweihstange, eine einzelne basale Sprosse, welche
schrdg zur Hauptstange ausgerichtet ist, und das Fehlen der Perlung von Stange und
Sprossen (LISTER, 1996). Allerdings weisen die Geweihe eine unterschiedliche Anzahl an
Enden auf: So besitzen pardinensis bzw. rhenanus drei und nestii sowie farnetensis vier
Enden (PFEIFFER, 2002; RoOK et al.,, 2013). Deshalb ordnen Vos et al. (1995) pardinensis

und rhenanus der Gattung Cervus und nestii und farnetensis der Gattung Pseudodama zu.

Vergleichbare Funde aus der Le Vallonnet-Hohle (Frankreich) (DE LUMLEY et al.,, 1988;
MouULLE, 1990), Untermafifeld (Thiiringen, Deutschland) (KAHLKE, 1995, 2001), Pirro Nord
(Stditalien) (CroITOR, 2014), Cueva Victoria (Spanien) (VAN DER MADE, 2015) und Gran
Dolina (Spanien) (VAN DER MADE, 2013) werden als “Cervus“ s.l. nestii vallonnetensis (DE
LUMLEY et al., 1988; MoULLE, 1990), Cervus s.l. nestii vallonnetensis (KAHLKE, 1995, 2001),
Pseudodama nestii vallonnetensis (MOULLE et al., 2006), “Pseudodama”“ vallonnetensis
(BREDA und LISTER, 2013), Dama vallonnetensis (CROITOR, 2014) oder Pseudodama

vallonnetensis (BREDA et al., 2020) bezeichnet.

Damwildspezies aus dem frithen Mittelpleistozan, die zwischen Pseudodama und dem
folgenden D. clactoniana vorkamen, sind weitestgehend unerforscht (BREDA und LISTER,
2013).

Das Dama roberti aus dieser Zeit, gefunden in Pakefield (England), Soleilhac (Frankreich)
und Valdemino (Italien), weist im Gegensatz zu Pseudodama ein weit distal zu einer
schmalen klingenartigen Schaufel verbreitertes Geweih auf (BREDA und LISTER, 2013;
BREDA, 2015). Die gefundenen Individuen aus Pakefield und Soleilhac zeigen allerdings
deutliche Hinweise auf ein junges Alter. Es besteht also die Moglichkeit, dass es sich bei
Dama roberti lediglich um ein frithes ontogenetisches Entwicklungsstadium von Dama
clactoniana handelt (CROITOR, 2006, 2014). Unterstiitzt wird diese Hypothese durch die
Beschreibung des Geweihs eines jungen Dambhirsches aus Swanscombe (England) von
LEONARDI und PETRONIO (1976), zugeordnet zu D. clactoniana. Dieses weist ebenfalls eine

schmale, klingenartige Verbreiterung auf.
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Das in Europa gefundene Praedama savini wird ebenso in diese Zeitepoche eingeordnet.
Uber die Gattung Praedama Portis (1920) ist bislang wenig bekannt (AzzaroLl, 1953;
LISTER, 1987, 1994; vAN DER MADE und TONG, 2008; CROITOR, 2014).

Wohl am bekanntesten ist das fossile Damwild Dama clactoniana, zuvor auch Cervus
clactonianus oder Cervus browni, welches in Clacton-on-Sea (England) gefunden wurde
(Boyp DAWKINS, 1868; FALCONER, 1868; OAKLEY und LEAKEY, 1937; UECKERMANN und HANSEN,
1983; CHAPMAN, 1991; CHAPMAN und CHAPMAN, 1997). Dieser Fund stammt aus dem spéten
Mittelpleistozin, dem Hoxnian, und zeigt grofle Ahnlichkeiten zum heutigen Damwild
(CHAPMAN, 1991; CHAPMAN und CHAPMAN, 1997; CARNE, 2000). Einige Autoren, wie zum
Beispiel LEONARDI und PETRONIO (1976), LISTER (1984; 1986) und PFEIFFER (2000),
benennen den Fund als eine Subspezies mit dem Namen D. dama clactoniana.?

Das Geweih aus Clacton-on-Sea besitzt eine dritte Sprosse am distalen Teil der vorderen
Kante. Primdr auf dieses Merkmal gestiitzt wurde eine neue, eigenstindige Spezies
benannt und die Funde nicht Dama dama zugeordnet (CHAPMAN und CHAPMAN, 1997).
Hierbei ist zu berticksichtigen, dass auch das heutige Damwild gelegentlich eine dritte
vordere Sprosse besitzen kann (BROOKE, 1875).

In England scheint das D. clactoniana vorwiegend stidostlich verbreitet gewesen zu sein
(BATE, 1937; OAKLEY und LEAKEY, 1937; SUTCLIFFE, 1964; SICKENBERG, 1965; LEONARDI und
PETRONIO, 1976; CHAPMAN und CHAPMAN, 1997). Die Funde deuten bei einem Vergleich mit
dem heutigen Damwild auf ein Fiinftel bis ein Drittel grofiere Tiere hin (CHAPMAN und
CHAPMAN, 1997; STEFANELLI und MEC0zz1, 2020). Zu beachten ist allerdings die methodische
Ungenauigkeit, die zwangslaufig bei einem reinen Knochenvergleich entsteht, da das
Geschlecht der Funde nicht bekannt ist (CHAPMAN und CHAPMAN, 1997).

Auch auf dem Festland sind Funde von D. clactoniana beschrieben. Beispielsweise in
Italien aus Riano (LEONARDI und PETRONIO, 1974), in der Campagna Romana? (CALo! und

PaLoMBO, 1994; GLiozzl et al, 1997; CaLol et al, 1998; SARDELLA et al, 2006), bei

2 Der Ubersicht halber werden beide Bezeichnungen in dieser Arbeit als Synonyme gesehen und spiegeln
die Ansichten der jeweils genannten Autoren wider.
3 Als Campagna Romana wird die hiigeligen Umgebung Roms zwischen dem Tyrrhenischen Meer und dem

Apennin bezeichnet (GRAPOW und FANELLI, 1993).
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Ausgrabungen an der Via Aurelia (CALOI et al., 1998), nahe der Milvischen Briicke (Ponte
Milvio) in Rom (CAPASSO BARBATO et al., 1998; MEcozzi et al., 2021) und in Melpignano
(PFEIFFER, 1999). Auch in Torralba (Spanien) wurden Funde entdeckt, die dem
D. clactoniana zugeordnet wurden (LEONARDI und PETRONIO, 1976; CHAPMAN und CHAPMAN,
1997). BReDA und LISTER (2013) =zdhlen Fundstellen aus Frankreich, Italien,
Grof3britannien und Spanien aus dem spéten Mittelpleistozan auf.

Aus Edesheim bei Hannover stammt ein deutscher Fund (SICKENBERG, 1965). PFEIFFER-
DEML (2018) widerspricht jedoch der Zuordnung der Funde aus Norddeutschland zu
D. clactoniana. Die Autorin sieht aufgrund der Geweihstruktur eine Zuordnung zu
Vorldaufern des mesopotamischen Damwildes als wahrscheinlicher an. PFEIFFER-DEML
(2018) zufolge lasst sich der Fund aus Edesheim auf ein Interglazial vor dem des Fundes
aus Swanscombe datieren, also in das Rhume-Interglazial4, und ware damit alter als die
englischen Funde aus dem Hoxnian. Getrennt werden die beiden Warmzeiten durch die
Elstervereisung, wahrend derer laut PFEIFFER-DEML (2018) Dama nordlich der Alpen
ausstarb. Aufgrund dessen nimmt die Autorin eine erneute Immigration wéhrend des
Hoxnian- bzw. Holstein-Interglazials an.

Weitere Funde gibt es aus der Ndhe von Berlin (NEHRING, 1883; KEILHACK, 1888;
UECKERMANN und HANSEN, 1983), aus der Komplexfundstelle Bilzingsleben (Thiiringen,
Deutschland) (KAHLKE, 1995; VAN DER MADE, 1998) und Weimar-Ehringsdorf (Thiiringen,
Deutschland) (KAHLKE, 1995), sowie aus dem Travertin in Bad Cannstatt

(Baden-Wiirttemberg, Deutschland) (PFEIFFER, 1999).

Die Subspezies D. dama tiberina wird als Entwicklungsstufe zwischen dem D. clactoniana
und dem heutigen D. dama angesehen (Abb. 3) (D1 STEFANO und PETRONIO, 1997). Funde
wurden aus Rom (Italien) (D1 STEFANO und PETRONIO, 1997), aus dem Flussbett des Tibers

(Italien) und aus Vitinia (England) (PETRONIO et al., 2014) berichtet.

4 Das Rhume-Interglazial ist die jiingste Warmzeit des Cromeriums (LITT et al., 2007).
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Abb. 3: Geweihformen von (a) D. clactoniana, (b) D. dama tiberina und (c) heutigem D. dama
(D1 STEFANO und PETRONIO, 1997)

Aus dem spaten Mittelpleistozdn wird ebenfalls die Subspezies D. dama geiselana,
beispielsweise aus der Fundstelle Neumark-Nord (Sachsen-Anhalt, Deutschland)
beschrieben (PFEIFFER, 1998; D1 STEFANO und PETRONIO, 2002; KINDLER et al., 2020).
D. dama geiselana wurde einige Jahre spater auf Spezieslevel angehoben und als

D. geiselana bezeichnet (PFEIFFER-DEML, 2018, 2020).

Funde mit einer Zwischengrofie zwischen dem heutigen Damwild und D. clactoniana aus
dem Spatpleistozan wurden in England in einer Hohle nahe Brassington (Derbyshire), in
der Joint Mitnor Hohle in Buckfastleigh, am Trafalgar Square (London), in Barrington und
Swanton Morley sowie in der Grafschaft Somerset entdeckt (STUART, 1976; SUTCLIFFE und
KowaALsK1, 1976; CoxoN et al.,, 1980; BisHOP, 1982; PFEIFFER, 1995; CHAPMAN und CHAPMAN,
1997). CURRANT und JAcoBI (2001) fiihren die Funde aus der Joint Mitnor Hoéhle als Dama
dama auf. Solche Funde aus der letzten Zwischeneiszeit wurden nicht nur in England,
sondern in ganz Europa gefunden. Die folgenden Absatze fiihren Fundorte in Ddnemark,
Deutschland, Kroatien, Slowenien, Ungarn, Spanien, Gibraltar, Italien, Griechenland und

Frankreich auf.

Der noérdlichste Verbreitungspunkt liegt dabei in Danemark (PFEIFFER, 1995; EGELAND et
al.,, 2014). Einige der bekanntesten Funde stammen aus Hollerup (Jiitland) (M@HL-HANSEN,
1955; RIEDE et al., 2011-2012; EGELAND et al., 2014). Daneben wurden aber auch
siidlichere Funde aus Ejstrup, Egtved, Seest und Raagelund beschrieben (M@HL-HANSEN,
1955).

Aus Deutschland stammen Funde aus dem letzten Interglazial aus der noérdlichen

Oberrheinebene (KOENIGSWALD, 1988, 1991; KOENIGSWALD und MENGER, 1997; PFEIFFER,
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1997), aus Otterstadt (Rheinland-Pfalz), aus Briihl (Baden-Wiirttemberg), aus
Grof3-Rohrheim (Hessen), Bensheim (Hessen), Eich (Rheinland-Pfalz), Hessenau bei
Oppenheim (Rheinland-Pfalz) und Steinworth (Rheinland-Pfalz) (PFEIFFER, 1997).

Funde des Dama dama aus dem Neuwieder Becken (Rheinland-Pfalz) (TURNER, 1991), aus
den Fundstellen in Lehringen und in Deutsch-Evern (Niedersachsen) (HouBeN, 2003), aus
Taubach (Thiiringen) (KAHLKE, 1995) und aus dem Stadtgebiet Weimars sowie aus
Burgtonna I (Thiiringen) (PFEIFFER, 1997) sind ebenfalls beschrieben.

Aus dem ehemaligen Jugoslawien sind ebenfalls Funde aus dem Spatpleistozdn bekannt,
so zum Beispiel aus der Caprina Hohle (Kroatien) oder der Lukenjska Jama Hohle

(Slowenien) (KARASTOYANOVA et al., 2020).

Aus der Esterhazy-Hohle und Siitté (Ungarn) werden Funde von Dama spp. genannt. Die
Maf3e eines vollstandig intakten Metatarsus der Dama sp. aus Siitto verbindet diese Funde
mit den Funden aus der Joint Mitnor Hohle (England), aus Taubach und Weimar
(Deutschland) sowie aus der Hohle von Fontéchevade (Frankreich) (JANOssYy, 1969a,
1969b).

Gleichermafien wurden in den Genista- und Poco Roco-Hohlen in Gibraltar sowie in
Valencia (Spanien) (CHAPMAN und CHAPMAN, 1997) und in der Camino-Hohle in der Nahe
der Stadt Madrid (Spanien) (ALVAREZ-LAO et al., 2013) Damwildfunde aus der letzten

Zwischeneiszeit entdeckt.

Aus der Romanelli-Ho6hle in der Nahe von Otranto und aus Hoéhlen bei Cirello und Scalea
(Italien) (CHAPMAN und CHAPMAN, 1997), aus Montemerano (Zentralitalien) (PETRONIO et
al,, 2014), aus den Fundstellen nahe der Milvischen Briicke (CAPASSO BARBATO et al., 1998)
sowie aus der Campagna Romana (CALOI und PALOMBO, 1994; CaLoI et al., 1998) stammen

diverse italienische Damwildfunde.

Griechische Damwildfunde wurden in Mussakla am Fufle des Peloponnes (MELENTIS,

1966) und in der Petralona-Hohle bei Saloniki (SICKENBERG, 1965) entdeckt.
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Aus den unteren Schichten der Hohle von Fontéchevade (Frankreich) werden ebenfalls
Damwildfunde aus dem letzten Interglazial beschrieben (SICKENBERG, 1965; JANOSSY,
1969a).

Wie PFEIFFER (1997) schreibt, erreichte Dama dama ,sein groéfites natiirliches

Verbreitungsgebiet unter optimalen warmzeitlichen Klimabedingungen.“

2.1.3.2 Dezimierung wahrend der letzten Eiszeit und Fortbestand im Holozdn

Die beschriebenen Funde in Europa deuten darauf hin, dass noch vor 100.000 Jahren
Damwild weit iiber den europdischen Kontinent verbreitet war. Dieses Damwild war
geringfligig grofier als das heute lebende. Auch wenn in der letzten Eiszeit Nord- und
Zentraleuropa nicht vollstdndig von Eis bedeckt waren, herrschten dort arktische
Temperaturen. Die skandinavischen und britischen Eisplatten wurden von ausgedehnten
Tundragiirteln mit teilweise gefrorenem, baumlosem Boden gesdumt.

In Stideuropa bildeten die Eiskappen der Pyrenden und Alpen, zusammen mit anderen
Berggletschern, vor allem in Nordspanien, Zentralitalien und Griechenland die Grundlage

fiir ein kaltes Klima (CHAPMAN und CHAPMAN, 1997).

Aus England gibt es im Gegensatz zu diversen Rot- und Rehwildfunden keine bestatigten
Damwildfunde aus dem Mesolithikum oder Neolithikum (CURRANT, 1989), welches auf ein
Aussterben des Damwilds wahrend der letzten Eiszeit hindeutet (CHAPMAN, 1991;
CHAPMAN und CHAPMAN, 1997). Auch aus Italien, als beispielhaftes Land der siidlichen
Ausbreitungen, sind keine Funde aus der Zeit direkt nach der letzten Eiszeit bestatigt

(PETRONIO et al.,, 2014).

In der vorzufindenden Fachliteratur sind heterogene Ansichten vertreten, wo das
Damwild die letzte Eiszeit iiberlebt hat.

CHAPMAN und CHAPMAN (1997) geben hierfiir zwei mégliche Gebiete an. Zum einen Gebiete
in Sitideuropa, entlang der nérdlichen Kiiste des Mittelmeers, zum anderen 6stliche
Gebiete, wie die Tiirkei und Anatolien, oder noch weiter siidlich entlang der 6stlichen

Mittelmeerkiiste.

PuTMAN (1989) vertritt die Ansicht, dass Damwild die letzte Eiszeit als kleine Kolonie im

Siiden Europas iiberlebte. Hinweis auf ihr Uberleben in Siideuropa kénnten die dortigen
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Funde aus dem spaten Pleistozdn geben. Allerdings konnen diese Funde allein nicht als
Beweis fiir das Uberleben der letzten Eiszeit angesehen werden (CHAPMAN und CHAPMAN,
1997).

Aus vorrémischen holozdnen Fundstellen existieren bisher keine bestitigten Funde
entlang der iberischen Halbinsel. Ein dhnliches Bild zeigt sich in Italien. Einige wenige
isolierte, neolithische Funde sind bekannt, beispielsweise aus Megara Hyblaea (Sizilien)
und Masseria Valente (Puglia). Allerdings gilt keiner dieser Funde als uneingeschrankt
beweiskréftig, da es sich bei ihnen lediglich um wenige Fragmente handelt. Damwild
scheint wahrend der Bronzezeit nicht in Italien verbreitet gewesen zu sein und die
wenigen Funde aus der Eisen- und Romerzeit sind taxonomisch nicht endgiiltig bestatigt
(DAvis und MACKINNON, 2009).

Die Prasenz des Damwilds in Rendina wird von MASSETI und VERNESI (2014) auf das fiinfte
bis sechste Jahrhundert v. Chr. datiert und konnten Uberreste einer einheimischen,
isolierten, spatpleistozdnen Population darstellen, die bis in das Neolithikum tiberlebte.
In den Ausgrabungsdokumentationen einer neolithischen Siedlung in Vinca, in der Ndhe
von Belgrad (Serbien), sind Damwildfunde in der Liste der Wildtiere aufgefiihrt (FiLiPOVIC
et al, 2019). Diese Funde stammen allerdings ausschliefdlich von Geweihen, sodass
ungekldrt bleibt, ob Damwild dort tatsachlich heimisch war oder es sich dabei lediglich
um gehandelte Ware handelt (DIMITRIEVIC, 2006). Neolithische Damwildfunde aus
Serbien sind nach DIMITRIJEVIC (2006) eine Seltenheit.

KARASTOYANOVA et al. (2020) hingegen erwdhnen einige Funde beispielweise aus der
nordlichen Dobrudscha (Ruménien) und Bulgarien. Auch der Ausgrabungsort in Ezero
(Bulgarien) enthélt diverse Damwildfunde aus dem spaten Neolithikum und dem friithen
Bronzezeitalter (HuBBARD, 1995). Funde aus Mihalich (Bulgarien) (BOKONYI, 1986;
CHAPMAN und CHAPMAN, 1997) und Drama-Gerena (Bulgarien) (BENECKE, 2020) sind
ebenfalls bekannt.

KARASTOYANOVA et al. (2020) nennen insgesamt vierundzwanzig Fundstellen, verteilt iiber
Bulgarien, Griechenland und die westliche Tiirkei.

Damwildfunde aus Kirklareli (Tiirkei), die im mittleren Neolithikum den Grofiteil der
Funde ausmachen, nehmen in ihrer Haufigkeit bis ins Bronzezeitalter ab und Rotwild

erscheint als die dominante Spezies. Vermutlich wurde diese Verschiebung der
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tlirkischen Fauna durch klimatische und vegetative Veranderungen ausgeldst, sowie

durch die intensive Jagd auf Damwild im mittleren Neolithikum (BENECKE, 1998).

Griechenland steht in der Diskussion um die Uberlebensgebiete des Damwilds wihrend
der letzten Eiszeit zwischen den beiden genannten Hypothesen. Es sind diverse Funde
aus der Zeit nach der letzten Eiszeit vertreten, allerdings ist Griechenland geografisch
gesehen ein direkter Nachbar Anatoliens und bildet damit die Grenze der beiden
hypothetischen Uberlebensgebiete.

Damwildfunde werden aus Saliagos auf den Kykladen aus dem mittleren Neolithikum
beschrieben (BOKONYI, 1986; CHAPMAN und CHAPMAN, 1997; TRANTALIDOU, 2002). Von
Inseln wie Lemnos, Lesbos (TRANTALIDOU, 2002) sowie Chios (HUBBARD, 1995) aus dem
spaten Neolithikum bzw. frithem Bronzealter und von Kythira (CHAPMAN und CHAPMAN,
1997) werden ebenfalls Damwildfunde berichtet. Auf Zypern wurden verschiedene
Damwildfunde beschrieben, deren genaue Zuordnung zu D. dama oder D. mesopotamica
jedoch teilweise ungeklart ist (ZEUNER, 1958; DAvis, 1984; HUBBARD, 1995; KAssAPIS et al.,
2005; VIGNE et al., 2016). Es existieren verschiedene Hypothesen, wann und unter
welchen Umstinden Damwild nach Rhodos kam (NIETHAMMER, 1963; UECKERMANN und
HANSEN, 1983; CHAPMAN und CHAPMAN, 1997; MASSETI et al., 2006). Osteologische Funde
aus Kalythies lassen sich jedoch ins Neolithikum datieren (HALSTEAD, 1987; MASSETI et al.,
2006; MATTILA und HADjIGEORGIOU, 2015). Das Damwild stellt bis heute das Wappentier
von Rhodos dar (UECKERMANN und HANSEN, 1983) und ist aufderdem auf diversen
historischen Miinzen (CHAPMAN und CHAPMAN, 1997) sowie auf Keramiken aus der Archaik
(TrANTALIDOU, 2002) abgebildet. Auch auf Kreta sind Damwildfunde aus der minoischen
und byzantinischen Zeit vertreten (WILKENS, 1996; TRANTALIDOU, 2002). TRANTALIDOU
(2002) vertritt dabei die Annahme, dass Damwild zum Zweck der Jagd auf die
griechischen Inseln importiert wurde.

Von weiteren Funden auf dem Festland wird aus Sitagroi (Ostmazedonien) aus dem
Neolithikum bis ins Bronzezeitalter (BOKONYI, 1971; HUBBARD, 1995), aus Kastanas nahe
Thessaloniki (HUBBARD, 1995) sowie aus der Aghios Georgios-Hohle nordlich von
Thessaloniki (TRANTALIDOU, 2002) berichtet. Damwildvorkommen scheinen auf die

oOstlichen Gebiete von Griechenlands Festland beschrankt gewesen zu sein (YANNOULI und
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TRANTALIDOU, 1998; TRANTALIDOU, 2002), mdglicherweise aufgrund der natiirlichen

Hindernisse durch verschiedene Gebirge (TRANTALIDOU, 2002).

UECKERMANN und HANSEN (1983) gehen von einem Uberleben des Damwilds in Kleinasien
bzw. in Anatolien aus. In der Antike war Zentralanatolien von den Hethitern besiedelt.
Viele Funde aus dieser Kultur sind erhalten und zeigen Wild mit einem an der Spitze
verbreiterten Geweih (CHAPMAN und CHAPMAN, 1997). Ebenfalls wird einer ihrer Gotters
regelmédfdig auf einem Hirsch mit schaufelartigem Geweih stehend abgebildet (ZEUNER,
1958; REINKEN, 1980). Die Schwierigkeit bei diesen Funden liegt darin, zu identifizieren,
was der Kiinstler darstellen wollte. Es ist moglich, dass es sich bei vielen Darstellungen,
welche als Dambhirsche interpretiert wurden, tatsachlich um Rothirsche handelt. Eine
kritische Herangehensweise ist daher angebracht, wenn man zur Artbestimmung

kiinstlerische Darstellungen heranzieht (CoLLINS, 2003).

Da es keine bestétigten Funde aus der vorromischen Zeit von der iberischen Halbinsel
gibt und Funde aus Mallorca erst aus der Zeit des romischen Reiches stammen, scheint
das Verbreitungsgebiet des Damwilds nach der letzten Eiszeit auf das Mittelmeer bzw.
Kleinasien beschrankt gewesen zu sein (DAvis und MACKINNON, 2009). KARASTOYANOVA et
al. (2020) schlief3en in ihrer Studie darauf, dass isolierte Damwildpopulationen die letzte
Eiszeit in siidlichen Refugien, wie der Balkanhalbinsel, iiberlebten. Charakteristiken des
vorzeitlichen Damwilds des Balkans lassen auf eine autochthone Population einer
Subspezies schlief3en, welche schliellich durch sich andernde Umweltbedingungen oder
eine Uberjagung in dieser Region ausstarb. Dieser Hypothese stimmen auch SINDICIC et al.
(2019) zu und sagen, dass die anatolische Population die heute einzig verbleibende

einheimische Damwildpopulation ist.

2.1.3.3 Repopulation des europdischen Kontinents

Fiir den Import des Damwilds nach Mittel- und Nordeuropa kommen unter anderem die

Phonizier, die Gallier, die Romer oder die Normannen in Frage (CHAPMAN und CHAPMAN,

5 Bei dem Gott auf dem Hirsch handelt es sich um Runta (verschiedene Schreibweisen sind mdglich)

(CoLLINs, 2003).
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1997). Dabei werden héufig die Rémer und die Normannen als Hauptverantwortliche

angesehen (DAviS und MACKINNON, 2009).

Die Phénizier lebten an der &stlichen Kiiste des Mittelmeers, einem Gebiet, das dem
heutigen Libanon und Teilen Syriens sowie Israels entspricht (CHAPMAN und CHAPMAN,
1997). Damwild wurde dort zu Ehren des Gottes Baal-Hammon gehalten (HALTENORTH,
1959; THUN, 1968) und wahrscheinlich bereits um 1350 bis 1000 v. Chr. als Opfertier in
den westlichen Mittelmeerraum gebracht (UECKERMANN und HANSEN, 1983).

Die Phonizier besafden Kolonien und Handelsrouten iiber das ganze Mittelmeer, iiber die
sie aus Nachbarldndern importiertes europdisches Damwild verbreitet haben konnten. Es
ist jedoch zu hinterfragen, warum die damaligen Siedler Englands Damwild importiert
haben sollten, obwohl dort Rot- und Rehwild ansdssig waren (CHAPMAN und CHAPMAN,
1997).

Die wenigen Funde aus der vorromischen Zeit in England, deren Zuordnung zu Damwild
allerdings teils in Frage gestellt wird (OSBORNE, 2013), lassen keinen Riickschluss auf die

Anwesenheit von lebendem Damwild zu (SYKES, 2004).

In der vorzufindenden Fachliteratur existiert wiederkehrend die Annahme, dass die
Vélker der Bronzezeit aller Wahrscheinlichkeit nach Damwild auf Kreta und in die
Balkanstaaten einfithrten. Auf Rhodos wurde es vermutlich bereits frither eingefiihrt
(HALSTEAD, 1987; DAvVIS und MACKINNON, 2009; MASSETI und VERNESI, 2014).

Eine Studie von MASSETI et al. (2008) stellt eine genetische Trennung des tiirkischen und

rhodischen Damwilds bereits vor circa 200.000 Jahren fest.

Aus der romischen Epoche gibt es diverse Hinweise auf Hirsche in Form von Schriften und
Kunstgegenstanden. Die Unterscheidung zwischen Rot- und Damwild ist dabei sowohl in
der Kunst als auch in der Terminologie der Schriften jedoch nicht immer eindeutig zu
klaren. Hinzu kommt, dass die beiden haufig nicht als getrennte Spezies angesehen
wurden (CHAPMAN und CHAPMAN, 1997; YANNOULI und TRANTALIDOU, 1998; Davis und
MACcKINNON, 2009).

Darstellungen von Damwild sind auf Wandgemalden in Pompeji (REINKEN, 1997) zu sehen
und schmiicken Miinzen aus der Kaiserzeit (DAvis und MACKINNON, 2009). In Bad

Kreuznach (Rheinland-Pfalz) ist Damwild in einem Mosaik aus dem dritten Jahrhundert
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dargestellt (REINKEN, 1999; SYKES und CARDEN, 2011). Die Romer tibertrugen dabei die
religiose Bedeutung des Damwilds von der griechischen Gottin Artemis auf ihre eigene
Gottin Diana. Dies trug ebenfalls zur weiteren Verbreitung des Damwilds in ganz Europa
bei (REINKEN, 1997). Im rémischen Imperium gab es mehrere Parks mit Wildschweinen,
Reh-, Rot- und Damwild, welche gezielt fiir die Jagd angelegt wurden (CHAPMAN und
CHAPMAN, 1997; BEGLANE et al., 2018).

Bei Ausgrabungen in Alentejo (Portugal) wurden Damwildknochen gefunden, welche fiir
einen Import durch die Romer sprechen (Davis und MACKINNON, 2009). Auf der
balearischen Insel Mallorca sind ebenfalls Damwildfunde aufgetreten (VALENZUELA et al.,
2016). Die romischen Einfiihrungen des Damwildes nach England scheinen insgesamt
eher in geringem Umfang erfolgt zu sein; vorwiegend sind Beweise dafiir in Siidengland
zu finden (PIGIERE et al., 2020). Funde traten beispielweise in Monkton auf der Insel von
Thanet (Kent) und in Fishbourne (Sussex) auf (MADGWICK et al., 2013). Die Funde aus
Fishbourne werden von SYKES et al. (2006) auf das erste Jahrhundert datiert. Wahrend
diese Funde die Hypothese einer Einfuhr des Damwilds nach England durch die Rémer
unterstiitzen, lasst die Seltenheit der Funde im Vergleich zur Gesamtanzahl romischer
Ausgrabungsstitten eine bestehende Zuchtpopulation jedoch unwahrscheinlich
erscheinen. Es ware allerdings moglich, dass einzelne Individuen als exotische Tiere zu
Schauzwecken eingefiihrt wurden (SYKES, 2004). Eine Ausnahme bilden dabei die Funde
aus Fishbourne, dort ergab eine Strontiumisotopenanalyse einer gefundenen Mandibel
die Geburt und Aufzucht dieses Individuums in Fishbourne (OSBORNE, 2017). Eine Analyse
der Uberreste des entdeckten Damwilds aus Monkton ergab eine engere Verwandtschaft
mit dem heutigen italienischen Damwild als mit dem damaligen aus Anatolien. Dies
spricht eher fiir eine Abstammung von umgesiedelten Populationen als fiir einen direkten
Import aus Anatolien oder Griechenland (SYKES et al.,, 2011; MADGWICK et al., 2013). Aus
den weiteren Fundstellen lassen sich keine Rickschliisse auf eine bestehende
Zuchtpopulation in England ziehen (OSBORNE, 2013).

Die Untersuchungen zum Ursprung und Vorkommen von sdmtlichen Knochen- und
Geweihfunden sind aus wissenschaftlicher Sicht immer mit einem gewissen Vorbehalt zu
betrachten, da in der Antike reger Handel mit diesen getrieben wurde und deren
Vorkommen nicht mit einer bestehenden Population gleichzusetzen ist (SYKES etal., 2011;

MADGWICK et al., 2013; PIGIERE et al., 2020). Aus Herstal (Belgien) (PIGIERE et al., 2020) und
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Trier (Rheinland-Pfalz, Deutschland) (HILZHEIMER, 1927) stammen Damwildfunde aus der
romischen Epoche. In der Schweiz existiert der nachgewiesene Fund von
Damwildknochen aus der Ausgrabung der Romerstadt Augusta Raurica aus dem ersten
Jahrhundert (UECKERMANN und HANSEN, 1983; CHAPMAN und CHAPMAN, 1997; SYKES, 2004).
Insgesamt sind die Funde in Europa jedoch selten und bestehen zudem meist nur aus
wenigen Fragmenten (SYKES, 2004; SYKES et al., 2006). Es ist davon auszugehen, dass
Damwild, selbst wenn es bereits in der Romerzeit in Europa wieder eingefiihrt wurde, nur

in geringer Stlickzahl und nur in Gehegen vorkam (UECKERMANN und HANSEN, 1983).

In England finden sich Damwildiiberreste aus der sdchsisch-normannischen Zeit iiber das
ganze Land verteilt in Burgen und Herrenhdusern. Vom Festland Europas, beispielsweise
aus Frankreich, sind nur wenige Damwildfunde aus dem 13. Jahrhundert bekannt (SYKES,
2004). Das Herrschaftsgebiet des normannischen Koénigs William und seines Sohnes
William Rufus, welche als leidenschaftliche Jager beschrieben werden, erstreckte sich
iber das stidliche Italien bis nach Sizilien. Da sie zusatzlich eine Provinz im nérdlichen
Frankreich besafden, ist in der vorzufindenden Fachliteratur die Annahme vertreten, dass
sie iiber die dort seit der romischen Zeit bestehenden Parks mit Damwild in Kontakt
gekommen sein kénnten (CHAPMAN und CHAPMAN, 1997).

Eine zweite Hypothese der Herkunft des englischen Damwilds wird im von den
Normannen ab Mitte des 11. Jahrhunderts besetzten Sizilien gesehen (SYKES, 2004).

Es wird davon ausgegangen, dass die erste Einfithrung des Damwilds nach England durch
die Romer nicht von Dauer war. Erst mit der Wiedereinfithrung durch die Normannen

fasste das Damwild dort Fufs (SYKES, 2004).

Zusammengefasst ergeben sich in der vorzufindenden Fachliteratur beziiglich der
Immigration des Damwilds in Europa folgende Erkenntnisse:

Im frithen Neolithikum begann die Verbreitung des Damwilds innerhalb Griechenlands
und den Balkanstaaten und stieg im Bronzezeitalter mit Translokationen in westliche
mediterrane Gebiete weiter an (YANNOULI und TRANTALIDOU, 1998; SYKES, 2004; SINDICIC et
al, 2019).

Die erste Expansionswelle des Damwilds fand durch das romische Reich statt (SYKES et al.,
2011; MapGwick et al, 2013). Viele der initial umgesiedelten und neu etablierten

Populationen starben allerdings innerhalb der nachsten Jahrhunderte wieder aus, so zum
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Beispiel die Populationen in England (SYKES et al., 2016) und auf Mallorca (VALENZUELA et
al, 2016).

Eine zweite Expansionswelle fand mit der Entstehung des Byzantinischen und des
Normannischen Reiches statt (SYKES et al., 2016; BEGLANE et al., 2018).

Mit der Kolonialmacht des Britischen Reiches verteilte sich das Damwild schliefdlich
weltweit (PERDIKARIS et al., 2018).

Alle Zeitraume der Verbreitungsmaxima des Damwilds in Europa sind dabei begleitet von
einer Periode des Imperialismus, welche mit der Existenz von elitiren Jagdkulturen

einhergehen (CANAVAL, 2014; SYKES und PUTMAN, 2014).

2.1.3.4 Mittelalter

Aus Frankreich sind diverse Fundstellen von Knochen- und Geweihfragmenten bekannt.
Sie stammen aus einem Zeitraum des ersten bis fiinften Jahrhunderts (SYKES, 2004).

Im Mittelalter erfreute sich Damwild als Jagdtrophde und als Quelle der Unterhaltung bei
den europdischen Adelshdusern grofier Beliebtheit. Eine Attraktion waren sogenannte
,Damwildrennen®, welche unter Einsatz von Hunden durchgefiihrt wurden (MASSETI und

VERNESI, 2014).

In Leicester (England) wurden Geweihfragmente entdeckt, die in mittelalterlichen
Schichten tiber einer romischen Fundstelle lagerten (KENYON, 1948; CHAPMAN und
CHAPMAN, 1997). Ein Damwildgeweih aus dem zwolften bis vierzehnten Jahrhundert
wurde ebenfalls bei Ellington (England) gefunden (CHAPMAN und CHAPMAN, 1997).

Auch in historischen Schriften gibt es diverse Hinweise auf Damwild in England wéahrend
des Mittelalters. In , Aelfrics Colloquy*“, einem Buch des spaten zehnten bzw. friihen elften
Jahrhunderts, welches haufig als Quelle fiir den ersten Nachweis von Damwild in England
dient (UECKERMANN und HANSEN, 1983; CHAPMAN und CHAPMAN, 1997), werden
verschiedene lateinische Konversationen beschrieben (LENDINARA, 1999). Es handelt sich
dabei jedoch nicht um eine direkte Referenz, vielmehr beantwortet ein Jager in einem
Dialog die Frage, welche wilden Tiere er jagen wiirde. In der lateinischen Version ist hier
unter anderem von dammas die Rede, jedoch wurde es als rann (= Rehbock) ins

Altenglische tibersetzt (LENDINARA, 1999; SYKES und CARDEN, 2011).
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Aus dem zwdlften Jahrhundert wird von damarum, ansassig im Wald nordlich der Stadt
London (FiTz-STEPHEN, 1772), berichtet und aus dem dreizehnten Jahrhundert wird von
Jadghunden (canes damericos currentes; im Gegensatz zu canes cerviciis currentes im
Zusammenhang mit Rotwild) erzahlt (WHITEHEAD, 1964; CHAPMAN und CHAPMAN, 1997;
YALDEN, 1999).

Im Mittelalter préagten Parks die englische Landschaft; um 1300 hatten sich bereits iiber
3.000 Parks etabliert. Aufgrund der Altersverteilung des Damwilds im King’s Park auf der
Isle of Wright und in Faccombe Netherton aus dem elften und zwolften Jahrhundert lasst
sich schlief3en, dass diese Tiere iiber viele Jahre versorgt wurden. Vermutlich wurden sie
als exotische Tiere zur Schau gestellt. Mit der Entstehung neuer Parks und der
Verbreitung liber das ganze Land dnderte sich die Rolle des Damwilds und es wurde
zunehmend zur Produktion von Wildfleisch gehalten. Im spaten Mittelalter bzw. in der
nachmittelalterlichen Zeit gewann das Damwild dann als Zierde fiir die Parkasthetik an

Bedeutung (SYKES et al., 2016).

Es ist anzunehmen, dass Damwild zusammen mit dem Konzept der Parks durch die Elite
der Anglonormannen aus England nach Irland eingefiihrt wurde. Seit dieser Zeit gehort
Damwild zur Fauna Irlands, sowohl freilebend als auch in Parks. Im Jahr 1213 gelangte
der Erzbischof von Dublin, Henry de Loundres, in den Besitz von dreif3ig Stiick Damwild,
welche wahrscheinlich mitsamt seines Haushaltes nach Irland importiert wurden. Die
fritheste Aufzeichnung von Damwild, deren Import nach Irland bestétigt ist, stammt aus
dem Jahr 1225. Ausgrabungen des irischen Maynooth Castle forderten diverse
Damwildfunde aus dem frithen fiinfzehnten Jahrhundert zu Tage. Diese bilden eine
Ausnahme in der sonstigen Quantitit der Damwildfunde in Irland, die sonst ihren
Hohepunkt zwischen dem dreizehnten und vierzehnten Jahrhundert hat. Nach dem
vierzehnten Jahrhundert treten Damwildfunde lediglich vereinzelt auf. Eine Studie aus
dem Jahr 2018 beschaftigt sich mit der Herkunft des irischen Damwilds. Die Ergebnisse
deuten auf eine wahrscheinliche Herkunft aus Siid- und Westengland hin (BEGLANE et al.,

2018).

Aus England wurde Damwild vermutlich im elften und zwdlften Jahrhundert auch nach
Danemark eingefiihrt (M@HL-HANSEN, 1955; UECKERMANN und HANSEN, 1983; HILF und

ROHRIG, 2003). So wurden mittelalterliche Damwildknochen bei der Ausgrabung einer
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danischen Burg aus dem Zeitraum von 1240 bis 1340 entdeckt (M@HL, 1961; CHAPMAN und
CHAPMAN, 1997).

Der Weg des Damwilds zurtick nach Deutschland fiihrte vorwiegend iiber den Import aus
England und Danemark (UECKERMANN und HANSEN, 1983). Obwohl davon ausgegangen
wird, dass der Import nach Deutschland im Mittelalter stattfand, ist es moglich, dass dies
nicht der erste Kontakt zu Damwild gewesen war. Bereits in einem Glossar aus dem
achten Jahrhundert soll ein Wort fiir Damwild existieren (NIETHAMMER, 1963; CHAPMAN
und CHAPMAN, 1997; REINKEN, 1997). Des Weiteren wird in einem Lobgedicht auf den
Kaiser Ludwig im Jahr 826 neben Rehen auch Damwild zum Zwecke der Jagd erwédhnt
(REINKEN, 1997). Um das Jahr 1.000 wird Damwild als Fleischlieferant in einer
Beschreibung des Monchs und Magister Scholarum des Klosters St. Gallen Ekkehardt IV.
in der Schweiz ebenfalls aufgefiihrt (NIETHAMMER, 1963).

Bis zur oben genannten Beschreibung von Erzbischof Aelfric sind aus dem
dazwischenliegenden Zeitraum keine Hinweise auf Damwildvorkommen aus dem

siidlichen und westlichen Mitteleuropa zu finden (NIETHAMMER, 1963).

Die Einbiirgerung des Damwildes nach Deutschland setzte gewisse monetdre Mittel
voraus, welche im Zeitalter des Absolutismus vermutlich nur die Landesherren
aufbringen konnten. Evidenzen dieser Hypothese sind die Damwildvorkommen in vielen
deutschen Landesteilen, die sehr lange auf Gatterreviere beschrankt waren und es
teilweise bis heute noch sind. Das geringere Vorkommen in Siid- und Mitteldeutschland
ist auf das dort in grofier Stlickzahl vorkommende Rotwild zuriickzufiihren, aufgrund
dessen kein Anlass bestand, Damwild dort zu etablieren. In spaterer Zeit waren diese
Landstriche meist kleinbaduerlich gepragt, womit Triager und Forderer weiterer
Einbiirgerungen fehlten (UECKERMANN und HANSEN, 1983).

In Schleswig-Holstein begiinstigte die waldarme Umgebung die Ansiedlung des Damwilds
als Ersatztierart, da Rotwild hier nur in wenigen Revieren gute Lebensbedingungen
vorfand. Zudem war zumindest der Landstrich in Ostholstein von Grofdgrundbesitz
gepragt und in Nachbarschaft zu Danemark gelegen, womit eine Importgelegenheit
gegeben war (UECKERMANN und HANSEN, 1983).

Begriffe wie , Thenhirsch, Dehn, Dannenwild, Dahnenwild“ (HILF und ROHRIG, 2003) zeigen

die Herkunft deutschen Damwilds aus danischen Bestinden auf. Die noch heute
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gebrduchlichen Forstortbezeichnungen wie ,Wildkoppel“ sind Referenzen an die Zeit, in
der das Damwild in Schleswig-Holstein als Gatterwild gehalten wurde (UECKERMANN und
HANSEN, 1983).

In Niedersachsen wurde beispielsweise erst kurz vor dem zweiten Weltkrieg Damwild in
groflerem Umfang angesiedelt. Die Trager dieses Vorhabens waren allerdings nicht mehr
Grof3grundbesitzer, sondern Jagdverbande bzw. einzelne vermogende Revierinhaber.

In Hessen fand man eher kleinbauerliche Besitzverhaltnisse vor, die einer grofiraumigen

Damwildeinbiirgerung entgegenstanden (UECKERMANN und HANSEN, 1983).

Diverse Nachweise, beispielsweise aus Schriften wie Jagdstreckenberichten, geben einen
Hinweis auf die Entwicklung der Verbreitung von freilebendem Damwild in Deutschland.
Im Schieflbuch von Johann Kasimir von Dessau werden im Jahr 1626 zum ersten Mal
Dambhirsche aufgefiihrt, welche sich in den folgenden Jahren in Sachsen erfolgreich
vermehrten (HILF und ROHRIG, 2003). In der Grafschaft Katzenelnbogen am Mittelrhein
(Rheinland-Pfalz) wird Damwild fiir das Jahr 1629 genannt (SCHAFF, 1907).

Unter der Regierung des Grofden Kurfiirsten Friedrich Wilhelm begann in Preufien die
Einbiirgerung des Damwildes bereits im Jahr 1681. Anfang des achtzehnten Jahrhunderts,
zur Zeit seines Sohnes, des Konigs Friedrich 1., verbreitet es sich in Ostpreufien und kam
Mitte des achtzehnten Jahrhunderts in Pommern an. Noch in den Jahren 1856 und 1857
gab es umfangreiche Einbiirgerungen von Damwild in Vorpommern. In Ostpreufien
verbreitete sich das Wild seit dem Jahr 1860 beiderseits der Pregel und wurde im Jahr
1880 in Rominten eingefiihrt (UECKERMANN und HANSEN, 1983).

In Schleswig-Holstein kamen zur selben Zeit bereits stattliche Bestinde in freier
Wildbahn vor (SCHAFF, 1907; UECKERMANN und HANSEN, 1983).

Folgt man den Jagdstreckenberichten aus Ostfriesland, kam Damwild in den Jahren 1722
bis 1726 in freier Wildbahn vor (UECKERMANN und HANSEN, 1983). Die
Damwildverbreitung dort diirfte jedoch zu Beginn des achtzehnten Jahrhunderts gering
gewesen sein. FLEMING schreibt 1719: ,Dieses Thier ist allhier zu Lande nicht so hauffig,
als in der Schweiz, da sie gar viel und offt in Waldern anzutreffen, sondern sie werden nur
entweder in Stadt-Graben oder grofier Herren Thier-Garthen eingesperret gehalten, zur

Raritét auffgehoben, und vor den Woélffen daselbst beschiitzet (...)“
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Der Bestand im Kottenforst bei Bonn (Nordrhein-Westfalen) wurde im Jahr 1883 mit
Tieren aus dem Fiirstenbergschen Wildpark in Muffendorf gegriindet. Ahnlich entstand
das Vorkommen bei Diisseldorf-Benrath (Nordrhein-Westfalen) im Jahr 1931. Hier

wurden Tiere aus dem Wildpark Grafenberg angesiedelt (NIETHAMMER, 1963).

Es wurden sowohl diverse Parks in ganz Deutschland neu gegriindet und mit Damwild
bestiickt als auch in bereits bestehenden Parks Damwild eingefiihrt.

Der Konig von Ddanemark beispielsweise sandte dem Landgrafen von Hessen im Jahr 1570
Damwild als Geschenk, welche im Wildpark Sababurg bei Kassel untergebracht wurden
(ScHAFF, 1907; UECKERMANN und HANSEN, 1983). Auch die Hofe in Bayern und Wiirttemberg
erwarben um diese Zeit eigenes Damwild (NIETHAMMER, 1963; HILF und ROHRIG, 2003).

In Ludwigsburg (Baden-Wiirttemberg) errichtete der wiirttembergische Herzog
Eberhard Ludwig im Jahr 1707 den Favoritepark, in den im Jahr 1797 Damwild Einzug
fand (NIETHAMMER, 1963).

Der Saupark Springe (Niedersachsen) wurde von Koénig Ernst-August von Hannover
durch die in den Jahren 1836 bis 1838 durchgefiihrte Umzaunung eines Waldstiickes
gegriindet. Im Jahr 1954 wurde das Gebiet unter Naturschutz gestellt (NIETHAMMER,
1963). Heutzutage ist in dem vom restlichen Park abgegrenzten Schutzgehege neben
Wisenten und Wolfen auch das mesopotamische Damwild vertreten (WISENTGEHEGE

SPRINGE, 2022).

2.1.3.5 Neuzeit

In der Neuzeit fand eine Einbiirgerung des Damwilds in weiteren europdischen Landern
statt. So zum Beispiel auf Sardinien, in Italien, Spanien, Portugal, Frankreich, Irland,
Norwegen, Schweden, Holland, Belgien, Luxemburg, der Schweiz, Polen, Lettland, der
Westukraine, der (ehemaligen) Tschechoslowakei, Ungarn, Ruméanien und Bulgarien
(UECKERMANN und HANSEN, 1983). Aufierdem existieren Damwildfarmen in Schweden, den
Beneluxstaaten, in der Slowakei und in Osterreich (FLETCHER, 2010).

Auch in aufdereuropdischen Landern, wie den USA, Kanada, Westindien, Argentinien,

Chile, Peru, Neuseeland und Australien finden sich Damwildbestdnde (FLETCHER, 2013).

Die folgenden Unterkapitel beschaftigen sich mit der Verbreitung des Damwilds bis in die

aktuellere Zeitgeschichte innerhalb und auf3erhalb Europas.
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2.1.3.5.1 Innerhalb Europas

Innerhalb ihres urspriinglichen Verbreitungsgebietes ist das Damwild bis heute in der
Tiirkei vertreten. Nachdem die Anzahl der Tiere in den mediterranen Regionen in den
1950er Jahren rapide abnahm, griindete die tiirkische Regierung 1960 ein Zucht- und
Konservierungsprogramm im Diizlercami Wildreservat (Termessos Nationalpark,
Antalya) (ARSLANGUNDOGDU et al., 2010).

Im Friithjahr 1975 wurde der Bestand im Reservat Diizlergcami noch auf circa 60 bis 80
Tiere geschatzt (KUMERLOEVE, 1975; HEIDEMANN, 1976a, 1976b). Einst gegriindet mit
weniger als zehn Tieren, wuchs die letzte verbleibende einheimische Damwildherde der
Tiirkei bis Mitte der 1980er Jahre auf iiber 500 Tiere an (ARSLANGUNDOGDU et al., 2010).
Aufgrund verschiedener Einflussfaktoren, darunter Waldbrdnde, steigende
Urbanisierung und Wilderei, sanken die Zahlen jedoch in den letzten Jahrzehnten
(ARSLANGUNDOGDU et al., 2010). UNAL und CULHACI (2018) zihlten in ihrer Studie in den
Jahren 2014 und 2015 im Mittel noch 105 adulte Individuen.

Mit Tieren der Herde aus dem Diizler¢ami Wildreservat wurden Versuche unternommen,
das Damwild auch an anderen Orten innerhalb der Tiirkei wieder anzusiedeln. Diese
Populationen hatten jedoch keinen Bestand und waren bis Anfang der 2000er Jahre

wieder verschwunden (MASSETI et al., 2008; ARSLANGUNDOGDU et al., 2010).

Auf der griechischen Dodekanes-Insel Rhodos weist die vorzufindende
Damwildpopulation eine genetische Besonderheit auf: Eine Studie mittels Analyse
mitochondrialer DNA (mtDNA) identifizierte eine einzigartige mtDNA-Insertion der
rhodischen Damwildpopulation (MASSETI et al, 2006)° Diese Population weist
infolgedessen ein enges Cluster auf und unterscheidet sich damit von allen anderen
untersuchten Damwildpopulationen (MASSETI et al., 2006; MASSETI et al., 2008). Die Pflege
und Erhaltung der Damwildpopulation auf Rhodos hat deshalb eine hohe Prioritét
(MasskeTI et al,, 2006). Die Studie deckt auflerdem die grofde genetische Distanz von

rhodischem und tiirkischem Damwild auf.

6 Weitere Details zu der hier angesprochenen Studie werden in Kapitel 2.3.2 der vorliegenden Dissertation

beschrieben.
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Aus der rhodischen Population wurden diverse Tochterpopulationen gegriindet, so zum
Beispiel in den 1970ern Jahren auf Lemnos. Die dortige Population wuchs an und betrug
im Jahr 2006 70 Tiere. In der im Jahr 2015 durchgefiihrten Studie von MATTILA und
HADJIGEORGIOU wurden nur noch 47 Tiere innerhalb des untersuchten Gelandes gezahlt.
Aufgrund dessen wurden Schritte zum Schutz der dortigen Population unternommen

(MATTILA und HADJIGEORGIOU, 2015).

Vermutlich wurde Damwild das erste Mal im Jahr 1904 nach Bulgarien importiert. Es
wurde erfolgreich Ostlich von Plowdiw in einem Jagdreservat angesiedelt. Aus den
dortigen Bestdnden wurden {iber das gesamte Land verteilt diverse Populationen
gegriindet. Im Jahr 1937 betrug die Gesamtanzahl des Damwilds dort ungefdhr 1.000
Stlick (CHAPMAN und CHAPMAN, 1980).

Im Jahr 2015 wurden 30 Stiick Damwild aus dem Studen Kladenets Reservat, in dem um
die 1.500 Tiere in der freien Natur leben, in den Rhodopen angesiedelt. Diese Tiere
erginzen die bereits im Jahr 2014 dort ausgewilderten 70 Stiick Damwild. Wie Vasil
Vasilev, Generalsekretdr des Nationalen Verbandes der Jager und Angler in Bulgarien,
zitiert wird, wurden in den letzten Jahren 82 Stiick Damwild in verschiedenen Arealen
Bulgariens angesiedelt (REWILDING EUROPE, 2015).

In den Jahren 2016, 2020 und 2022 ergdnzte weiteres ausgewildertes Damwild die
bestehende Population in den Rhodopen (REWILDING EUROPE, 2016, 2021b, 2022). Es
wurden bereits drei stabile, iiberlebensfihige Populationen Damwild erfolgreich
angesiedelt und damit ein entscheidender Beitrag zur Steigerung der Biodiversitat

geleistet (REWILDING EUROPE, 2021a).

In Rumaénien haben sich in verschiedenen Gebieten freilebende Damwildherden etabliert
(CHAPMAN und CHAPMAN, 1980). Folgt man den Zahlen der Jagdstatistiken, ist Damwild
vorwiegend in Westruménien verbreitet. Sowohl Rotwild als auch Damwild erfreuen sich

in Rumanien als Jagdtrophdée grofier Beliebtheit (ILIE und ENEScu, 2018).

In den Brijuni Nationalpark in Kroatien wurde Damwild um das Jahr 1900 eingefiihrt. Sie
leben dort vornehmlich auf der Insel Veliki Brijun. Die Studie von SINDICIC et al. (2019)
lasst aufgrund der gefundenen Haplotypen auf einen tiirkischen Ursprung dieser

Population schlief3en.
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Fiir die Damwildpopulation im zentraleuropaischen Binnenland Ungarn ist anzunehmen,
dass sie urspriinglich aus Anatolien stammt. Die genauen Umstdnde und Zeitrahmen der
Einfiihrung sind allerdings nicht bekannt. Die erste schriftliche Erwdhnung einer
grofleren Population Damwild in der Gegend von Gyulaj stammt aus dem siebzehnten
Jahrhundert. Im frithen neunzehnten Jahrhundert war Damwild im Nordosten Ungarns,
in Tiszadob, beheimatet (Kusza et al., 2018).

Auch in Zentralungarn, 6stlich von Budapest, wurde Damwild in einem Jagdgebiet

angesiedelt (CHAPMAN und CHAPMAN, 1980).

In Polen wurde Damwild im siebzehnten Jahrhundert eingefiihrt und hat sich in vielen
Gebieten als freilebende Population etabliert. Fiir das Jahr 1972 betrug die geschatzte
Anzahl des Damwilds 2.600 Stiick (CHAPMAN und CHAPMAN, 1980).

In den letzten Jahrzehnten hat sich die Anzahl von Damwild in Polen erhoht. Dies geschah
einerseits durch gewollten Import, andererseits durch aus Gehegen entkommene Tiere
oder durch die Einwanderung aus Nachbarliandern wie Deutschland oder Tschechien.
Eine Schatzung der Anzahl des freilebenden Damwilds liegt zwischen 30.000 und 70.000
Tieren. Auch wenn die genauen Zahlen nicht bekannt sind, ist doch eine Steigerung der
Vorkommen in den Jagdgebieten zu sehen (GRyYZ et al., 2022). Vor allem in westlichen
Teilen Polens ist Damwild stark vertreten (SoLARZ, 2022). Eine ebensolche Steigerung
kann in den Nationalparks ebenfalls beobachtet werden. Dort war Damwild im Jahr 2006

in vieren beheimatet, im Jahr 2021 bereits in sieben (GRryz et al., 2022).

Damwild wurde in Osterreich im fiinfzehnten und sechzehnten Jahrhundert eingefiihrt
(REIMOSER und REIMOSER, 2010). Der Lainzer Tiergarten bei Wien beherbergte im Jahr
1910 neben Rot- und Schwarzwild auch eine grofde Anzahl Damwild (NIETHAMMER, 1963).
In der Zwischenkriegszeit wurde der Tiergarten aufgeldst und diente als Golfplatz und
Kleingartensiedlung. Ab dem Jahr 1941 galt das Gebiet als Reichsnaturschutzgebiet und
war fiir die 6ffentliche Bevolkerung gesperrt. Unter Verwaltung der Sowjetunion verkam
der ehemalige Tierpark durch Rodung grofder Waldteile und der Tierbestand wurde
grofitenteils ausgerottet. Erst im Jahr 1955 wurde er wieder erdffnet und beheimatet

heutzutage auch wieder Damwild (LAINZER TIERGARTEN, 2022).
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Neben der rezenten Population auf Rhodos war die Population auf der Insel Sardinien die
einzig bekannte anthropochorische Damwildpopulation, welche seit der Antike auf einer
Mittelmeerinsel bestand. Ihren Anfang nahm sie vermutlich im sechsten bis achten
Jahrhundert. Ab dem 14. Jahrhundert wuchs der Bestand auf Sardinien rasch an, bis dieser
gegen Ende der 1960er Jahre letztlich ausgerottet wurde. Eine mtDNA-Analyse von fiinf
mittelalterlichen Proben ergab zwei Haplotypen, welche sich mit Haplotypen aus Italien,
Ungarn und Kontinentalgriechenland gruppieren lassen (MASSETI und VERNESI, 2014).

Weitere italienische Populationen mit einem Ursprung aus dem elften und vierzehnten
Jahrhundert sind die beiden Populationen in Castel Porziano und San Rossore?. In den
1980er Jahren wurde mit Tieren vornehmlich aus der San Rossore-Population Damwild
erneut auf Sizilien eingefiihrt. Freilebende Populationen finden sich in den nérdlichen
und zentralen Gebieten des Appenin. Insgesamt ist die Anzahl in Italien vom Stand von

1980 mit 6.430 Tieren auf 20.996 Tiere im Jahr 2005 angestiegen (APOLLONIO et al., 2010).

In Frankreich sind die Damwildvorkommen vorwiegend auf den Norden des Landes
konzentriert. Die Gesamtanzahl der freilebenden Populationen ist gering, im Jahr 1974
betrug sie nur 700 Stiick (CHAPMAN und CHAPMAN, 1980).

Das grofdte Vorkommen einer freilebenden Damwildpopulation findet sich im Nordosten
Frankreichs, im Illwald (Elsass). Die dortige Population besteht seit dem Jahr 1854 aus
urspriinglich mehr als 1.000 Tieren. Die meisten der anderen freien Populationen
entstanden durch aus Gehegen entkommene Tiere. Deren Anzahl nahm vor allem zu,
nachdem im Dezember des Jahres 1999 ein Wirbelsturm Frankreich traf. In den Jahren
2000 bis 2003 war Damwild in 55 franzésischen Départments vertreten (MAILLARD et al.,
2010).

In Spanien kommt Damwild vor allem in den Nationalparks vor (CHAPMAN und CHAPMAN,
1980), so zum Beispiel im Dofiana National Park in Siidspanien (BRAzA und ALVAREZ,
1987). Damwild ist laut einer Quelle des Jahres 1938 im selben Jahr noch nicht in Spanien
verzeichnet, wogegen es im Jahr 1956 eine Reihe an Vorkommen gibt (NIETHAMMER,
1963).

7 Studien, die sich eingehender mit der genetischen Situation dieser beiden Populationen

auseinandersetzen, sind in Kapitel 2.3.2 aufgefiihrt.
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Auf Mallorca lassen sich Funde in Pollentia, im Norden der Insel, auf das dritte und vierte
Jahrhundert und in Sa Mesquida, im Westen, auf das vierte bis sechste Jahrhundert
zurilickdatieren. Wahrend Damwild in Pollentia nur etwa drei Prozent der Funde
ausmacht, sind es in Sa Mesquida um die zwanzig Prozent. Im sechsten und siebten
Jahrhundert nahmen die Zahlen der Damwildindividuen rasch ab, wie die Funde aus Illot
des Frares und Puig de S’Escola belegen. Dort macht Damwild nur unter zwei Prozent der
Funde aus und in der frithchristlichen Fundstatte Son Peret6 tritt es gar nicht auf. Die
Analyse der Haplotypen der Funde aus Pollentia und Sa Mesquida lasst den Schluss zu,
dass beide Populationen aus derselben Stammpopulation entstanden sind. Auch wenn sie
keine Haplotypen teilen, ist das historische mallorquinische Damwild dem

mesopotamischen Damwild dhnlicher als dem europdischen (VALENZUELA et al., 2016).

In Portugal ist freilebendes Damwild nicht weit verbreitet. Es existieren einige Gehege
und Parks, in denen sie unter menschlicher Aufsicht gehalten werden. Vereinzelt wandert

einzelnes Damwild aus Spanien nach Portugal ab (CHAPMAN und CHAPMAN, 1980).

Eine Studie, die sich mit der Verbreitung der Hirscharten in Irland beschaftigt, stellte tiber
den Zeitraum von 30 Jahren (1978 bis 2008) fest, dass Rotwild, gefolgt von Sika- und
schliefRlich Damwild, sein gesamtes Verbreitungsgebiet um den grofdten Prozentsatz
erweiterte. Damwild ist heutzutage in den meisten der Grafschaften Irlands vertreten

(CARDEN etal,, 2011).

Alle vier der konstituierten Teile des Vereinigten Konigreiches beheimaten Damwild,
jedoch ist es nur in England grof3flachig verteilt (CHAPMAN und CHAPMAN, 1980; NOBLE et
al,, 2012). Die meisten dieser Vorkommen treten dabei weiterhin in den Waldern auf, in
denen schon in fritheren Zeiten Hirschpopulationen vertreten waren, und um die Parks
herum, aus denen die ersten Griindertiere entkamen (HARRIS et al., 1995). Die Anzahl von
Damwild in England im Jahr 1995 wird auf circa 95.000 Tiere geschatzt, in Schottland auf
um die 4.000 Tiere und in Wales auf weniger als 1.000 Tiere. Dazu kommen 17.000 Tiere
in Parks und um die 10.000 Tiere in Damwildfarmen (HARRIS et al., 1995).

Im Jahr 2005 wurde von 95.000 Tieren in England, um die 8.000 Tieren in Schottland und
von circa 5.000 Tieren in Wales berichtet (BATTERSBY, 2005). Zu Nordirland sind auch in

dieser Publikation keine Daten aufgefithrt. PUTMAN und WARD (2010) schitzen die
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Damwildanzahl in England basierend auf der lokalen Dichte nach ihrer Zdhlung auf
195.533 Tiere. Im Jahr 2018 wird die britische Damwildpopulation auf 264.000 Tiere
geschatzt (MATHEWS et al,, 2018). Die Autoren gehen davon aus, dass sich sowohl die

Populationsgrofie als auch das Verbreitungsgebiet weiter erh6hen werden.

Das genaue Datum der Einfithrung von Damwild in die Niederlande ist nicht bekannt. Es
besteht die Moglichkeit, dass es bereits in Parks vertreten war, als Anfang des siebzehnten
Jahrhunderts Prinz Maurits 100 Stiick aus England importierte. Diese freilebende
Population wurde aufgrund der von ihr verursachten Schdaden an der Vegetation zwanzig
Jahre spater wieder eliminiert. Weitere Importe folgten, jedoch konnten sich keine
bestehenden freilebenden Herden etablieren. Die meisten Vorkommen befinden sich im
zentralen Teil des Landes und dort vor allem in abgezdunten Waldern (CHAPMAN und

CHAPMAN, 1980).

Damwild istin Ddnemark auf der Jiitland-Halbinsel, auf vier der grof3en Inseln, Langeland,
Lolland, Fiinen und Seeland, sowie auf einigen der kleineren Inseln verbreitet. Wie in
Kapitel 2.1.3.4 dargestellt, fand die Wiedereinfithrung nach der letzten Eiszeit vermutlich
im Mittelalter statt. Im Jahr 1970 wurden an die 4.000 Stiick Damwild in Danemark
gezahlt, von denen etwas iiber 2.000 Stiick in menschlicher Obhut lebten. Auch wenn
freilebendes Damwild durchaus verbreitet ist, iibersteigt die Anzahl des in Gehegen und

Parks lebenden Damwilds diese (CHAPMAN und CHAPMAN, 1980).

Die freilebende Herde auf der Insel Hanko in Norwegen entstand aus sieben Tieren,
welche in den Jahren 1901 und 1902 aus Ddnemark eingefiihrt wurden. Im Jahr 1936 war
die Population auf 300 Tiere angewachsen. Der zweite Weltkrieg reduzierte die Anzahl
des Damwilds und im Jahr 1968 betrug sie noch ungefahr 100 Tiere. Durch die Bejagung
wurde ihre Anzahl auf circa 40 Tiere im Jahr 1972 weiter verringert. Der Versuch, aus
dieser Herde eine stabile freilebende Population auf dem Festland zu etablieren, schlug

fehl (CHAPMAN und CHAPMAN, 1980).

In Schweden wurde Damwild um das Jahr 1570 eingefiihrt (BERGSTROM und DANELL, 2009;
KJELLANDER et al, 2012; WALANDER, 2012) und vermutlich fiir die Jagd der adligen

Bevolkerungsschicht und in Parks rund um deren Burgen und Landsitze genutzt
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(MENICHETTI et al., 2019). In den Jahren 1955 bis 2005 erhohte sich die geschatzte Anzahl
der Abschiisse von 1.000 auf knapp 17.000 Tiere (BERGSTROM und DANELL, 2009).
MENICHETTI et al. (2019) nennen fiir das Jahr 2017 sogar tiber 40.000 Tiere. Heutzutage ist
das Damwild in Form von verstreuten Vorkommen weit tiber das siidliche Drittel von

Schweden verteilt (MENICHETTI et al.,, 2019).

Der Bericht der Internationalen Vereinigung zur Erhaltung der Natur
(englisch: International Union for Conservation of Nature (IUCN)) stellt das
Verbreitungsgebiet des Damwilds zum Jahr 2008 dar (Abb. 4). Die orangenen Bereiche
stellen dabei die Gebiete dar, in denen Damwild zurzeit existiert und dort auch frither
schon beheimatet war. In den lila Bereichen ist das rezente Damwild ebenfalls vertreten.
Es handelt sich dabei um Gebiete, in denen es nach einem zwischenzeitlichen Aussterben

wieder eingefiihrt wurde.
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Abb. 4: Verbreitungsgebiet des Damwilds aus dem IUCN-Bericht von MASSETI und
MERTZANIDOU (2008)

Orange: Vorhandene und bereits friither ansdssige Damwildvorkommen;

Lila: Wiedereingefiihrte Damwildvorkommen

2.1.3.5.2 AuBerhalb Europas

Abseits der in Abb. 4 genannten Gebiete wurde Damwild ebenfalls in weiteren Landern
aufderhalb Europas eingefiihrt, so zum Beispiel in Stidafrika, Australien, Neuseeland, in
den Vereinigten Staaten von Amerika, Kanada, Argentinien, Chile, Peru, Uruguay sowie
auf den Fidschi Inseln und den Kleinen Antillen (CANAVAL, 2014; PERDIKARIS et al., 2018).
Die erfolgreiche globale Ausbreitung und Adaption des Damwilds ist hauptsachlich das
Resultat menschlicher Einfliisse und umweltlicher Begebenheiten (MASSETI et al., 2008;
CANAVAL, 2014). Die meisten dieser Populationen leben in Gattern oder Zoos und Parks

unter menschlicher Obhut (CHAKANYA et al.,, 2016).
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Bis in die Karibik hat sich das Damwild verbreitet. Die Inseln Antigua und Barbuda fithren
das europdische Damwild als ihr Nationaltier in ihrem Wappen. Die beiden vorhandenen
Farbschldge, dunkel und wildfarben, lassen sich bis ins achtzehnte Jahrhundert
zurlickdatieren, als Charles Darwin bei seinem Besuch der Insel Felle jeder Farbe erwarb
und konservierte (PERDIKARIS et al., 2018).

Die genauen Umstinde der Einfiihrung auf diese und andere karibische Inseln, wie zum
Beispiel Jamaica, sind nicht endgiiltig geklart. Anzunehmen ist eine Einfiihrung durch die
Briten im Zeitraum zwischen dem siebzehnten und achtzehnten Jahrhundert (CANAVAL,
2014; PERDIKARIS et al.,, 2018).

BAKER et al. (2015) vermuten einen fritheren Import, wahrscheinlich durch die britische
Familie Codrington, welche im spaten sechszehnten Jahrhundert ein Anwesen mit Park in
England und einen Wohnsitz auf Barbuda besafien. Diese Familie kénnte das Damwild als
Statussymbol zur Jagd mit auf die Insel gebracht haben. Im Jahr 1740 betrug die Anzahl
des Damwildes circa 1.000 Tiere, welche auf circa 3.000 Tiere im Jahr 1784 anstieg.
Berichte aus den Jahren 1761 bis 1790 zeugen von Beschwerden der Familie Codrington
beziiglich der Wilderei ihres Damwildes (BAKER et al., 2015).

Die Weiterfiihrung einer von BAKER et al. (2015) durchgefiihrten Studie mit mtDNA
bekraftigt eine Verbindung des karibischen Damwilds zu Populationen aus England

(PERDIKARIS et al,, 2018).

Das durch die Briten im neunzehnten Jahrhundert eingefithrte Damwild in Australien
wuchs bis ins Jahr 2007 auf geschatzte 30.000 bis 40.000 wildlebende Tiere an (HALL et
al.,, 2012; THE STATE OF QUEENSLAND, DEPARTMENT OF AGRICULTURE AND FISHERIES, 2019).

Es gilt unter dem Biosecurity Act 2014 dort als teilweise invasive Tierart und darf nicht
ohne Genehmigung bewegt, gefiittert, verschenkt, verkauft oder in die Umwelt
freigelassen werden. Freilebend kommt es vor allem in Queensland in der Gegend von
Warwick und Brisbane vor (THE STATE OF QUEENSLAND, DEPARTMENT OF AGRICULTURE AND
FISHERIES, 2019).

Im Jahr 2020 lag Damwild mit 11.372 Stiick auf dem zweiten Platz in den Jagdstatistiken
des australischen Bundesstaates Victoria, hinter dem Sambarhirsch mit 50.635 Stiick. Die

meisten dieser Tiere wurden auf privatem Land geschossen (MOLONEY und FLESCH, 2021).
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Eine Studie von WEBLEY et al. (2007)8 beschaftigt sich mit der genetischen Struktur des in
Tasmanien beheimateten Damwilds. Wie CANAVAL (2014) beschreibt, wuchsen die bereits
im Jahr 1836 nach Tasmanien importierten Damwildbestande rasch an und dienten als

Grundlage diverser australischer und neuseelandischer Bestande.

Ebenfalls im neunzehnten Jahrhundert wurde Damwild zusammen mit anderen
Hirscharten in Neuseeland angesiedelt (FORSYTH et al., 2011; Bykowska, 2018). Die ersten
Tiere stammten aus dem Richmond Park bei London und wurden im Jahr 1864 auf der
Siidinsel ausgesetzt (CANAVAL, 2014). Weiteren Importen aus England, Tasmanien und aus
bereits etablierten neuseeldndischen Herden folgend, war Damwild bis ins Jahr 1910 in
mindestens acht Lokationen auf der Nordinsel und elf Lokationen auf der Stidinsel
etabliert (CHAPMAN und CHAPMAN, 1980). Da es aufler dem Menschen hier keine
natiirlichen Feinde hat, wuchs die neuseeldandische Population rasch an. Das Damwild ist
dort, neben Rotwild, als ein wichtiges Jagd- und Farmwild vertreten (FORSYTH et al., 2011;
BYKowska, 2018).

Das mit nur 50 bis 60 Tieren nach Neuseeland importierte Damwild zdhlt heutzutage zu
den grofiten Bestdnden der Welt. Allein die Anzahl des in Gehegen lebenden Damwilds
betrug im Jahr 2000 circa 24.000 Stiick (CANAVAL, 2014).

Neuseeland gehort dabei zu den grofiten Fleischlieferanten in Bezug auf Hirschfarmen

(WIKLUND et al., 2004; HOFFMAN und CAWTHORN, 2013; BYKowska, 2018).

AufWakaya, einer Insel der Fidschi-Gruppe, wurde Damwild um das Jahr 1880 eingefiihrt.
Im Jahr 1977 soll der Bestand ungefahr 400 Tiere umfasst haben (CHAPMAN und CHAPMAN,
1980).

Das Vorkommen von Damwild in einigen afrikanischen Landern, wie beispielsweise
Stidafrika, lasst sich ebenfalls zuriick ins neunzehnte Jahrhundert datieren, als einige
Tiere bei der Einfithrung entkamen und den Anfang von wildlebenden Herden bildeten
(CuRrRY et al., 2012; CAWTHORN et al., 2020). Die Briten brachten Damwild vornehmlich zu
Jagdzwecken mit in ihre afrikanischen Kolonien (CURRY et al., 2012; CAWTHORN et al,,

2020), es wurde aber auch bereits in der damaligen Zeit als Farmwild gehalten (CHAPMAN

8 Eine ausfiihrliche Beschreibung der Studie folgt in Kapitel 2.3.2.
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und CHAPMAN, 1980). Damwild ist im Jahr 1970 in 32 der 113 Distrikte der Kapprovinz
vertreten (CHAPMAN und CHAPMAN, 1980). Das Damwild hat sich den Umweltbedingungen
Sidafrikas so gut angepasst, dass es durch seine steigenden Zahlen als

Landwirtschaftsschadling eingestuft wurde (CAWTHORN et al., 2020).

Im Jahr 1932 wurde Damwild aus der damaligen Tschechoslowakei auf den Inselstaat
Madagaskar verbracht. Sie wurden dort auf einem bewaldeten Hochplateau angesiedelt.
Berichte aus den Jahren 1974 und 1976 lassen allerdings darauf schliefden, dass das
Damwild auf Madagaskar zu diesen Zeitpunkten schon nicht mehr existierte (CHAPMAN

und CHAPMAN, 1980).

In Asien ist das europdische Damwild nur selten vertreten. CHAPMAN und CHAPMAN (1980)
beschreiben einige Vorkommen in Zoologischen Garten in Japan. Die meisten
Damwildvorkommen auf dem Festland, zum Beispiel im Iran, bestehen aus Vertretern des

mesopotamischen Damwilds.

Die kanadische Provinz Britisch-Kolumbien ist der einzige Teil Kanadas, in den Damwild
importiert wurde. Es gibt verschiedene Berichte, nach denen entweder im Jahr 1895 oder
im Jahr 1907 Damwild importiert wurde. Sie verbreiteten sich auf verschiedenen Inseln
und begriindeten freilebende Populationen (CHAPMAN und CHAPMAN, 1980). Die in der
Untersuchung von BAKER et al. (2017) verwendeten kanadischen Proben stammen aus

der Provinz Britisch-Kolumbien und von Sidney Island (siehe Kapitel 2.3.1.1).

Die fritheste bekannte Einfithrung von Damwild in die Vereinigten Staaten von Amerika
fand im Jahr 1878 aus England statt. Mittlerweile ist Damwild in vielen Staaten zu finden,
sowohl in Parks und Gehegen als auch freilebend in der Natur (CHAPMAN und CHAPMAN,
1980).

Die argentinische Damwildpopulation im Gebiet von Buenos Aires entstammt einem
Import aus Spanien und Polen durch Ernesto Tornquist im Jahr 1905. Einige Jahre spéter
wurden diese Tiere ausgewildert, wo sie gute Uberlebensbedingungen vorfanden und
sich vermehrten. Aus dem Jahr 1972 sind Zahlen von ungefahr 5.600 Stiick Damwild in

dieser Gegend bekannt (CHAPMAN und CHAPMAN, 1980).
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Ahnlich wie in Argentinien hat die Damwildpopulation in Chile ihren Ursprung in Europa,
vermutlich in Spanien. Im Jahr 1887 wurden Tiere in den Nationalpark in Zentralchile
importiert. Diese Population wurde mehrfach umgesiedelt und starb vermutlich
letztendlich aus. Ein weiterer Import aus dem Jahr 1925 stammt aus dem Hamburger Zoo.
Die meisten Damwildpopulationen in Chile existieren in menschlicher Obhut, auch wenn

es einige wenige freilebende Herden gibt (CHAPMAN und CHAPMAN, 1980).

In Peru wurde Damwild im Jahr 1948 eingefiihrt und anschlieflend ausgewildert.
Aufgrund von Wilderei betrug die Populationsgréfie im Jahr 1974 nur noch 25 Tiere

(CHAPMAN und CHAPMAN, 1980).

2.1.4 Heutiges Vorkommen in Deutschland und Hessen

Das Wildtier-Informationssystem der Lander Deutschlands (WILD) befasst sich mit dem
bundesweiten Monitoring verschiedener Wildtierarten. Seit dem Jahr 2001 erfassen der
Deutsche Jagdverband e.V. und die Landesjagdverbdnde Daten zum Vorkommen, der

Haufigkeit (Bestandsdichte) und der Bestandsentwicklung.

Die Statistiken zu den Jagdstrecken von Rot- und Damwild der letzten Jahre, sowohl fiir
das Bundesland Hessen als auch gesamt fiir die Bundesrepublik Deutschland, sind der
WILD-Homepage® vom Stand 20.11.2023 entnommen und in Anhang 9.2 der

vorliegenden Dissertation beigefiigt.

In Deutschland liegt in Bezug auf die Verteilung des Damwilds in den Jagdrevieren der
Bundesldnder ein Nord-Stid-Gefélle vor (Abb. A 1, Anhang 9.2). Die deutschlandweiten
Verbreitungsschwerpunkte von Damwild befinden sich in Schleswig-Holstein,
Mecklenburg-Vorpommern und Brandenburg (Abb. A 5, Anhang 9.2).

Wie die WILD-Statistiken zeigen, gehort Damwild zu den am wenigsten bejagten
Vertretern der Familie der Hirsche in Deutschland (Abb. A 2 und Abb. A 3, Anhang 9.2).
Seit Anfang der 2000er Jahre ist jedoch ein Aufwartstrend festzustellen. Im Jagdjahr
2020/21 wurde Damwild aus 38 % der an WILD beteiligten Jagdbezirke gemeldet
(GREISER et al., 2023). In den aktuellsten Zahlen aus dem Jagdjahr 2021/22 betragt die

9 https://wild-monitoring.de/cadenza/pages/home/welcome.xhtml
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bundesweite Jagdstrecke des Damwilds mit 68.269 Individuen 2,59 % mehr als im
Vorjahr mit 66.547 Stiick (DEUTSCHER JAGDVERBAND E.V., 2023).
In Hessen selbst bleiben die Zahlen des erlegten Damwilds trotz eines Aufwértstrends

deutlich hinter denen des Rotwildes zuriick (Abb. A 4 Anhang 9.2).

In Hessen gibt es diverse Tierparks und Zoos, die Damwild halten. Freilebend kommt es
vor allem in Stidhessen vor, beispielsweise im Damwildgebiet im Biidinger Wald
(ConsTANTIA Forst, 2022), im Damwildgebiet ,Bulau“ bei Hanau (HANAUER JAGDKLUB,
2022), im Damwildgebiet ,Romerkastell“ im Rheingau-Taunus-Kreis (HEGEGEMEINSCHAFT
HESSEN, 2021) und im Damwildgebiet ,Mdnchbruch” siidlich von Frankfurt am Main

(KREISJAGERVEREIN GROR-GERAU, 2022).

Folgend werden die vier Tierparks bzw. Wildgatter vorgestellt, die sich bereiterklart

haben, diese Arbeit mit Proben ihrer Damwildherden zu unterstiitzen.

Im Tierpark Sababurg leben verschiedene Damwildherden unter menschlicher Obhut.
Der weitlaufige Park wurde im Jahr 1571 vom Landgrafen Wilhelm [V. am Fuf} seines
Jagdschlosses errichtet und gilt damit als einer der altesten Tierparks in ganz Europa.
Ende des achtzehnten Jahrhunderts wurde das Jagdschloss nicht mehr genutzt und
verfiel. Der angrenzende Tierpark wurde zur Pferdeweide umfunktioniert. Unter Wilhelm
I1. wurde ein kurfiirstliches Gestiit eingerichtet und ab dem Jahr 1878 zu einem der fiinf
preuflischen Hauptgestiite erweitert. Nach der Auflosung des Gestiits mit Ende des
1. Weltkriegs fand der Tierpark als Weideland fiir Schafe, Schweine und Rinder der
Domane Beberbeck eine Nutzung. Im Jahr 1973 wurde der Tierpark Sababurg unter
Leitung des Landkreises Kassel schlief2lich neu eréffnet und beherbergt mittlerweile tiber
80 Tierarten. Dazu gehoren auch drei Damwildherden, von denen eine im rein weifden

Farbschlag geziichtet wird (TIERPARK SABABURG, 2022).

Der WildtierPark Edersee wurde im Jahr 1970 eroffnet. Zundchst beherbergte er lediglich
Wildschweine, Damwild und Muffelwild. Die Anzahl der dort gehaltenen Tierarten wurde
stets erweitert und im Jahr 1997 wurde die Greifenwarte Wildpark Edersee in den
Wildpark integriert. Im Jahr 2004 wurde der Wildpark Teil des Nationalparks Kellerwald-

Edersee und tragt seitdem den Namen WildtierPark Edersee. Heute werden auf der circa
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80 Hektar grofden Flache verschiedenste Tiere, wie Dam-, Rot-, Muffel- und Schwarzwild,
Waschbaren, Wildkatzen, Wolfe und Wisente gehalten. In der dort lebenden
Damwildherde sind die verschiedenen Farbschldge zu beobachten (HESSEN-FORST,

NATIONALPARKAMT KELLERWALD-EDERSEE, 2012; WILDTIERPARK KELLERWALD-EDERSEE, 2022).

Das Jagdschloss Eulbach wurde von Graf Franz I. zu Erbach-Erbach im Jahr 1771 erbaut
und im Jahr 1800 zur Sommerresidenz erweitert. Der Englische Garten zu Eulbach
umfasst circa 400 Hektar Fldache und ist gegeniiber dem Jagdschloss gelegen. Da Graf
Franz 1. romische Architekturen in den Landschaftsgarten integrieren lief3, gilt der
Eulbacher Park heute als dltester archdologischer Park Deutschlands. Heute leben auf der
Flache Wisente, Schwarz-, Muffel-, Rot- und Damwild (GRAFLICHE RENTKAMMER ERBACH,
2022; TOURISTIK-INFORMATION ERBACH, 2022).

Das nebenliegende 120 Hektar grofde Wildgatter beherbergt neben Dam- auch Sikawild,
welche dort im umzaunten Bereich weitestgehend frei von menschlichem Einfluss leben

(pers. Korrespondenz mit dem Oberforster Herrn Kasper).10

Die vierte hessische Population wird anonymisiert behandelt. Sie besteht aus einer
Damwildpopulation mit einem Frithjahrsbestand aus circa 100 Stiick im Jahr 2022 und
circa 120 Stiick im Jahr 2023. Diese Population besteht seit dem Jahr 1945 weitestgehend
isoliert. Im Zeitraum zwischen 1945 und 1970 wurden ein bis drei Hirsche eingebracht,
ab dem Jahr 1970 fand kein bewusster Austausch mehr statt. Im Jahr 2016 wurden Locher
in der Umzdunung aufgefunden, durch die moglicherweise Tiere ein- bzw. ausgewandert
sein konnten. Eine Einwanderung ist dabei aufgrund der nicht vorhandenen

Damwildpopulationen in unmittelbarer Ndhe unwahrscheinlich.

10 Die Proben, die fiir diese Dissertation verwendet wurden, stammen aus dem Wildgatter.
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2.2 Populationsgenetik

Die Populationsgenetik befasst sich als Teilgebiet der Genetik mit dem Verstidndnis
evolutiondrer Prozesse (GRAW, 2010). Zu Beginn des 20. Jahrhunderts wurde mithilfe von
theoretischen Modellen versucht, die genetischen Populationsstrukturen und
Evolutionsvorgédnge zu analysieren (ToMIUK und LOESCHCKE, 2017).

Es entwickelte sich neben der klassischen Populationsgenetik auch die genetische
Epidemiologie, die die Beitrdge bestimmter Allele zur Entstehung von Krankheiten

untersucht (GrRaw, 2010).

Als Genpool werden alle Gene und Allele innerhalb einer Population bezeichnet. Eine
Population wird dabei als die Gesamtheit aller Individuen einer Gruppe definiert, die sich
fortpflanzen und eine neue Generation bilden kénnen (ScHmipT, 2017).

Genetische Faktoren, wie Mutationen und Rekombinationen, sowie evolutionire
Faktoren, wie Selektion, Migration und Isolation, nehmen Einfluss auf den Genpool einer

Population (ebd.).

Sir Godfrey Harold Hardy und Dr. Wilhelm Weinberg formulierten im Jahr 1908
unabhdngig voneinander das sogenannte Hardy-Weinberg-Gesetz, mit dessen Hilfe sich
Abweichungen von zufdlliger Paarung erkennen, die Auswirkungen von Inzucht und
Selektion bestimmen und eine Schatzung der Allelhdufigkeiten berechnen lassen
(FRANKHAM et al., 2012b; ToMIUK und LOESCHCKE, 2017).
In der Praxis unterliegt dieses Gesetz allerdings Restriktionen in der Anwendbarkeit,
denn es geht von folgenden idealisierten Bedingungen aus (ToMIUK und LOESCHCKE, 2017):
e Alle Individuen sind diploid.
e Alle Individuen der Population pflanzen sich sexuell fort.
e Die Haufigkeit von méannlichen und weiblichen Individuen ist gleich.
e Die Genhaufigkeiten sind in beiden Geschlechtern gleich.
Gene auf den Geschlechtschromosomen und Mitochondrien sind ausgeschlossen,
die geschlechtsabhdngige Vererbung wird also nicht beachtet.
e Die Paarungen erfolgen zuféllig.
e Es erfolgt keine Migration zwischen den Populationen.

e Die Generationen sind voneinander getrennt.
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e Alle Individuen haben denselben Reproduktionserfolg.
e Es gibt keine Selektion.
e Es gibt keine Mutation.

e Die Population ist sehr grof3.1

Obwohl eine solche Population nur in der Theorie Bestand haben kann, wird das Modell
aufgrund seiner Einfachheit dennoch in verschiedenen genetischen Disziplinen als die
statistisch tiberpriifbare Nullhypothese genutzt (ToMIUK und LOESCHCKE, 2017).

Das Hardy-Weinberg-Gesetz bietet die Rahmenbedingungen einer idealen, theoretischen
Population fiir den rechnerischen Vergleich mit der zu untersuchenden realen
Population. Es wird dabei festgestellt, ob sich die vorliegende Population im sogenannten
Hardy-Weinberg-Gleichgewicht (HWG) befindet (GRAw, 2010). Abweichungen vom HWG
treten auf, wenn die zugrunde liegenden Voraussetzungen nicht erfiillt werden, also wenn
beispielweise Immigration, Selektion oder nicht zufallige Paarungen auftreten (FRANKHAM
etal, 2012b).

Basierend auf der Kenntnis der Haufigkeitsverteilung von Allelen an einem Locus kdnnen
mithilfe der ersten binomischen Formel die Haufigkeiten der Genotypen in einer idealen
Population berechnet werden (ToMiUK und LOESCHCKE, 2017). Je grofier die
Populationsgrofie in der Berechnung ist, desto vernachldssigbarer sind die entstehenden
Fehler (KUCKARTZ et al.,, 2013). Weitere Erklarungen zum Hardy-Weinberg-Gleichgewicht
folgen in Kapitel 2.2.3.13.

Der Verlust der genetischen Vielfalt verringert die Anpassungsfahigkeit von Populationen
an sich dndernde Umweltbedingungen. Hierfiir verantwortlich konnen das Aussterben
einer Population oder einer ganzen Spezies sein, das Verschwinden eines Allels aufgrund

der Probenahme in einer kleinen Population, eine durch Inzucht reduzierte Heterozygotie

11 Eine Population gilt als sehr oder auch unendlich groR, wenn kleinere Verinderungen der
Populationsgrofie praktisch keinen Einfluss auf die Haufigkeiten der Allele haben (BICKEBOLLER und FISCHER,
2007).
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oder Selektion, welche durch Favorisierung eines Allels zu dessen Fixierung fiihrt

(FRANKHAM et al,, 2012c).

Die grofite Gefahr fiir den Verlust der genetischen Diversitdt geht dabei von der
genetischen Drift aus (FRANKHAM et al, 2012c), welche die zufillige Anderung der
Allelhdufigkeiten in einer Population mit endlich vielen Individuen bezeichnet (ToMIUK
und LOESCHCKE, 2017).

Je Kkleiner die Population, desto grofder ist dabei die resultierende Wirkung der
genetischen Drift. Dieser Umstand ist dadurch begriindet, dass bei jedem Individuum
maximal zwei Allele pro Genort vorhanden sind (MENDEL, 1865). Entsprechend fallt die
genetische Vielfalt in kleineren Populationen geringer aus und der Effekt der genetischen
Drift ist in Relation folglich grof3er. Ausgeldst durch Neumutationen, welche die allelische
Struktur der Population in jeder Generation verandern konnen, treten immer wieder
neue Genotypen auf und bislang vorhandene Allele gehen verloren. Auch der Verlust eines
Individuums durch Abwanderung oder Versterben beeinflusst den Genpool der

Population (ToMIUK und LOESCHCKE, 2017).

Eine Variante des Gendrifts ist der Flaschenhalseffekt. Hierbei wird die Populationsgréfie
durch ein zufélliges Ereignis stark verringert, wodurch die genetische Variabilitat
abnimmt. H&ufig ist ein solches Ereignis eine Naturkatastrophe, nach der die
iberlebenden Individuen nicht mehr reprasentativ fiir die Ausgangspopulation sind

(GrAW, 2010).

Eine weitere Form des Gendrifts ist der Griindereffekt. Er beschreibt die genetische
Abweichung einer isolierten Population, der Griinderpopulation, von der
Ausgangspopulation. Diese neue Population wird durch einige wenige Individuen
gegriindet, dementsprechend ist die genetische Variabilitit innerhalb der

Griinderpopulation geringer (GRAW, 2010).

Bei dem Wahlund-Effekt handelt es sich um eine Reduzierung der Heterozygotie
innerhalb einer Population, bedingt durch eine Strukturierung in Subpopulationen. Eine
solche Aufteilung kann durch geografische oder auch soziale Barrieren entstehen. Tritt in

solchen Subpopulationen nun genetische Drift ein, entsteht der Wahlund-Effekt. Selbst
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wenn sich die Subpopulationen im HWG befinden, ist die Gesamtheterozygotie reduziert,
insbesondere wenn die Subpopulationen unterschiedliche Allelfrequenzen aufweisen

(WAHLUND, 1928).

Wiederhergestellt werden kann die genetische Vielfalt beispielsweise durch Mutationen,
welche verlorengegangene Allele reproduzieren, insbesondere aber durch Migration,
welche auch die Auswirkungen von Inzuchtdepression abfangen kann (FRANKHAM et al.,
2012d).

2.2.1 Mikrosatelliten

Populationsgenetische Untersuchungen finden hdaufig unter Verwendung von
Mikrosatelliten statt (GRAw, 2010; VIEIRA et al., 2016). Mikrosatelliten bezeichnen eine

Serie verschiedener repetitiver Elemente von Nukleotiden (GRAw, 2010; ScHMIDT, 2017).

In der Regel liegen diese hochrepetitiven Nukleotidsequenzen, oder auch Satelliten-DNA,
tandemartig vor. Sie werden nach der Lange des Wiederholungselementes differenziert,
wobei die Angaben zur Einteilung nach Lange und Anzahl der Wiederholungen in der

Fachliteratur nicht einheitlich sind (GrRaw, 2010; ScHMIDT, 2017).

Die folgende Aufzahlung bietet einen Uberblick iiber die Einteilung und Benennung dieser

hochrepetitiven Nukleotidsequenzen.

1. Mikrosatelliten

Auch: STR (short tandem repeats) (WEBER und WONG, 1993)

SSR (simple/single sequence repeats) (VIEIRA et al., 2016)

SSLP (short/simple sequence length polymorphisms) (TauTz, 1989;

VIEIRA et al., 2016)

VNTR (variable number of tandem repeats) (NAKAMURA et al., 1987)
Mikrosatelliten sind ein bis wenige Basenpaare (bp) lang und die
Sequenzen werden bis zu 100-mal wiederholt. Mikrosatelliten sind tiber
das ganze Genom verteilt. Durch ihren Langenpolymorphismus eignen sie
sich gut fiir den Nachweis von Verwandtschaftsbeziehungen und den

genetischen Fingerabdruck von Individuen (ScuMmIDT, 2017).
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2. Minisatelliten
Auch: STR (short tandem repeats) (WEBER und WoONG, 1993)
VNTR (variable number of tandem repeats) (NAKAMURA et al., 1987)
Minisatelliten sind in etwa 10 - 100 Basenpaare lang, welche sich 5- bis
50-mal wiederholen. Sie werden aufgrund ihrer individuellen
Wiederholungsldnge ebenfalls fiir den genetischen Fingerabdruck genutzt
(Scumipt, 2017).
3. Makrosatelliten
Auch: alphoide DNA
Alpha-Sequenzwiederholungen
Makrosatelliten liegen in den Zentromeren und sind mehrere Hundert oder
Tausend Basenpaare lang. Diese konnen bis zu einer Million

Wiederholungen  aufweisen (ScHMIDT, 2017).

Makrosatelliten wurden aufgrund ihrer Lange fiir die Verwendung in dieser Arbeit
ausgeschlossen. Die Verwendung von Mikrosatelliten im Gegensatz zur Verwendung von
Minisatelliten begriindet sich aus der avisierten Vergleichbarkeit mit den ausgewéhlten
wissenschaftlichen Arbeiten, welche sich ebenfalls auf Mikrosatelliten stiitzen.

Die weitere Beschreibung beschréankt sich deshalb auf die Gruppe der Mikrosatelliten.

Charakteristisch fiir Mikrosatelliten ist neben der Linge ihres jeweiligen repetitiven
Elements auch die Lage auf dem Chromosom (GrAw, 2010). Sie treten genomweit auf,
sowohl in den codierenden Bereichen, den Exons, als auch in den nicht codierenden, den
Introns (ScHMIDT, 2017). Flankiert sind die repetitiven Basenfolgen von spezifischen
Sequenzen, die eine eindeutige Zuordnung erlauben. Anhand dieser werden
komplementdre DNA-Stiicke hergestellt, sogenannte Primer, an denen wahrend der
Polymerasen-Kettenreaktion (englisch: polymerase chain reaction (PCR)) die

DNA-Polymerasen ansetzen (GRAW, 2010).

In Abhangigkeit der an der repetitiven Sequenz beteiligten Anzahl an Basen wird die
Benennung der Nukleotidwiederholungen terminologisch voneinander abgegrenzt. So
werden zum Beispiel Di-, Tri-, und Tetranukleotidwiederholungen unterschieden. Am

haufigsten tritt dabei die Dinukleotidwiederholung auf (ELLEGREN, 2004; ScHMIDT, 2017).
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Diese Wiederholungen konnen in reiner beziehungsweise perfekter Form ohne
Unterbrechungen vorliegen, zum Beispiel als (GT)» (WEBER und WONG, 1993; GOLDSTEIN
und SCHLOTTERER, 1999; BUscHIAZZ0 und GEMMELL, 2006).

Von einem unterbrochenen oder imperfekten Mikrosatelliten wird gesprochen, wenn das
Wiederholungsmuster durch ein kurzes Nukleotidmotiv, bestehend aus einer
(= imperfekter Mikrosatellit) oder mehreren Basen (=unterbrochener Mikrosatellit),
unterbrochen wird (GOLDSTEIN und SCHLOTTERER, 1999; ToMIUK und LOESCHCKE, 2017). Ein
Beispiel dafiir wire die Abfolge (GT)sA(GT)m. Es gibt theoretische Uberlegungen und
experimentelle Untersuchungen, die nahelegen, dass ein solcher Mikrosatellit nicht die
gleiche Mutationsdynamik wie ein reiner Mikrosatellit aufweist, sondern sich die
einzelnen Teilabschnitte vielmehr selbststandig voneinander weiterentwickeln (ToMIUK
und LOESCHCKE, 2017).

Ein zusammengesetzter Mikrosatellit zeigt eine Wiederholungsfolge dhnlich wie folgt:
(GT)n(CG)m(GT)o (GOLDSTEIN und SCHLOTTERER, 1999; ToMIUK und LOESCHCKE, 2017). Die
vorliegende Evolutionsdynamik ergibt sich aus der selbststindigen Entwicklung der
einzelnen Abschnitte (TomIUK und LOESCHCKE, 2017).

Weiterfiilhrend gibt es die komplexen Mikrosatelliten, welche sowohl aus
zusammengesetzten als auch aus unterbrochenen Mikrosatelliten bestehen (BuscHIAzzZo

und GEMMELL, 2006; ToMIUK und LOESCHCKE, 2017).
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Abb. 5: Faktoren, die einen Einfluss auf die vorkommenden Variationen eines Mikrosatelliten
haben konnen (BuscHIAZzZo und GEMMELL, 2006)

Insgesamt existiert eine Vielzahl an verschiedenen Faktoren, die sich auf die Variationen
eines Mikrosatelliten auswirken. Abb. 5 zeigt eine Ubersicht dieser Faktoren. Sie besitzen
unterschiedliche Einflussgrade und konnen sich auch gegenseitig beeinflussen.

Auch wenn die komplexe Evolutionsdynamik der Mikrosatelliten nicht vollstindig
erforscht ist (SCHLOTTERER, 2004), hat die Mikrosatellitenstruktur einen Einfluss auf den
Polymorphiegrad der Mikrosatelliten (EVDOTCHENKO, 2001).

So hdngt der Polymorphiegrad eines Mikrosatelliten unter anderem von der Struktur der
Wiederholungseinheit, wie Basenanzahl, Basenzusammensetzung oder GC-Gehalt, und

der Wiederholungsanzahl ab (BULL et al., 1999).
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Wie  CHAKRABORTY et al. (1997) in ihrer Studie feststellen, weisen
Dinukleotidwiederholungen 1,5- bis 2-fach hoéhere Mutationsraten auf als
Tetranukleotidsequenzen. Nicht mit Krankheiten assoziierte Trinukleotide liegen mit
ihrer Mutationsrate zwischen diesen beiden. Trinukleotidwiederholungen, die mit
Krankheiten in Verbindung stehen, weisen dagegen 3,9- bis 6,9-fach hohere
Mutationsraten als die der Tetranukleotide auf.

BuscHIAZZO und GEMMELL (2006) schreiben dagegen, dass die Mutationsrate mit der
Anzahl der perfekten Wiederholungen steigt. VIEIRA et al. (2016) zeigen auf, dass
Mikrosatelliten mit einer Lange von mindestens 20 Nukleotiden hoch polymorph sind.

Je langer der Mikrosatellit ist, desto hoher ist die Wahrscheinlichkeit des Auftretens einer
Punktmutation innerhalb des Mikrosatelliten. Diese koénnen lange Sequenzen
unterbrechen oder kiirzere Sequenzen ganz verschwinden lassen. Ebenso kann dadurch
aber auch die Basis fiir die Entstehung neuer Mikrosatelliten gelegt werden (ELLEGREN,
2004).

HaNcock (1999) beschreibt in seinem Beitrag in ,Microsatellites - Evolution and
Applications” eine Mutationsrate von Punktmutationen im Genom von 109 bis 10-10, Er
fithrt die folgenden geschatzten in vivo Mutationsraten von Mikrosatelliten auf:

E. coli 102, Hefen 10-* bis 10-5, Maus 10-3 bis 10-* und Drosophila 6 x 10-¢.

Auch die Position des Mikrosatelliten innerhalb des Genoms hat einen Einfluss auf die
Mutationsprozesse (BuscHiAZzo und GEMMELL, 2006).

BuscHIAZzo und GEMMELL (2006) erwédhnen einen mdglichen Zusammenhang mit lokalen
Variationen in der Effizienz des Fehlpaarungsreparatursystems. Schlussendlich spielt
auch der biologische Kontext des Individuums, wie das Alter, Geschlecht und die

Umweltbegebenheiten, eine Rolle (ebd.).

Viele der klassischen genetischen Populationstheorien basieren auf dem
Unendliche-Allele-Modell (englisch: infinite allel model (IAM)), urspriinglich fiir Allozyme
entwickelt. Dieses theoretische Model geht davon aus, dass jede Mutation in einem neuen,
einzigartigen Allel resultiert und eine Mutation niemals zweimal an einem Locus auftritt
(TajMa, 1996).

Jede neue Mutation ist folglich von allen anderen allelischen Formen unterscheidbar

(Tomiuk und LOESCHCKE, 2017).
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Dem gegeniiber steht das Schrittweise-Mutationsmodell (englisch: stepwise mutation
model (SMM)). Dieses postuliert mit jeder Mutation einen Gewinn oder Verlust einer
einzigen Wiederholungseinheit (SLATKIN, 1995).

Entsprechend ihrer Namensgebung, fithren Riickwartsmutationen durch den Verlust
einer Wiederholungseinheit die Mikrosatelliten zuriick in vormals existierende
Sequenzen, wohingegen bei der Vorwidrtsmutation durch den Gewinn einer
Wiederholungseinheit eine neue Wiederholungslange entsteht. Dies fiihrt dazu, dass in
einigen Féllen eine solche Neumutation nicht von einer urspriinglichen Struktur zu
unterscheiden ist. Abb. 6 stellt dieses Modell am Beispiel der Entstehung einer
Mikrosatellitenvariation dar. Die Késtchen entsprechen dabei jeweils einer
Wiederholungseinheit. Den Anfang bilden 5 Allele mit 3, 6, 7, 9 und 10
Wiederholungseinheiten. Durch eine Vorwdartsmutation entsteht aus dem Allel mit 3
Wiederholungseinheiten ein neues Allel mit 4 Wiederholungseinheiten. Durch eine
Riickwértsmutation dieses Allels entsteht wiederum ein neues Allel mit erneut 3
Wiederholungseinheiten. Dieses neue Allel ist nicht zu unterscheiden von dem
urspriinglichen Allel mit 3 Wiederholungseinheiten (ToMIUK und LOESCHCKE, 2017). Die
Individuen sind dann zwar genetisch identisch, allerdings nicht durch Abstammung

(PuTMAN und CARBONE, 2014).

Abb. 6: Schrittweise-Mutationsmodell am Beispiel einer Mikrosatellitenvariation,
entnommen aus ToMIUK und LOESCHCKE (2017)

In Folge kann diese Mikrosatellitenvariabilitit einen genetischen Vergleich von

Individuen oder Populationen tiber grofiere Evolutionszeitraume hinweg erschweren
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(ToMIuK und LOESCHCKE, 2017). Bei Verwendung zu weniger Mikrosatelliten in Studien zur
genetischen Diversitat kann diese Homoplasie zu falschen Interferenzen fiihren, wie

GERMAIN-AUBREY et al. (2016) schreiben.

In der Theorie zeigt das SMM eine grofiere Anndherung an das Mutationsverhalten der
Mikrosatelliten (PUTMAN und CARBONE, 2014). In der Praxis wird jedoch das
Mutationsverhalten der Mikrosatelliten wohl am treffendsten durch eine Mischung der
beiden Modelle beschrieben (PIRY et al., 1999). ToMIUK und LOESCHCKE (2017) lehnen das
IAM mit Blick auf die Variabilitit der DNA-Sequenzen ab. Sie fithren das Beispiel der
Mikrosatelliten oder eines Basenaustausches an, bei denen eine Mutation lediglich zu
einer begrenzten Anzahl an Variationen fithren kann. Ein Mikrosatellit ist nur in der
Anzahl der Wiederholungseinheiten variabel und eine DNA-Base kann nur durch eine von

drei Varianten ersetzt werden.

BuscHIAZzo und GEMMELL (2006) beschreiben zwei Hypothesen, wie es zur Entstehung von
Mikrosatelliten kommen konnte. Die eine Hypothese stiitzt sich darauf, dass Vorlaufer
von Mikrosatelliten spontan durch Mutationen entstehen. Bei diesen Vorldufern, oder
Proto-Mikrosatelliten, handelt es sich um kurze, drei bis vier Nukleotide umfassende
Einheiten, die kurze Wiederholungseinheiten ohne ein klares Tandemmuster beinhalten.
Diese Proto-Mikrosatelliten konnen zum einen durch eine Punktmutation {iber einen
Basenaustausch entstehen, beispielsweise wird aus GACGCACG > GACACACG. Zum
anderen konnen Proto-Mikrosatelliten durch Insertionen entstehen. Dafiir spricht die
Beobachtung, dass Insertionen dazu tendieren, benachbarte Basen zu kopieren. So
entsteht beispielsweise aus der Sequenz GCAT > GCACAT. BuscHIAZZO und GEMMELL
filhren an, dass Punktmutationen hauptverantwortlich fiir die Entstehung von
Tandemwiederholungen sind, wahrend aus Insertionen vorwiegend neue Tetra- oder
Pentanukleotidwiederholungen hervorgehen. Die Autoren weisen allerdings daraufhin,
dass diese Ergebnisse der Studie nicht auf das gesamte Genom iibertragbar sind.

Die andere Hypothese geht davon aus, dass Mikrosatelliten aus anderen genomischen

Regionen mittels Transposons!? ibernommen werden. Im Fokus stehen dabei SINEs

12 Hierbei handelt es sich um eine Gruppe von DNA-Sequenzen, die mittels unterschiedlicher molekularer

Methoden ihre Position im Genom verandern konnen (GRAW, 2010).
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(engl.: short interspersed nuclear elements) und LINEs (engl.: long interspersed nuclear
elements)!3 als potenzielle Quelle von Proto-Mikrosatelliten. BuscHiAZzZO und GEMMELL
fithren an, dass im Genom der Sdugetiere ein Zusammenhang zwischen Mikrosatelliten
und Alu- sowie L1-Elementen, den haufigsten SINEs und LINEs des Sdugetiergenoms,
besteht. Das 3“Ende der SINEs und LINEs beinhaltet Sequenzen, welche fiir
Transkriptionsfehler anfillig sind und so fiir die Entstehung von Proto-Mikrosatelliten

und deren Verlangerung verantwortlich sein kénnten.

Der sowohl fiir das urspriingliche Entstehen von Mikrosatelliten als auch fiir das
Entstehen ihrer Langenvarianten von den meisten Autoren am wahrscheinlichsten
angesehene Prozess ist die DNA-Slippage, ein Verrutschen des Replisoms wahrend der
DNA-Synthese (LiTT und Luty, 1989; TAUTZ, 1989; SCHLOTTERER und TAUTZ, 1992; CHAMBERS
und MAcAvoy, 2000; SCHLOTTERER, 2004; ScHMIDT, 2017).

Diese Hypothese basiert auf der Annahme von LEVINSON und GUTMAN (1987), dass
Mikrosatelliten zuféllig aus kurzen repetitiven DNA-Sequenzen entstehen. Sie stiitzen
sich dabei auf das Schrittweise-Mutationsmodell. Die derartige Entstehung neuer
Mikrosatelliten ist allerdings im Vergleich zur Langenvariabilitit ein sehr seltenes
Ereignis (PuPKO und GRAUR, 1999; ELLEGREN, 2004).

Der eigentliche Mechanismus der DNA-Slippage geschieht in dem Moment der
Replikation, in dem sich die DNA-Polymerase 16st und sich der Template- und der neu
entstandene Strang teilen. Einzelstrangige DNA ist sehr instabil und so kann es dazu
kommen, dass sich aufgrund der Wiederholungen der Basenpaare die DNA an einer
falschen Stelle der repetitiven Sequenz wieder zusammensetzt. Eine neue
DNA-Polymerase setzt dann an dieser Stelle an und fiihrt die Replikation fort. Dies fiihrt
entweder, bei einem DNA-Loop des Leitstranges, zu einer Verkiirzung der
Wiederholungsrate (= Deletion), oder, bei einem DNA-Loop des Folgestranges, zu einer
Verldangerung der wiederholten Sequenz (= Insertion) (SCHLOTTERER und TAUTZ, 1992;

OLIVEIRA et al., 2006). Abb. 7 stellt diesen Vorgang bildlich dar.

13 SINEs und LINEs gehéren zur Klasse der mittelrepetitiven Sequenzen und haben eine Lange von 200 bis

400bp (SINEs) oder mehreren Kilobasen (LINEs) (GRAw, 2010).
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Abb. 7: Darstellung der Insertion bzw. Deletion, verursacht durch DNA-Slippage wdhrend
der Replikation (ELLEGREN, 2004)

Die Studie von ROSE und FALUSH (1998) beschiftigt sich mit der Entwicklung eines
Schwellenwertmodells, bei dem ab einer Anzahl von acht Nukleotiden in der
wiederholten Sequenz der Slippage-Mechanismus auftritt. Die Autoren stellen die
Hypothese auf, dass dieser Schwellenwert durch die Anzahl der Nukleotide in der
Sequenz und nicht durch die Anzahl der Wiederholungen bestimmt wird. Auch Pupko und
GRAUR (1999) kommen zu dem Ergebnis, dass die Mutationsrate der Mikrosatelliten
weniger von der Liange der repetitiven Einheit oder der Wiederholungsanzahl abhdngig
ist, sondern vielmehr von der Gesamtlinge des Mikrosatelliten. Folglich wére die
Abweichung von der erwarteten Frequenz eines Mikrosatelliten mit fiinf Wiederholungen
einer Dinukleotidsequenz die gleiche wie die eines Mikrosatelliten mit zwei
Wiederholungen einer Pentanukleotidsequenz. Pupko und GRAUR geben allerdings an, bei
ihrer Datenerhebung keinen Hinweis auf einen Schwellenwert gefunden zu haben, ab
dem mit einer Abweichung von der erwarteten Mikrosatellitenfrequenz und damit der
Entstehung eines Mikrosatelliten durch die DNA-Slippage zu rechnen ist. Die Abweichung

steigt jedoch kontinuierlich mit zunehmender Lange des Mikrosatelliten an.

Weitere Moglichkeiten der Entstehung von Mikrosatellitenvariationen bestehen durch
eine Rekombination oder durch ungleiches Crossing-over. Diese finden aber erst ab einer

gewissen Lange der Wiederholungen statt (SMITH, 1976; BUSCHIAZZO und GEMMELL, 2006;
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OLIVEIRA et al.,, 2006). Der mafigebliche Einfluss auf die Mutation eines Mikrosatelliten
durch diesen Mechanismus wird allerdings in Frage gestellt (BUScHIAZZO und GEMMELL,

2006; LOPEZ-GIRALDEZ et al.,, 2007).

BuscHIAZzo und GEMMELL (2006) beschreiben ein Lebenszyklusmodell, welches, liber
einen langen Zeitraum hinweg betrachtet, das zyklische Entstehen und Verschwinden von
Mikrosatelliten, postuliert. Nach Entstehen eines Mikrosatelliten wachst durch
Mutationen die Anzahl seiner Wiederholungseinheiten. Mit steigender Lange nimmt die
Wabhrscheinlichkeit verkiirzender Mutationen, wie beispielsweise Punktmutationen, zu.
In der Mitte des Zyklus erreicht der Mikrosatellit eine Maximalldnge, bei der verlangernde
und verkiirzende Mutationen im Gleichgewicht vorliegen. Nach Uberschreiten dieser
Schwelle nehmen die die repetitive Sequenz verkiirzenden Mutationen zu und die Lange
des Mikrosatelliten sowie die Reinheit der Wiederholungen nimmt ab. Mit abnehmender
Lange und zunehmender Anzahl der Unterbrechungen der repetitiven Sequenz
verschwindet der Mikrosatellit schliefSlich. Die Rate des Verschwindens eines
Mikrosatelliten ist dabei sehr viel geringer als die Rate, mit der ein neuer Mikrosatellit

entsteht.

Je grofier die Wiederholungsrate der repetitiven Basenfolge, das heifdt, je langer der
Mikrosatellit ist, desto grofier ist die mogliche Allelanzahl (SCHLOTTERER, 2000; TOMIUK
und LOESCHCKE, 2017). Zusammen mit ihrem hohen Polymorphiegrad macht ihre
kodominante Vererbung die Mikrosatelliten zu haufig genutzten molekulargenetischen

Markern (ENGEL et al., 1996; SCHLOTTERER, 2004; ToMIUK und LOESCHCKE, 2017).

Mikrosatelliten eignen sich insbesondere, um genetische Veranderungen festzustellen, da
ihre Mutationsrate mit 10-2 bis 10-¢ (SCHLOTTERER, 2000; FRANKHAM et al., 2012d; PUTMAN
und CARBONE, 2014) hoher ist als die des Restgenoms mit 10-5 bis 10-11 (Graw, 2010;
FRANKHAM et al., 2012d). Die hohe Mutationsrate fiihrt dazu, dass Mikrosatelliten einen
hohen Informationsgehalt beinhalten, der im Rahmen wissenschaftlicher Forschungen
untersucht und ausgewertet werden kann.

Mikrosatelliten werden nicht nur in der Populationsgenetik genutzt, sondern auch fiir
Abstammungskontrollen bzw. Vaterschaftsnachweise, zur Erstellung genetischer Karten,

zur Identifizierung von Quantitative Trait Loci (QTLs), fiir Diversitdtsstudien und sie
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finden in der Forensik Anwendung (GLOWATZKI-MULLIS et al., 1995; KAPPES et al., 1997;
KUHN et al.,, 2003; IHARA et al., 2004; SCHLOTTERER, 2004; IBEAGHA-AWEMU und ERHARDT,
2005; PETER, 2005; FREEMAN et al., 2006).

Das nicht vollstindig analysierte Mutationsverhalten und die Schwierigkeit, die
Untersuchungsprozesse zu automatisieren, sind jedoch Nachteile, die bei der Auswahl
von Mikrosatelliten zur Verwendung in wissenschaftlichen Untersuchungen zu bedenken
sind (SCHLOTTERER, 2004). Auch kann es dazu kommen, dass Primer, welche urspriinglich
fiir eine andere Spezies entwickelt wurden, eine geringere Variationsvielfalt aufdecken,
wenn die Spezies nicht eng verwandt sind (FRANKHAM et al., 2012f). Hinzu kommt bei der

Verwendung von Mikrosatelliten das Auftreten von Stotterbanden und Nullallelen.

Stotterbanden sind durch die wahrend der PCR verwendeten DNA-Polymerasen bedingt.
Sie entstehen durch ein Verrutschen des DNA-Stranges bei der PCR-Replikation. Dabei
entstehen Amplifikationsprodukte, die meist kiirzer sind als der eigentliche Mikrosatellit
(SCHLOTTERER, 2004).

Alternativ ist es ebenfalls moglich, dass einige DNA-Polymerasen in vitro das 3‘-Ende der
DNA um eine Adeninbase verldngern. So entstehen Amplifikationsprodukte, welche

langer sind als der eigentliche Mikrosatellit (Hu, 1993; GINOT et al., 1996).

Eine beispielhafte Darstellung von Stotterbanden, entnommen aus der Untersuchung mit
dem Peak Scanner mit Daten dieser Publikation, ist der Abb. 8 zu entnehmen. Zu sehen
sind Peaks von insgesamt drei Mikrosatelliten. Die ersten beiden stellen jeweils
heterozygote Mikrosatelliten dar und bestehen deshalb aus je zwei Peaks (a,a und b,b).
Der dritte Mikrosatellit prasentiert sich homozygot. Er besteht nur aus einem Peak (c).
Die Stotterbanden stellen sich als die aufsteigenden Peaks vor dem eigentlichen

Mikrosatelliten-Peak dar.
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Abb. 8: Beispielhafte Darstellung von Stotterbanden, entnommen aus der Arbeit mit dem
Peak Scanner mit Daten dieser Publikation

Als Nullallele eines Mikrosatelliten werden alle Allele bezeichnet, die keine in der PCR
detektierbaren Amplifikationsprodukte produzieren (DAKIN und AVISE, 2004). Nullallele
kénnen durch Mutationen in der Primerregion entstehen. Die spezifischen Primer kénnen
infolgedessen nicht mehr binden und es entstehen verminderte oder gar Kkeine
Amplifikationsprodukte (ENGEL et al.,, 1996; CHAMBERS und MAcAvoy, 2000; CHAPUIS und
Estoup, 2007). Durch den gegebenen Ablauf einer PCR amplifizieren sich zudem kurze
DNA-Stiicke haufig effizienter als ldngere, weshalb es passieren kann, dass nur das
kiirzere DNA-Stiick eines heterozygoten Individuums entdeckt wird. So entstandene
Nullallele konnen durch den erhéhten Einsatz von Probenmaterial oder durch das
Anpassen des Kontrastes sichtbar gemacht werden (DAKIN und Avisg, 2004). Auch durch
technische Probleme, wie eine DNA-Slippage wahrend der PCR, konnen Nullallele

entstehen (CHAPUIS und Estoup, 2007).

Treten Nullallele in homozygoten Mikrosatelliten auf, so erscheinen diese als fehlende
Daten (CARLSSON, 2008). Ist nur ein Allel eines Mikrosatelliten davon betroffen, kann sich
ein eigentlich heterozygoter Mikrosatellit homozygot prasentieren. So kann die Anzahl
der Heterozygoten falschlicherweise verringert erscheinen (KALINOWSKI und TAPER, 2006;
CHapuis und Estoup, 2007). Durch die scheinbar gesenkte genetische Variabilitat konnen
sich die Berechnungen genetischer Differenzierungen irrtiimlich erhéht darstellen und

Populationsanalysen, welche auf dem HWG basieren, verzerrt werden (CARLSSON, 2008).
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2.2.2 Inzucht und deren Auswirkungen

In jeder Population existiert ein Gleichgewicht zwischen schadlichen Mutationen und
Selektion, welches zu einem immer existenten Pool an seltenen schadlichen Mutationen,
der sogenannten Mutationslast, fithrt. Inzucht kann diese Mutationen freilegen und so das
Extinktionsrisiko einer Population steigern (FRANKHAM et al.,, 2012d, 2012g).

Die Inzuchtbelastung einer Population stellt die Belastung durch schéadliche Mutationen

dar, welche in den Heterozygoten verborgen liegen (CABALLERO et al.,, 2017).

Der Begriff Inzucht ist dabei definiert als die Verpaarung verwandter Individuen. Deren
Nachkommen zeigen im Vergleich zu Nachkommen nicht verwandter Elternteile haufig
eine reduzierte Fitness (ROLDAN et al., 2006; CHARLESWORTH und WILLIS, 2009; BIEBACH und
KELLER, 2017; TROIANOU et al., 2018).

Die reproduktive Fitness stellt die Anzahl des fertilen Nachwuchses eines Individuums
dar, welcher das reproduktive Alter erreicht. Eine Reduzierung der Fitness durch Inzucht
wird auch als Inzuchtdepression bezeichnet (FRANKHAM et al., 2012a).

Eine Inzucht kann in Tier-, Pflanzen- und Humanpopulationen gleichermafien auftreten
(RoLDAN et al., 2006; CHARLESWORTH und WILLIS, 2009; BIEBACH und KELLER, 2017; TROIANOU
et al, 2018). Vor allem in kleinen Populationen, in denen mit der Zeit alle Individuen

miteinander verwandt sein werden, ist Inzucht unvermeidlich (FRANKHAM et al., 2012g).

Insbesondere fiir von Menschen betreute Populationen sind die Auswirkungen von
Inzucht von Bedeutung. Jede Population, welche der freien Wildbahn entnommen und in
Zoos oder Wildparks in menschlicher Obhut weitergeziichtet wird, erfahrt eine logische
Einschrankung ihrer genetischen Vielfalt durch die urspriingliche Eingrenzung der
ausgewdhlten Individuen (BARRETT und CHARLESWORTH, 1991).

Die Auswirkungen der Inzuchtdepression sind dabei in stressigen Umgebungen, wie der
freien Wildbahn, grofier als in menschlicher Obhut (FRANKHAM, 1998; CRNOKRAK und ROFF,
1999; FRANKHAM et al., 2012h; FRANKHAM et al., 2014b).

Man unterscheidet zwischen der eigentlichen (genetischen) Fitness und deren
Komponenten, wie (Uber-)Lebensfihigkeit, weiblicher Fruchtbarkeit oder mannlichem

Paarungserfolg ~ (CHARLESWORTH und  CHARLESWORTH, 1999). Neben den
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Fruchtbarkeitsmerkmalen werden hdufig auch Wachstumsmerkmale, wie das
Korpergewicht (IssA und SEELAND, 2001) oder nicht direkt phanotypisch sichtbare
Merkmale der Robustheit, wie zum Beispiel die erhohte Anfélligkeit gegeniiber einer
Parasitenbelastung (ROLDAN et al, 2006), zur Verwendung zu analytischen Zwecken
herangezogen, da sie einfacher zu beobachten und nachzuweisen sind als genetische
Analysen (CHARLESWORTH und CHARLESWORTH, 1999).

Fruchtbarkeitsmerkmale werden dabei durch diverse additiv vererbte Gene mit
verschiedenen Heritabilititen definiert (REINER, 2006; Bonow, 2016), weisen im
Durchschnitt aber niedrige Heritabilitdten auf (STEPHAN und HORGER, 2019).
,(...)Fruchtbarkeitsmerkmale [sind] auf Grund der niedrigen Heritabilitit (...) im
Allgemeinen (...) starker durch Inzuchtdepression gefahrdet”, so Issa und SEELAND (2001).
Dies bedeutet, dass mit steigender Wahrscheinlichkeit mindestens eines der beteiligten
Gene in homozygoter Form als potenziell letales Defektgen vorliegt, je mehr Gene an
einem Merkmal beteiligt sind. Gleichzeitig nimmt die Heritabilitdt bei steigender Anzahl
involvierter Gene ab.

Eine Inzuchtdepression wird in den verschiedenen Spezies und Populationen immer in
unterschiedlichen Komponenten der Fitness zur Auspragung kommen (FRANKHAM et al.,

2012h).

In den Uberlegungen zum Ausmafl des Problems einer Inzucht(-depression) stellt die
minimale effektive Populationsgréfle Ne einen der wichtigsten Parameter dar. Sie
reprasentiert den Schwellenwert der Populationsgrofie, bei der die entsprechende
Population die Auswirkungen der Inzucht noch bewdltigen kann, wenngleich unter
Umstinden auf Kosten der Uberlebens- und Reproduktionsraten (FRANKLIN, 1980).

Um kurzfristig die ernsthaften Folgen einer Inzucht und den Verlust der genetischen
Variabilitdt zu verhindern, wird heute eine effektive Populationsgrofie Ne von mindestens
100 Tieren als notwendig erachtet. Eine solche Populationsgrofie ist fiir einen
kurzfristigen Zeitraum von fiinf Generationen in der Lage, den maximalen Riickgang der
Fitness auf 10 % zu begrenzen. Entsprechendes gilt fiir 1000 Tiere in Bezug auf eine

langfristige, evolutive Entwicklung (FRANKHAM et al., 2014a, 2014b).
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Allerdings muss die Interpretation immer im Zusammenhang mit der betrachteten
Spezies und Population gesehen werden. Kurzlebige und sich schnell fortpflanzende

Spezies benétigen unter Umstdnden ein schnelleres Eingreifen (FRANKLIN et al.,, 2014).

Neben der minimalen effektiven Populationsgrofie besteht ebenfalls der Wert der
minimalen iberlebensfahigen Populationsgrofle. Dieser bezieht sich auf die
Mindestanzahl der Individuen, welche fiir ein mit hoher Wahrscheinlichkeit eintretendes,
langfristiges Uberleben der Population vonnéten ist (SHAFFER, 1981; CABALLERO et al,,
2017).

Die Definitionen der Uberlebenswahrscheinlichkeit einer Population iiber bestimmte
Zeitraume sind dabei sehr heterogen, beispielsweise 99 % tber einen Zeitraum von 1000
Jahren (SHAFFER, 1981), 95 % tiber mehrere Jahrtausende (SOULE, 2010) oder auch 99 %
iber 40 Generationen (TRAILL et al., 2007; FRANKHAM et al., 2014b).

Ein Ansatz mit der Zeiteinheit in Generationen statt in Jahren ist fiir eine Vergleichbarkeit

dabei immer vorzuziehen (O'GRADY et al., 2008; FRANKHAM et al., 2012K).

Es gibt verschiedene wissenschaftliche Hypothesen zur Frage, wie ein erhohter
Homozygotiegrad die Fitness verringern kann. Eine dieser Hypothesen stellt
Inzuchtdepression als die Auswirkung einer Reduzierung von Loci dar, an denen
heterozygote Vorteile bestanden (englisch: overdominance hypothesis). Heterozygote
Individuen besitzen dort eine hohere Fitness und sind homozygoten damit tiberlegen,
weil sie mit zwei Genvarianten zwei mogliche Antworten auf eine Anforderung der
Umwelt zur Verfiigung haben; bei einer Reduzierung der heterozygoten Loci gehen diese
Vorteile verloren. Unter der Annahme, dass eine Inzuchtdepression durch rezessive oder
partiell rezessive schadliche Allele verursacht wird, kommen diese wiederum bei
homozygoten Loci stirker zum Ausdruck, da deren Ausprdgung nicht durch ein
dominantes Allel verhindert wird (englisch: partial dominance hypothesis) (BARRETT und
CHARLESWORTH, 1991; CHARLESWORTH und CHARLESWORTH, 1999; WRIGHT et al, 2008;
CHARLESWORTH und WILLIS, 2009; CABALLERO et al., 2017).

Die Uberwindung der Inzuchtdepression durch die natiirliche Selektion rezessiver
schadlicher Mutationen, welche durch Inzucht zum Tragen kommen, wird als Purging
bezeichnet (FRANKHAM et al, 2012g; CABALLERO et al., 2017). Dieser Vorgang ist

erfolgreicher, aber auch langsamer bei einer langsamen bzw. kleinen Inzuchtrate, d.h. es
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wird eine grofde Anzahl an Generationen benoétigt, bis der positive Effekt des Purgings
zum Tragen kommt. Die meisten Studien, welche sich mit diesem Vorgang beschéftigen,
erforschen deshalb Tierarten mit einer hohen Reproduktionsrate und grofier
Fruchtbarkeit, wie beispielsweise Fruchtfliegen oder Mause (BARRETT und CHARLESWORTH,
1991; LOPEZ-CORTEGANO et al,, 2021). Es kommt also auf den Grad der Ausléschung der
schadlichen Allele an, denn eine beschleunigte Inzuchtrate kann eine Population

trotzdem potenziell zum Aussterben fithren (CRNOKRAK und ROFF, 1999).

Die Auswirklungen der Inzucht auf die Uberlebensfihigkeit einer Population sind sehr
komplex. Eine Inzuchtdepression fithrt dabei nicht zwangsldufig direkt zu einem
Riickgang der Populationsgrofde, jedoch werden die Auswirkungen auf lange Sicht immer
schadlich sein (FRANKHAM et al., 2012h).

Die allgemein angenommenen schddlichen Auswirkungen von Inzucht sind mit einer
gewissen Skepsis zu betrachten. Haufig wird der Davidshirsch hierfiir als Beispiel
herangezogen. Die Weltpopulation dieser Hirschart hat ihren Ursprung in einer kleinen
Population bestehend, aus nur achtzehn Tieren in einem Park in Woburn, und zeigte tiber
die Jahre nur wenig Veranderungen hinsichtlich negativer Auswirkungen einer Inzucht.
WHITEHEAD rechnet mit keinen schadlichen Effekten von Inzucht, solange die betreffenden
Populationen und ihre Umwelt gut betreut werden und nicht tberfillt sind (WHITEHEAD,
1978; RALLS et al., 1979; BaALLou und RALLS, 1982). Hochstwahrscheinlich fand hier
wdéhrend der jahrhundertelangen Obhut durch die sehr langsam vonstattengehende
Inzucht und menschliche Selektion ein Purging statt, durch welches schadliche Gene
bereits verloren gingen (FRANKEL und SOULE, 1981).

Die Studie von IssAa und SEELAND (2001) beschéftigte sich mit den Effekten der Inzucht und
Selektion auf die Fruchtbarkeit und das Wachstum von Méusen. Bei der durchgefiihrten
Halbgeschwisterpaarung wurde trotz des rapiden Anstiegs des Inzuchtgrades kein solch
extremer Anstieg der Inzuchtdepression beobachtet. Dies gilt sowohl fiir die
Fruchtbarkeits- als auch fiir die Wachstumsmerkmale.

Eine aktuellere Studie von TROIANOU et al. (2018) beschéftigte sich ebenfalls mit der
Thematik des sogenannten Inzucht-Paradoxons. Die Autoren fithrten dabei selbst diverse

Studien an, die entweder Inzuchtstrategien in natiirlichen Populationen aufdecken oder
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aber zumindest keine Inzuchtvermeidung, selbst in Populationen mit hohem Inzuchtgrad,
beobachten.

Die Skepsis hinsichtlich schadlicher Auswirkungen von Inzucht bei Huftieren stammt
einerseits aus den wenigen erfolgreich aus kleinen Griindergruppen geziichteten Arten,
wie dem Davidshirsch, andererseits aus der fehlenden Berticksichtigung der
schwerwiegenden Probleme mit erhohter Juvenilsterblichkeit und verminderter
Fruchtbarkeit bei der Entwicklung moderner Inzuchtstimme von Labortieren und
Nutztierrassen. Ebenso tragen die selten registrierten Fille von Inzuchtdepressionen bei
exotischen Arten in Gefangenschaft dazu bei (RALLS et al., 1979).

Auch in Populationen mit Ne von nur knapp iiber 10 Individuen wurde der Effekt des
Purgings nachgewiesen. Selbst wenn die erste Population nach einem genetischen
Flaschenhals kein Purging zeigt, ist dies kein Anzeichen dafiir, dass es in spéteren
Generationen nicht zu einer substanziellen Fitnesswiedergewinnung fithren kann (LOPEZ-
CORTEGANO et al, 2021). Auf der anderen Seite wurde auch bei Populationen von
Labortieren mit Ne von tiber 50 Individuen von Auswirkungen einer Inzuchtdepression
berichtet (FRANKHAM et al., 2014b).

Sowohl die Folgen einer Inzucht als auch Purging bestimmen die Mindestgrofie einer
Population, die sie braucht, um im Laufe der Zeit iliberlebensfahig zu sein. Anders
ausgedriickt ist das genetische Aussterben von Populationen abhdngig von der
Inzuchtbelastung, also der Anzahl und Bedeutung schadlicher Alle, und der Effizienz des

Purgings (CABALLERO et al., 2017).

Phénotypisch kann sich eine Inzuchtdepression beispielweise durch eine Brachygnathie,
wie in einer Studie liber Rotwild in Schleswig-Holstein, dufdern (ZAcHos et al., 2007;
CHAPMAN, 2010).

CHAPMAN und HARRIS (1992) berichteten {iber den Fund eines Damwildkalbes im King’s
Forest in Suffolk (England) mit einer Schadeldeformation sowie liber den Fund eines
Kalbes mit Maxilladefekt im Richmond Park in Surrey (England). Den Autoren zufolge
blieben Falle von Brachygnathia superior sowohl in der Natur als auch in menschlicher
Obhut in den meisten Fillen unentdeckt. Sie gingen allerdings von einer niedrigen
Auftrittsrate aus, da der Fall aus dem Richmond Park in den elf Jahren der Uberwachung

der dortigen Kalber der Einzige blieb. Ebenso traten in der Wildpopulation von Essex
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(England) bei den vierzig tiberpriiften Damwildkélbern in den Jahren von 1966 bis 1978
keine Auffélligkeiten auf. Da alle untersuchten Populationen aus kleinen Griindergruppen
hervorgingen, schlossen CHAPMAN und HARRIS den Einfluss von Inzucht auf die Entstehung
der Defekte jedoch nicht grundsatzlich aus.

BAKER et al. (1979) untersuchten vier Félle von Chondrodystrophie bei Damwildkalbern.
Sie traten in einer Damwildherde auf, welche schon zuvor Anzeichen von Inzucht, wie
schlechte Wachstumsraten oder Brachygnathia inferior, zeigte. Die Autoren vermuteten,
dass auch die aufgetretenen Fille der Chondrodystrophie auf Inzucht zuriickzufiihren
sind.

WHITEHEAD (1985) beschrieb Sikawild in Nordengland bei dem wiederholt Falle von
Brachygnathia inferior auftraten. Die in freier Wildbahn lebende Herde entstand aus
wenigen Griindertieren nach dem zweiten Weltkrieg. WHITEHEAD berichtete dabei von

keinen Beeintrachtigungen der adulten Tiere durch diese Fehlstellung.

Die Studie von SMITH (1979) beschaftigte sich gezielt mit der Inzuchtdepression bei
Damwild. SMITH fiihrte an, dass gerade das natiirliche Brunftverhalten des Damwildes
eine Inzucht ermoglicht. Dieses Verhalten beinhaltet unter anderem einen ranghohen
Hirsch, welcher moglichst viele Weibchen deckt und die Tatsache, dass Kalber ihrer
Mutter auch noch nach ihrer Geschlechtsreife folgen. Damit folgt der weibliche
Nachwuchs dem Muttertier moéglicherweise in das Brunftgebiet des Vaters. Dieses
Verhalten ist allerdings nicht exklusiv auf Damwild beschrankt, sondern zeigt sich
ebenfalls bei anderen Hirscharten. SAY et al. (2005) wendeten dagegen ein, dass es durch
den altersabhdngigen Paarungserfolg eines Damhirsches als unwahrscheinlich zu sehen
ist, dass eine Vater-Tochter- oder Mutter-Sohn-Verpaarung einen signifikanten Einfluss
hat. Mit einer hoheren Wahrscheinlichkeit konnte es zu Bruder-Schwester-Verpaarungen
kommen. Inzuchtanzeichen sind bei Damwild laut SMITH allerdings selten zu sehen.
PEMBERTON und SMITH (1985), die in ihrer Studie den fehlenden enzymatischen
Polymorphismus in englischem Damwild thematisierten, stimmten der Aussage von
SMITH (1979) zu, dass Damwild nur geringe morphologische Anzeichen von
Inzuchtdepression aufweist.

Eine Studie von HARTL et al. (1986) zu einer Population deutschen Damwilds in der

Bayrischen Landesanstalt fiir Tierzucht in Grub beobachtete liber den Zeitraum der
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zehnjahrigen Untersuchung keine morphologischen Auffalligkeiten, die auf eine
Inzuchtdepression schliefen lieffen. Auch REIBMANN (2017) beschrieb keine bisher

bekannten Probleme der Inzuchtdepression bei Damwild.

In Populationen, die der freien Wildbahn entnommen wurden, ist durch die urspriingliche
Selektion der Individuen immer ein Verlust an Allelen anzunehmen. Dies kommt vor
allem zum Tragen, wenn keine neuen Individuen der Population hinzugefiigt werden.
Meist sind Herden unter menschlicher Fiihrung kleiner als in freier Wildbahn, weshalb
genetische Drift grofiere Auswirkungen hat. Populationen kdnnen einige wenige sehr
variable genetische Loci beinhalten, gepaart mit geringen anderen allelischen
Variationen. Entgegen der Annahme kann so die durchschnittliche Heterozygotie relativ
hoch sein, die meisten allelischen Varianten waren hier jedoch bereits verloren gegangen.
Die allelische Variation geht schneller verloren als die genetische
Variation (= Heterozygotie) und sie kann erst durch Mutationen wieder hergestellt
werden. Deshalb sollte in Erhaltungsprogrammen die Entscheidung sorgfaltig abgewogen
werden, Allele zugunsten der Heterozygotie nicht zu beriicksichtigen (FUERST und

MARUYAMA, 1986).

Individualbasierte Simulationen zeigen, dass Heterozygotiemarker und Inzucht nur unter
einer Reihe strenger Bedingungen korrelieren. Diese Bedingungen erfordern haufige und
schwerwiegende Inzuchtereignisse, wie kleine Populationsgrofien, eine starke Teilung

der Population in Subpopulationen oder einen hohen Polygyniegrad (ROLDAN et al., 2006).

Zusammenfassend stellt die genetische Ausgangslage der betrachteten Population den
grofdten Einflussfaktor auf die potenziell schadlichen Auswirkungen von Inzucht dar.
Populationen, welche sehr wenige oder keine schédlichen Allele in ihrem Genpool tragen,
sind kaum von Inzuchtdepression bedroht. Sie stellen aber auch eher seltene Ausnahmen
dar. Die Anzahl der Fille erfolgreicher Inzuchtherden aus kleinen Griindergruppen ist
erheblich kleiner als die Anzahl der aus solchen Gruppen entstehenden Herden, die

ausgestorben sind (BALLOU und RALLS, 1982).
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2.2.3 Kennzahlen der Populationsgenetik

Die fiir die vorliegende Dissertation verwendeten populationsgenetischen Parameter
wurden unter Nutzung frei zuganglicher Programme wie GenAIEX® (PEAKALL und SMOUSE,
2006, 2012), der R Software (R CoRe TEAM, 2017), dem NeEstimator 2.1 (Do et al.,, 2014)
sowie Structure 2.3.4 (PRITCHARD et al., 2000; FALUSH et al., 2003, 2007; HuBIsz et al., 2009)
berechnet (siehe Kapitel 3.1.3.).

Nachfolgend sind die verwendeten populationsgenetischen Parameter und

Analysemethoden, ihre Definitionen und Formeln beschrieben.

2.2.3.1 Allelfrequenz

Die Allelfrequenz stellt die relative Haufigkeit dar, mit der ein Allel in einer Population

auftritt.

2Ny, + Ny,
B=——=5

mit: Fy=  Frequenz des Allels x
Nw=Anzahl der Homozygoten mit Genotyp xx
Ny = Anzahl der Heterozygoten mit Genotyp xy
N= Anzahl der Individuen
2N = Anzahl der Allele im Genpool

(PEAKALL und SMOUSE, 2015)

Die Allelfrequenz der Allele A und a (oder x und y) kann auch mit den Buchstaben p und q

beschrieben werden. Dabei gilt:

p=  Frequenz des Allels 4 (0sp<1)
q=  Frequenzdes Allels a (0sg<1)

Dies ergibt folgende Gleichung: p+qg=1
(HIRSCH-KAUFFMANN et al., 2009)
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2.2.3.2 Genotypfrequenz

Der Genotyp stellt die Kombination der Allele an einem Locus oder an mehreren Loci dar.
Im Falle der Betrachtung von lediglich einem Locus mit zwei Allelen treten drei

Genotypen mit den folgenden Frequenzen auf (Tab. 1):

Tab. 1: Genotypen und Genotypfrequenzen eines Locus mit zwei Allelen

Genotyp AA Aa aa
Genotypfrequenz p? 2pq q

Peaay + Praa) + Pragy = 1
In Verbindung mit der Allelfrequenz ergibt sich daraus:
p?+2pg+qi=1

Die Genotypfrequenz ist ein wesentlicher Bestandteil hinsichtlich der Berechnung, ob
eine Population im Hardy-Weinberg-Gleichgewicht vorliegt (siehe Kapitel 2.2.3.13)

(BICKEBOLLER und FISCHER, 2007; STEPHAN und HORGER, 2019; SPIELMANN, 2020).

2.2.3.3 Allelanzahl und Genotypenanzahl

Die Allelanzahl N4 wird durch direkte Zahlung ermittelt (PEAKALL und SMOUSE, 2015).
Mittels der Allelanzahl kann nach BICKEBOLLER und FISCHER (2007) die Gesamtanzahl der

moglichen Genotypen wie folgt berechnet werden:

NA+1)

Gesamtanzahl alle Genotypen = Ny ( >

mit: Na= Anzahl der Allele

Die Anzahl der heterozygoten Genotypen wird ebenfalls auf Grundlage der Allelanzahl Na

berechnet (BICKEBOLLER und FISCHER, 2007):

Ny,—1
Gesamtanzahl der heterozygoten Genotypen = N, ( AZ )
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2.2.3.4 Allelreichtum

Die Kennzahl des Allelreichtums A ist ein Indikator fiir das langfristige Anpassungs- und
Persistenzpotenzial einer Population. Ar reagiert sensitiver auf den Verlust genetischer
Variation durch eine kleine Populationsgrofie als die Heterozygotie, aufgrund der
aufwendigeren mathematischen Berechnung wird sie allerdings seltener eingesetzt.

Der Allelreichtum Ar stellt die durchschnittliche Anzahl an Allelen pro Locus in Bezug auf
die Stichprobengrofde dar und sorgt damit fiir eine bessere Vergleichbarkeit zwischen
unterschiedlichen Stichprobengroéfien einer Studie (ALLENDORF, 2012; GREENBAUM et al.,
2014; LANG, 2019). Da die kleinste Stichprobengrofie dabei den Standard darstellt, zu dem
die anderen Stichproben in Bezug gestellt werden (FOULLEY und OLLIVIER, 2006), wird die
Vergleichbarkeit zwischen verschiedenen Studien unabhingig von der Ubereinstimmung

der verwendeten Genmarker allerdings limitiert.

(ZN - Nl-)
A = 1> 2n J
T (ZN )
2n
=0
mit: Ar=  Allelreichtum
=  Gesamtanzahl der Allele
Ni= Anzahl des Allels i
n=  kleinste Anzahl an analysierten Individuen an einem Locus

2.2.3.5 Erwartete Heterozygotie

Die erwartete Heterozygotie He beschreibt bei Annahme des
Hardy-Weinberg-Gleichgewichtes die erwartete Frequenz an heterozygoten Allelloci.
Berechnet wird sie basierend auf der Frequenz aller Allele innerhalb einer Population

(LANG, 2019).

mit: Heg= Erwartete Heterozygotie

pi=  Allelfrequenz des Allels i
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I= Allelanzahl am Locus

(PEAKALL und SMoUSE, 2015; HARRIS und DEGIORGIO, 2017)

Die mittlere erwartete Heterozygotie stellt den Durchschnitt der erwarteten
Heterozygotie innerhalb der Populationen iiber alle Populationen hinweg dar (PEAKALL

und SMOUSE, 2015).

= _ XHgs
H. =
Tk
mit: Hp = Mittlere erwartete Heterozygotie
Hes= Erwartete Heterozygotie in der s-ten Population
k= Anzahl der Populationen

(PEAKALL und SMOUSE, 2015)

2.2.3.6 Beobachtete Heterozygotie

Die beobachtete Heterozygotie Ho beschreibt die tatsachlich in der Population
vorhandene Frequenz heterozygoter Allelloci. Ein Mangel an Heterozygoten zeigt einen
erhohten Inzuchtgrad oder Nachteile fiir heterozygote Merkmalstrager an (LANG, 2019).
Mogliche Ursachen hierfiir sind der Wahlund-Effekt oder das Auftreten von Nullallelen
(GROSSE und MEYER, 2008).

o = No._of _Hets
o~ N
mit:  Ho= Beobachtete Heterozygotie

No._of Hets = Anzahl der heterozygoten Allelloci
N= Anzahl der Proben

(PEAKALL und SMOUSE, 2015)
2.2.3.7 F-Statistik

Nach WRIGHT (1950) werden in den F-Statistiken drei verschiedene F-Werte, Fir, Fst und
Fis, unterschieden. I steht dabei fiir das Individuum, S fiir die Subpopulationen und T fiir
die Gesamtpopulation. Urspriinglich entwickelte WRIGHT diese Formeln fiir die

Darstellung der wechselseitigen Beziehungen von Genen. Heute beschreiben die Werte
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die Heterozygotie einer Teilmenge in Relation zur erwarteten Heterozygotie einer
libergeordneten Gesamtmenge (SCHMELLER et al., 1996). Fsr nimmt dabei immer positive
Werte an, Fisund Fir kénnen hingegen auch negative Werte darstellen (WRIGHT, 1950).

Je nach Quelle werden Fis und Fir auch als Fixationsindex (NEI, 1977) oder Fsr als
Fixierungsindex, Fis als Inzuchtkoeffizient und Fir als Gesamtinzuchtkoeffizient

bezeichnet (LANG, 2019).
2.2.3.7.1 Fr-Wert

Fir, oder auch nur F, stellt die Korrelation des Individuums relativ zur Gesamtpopulation
im Sinne einer Zu- oder Abnahme der Heterozygotie dar (WRIGHT, 1965; PEAKALL und
SMOUSE, 2015). Der Fir-Wert kann Werte von -1 bis +1 annehmen. Mit Werten um Null
wird bei Annahme zufdlliger Paarung in einer Population gerechnet. Positive Werte
konnen auf Inzucht oder eine scheinbar erh6hte Homozygotie durch Nullallele hinweisen.
Bei negativen Werten wird ein Ubermaf an Heterozygoten angezeigt, das entweder durch
Selektion auf Heterozygotie oder durch disassortative Paarung entstanden ist (PEAKALL
und SMOUSE, 2015).

Hg — Hy

Fr =
IT HE

mit: Fir= Inzuchtkoeffizient von Individuen in Relation zur Gesamtpopulation
Heg= Erwartete Heterozygotie
Ho= Beobachtete Heterozygotie

(PEAKALL und SMOUSE, 2015)

2.2.3.7.2 Fs-Wert

Fis stellt die Uber alle Subpopulationen durchschnittliche Korrelation der Individuen in
Bezug auf ihre jeweilige Subpopulation dar (WRIGHT, 1965). Der Wert gibt die Reduktion
der Heterozygotie aufgrund nicht zufélliger Paarung innerhalb jeder Subpopulation an.
Er nimmt dabei Werte von -1 bis +1 an (PEAKALL und SMOUSE, 2015). Ein negativer Fis-Wert
zeigt dabei einen Uberschuss an Heterozygoten an, wihrend ein positiver Wert ein
Heterozygotendefizit wiedergibt. Weiter stellt er die Wahrscheinlichkeit dar, mit der zwei
Allele von einem gemeinsamen Vorfahren abstammen, also identischen Ursprunges sind

(LANG, 2019).
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Hy

Fre=1——

s Hg

mit:  Fis= Inzuchtkoeffizient von Individuen relativ zu ihrer Subpopulation

Ho= Beobachtete Heterozygotie

Hs=  Mittlere erwartete Heterozygotie

(PEAKALL und SMOUSE, 2015)
2.2.3.7.3 Fsr-Wert

Der Fsr-Wert stellt die Korrelation zwischen zufélligen Individuen innerhalb einer
Subpopulation relativ zu Individuen der Gesamtpopulation dar (WRIGHT, 1965). Er bildet
damit den Verwandtschaftsgrad von Allelen innerhalb einer Subpopulation in Relation
zur Gesamtpopulation ab (WEIR und HiLL, 2002). Fsr kann als die Wahrscheinlichkeit
gesehen werden, dass zwei zufillig ausgewdhlte Allele einer Subpopulation, ob von
verschiedenen Individuen oder von demselben Individuum, identisch in ihrer
Abstammung sind (FRANKHAM et al, 2012j). Nahert sich Fsr Null, haben alle
Subpopulationen die gleiche Allelfrequenzen und es findet ein reger Genaustausch statt
(SCHMELLER et al., 1996; HARTL und CLARK, 1997). Nahert sich Fsr Eins, so sind entweder
alle Subpopulationen auf verschiedene Allele (HERzZ0G, 1988; HARTL und CLARK, 1997)
oder, mit Ausnahme Einer, alle Subpopulation auf das gleiche Allel fixiert (HERZOG, 1988).
Fsrkann also als Maf? der genetischen Fixierung dienen, aber nicht als Maf? fiir den Anteil
der Differenzierung zwischen Subpopulationen an der Gesamtdifferenzierung (HERZOG,

1988).

Hy — H

Fer =
ST HT

mit:  Fsr= Inzuchtkoeffizient der Subpopulationen in Relation zur Gesamtpopulation

Hr= Insgesamt erwartete Heterozygotiel#

h  _
HT =1- Zl‘:lpiz

14 Entspricht der erwarteten Heterozygotie, wenn alle Populationen gepoolt werden, also keine

Subpopulationen vorliegen (PEAKALL und SMOUSE, 2015).
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Hs= Mittlere erwartete Heterozygotie
Hg = Hp

(PEAKALL und SMOUSE, 2015)

(WRIGHT, 1950)

Folgende Einteilung zur Bewertung des Fsr-Wertes findet in der Fachliteratur

Verwendung (HARTL und CLARK, 1997; JONES, 1997) (Tab. 2):

Tab. 2: Einteilung des Fsr-Wertes

Fsr Differenzierungsgrad
0,00 - 0,05 Niedrig
0,05-0,15 Mittel
0,15-0,25 Hoch

>0,25 Sehr hoch

Ab Werten von 0,25 findet aufgrund der hohen Differenzierung kein genetischer

Austausch mehr statt (LANG, 2019).

Es existieren noch weitere Methoden zur Berechnung von Fsr, wie zum Beispiel das Maf3
Theta (0), der Gsr- Wert, G’s--Wert und Jost’s D bzw. Dest.

Die Mafde 6 und Gsr haben gemeinsam, dass ihre Werte vom Ausmaf? der genetischen
Varianz innerhalb der Population abhdngig sind, was eine Vergleichbarkeit bei
genetischen Markern mit unterschiedlichen Mutationsraten, wie etwa Mikrosatelliten,
erschweren kann (MEIRMANS, 2006). Es wird empfohlen solche Berechnungen
beispielweise mit dem G’s-Wert oder der Analyse der molekularen Varianz (englisch:
analysis of molecular variance (AMOVA)) (Kapitel 2.2.3.12.4) durchzufithren (HEDRICK,
2005; MEIRMANS, 2006).

2.2.3.8 Theta (6)-Wert nach WEIR und COCKERHAM (1984)

Theta wird aus unterschiedlichen Komponenten genetischer Varianz, wie Varianz

zwischen Populationen, zwischen Individuen und zwischen Allelen des einzelnen
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Individuums, berechnet (SCHMELLER et al., 1996). WEIR und COCKERHAM (1984) empfehlen
die Verwendung von Theta fiir Genorte mit mehr als zwei Allelen.

b o
63 + 67 + 6%

mit: 6= Theta

65 = Summe der Varianzkomponenten der Populationen

62= Summe der Varianzkomponenten fiir Individuen innerhalb von
Populationen

6% = Summe der Varianzkomponenten fiir Allele innerhalb von Individuen

(KEENAN, 2017)

2.2.3.9 Gsr-Wert nach NEei (1973) und Nl und CHESSER (1983)

Die Berechnung des Gsr-Wert verwendet dieselbe Formel wie zur Berechnung des
Fsr-Wertes. Hs und Hrwerden allerdings fiir kleine Populationsgréfien und Inzucht nach
NEI und CHESSER sowie NEI korrigiert (= cHr und cHs) (PEAKALL und SMOUSE, 2015; KEENAN,

2017).
cHp — cHg

Gor =
ST cHy

mit:  Gsr= Alternative zu Fsr
cHr= Korrigierter Hr
cHs= Korrigierter Hs

(PEAKALL und SMOUSE, 2015)

Der Gsr-Wert stellt kein Mafd der Differenzierung dar. Geeigneter dafiir ist der
standardisierte Gsr-Wert nach HEDRICK (2005), der sich D bei einer hohen Diversitdt

annahert (Jost, 2008).

2.2.3.10 G’sWert nach Hebrick (2005)
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HT(max) - HS
Gsrman) =~
T(max)
(k—14Hy)
Hrmay = —————
mit:  G'st= Alternative zu Fsr
Gsr= siehe Kapitel 2.2.3.9
GsT(max) = Der maximal mogliche Gsr-Wert
Hrpmax) = Der maximal mogliche Hr-Wert angesichts der innerhalb der

Stichprobe beobachteten Heterozygotie
HS = HE
k= Anzahl der Populationen

(KEENAN, 2017)

2.2.3.11 D.s: oder Jost’s D nach JosT (2008)

Mit der Berechnung von jost’s D lasst sich die genetische Diversitit innerhalb einer
Population darstellen. Die Heterozygotie skaliert jedoch nicht linear mit einem Anstieg
der Diversitat, weshalb die Heterozygotie von JosT als ungeeignet angesehen wird fiir eine
statistische Berechnung der Diversitét. Er basiert seine Formel deshalb auf der effektiven
Allelanzahl. Ein Nachteil dabei ist, dass die effektive Allelanzahl mit der Stichprobengrofie
zusammenhdngt und so eine direkte Vergleichbarkeit schwierig ist (Jost, 2008; MEIRMANS
und HEDRICK, 2011).

D _( k )(CHT—CHS)
et ™ \k—1/\ 1 —cHs
mit:  Dest= Jost's Differenzierungsschétzung
k= Anzahl der Subpopulationen
cHr= Korrigierter Hr

cHs= Korrigierter Hs

(PEAKALL und SMOUSE, 2015)
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Je ahnlicher sich die Populationen prasentieren, desto mehr nahert sich jost’s D Null an.
Im Gegensatz dazu nahert sich der Wert Eins an, je unterschiedlicher die Populationen

sind (WHITLOCK, 2011).
2.2.3.12 Berechnungen genetischer Distanzen

Genetische Distanzen werden héufig unter Zuhilfenahme von Fsr berechnet (MEIRMANS,
2006). Dabei werden in sogenannten Clusteranalysen Subgruppen (= Cluster) gebildet,
welche in den gesuchten Daten, beispielsweise den Genotypen, Ahnlichkeiten aufweisen

(BLASHFIELD und ALDENDERFER, 1978; FRALEY und RAFTERY, 1998).
2.2.3.12.1 Dendrogramm

Ein Dendrogramm, auch Baumdiagramm genannt, ist eine grafische Darstellung einer
Clusteranalyse. Angefangen bei einer Ahnlichkeit von Null im finalen Cluster, verzweigen
sich die Cluster mit steigender Ahnlichkeit der untersuchten Daten in immer kleinere

Gruppen (Forina et al., 2002).
2.2.3.12.2 DAPC

Mit der Diskriminanzanalyse der Hauptkomponenten (englisch: discriminant analysis of
principal components (DAPC)) werden Cluster genetisch verwandter Individuen
identifiziert. Hierbei konnen komplexe Populationsstrukturen grofier Datenmengen
dargestellt werden (JoMBART et al.,, 2010). Dieser Ansatz basiert auf der Aufteilung der
Varianz der Stichprobe in eine Komponente zwischen den Populationen und eine
Komponente innerhalb der Populationen. So wird die Unterscheidung der Populationen
maximiert. Zuerst wird hierfiir eine Hauptkomponentenanalyse (englisch: principal
component analysis (PCA)) mit den Daten durchgefithrt und anschliefiend werden
mithilfe einer Diskriminanzanalyse (englisch: discriminant analysis (DA)) Cluster

identifiziert (GRUNWALD et al., 2021).
2.23.12.3 Structure

Mit dem Programms Structure 2.3.4, welches von PRITCHARD et al. (2000) vorgestellt und
von FALUSH et al. (2003, 2007) sowie HUBISZ et al. (2009) weiterentwickelt wurde, konnen
durch eine modellbasierte Clusteranalyse Populationsstrukturen aufgedeckt sowie

Individuen einzelnen Populationen zugeordnet werden. Die Analyse findet Verwendung
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fiir die viele der wissenschaftlich verwendeten genetischen Marker, wie Mikrosatelliten
oder SNPs. Hierbei ist entscheidend, dass kein Kopplungsungleichgewicht der
genetischen Marker vorliegt. Ebenso wird angenommen, dass die Loci innerhalb der
Populationen im HWG vorliegen. Weiterfiihrend wird die Anzahl von K Clustern
angenommen, welche durch bestimmte Allelfrequenzen an jedem Locus charakterisiert
wird. Mithilfe der Bayesischen Clustermethode werden die Daten unter Zuhilfenahme der
Markow-Kette und der Monte-Carlo-Methode (Markov Chain Monte Carlo (MCMC)) in die
Cluster unterteilt und jedes Individuum mit einer bestimmten Wahrscheinlichkeit einem

oder mehreren Clustern zugeordnet.
2.2.3.12.4 AMOVA

Mit der Analyse der molekularen Varianz wird das Vorkommen einer hierarchischen
Populationsstruktur getestet (MEIRMANS, 2012). Sie zeigt auf, wie viel Prozent der
Differenzierung auf Unterschiede zwischen den Populationen, zwischen den Individuen
innerhalb der Populationen und zwischen den Individuen in der Gesamtheit

zurilickzufithren sind (EXCOFFIER et al.,, 1992).
2.2.3.13 Hardy-Weinberg-Gleichgewicht

Wie in Kapitel 2.2 dargelegt, stellt das Hardy-Weinberg-Gleichgewicht (HWG) einen
theoretischen und modellhaften Idealzustand einer Population dar. Unter diesen
theoretischen Voraussetzungen stellt sich bei einem biallelischen Locus mit den Allelen A
und a und den Allelhdufigkeiten p und q bereits nach einer Generation ein Gleichgewicht
der moglichen Genotypen A4, Aa (bzw. aA) und aa ein (BICKEBOLLER und FISCHER, 2007;
GRrAw, 2010).

Abweichungen der getesteten Populationen vom Hardy-Weinberg-Gleichgewicht konnen
aufgrund von Datenfehlern auftreten, durch selektive Paarung oder durch die Existenz

von Subpopulationen (BICKEBOLLER und FISCHER, 2007; CHEN et al.,, 2017).

Fiir die Berechnung werden zunéchst die Allelhdufigkeiten p und q bendtigt. Die Anzahl
der beobachteten Allele A und a wird hierbei durch die Gesamtanzahl der Allele 2N geteilt,
wobei N die Grofie der Stichprobe darstellt. Anschlieffend wird berechnet, welche
Genotyphdaufigkeiten unter dem Hardy-Weinberg-Gleichgewicht zu erwarten wéren

(Abb. 9) (BICKEBOLLER und FISCHER, 2007).
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Abb. 9: Das Hardy-Weinberg-Gleichgewicht fiir zwei Allele (AICHINGER und GRIMM, 2008)
Die horizontale Achse stellt die Allelfrequenzen p und q dar. Die vertikale Achse zeigt die
Hdufigkeiten der Genotypen.

Die erwarteten Genotyphdufigkeiten unter dem Hardy-Weinberg-Gleichgewicht werden
anschlieffend mit den tatsichlich beobachteten Genotyphdufigkeiten mittels des
Chi-Quadrat-Tests verglichen (BICKEBOLLER und FISCHER, 2007). Bei Verwendung
mehrerer Mikrosatelliten werden multiple abhingige Vergleiche angewandt. Die
berechnete Signifikanz wird dafiir nach Bonferroni korrigiert (RICE, 1989).

Es kann zu falschen Annahmen oder Ablehnungen des HWG kommen, wenn es sich um
zum Beispiel um kleine Probengréfien handelt. In einem solchen Fall sollte ein exakter
Test durchgefithrt werden, beispielweise mithilfe einer Markow-Kette oder der

Monte-Carlo-Methode, wie die Autoren Guo und THOMPSON (1992) vorschlagen.
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2.2.3.14 Chi-Quadrat-Test (x>-Test)

Mithilfe des Chi-Quadrat-Tests kann festgestellt werden, ob die Differenz zwischen der
beobachteten Anzahl einer Kenngréfie und deren erwarteter Anzahl geringfiigig und
deshalb vernachldssigbar ist oder ob diese eine statistische Signifikanz aufweist
(FRANKHAM et al., 2012b; ScHMIDT, 2017). Entsprechend wird mit dem Chi-Quadrat-Test
die Nullhypothese Ho (Ho= keine Korrelation zwischen zwei Merkmalen) angenommen
oder abgelehnt (ScHMIDT, 2017).

K 2

2 _ z (0; - Ey)

X 751‘

i=1

mit: x2= Chi-Quadrat-Wert
Oi= beobachtete Anzahl der Individuen des i-ten Genotyps
Ei=  erwartete Anzahl der Individuen des i-ten Genotyps

(PEAKALL und SMOUSE, 2015)

Im Falle der thematischen Fokussierung dieser Arbeit stellt die Nullhypothese Ho im
Rahmen der Berechnungen zum HWG die Annahme einer zufilligen Fortpflanzung dar;
also die Annahme, dass die Anzahl der beobachteten Heterozygoten mit der nach dem
HWG erwarteten Anzahl der Heterozygoten iibereinstimmt.

Entscheidend ist das prdventiv festgelegte Signifikanzniveau « des Tests. Das
Signifikanzniveau « ist die akzeptierte Wahrscheinlichkeit, mit der die Nullhypothese
falschlicherweise abgelehnt wird. Etablierte Werte fiir das Signifikanzniveau einer
Testentscheidung sind @ = 5 % (,,signifikant”), = 1 % (,hochsignifikant) und @ = 0,1 %.
Welches Signifikanzniveau gewahlt wird, hdngt einerseits von der Stichprobengréfie und
andererseits von den Konsequenzen einer falschlichen Ablehnung der Nullhypothese Ho
ab (KuckARTz et al.,, 2013). In der Praxis wird iiblicherweise ein Signifikanzniveau von
a =15 % akzeptiert (SCHMIDT, 2017). Der P-Wert beschreibt die Wahrscheinlichkeit mit
der, unter Annahme der Nullhypothese, der beobachtete Wert der Teststatistik in der
Stichprobengrofde auftritt. Er stellt das minimale Signifikanzniveau dar, bei der die
Nullhypothese noch abgelehnt werden kann. Ist also P < a, so wird Ho abgelehnt zum

gewabhlten Signifikanzniveau a (HASSLER, 2012).
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In den zugehoérigen Tabellen zur Einordnung des Chi-Quadrat-Werts findet man deren
Zuordnung zu den tabellarischen Vergleichswerten, den Freiheitsgraden DF (englisch:
degrees of freedom) (ScHMIDT, 2017). ToMIUK und LOESCHCKE (2017) definieren die

Berechnung von DF wie folgt:

DF = Anzahl der erwarteten Klassen minus Anzahl der zur Berechnung der

Erwartungswerte notwendigen Parameter minus eins.

Im Falle der thematischen Fokussierung dieser Arbeit berechnen sich die Freiheitsgrade
aus der Anzahl der Genotypen minus der Anzahl der Allele minus 1. Die Anzahl der
Genotypen wird mittels der Formel aus Kapitel 2.2.3.3 berechnet; es werden n-1
Allelhdufigkeiten geschatzt:

Ny(N, +1
DF=¥—1—(N,1—1)

(BICKEBOLLER und FISCHER, 2007)

(PEAKALL und SMOUSE, 2015)

Das allgemeine Prinzip beruht darauf, dass fiir jeden Parameter, der aus den Daten
geschétzt werden muss, ein Freiheitsgrad verloren geht (EISENHAUER, 2008; ToMIUK und

LOESCHCKE, 2017).

Die beobachteten Abweichungen werden als statistisch signifikant bewertet und die
Nullhypothese folglich abgelehnt, sofern der ermittelte Chi-Quadrat-Wert x 2 grofier ist,
als die Chi-Quadrat-Verteilung mit DF Freiheitsgraden (TomiuK und LOESCHCKE, 2017).

XZtabelliert < XZberechnet:

Die Nullhypothese wird abgelehnt

XZtabelliert > X2berechnet:

Die Nullhypothese wird angenommen

Je hoher der Freiheitsgrad, desto grofer darf der Chi-Quadrat-Wert sein, da eine grofiere

Anzahl an Phédnotypen auch eine erhéhte Anzahl an Schwankungen mit sich bringt. Bei
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einem Signifikanzniveau von a = 5 % und lediglich einem Freiheitsgrad (DF = 1) darf zum
Beispiel der Chi-Quadrat-Wert y 2 nicht grofder sein als 3,841, um die urspriingliche
Nullhypothese zu bestétigen (ScHMIDT, 2017).

2.2.3.15 Effektive PopulationsgroRRe

Nicht alle Individuen tragen in gleichem Umfang zum Fortbestehen der Population bei.
Alter, Geschlecht und sozialer Status spielen hierbei eine entscheidende Rolle.

Die effektive Populationsgrofie Ne zieht einen Vergleich zu einer idealisierten Population,
die ihre genetische Diversitat mit der gleichen Rate wie die reale Population verliert. Ne
der realen Population ist dabei kleiner als die eigentliche Populationsgrofie (FRANKHAM et

al,, 2012e).

Mithilfe des NeEstimators 2.1 (Do et al, 2014) wurde die effektive Populationsgrofie

anhand der folgenden Formel berechnet:

N = pi(1 —pi)

€T 2varp;

Mit: Ne= Effektive Populationsgrofie
pi=  Frequenz des i-ten Allels

2var = 2-fache Varianz der Anderung der Allelfrequenz

Um die Auswirkungen verschiedener Allelfrequenzschwellenwerte abschitzen zu
konnen, wurde Ne fiir Thresholds von 0,05, 0,02 und 0,01, sowie unter Beriicksichtigung
aller Allele berechnet. Um einmalig vorkommende Allele auszuschlieffen wurde der
Threshold der Allelfrequenz fiir Populationen unter 50 beprobte Individuen auf 0,02 und
fiir iber 50 beprobte Individuen auf 0,01 gesetzt (WAPLES und Do, 2008).

Im Durchschnitt betrdgt die langfristige effektive Populationsgréfie nur etwa ein Zehntel
der realen Populationsgrofie. Eine Fluktuation der Populationsgrofie ist, gefolgt von
Variationen der Familiengrofie und Variationen der Geschlechterverhéltnisse, der grofite
reduzierende Einflussfaktor auf das Verhdltnis zwischen effektiver und realer

Populationsgrofie (FRANKHAM et al., 2012i).
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Schwankungen in der Populationsgrofde bestehen aufgrund von Umweltbedingungen,
wie der Zuginglichkeit zu Futter und Wasser, Krankheiten und klimatischen
Bedingungen. Die langfristige effektive Populationsgréfie einer in der Populationsgrofie
fluktuierenden Population liegt in ihrem Wert nahe dem Wert der Einzelgeneration mit
dem kleinsten Ne-Wert. Uber Generationen hinweg nimmt bei schwankenden
Populationsgrofien die effektive Populationsgrofie bis auf einen Wert unterhalb der
durchschnittlichen Anzahl adulter Individuen ab. Als grofdter Einflussfaktor auf den
Ne-Wert reduziert eine fluktuierende Populationsgrofie die effektive Populationsgrofie

im Durchschnitt um 65 % (FRANKHAM et al.,, 2012i).

Inzucht reduziert ebenfalls die effektive Populationsgrofde. Wenn F einer Population
gleich Eins ist, also vollstindige Inzucht vorliegt, dann betragt die effektive
Populationsgrofie die Hélfte der realen Populationsgrofie und beinhaltet verschiedene

homozygote Genotypen (FRANKHAM et al., 2012i).

N = N
cT(1+F)

mit: Ne= Effektive Populationsgrofie
N=  Reale Populationsgrofie

F= Inzuchtkoeffizient!>

Die Variationen der Familiengrofde in wilden Populationen liegt teilweise darin
begriindet, dass einige Individuen keinen Beitrag zur ndchsten Generation leisten.
Ahnliche Effekte werden bei sehr grofen oder sehr kleinen Familienverbinden
beobachtet. Je hoher sich die Variation der Familiengrofie zeigt, desto niedriger ist die
effektive Populationsgrofie. Eine Anpassung der Familiengrofien ist vor allem bei Spezies
in menschlicher Obhut eine bewahrte Methode zur Reduzierung der Inzucht. Sie fithrt zu
einer anndhernden Verdopplung der effektiven Populationsgrofie (FRANKHAM et al.,
2012i).

15 F wird hier als Inzuchtkoeffizient Fis definiert, welcher iiber alle Individuen aus allen Subpopulationen

gemittelt wird (FRANKHAM et al,, 2012j).
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2.2.3.15.1 Demografische effektive PopulationsgroRe

Die Formel der demografischen effektiven Populationsgrofie berticksichtigt ein
ungleiches Geschlechterverhaltnis, wie es beispielweise bei Damwild mit seiner

Haremsstruktur der Fall ist.

N 4N, Ny
¢ 2N, + N;
mit: Ne= Effektive demografische Populationsgrofie

Nm = Effektive Anzahl reproduktiver Mannchen
Nr=  Effektive Anzahl reproduktiver Weibchen
(WanG etal., 2016)

2.2.3.16 Jahrliche Inzuchtzunahme

Der Prozentsatz der jahrlichen Zunahme der Inzucht dF kann mit folgender Formel

basierend auf der effektiven Populationsgréfie Ne ermittelt werden:

mit: dF= Prozentsatz der jahrlichen Zunahme der Inzucht
Ne=  Effektive Populationsgrofie
(REINER et al., 2021)

83



Literaturiibersicht

2.3 Genetische Diversitdt von Damwildpopulationen

2.3.1 Mikrosatelliten-basiert

Im Folgenden werden die vier wissenschaftlichen Studien vorgestellt, welche mittels
Mikrosatelliten die genetische Situation verschiedener Damwildherden untersuchen. Die
populationsgenetischen Parameter der hier referenzierten Studien fiir die einzelnen
Populationen sowie die Allelanzahlen und beobachtete Heterozygotien der
Mikrosatelliten sind in Tab. A 23 und Tab. A 24 in Anhang 9.4 aufgefiihrt. Diese werden
weiterfithrend in Kapitel 4.4 behandelt und mit den Ergebnissen der eigenen

Untersuchungen verglichen.
2.3.1.1 BAKER et al. (2017)

Die Studie von BAKER et al. (2017) beschaftigte sich mit den Beitragen anthropogener und
natlirlicher Prozesse auf das Vorkommen und die genetische Vielfalt des europaischen
Damwilds. Es wurden 364 Gewebe-, Knochen und Blutproben aus zehn européischen
Landern und Kanada gesammelt, die mithilfe von zehn Mikrosatelliten und der
hypervariablen Region in der mitochondrialen DNA HVR1 verglichen wurden. Damit
deckt diese Studie einen Grofsteil des natiirlichen Verbreitungsgebietes von Damwild ab.
Verwendet wurden dabei die folgenden Mikrosatelliten, die sich in vorherigen Studien
bereits polymorph prasentiert haben: OarFCB48, BM4505, ETH2, MAF70, ILST30,
HAUT27, CSSM014, NVHRT21, RT30 und TGLA127.

Da BAKER et al. ein Kopplungsungleichgewicht zwischen HAUT27 und BM4505
feststellten, wurden die Berechnungen sowohl inklusive als auch exklusive dieser zwei
Mikrosatelliten durchgefiihrt. Beide Berechnungen wiesen jedoch nur vernachldssigbare
Unterschiede auf, weshalb alle weiteren Statistiken inklusive aller zehn Mikrosatelliten
berechnet wurden. Es wurden dabei sowohl freilebende als auch in Parks beheimatete
Populationen getestet. Lokalisationen mit unter zehn Stichproben wurden bei der

Analyse von BAKER et al. ausgeschlossen.

Die Allelanzahl Na trat hier im Bereich von drei (ILSTS30) bis sieben (ETH2) Allelen auf.
Die beobachtete Heterozygotie Ho zeigte sich mit Werten von 0,09 (NVHRT21) bis 0,48
(MAF70).
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BAKER et al. fanden bei den Stichproben aus stideuropdischen Gebieten keine signifikanten
Abweichungen vom HWG. Die grofiten Abweichungen zeigten sich in England. Dies
koénnte durch den Wahlund-Effekt bedingt sein, allerdings wurde eine solche Abweichung
weder in Italien noch in den Populationen der iberischen Halbinsel (Spanien und
Portugal) festgestellt.

Die hochsten Datenwerte traten in Italien auf. Es ist dabei nicht von einer Verfalschung
durch den Wahlund-Effekt auszugehen, da der Fis-Wert nur einen marginal positiven
Wert annahm und die Heterozygotie nicht signifikant niedriger war als das HWG. Dabei
ist festzuhalten, dass die Werte fiir Damwild aus Italien im Vergleich zu anderen Spezies,

wie Rotwild oder Rehwild, gering ausfielen.

BAKER et al. stellten fest, dass die beiden auffalligsten Merkmale der genetischen Vielfalt
des Damwilds in ihrem europdischen Verbreitungsgebiet die sehr geringe Diversitat
innerhalb der regionalen Populationen und der hohe Grad der Differenzierung zwischen
ihnen waren. Die Fsr-Werte lagen dabei liber denen, die bei artverwandten Populationen
gefunden werden. Die untersuchten Funde stimmten mit denen von Populationen
iiberein, die aus einer geringen Anzahl an Griindertieren hervorgingen und stark durch

genetische Drift beeinflusst wurden.
2.3.1.2 REIBMANN et al. (2010)

In den Jahren 2005 bis 2008 beprobten REIRMANN et al. (2010) eine Damwildherde in
Sachsen, Deutschland. Es wurden insgesamt Gewebeproben von vier Hirschen und
dreiundachtzig Kalbern genommen und sowohl eine Vaterschaftsanalyse als auch eine
Analyse der Entwicklung des Gewichts basierend auf den Daten der Vaterschaften
durchgefiihrt.

Zwolf der sechsundzwanzig getesteten Mikrosatelliten prasentierten sich informativ,
wenn auch mit geringer Allelanzahl. Diese Mikrosatelliten sind: AF5, BM6438, BTJAB1,
CDU92064, DAM17a, ILSTS030, McM58, NVHRT22, RT6, RT27, RT30 und VH110. Mit
Ausnahme des Mikrosatelliten NVHRT22 wurden die weiteren Mikrosatelliten in dieser

Dissertation ebenfalls verwendet.
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Die folgenden Mikrosatelliten, die sich in der Studie von REIBMANN et al. als monomorph
darstellten, wurden in der vorliegenden Arbeit verwendet: HAUT27, NVHRT21,
NVHRT73 und RTO.

Bei dem in dieser Dissertation verwendeten Mikrosatelliten MAF70 schlug eine

Amplifikation in der Studie von REIRMANN et al. fehl.

Die Allelanzahl N reichte dabei von zwei (BM6438, CDU92064, DAM17a, ILSTS030,
NVHRT22, RT6 und RT30) bis sieben (BTJAB1) Allelen mit einer beobachteten
Heterozygotie Ho von 0,05 (DAM17a) bis 0,65 (AF5).

Die hier ausgewahlten Mikrosatelliten wurden bereits durch BERGFELD et al. (2016) bei
einer Untersuchung zur Identifizierung und Wachstumsentwicklung von Damwild in
einem Versuchsgatter zum Einsatz gebracht. Sie wurden hierbei zur

Abstammungsiiberpriifung genutzt.
2.3.1.3 POETscH et al. (2001)

Eine weitere Studie aus Deutschland wurde von POETSCH et al. (2001) durchgefiihrt.

Dort wurden dreifsig Stiick Rotwild, dreif3ig Stiick Rehwild und zweiundzwanzig Stiick
Damwild aus der Jagdsaison 1998 bis 1999 aus dem Nordosten Deutschlands
(Vorpommern) getestet.

Von den zwolf untersuchten Mikrosatelliten prasentierten sich sieben polymorph in
Damwild: RT6, RT9, RT23, RT27, RT30, NVHRT21 und NVHRT73. Diese sieben
Mikrosatelliten wurden auch in vorliegender Dissertation verwendet.

Damwild stellte sich hier ebenfalls als Tierart mit dem geringsten Grad der genetischen

Variabilitat dar.

Die Allelanzahl Na lag zwischen zwei (RT9, RT23, RT27, NVHRT21, NVHRT73) und drei
(RT6,RT30) Allelen und die beobachtete Heterozygotie Ho zwischen 0,09 (NVHRT73) und
0,64 (RT30).

PoETSCH et al. empfehlen die Nutzung der Mikrosatelliten RT6, RT9, RT27 und RT30 bei

Studien iiber Damwild.
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2.3.1.4 ScANDURA (2004)

Die Studie von SCANDURA (2004) beschiftigte sich mit einer Herde Damwild in San Rossore
(Italien), in der Ndhe von Pisa. Insgesamt wurden 113 Blut- und Gewebeproben im
Zeitraum von 1999 bis 2003 gesammelt.

Sechsundzwanzig Mikrosatelliten wurden hierbei getestet, zwolf davon zeigten sich in
der Studie polymorph in Damwild: BM6444, CSSM014, ETH2, ILSTS028, NVHRT21,
NVHRT30, OarCP26, OarFCB48, oMHC1, SPS113, SR-CRSP-1 und TGLA110.

Die drei Mikrosatelliten ILSTS028, SPS113 und TGLA110 wurden aufgrund der geringen
Anzahl an Allelen, der engen Ndhe der Fragmentldngen und der von ihnen erzeugten
uneindeutigen Peaks von SCANDURA ausgeschlossen. Neun polymorphe Mikrosatelliten
wurden fiir die Auswertung ausgewahlt und bei 111 Proben getestet. Exklusive der
beiden Mikrosatelliten ILSTS028 und SPS113 wurden die restlichen polymorphen

Mikrosatelliten fiir die vorliegende Dissertation verwendet.

Die Allelanzahl Na bewegte sich zwischen einem Minimum von zwei Allelen (NVHRT30)
und einem Maximum von finf Allelen (CSSM14, ETH2). Die beobachtete Heterozygotie
reichte von 0,063 (NVHRT30) bis 0,676 (OarCP26).

Die Individuen wurden nach ihrem Geschlecht und Alter in Gruppen unterteilt und auf
das HWG getestet. Dabei stellt ScANDURA fest, dass die aufgeteilten Gruppen der
Population nicht im HWG vorlagen. Insbesondere der mannliche Anteil wies signifikant
weniger Heterozygote auf als beim HWG erwartet wiirden. Dieses Defizit wurde in allen
Altersklassen beobachtet. Der weibliche Anteil wies dagegen keinen solchen Mangel auf.
SCANDURA benennt die Mikrosatelliten BM6444 und CSSM14 als hauptverantwortlich fiir
den Heterozygotenmangel. Ein Kopplungsungleichgewicht wurde fiir keinen der

Mikrosatelliten gefunden.

2.3.2 Weitere genetische Studien zu Damwild

MAUGHAN und WILLIAMS (1967) untersuchten Blutproben von verschiedenen Hirscharten,
unter anderem Rot-, Sika- und Damwild, mittels Starkegelelektrophorese auf
Hamoglobinvarianten. Insgesamt wurden dabei 62 Damwildindividuen getestet. Bei

keiner der Hirscharten wurden Hamoglobinvarianten gefunden.
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McDouGALL und LowE (1968) beprobten Blutproben von 317 Stiick Rotwild, 10 Stiick
Sikawild und 65 Stiick Damwild aus Grofibritannien mittels Starkegel- und
Papierelektrophorese auf Variationen des Transferrins. Alle Damwildproben traten mit
einem einheitlichen Muster der Banden auf, welches zusitzlich zu zwei weiteren
Variationen auch in den Rotwildproben vertreten war. Die Autoren fiihren diese
Einzelbande bei Damwild auf eine Homozygotie zuriick. Dieser Phanotyp trat in der
Studie auch in den Sikawildprobe auf. Die Autoren treffen keine Aussage, ob es sich
hierbei um ein Charakteristikum der untersuchten Populationen oder der Spezies

handelt.

BUTCHER und HAWKEY (1977) testeten in ihrer vergleichenden Studie zu Hamoglobin in
Artiodactyla 81 Blutproben von Tieren aus 30 Spezies der Kollektion der Zoologischen
Gesellschaft Londons, darunter auch drei Stiick Damwild. Die Stichprobengrofien der
einzelnen Tierarten bestand allerdings lediglich aus einem bis neun Tieren, weshalb keine
allgemein giiltige Aussage zu treffen war. Viele der Spezies zeigten nur eine
Hamoglobinvariante. Die drei verschiedenen Individuen des Damwilds wiesen

unterschiedliche Haupthdmoglobinvarianten auf.

PEMBERTON und SMITH (1985) verwendeten in ihrer Studie Blut und Gewebe von Damwild
aus England und Wales. Insgesamt wurden 749 Proben aus 37 Gebieten gesammelt und
bei 30 Proteinen nach Variationen gesucht. Es wurde eine Stichprobengrofie von
mindestens 88 Proben pro Protein verwendet. Alle Proteine wiesen lediglich ein bis
maximal zwei Loci auf. Die Autoren halten es fiir moglich, dass eine grofiere Probenanzahl
oder eine andere zufillige Auswahl der Individuen eventuell Polymorphismen hatte
aufdecken konnen. Allerdings war die Stichprobengrofie auch in Vergleich zu anderen
durchgefiihrten Arbeiten, welche mit derselben Methodik arbeiten, ausreichend gewahlt.
PEMBERTON und SMITH stellten damit fest, dass englisches Damwild ein sehr niedriges
Niveau an genetischer Variation aufweist. Sie fiihrten die Hypothese an, dass es einen
genetischen Flaschenhals wahrend der Wiedereinfiihrung des Damwilds nach England

gegeben haben konnte.

HARTL et al. (1986) beprobten 81 Blutproben von Damwild aus einer Population der

Bayrischen Landesanstalt fiir Tierzucht in Grub auf Polymorphismen in Enzymen und
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Serumproteinen. Von den zwolf getesteten Enzymen und Serumproteinen zeigte lediglich
die Katalase eine Variation. Die Population lag allerdings nicht im HWG vor, ein Umstand,
der von den Autoren durch die Zuchtstruktur der Herde erkldrt wurde, denn nur zwei
mannliche Tiere wurden abwechselnd zur Zucht eingesetzt. Abgesehen von dem
moglichen Polymorphismus in Himoglobin von BUTCHER und HAWKEY (1977) war die hier

gefundene Variation die erste ihrer Art bei Damwild.

RANDI und APOLLONIO (1988) testeten Damwild aus der Population in San Rossore (Pisa)
in Italien. Es wurden sowohl 60 Blut- als auch 180 Gewebeproben an 51 méglichen Loci
beprobt. Die Autoren bestdtigten den Fund eines Polymorphismus in der Katalase bei
Damwild. Die aufgetretene Variation in der Peroxidase war dagegen genetisch nicht
eindeutig zu interpretieren. Die Heterozygotiewerte zeigten sich in dieser Studie auf
einem vergleichbar niedrigen Niveau wie bei PEMBERTON und SMITH (1985). Als mdgliche
Hypothesen fiir die Ergebnisse ihrer Studie fithrten RANDI und APOLLONIO ebenso einen

Flaschenhalseffekt bzw. die Domestizierung durch den Menschen an.

HERZOG (1988, 1989, 1990) untersuchte neben Blutproben von 56 Stiick irischem Rot-
und Sikawild sowie deren Hybriden auch 146 Proben von deutschem Rotwild aus Hessen,
Niedersachsen, Nordrhein-Westfalen und Schleswig-Holstein und 32 Blutproben von
deutschem Damwild aus Niedersachsen und Bayern. Es wurden dabei 13 Enzymsysteme
und zwei nichtkatalytische Proteinsysteme verwendet. Die Ergebnisse beziiglich der
Hamoglobinvarianten decken sich grofitenteils mit den Ergebnissen von MAUGHAN und
WIiLLIAMS (1967). Lediglich bei Damwild beschrieben MAUGHAN und WILLIAMS eine
Einzelbande, im Gegensatz zu der bei HERZOG beobachteten Doppelbande. HERZOG hélt es
fur wahrscheinlich, dass diese Differenz durch die in seiner Arbeit verbesserten und mit
hoéherer Auflésung arbeitenden Methoden zustande kommt. Insgesamt ist zu bemerken,
dass Damwild mit Ausnahme des Transferrins in keinem der getesteten Systeme eine
Variation aufwies. Der Genlokus des Transferrins pradsentierte sich in der Studie von
HERZ0G bei allen beprobten Tierarten mit zwei bzw. drei Allelen als polymorph. Das dritte
Allel trat dabei lediglich in einer sehr kleinen Stichprobe von Rotwild aus Nordrhein-
Westfalen auf. In den Arbeiten von McDoOUGALL und Lowg (1968), PEMBERTON und SMITH

(1985) und HARTL et al. (1986) konnte keine Variation im Transferrinsystem beobachtet
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werden. Der mittlere Heterozygotiewert lag bei den Damwildpopulationen aus

Niedersachsen und Bayern zusammengenommen bei 0,017.

WEHNER et al. (1991) fihrten eine Studie mit Damwild in Nordrhein-Westfalen
(Deutschland) durch. Sie testeten 56 Gewebeproben aus den Jagdjahren 1988 und 1989
auf Isoenzympolymorphismen. Bei der Laktat-Dehydrogenase 1, der Diaphorase 1-2 und
dem antidiuretischen Hormon konnten hier Polymorphismen nachgewiesen werden. In
Bezug auf die erwartete Heterozygotie stimmten die Werte mit dem von HARTL et al.
(1986) ermittelten Wert iiberein. Die durchschnittliche Allelanzahl pro Genort wich
jedoch voneinander ab. WEHNER et al. erkldrten dies damit, dass HARTL et al. (1986) in
ihrer Studie Gatterwild untersuchten, welches wahrscheinlich einen héheren
Verwandtschaftsgrad aufwies. Abschliefend stellten WEHNER et al. fest, dass ihr
Auswahlkriterium einer hohen Anzahl an verschiedenen Fellfarben innerhalb der
untersuchten Population alleine nicht geeignet ist, um eine Aussage iiber die genetische
Diversitat zu treffen. Die hier ermittelten Daten belegten erneut die niedrige genetische

Varianz des Damwildes.

SCHREIBER und FAKLER (1996) verwendeten 110 Blutproben von Damwild aus dem Coto
de Dofiana-Nationalpark in Spanien fiir eine elektrophoretische Studie an knapp 30
Allozymloci. Die NADH-Dehydrogenase trat dabei mit drei Genotypen, entstehend aus
zwei Allelen, auf. Die Ergebnisse in dieser Studie lagen im HWG vor. Die
NADH-Dehydrogenase wurde bereits in vorherigen Studien verwendet, allerdings trat sie
dort nur in Rotwild polymorph auf (TATE und McEwAN, 1992). HERZOG (1988) fand keine
Variation in seinen getesteten Damwildproben zur NADH-Dehydrogenase. Die vorherigen
Studien von PEMBERTON und SMITH (1985), HARTL et al. (1986), RANDI und APOLLONIO

(1988) und WEHNER et al. (1991) bezogen dieses Enzym nicht in ihre Untersuchungen ein.

MasSETI et al. (1996) lberpriiften neun Haarproben von rhodischem Damwild mittels
RAPD-Analyse. Vier von ihnen stammten aus einem Gehege auf Kreta und fiinf aus
Gehegen auf Rhodos. Als Kontrollgruppe dienten sechs Haarproben von italienischem
Damwild, sowohl freilebend als auch aus Gehegen. Italien wurde aufgrund der in
vorherigen Studien bestatigten niedrigen genetischen Variabilitit des dortigen Damwilds

(RANDI und APOLLONIO, 1988) ausgewdhlt, welche sich mit den Ergebnissen aus Studien in
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Westeuropa, wie England (PEMBERTON und SMITH, 1985) oder Deutschland (HARTL et al.,
1986), deckt. Das konstruierte Dendrogramm zeigt die Prdsenz von polymorphen
Individuen innerhalb der rhodischen Population, welche in der italienischen
Kontrollgruppe nicht auftreten. MASSETI et al. vermuteten, dass die rhodische Population
in der jiingeren Vergangenheit durch neues Genmaterial eventuell aus der Tiirkei, wo das
Damwild als vermutlich letzte natiirliche Population auftritt, aufgefrischt wurde. Die
Autoren wiesen darauf hin, dass weitere Nachforschungen notwendig seien, um die Frage
zu kldren, welche Verbindungen historischer oder rezenter Art zwischen der rhodischen

und tiirkischen Population bestehen.

MasseTl et al. (1997) beprobten die beiden am ldngsten in Italien etablierten
Damwildpopulationen in Castel Porziano (Rom) und San Rossore (Pisa). Hiervon
stammen neun Proben aus Castel Porziano und 26 Proben wurden unter dem Gebiet San
Rosso zusammengefasst, da diese Individuen in den letzten zwanzig Jahren zum
Zeitpunkt der Studie aus dem Damwildbestand von San Rossore entstanden waren. Zehn
Individuen von der Cascina Laura-Farm (Alessandria, Piemont) dienten dabei als
Kontrollgruppe. Sie wurden in den 1960er Jahren aus Ungarn eingefiihrt. Mittels RAPD-
Analyse wurde dabei sowohl in der ungarischen als auch in der San Rossore-Gruppe eine
sehr geringe bis gar keine genetische Variabilitat festgestellt. Es ist zu beachten, dass die
San Rossore-Gruppe aus Individuen verschiedener Herkunft besteht. Die Population in
Castel Porziano wies eine hohere genetische Variabilitdt auf, obwohl beide italienischen
Populationen in der Vergangenheit eine dhnliche Geschichte durchliefen. Eventuell kam
dieser Unterschied durch Einfiihrung neuen Damwilds in die bestehende Population

zustande, so die Autoren.

SCANDURA et al. (1998) testeten 25 Blut- und Gewebeproben von Damwild aus dem
Regionalpark Maremma in Italien mittels RAPD-Analyse. Zusatzlich wurde eine Probe
eines deutschen Damwilds aus Schleswig-Holstein zu Vergleichszwecken verwendet. Die
Damwildpopulation des Regionalparks Maremma entstammt aus Tieren der
San Rossore-Population, welche in der ersten Halfte des 20. Jahrhunderts dort
angesiedelt wurden. 25 von 33 in dieser Studie verwendeten Primern liefern auswertbare
Ergebnisse, von denen sich wiederum 13 polymorph préasentierten. Die Autoren gaben

eine Prozentzahl von 19,4 % polymorpher Loci in der Gesamtheit aller Proben an und
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17,5 % alleine fiir die italienische Population. Die Studie bestdtigte erneut die geringe

Auspragung der genetischen Variabilitat bei europdischem Damwild.

Say et al. (2003) fanden bei ihrer Untersuchung zu Einfliissen auf den
Fortpflanzungserfolg von Damhirschen in einem Park in Irland nach Ausschluss
monomorpher Varianten zwanzig Mikrosatelliten, die zwischen zwei und sieben Allelen
aufwiesen. Vergleicht man diese Allelanzahlen mit denen anderer Schalenwildarten, so
fallt erneut das niedrige Niveau der genetischen Variabilitdt bei Damwild auf. Die in ihrer
vorherigen Arbeit gesammelten 110 Proben aus dem Jahr 2001 und 152 Proben aus dem
Jahr 2002 verwendeten SAy et al. (2005) fiir eine Untersuchung des Zusammenhangs
zwischen Heterozygotie und Fitnessmerkmalen in dieser Damwildpopulation. Die
zwanzig Mikrosatelliten zeigten hier eine Allelanzahl von zwei bis sieben bei den Tieren
aus dem Jahr 2001 und zwei bis acht bei den Tieren aus dem Jahr 2002. Die beobachtete
Heterozygotie erreichte fiir das Jahr 2001 Werte von 0,15 bis 0,81 und fiir das Jahr 2002
Werte von 0,21 bis 0,89. Die Autoren konnten keine Verbindung zwischen einer
Heterozygotie und den zwei hier gewdhlten Fitnessmerkmalen (Geburtsgewicht und
Wintertiiberleben der Kélber) herstellen. SAy et al. stellten fest, dass die Abwesenheit eines
heterozygoten Vorteils in dieser Population das Auftreten eines echten Fehlens einer
Inzuchtdepression sein kénnte. Ebenso ist ein Mangel an ausreichender statistischer
Aussagekraft moglich oder die Tatsache, dass Multilokus-Heterozygotie kein geeigneter

Indikator fiir den Inzuchtkoeffizienten ist.

MASSETI et al. (2006) deckten in ihrer Studie einer mtDNA-Analyse von Haarproben eine
einzigartige mtDNA-Insertion der rhodischen Damwildpopulation auf. Getestet wurde die
Sequenz von HVR-I von 13 rhodischen Individuen, die anschlieffend mit 31 Proben aus
verschiedenen europdischen und anatolischen Populationen, inklusive der Population
aus Diizlercami und Gokova in der Tiirkei, verglichen wurde. Von 44 Sequenzen wurden
23 Haplotypen gefunden. Bis auf ein Individuum wiesen alle rhodischen beprobten Tiere
eine 80bp-Insertion auf. Diese Population wies infolgedessen ein enges Cluster auf und
unterschied sich genetisch von allen anderen untersuchten Damwildpopulationen. Im
Vergleich zu den Populationen aus der Tiirkei und Italien zeigte die Population aus

Rhodos eine geringere genetische Diversitét, was auf einen Griindereffekt hindeutet.
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WEBLEY et al. (2007) testeten insgesamt 37 Mikrosatelliten in verschiedenen
Damwildpopulationen in Tasmanien (Australien). Nur zehn der Mikrosatelliten erwiesen
sich dabei als polymorph, mit einer Allelanzahl von zwei bis fiinf Allelen. Die beobachtete
Heterozygotie reichte von 0,06 bis 0,81. Die Autoren reihten diese niedrigen Ergebnisse
der genetischen Variabilitit in die ermittelten Daten der Autoren POETSCH et al. (2001)
und SAY et al. (2003) ein. Bei der Analyse der Populationsstrukturen liefen sich Cluster
ostlich und westlich des Midland Highways feststellen. Die betreffenden Populationen
zeigten korrelierende morphologische Eigenschaften, wie eine mehrheitlich wildfarbene

Farbung ostlich der Strafde und eine grofitenteils dunkle Farbung westlich dieser.

MasseTI et al. (2008) verwendeten fiir ihre Studie mit mtDNA Haarproben von insgesamt
29 D. dama dama aus Diizlercami (Tiirkei), Rhodos (Griechenland), San Rossore (Italien),
Alessandria (Italien, ungarischen Ursprungs) und Apeldoorn (Niederlande, griechischen
Ursprungs) sowie sieben in menschlicher Obhut lebender, nicht verwandter
D. dama mesopotamica aus dem Stuttgarter und Kronberger Zoo. Zusatzlich wurden
Muskelfleischproben von acht D. dama dama aus dem italienischen Reservat von Castel
Porziano getestet. Bei den insgesamt 44 gefundenen Sequenzen wurden 23 verschiedene
Haplotypen festgestellt. Alle rhodischen Tiere, mit Ausnahme zweier Individuen, zeigten,
wie schon in der Studie von MASSETI et al. (2006), eine 80-bp Insertion, die keinerlei
Varianz unter diesen Tieren der Stichprobe aufwies. Diese Tiere wiesen ebenso wie die
Individuen aus der Tiirkei ein enges Cluster auf. Interessant ist die Zeit, ab der sich die
tiirkischen und rhodischen Populationen getrennt voneinander weiterentwickelt haben
sollen. MASSETI et al. setzten diese vor 200.000 Jahren an bzw., setzt man die rhodischen
Individuen mit und ohne die 80-bp Insertion in Zusammenhang, vor 110.000 Jahren. Zu
keinem der beiden Zeitrdume gibt es archdologische Daten, die die Anwesenheit von
Damwild auf Rhodos belegen wiirden. Alle hier analysierten Populationen zeigten einen
hohen Grad an genetischer Diversitdt und waren untereinander stark differenziert. Bei
der Population aus Diizler¢ami kann es als indirekte Bestadtigung ihres Status gesehen
werden, nach dem sie nach archdozoologischen und biogeografischen Erkenntnissen als
angestammt gelten. Die Diversitdt des Europa-Clusters muss unter dem Gesichtspunkt
betrachtet werden, dass es sich dabei nicht um eine Population im eigentlichen Sinne

handelt, sondern die Tiere verschiedenen geografischen Urspriingen entstammen.

93



Literaturiibersicht

LupwiG et al. (2012) verwendeten in ihrer von BAKER et al. (2017) erwdhnten Studie
mtDNA, um Urspriinge und Muster der genetischen Diversitit bei deutschem Damwild
aufzudecken. Insgesamt wurden 365 Gewebeproben aus den Jahren 2002 bis 2005 und
2008 bis 2009 in den Bundesldndern Brandenburg, Sachsen, Hessen, Niedersachsen,
Mecklenburg-Vorpommern, Rheinland-Pfalz, Nordrhein-Westfalen, Sachsen-Anhalt und
Schleswig-Holstein gesammelt. Fiir eine vergleichende Analyse der Urspriinge des
deutschen Damwilds wurden des Weiteren noch Proben aus mediterranen Regionen,
inklusive Proben aus der Tirkei und Ungarn, sowie Proben von mesopotamischem
Damwild hinzugefiigt. LubwiG et al. fanden zehn mitochondriale Haplotypen in dem
Datenset.

D. mesopotamica nahm dabei eine Schwestergruppenposition zu D. dama ein, welches
dessen Abspaltung von D. dama unterstiitzt. Von den zehn gefundenen Haplotypen trat
Haplotyp B am haufigsten auf. Er stimmte mit dem Haplotyp 16 aus MASSETI et al. (2008)
tiberein, der dort zwar in Ungarn und Italien auftrat, insgesamt aber selten vorkam.
Innerhalb der Daten von D. dama wurden fiinf Kladen gefunden. Fast alle deutschen
Damwildproben fielen dabei in die fiinfte Klade, zusammen mit je einem Haplotypen aus
Italien, Griechenland und Ungarn. Insgesamt konnten innerhalb Deutschlands drei

Gruppen in Bezug auf ihre maximale genetische Differenzierung festgestellt werden:

1) Schleswig-Holstein,
2) Brandenburg, Hessen, Rheinland-Pfalz sowie
3) Sachsen, Niedersachsen, Mecklenburg-Vorpommern, Nordrhein-Westfalen und

Sachsen-Anhalt.

Als Resultat erschien ein Genfluss von mtDNA zwischen diesen drei Gruppen sehr
unwahrscheinlich. Daraus schlussfolgerten die Autoren, dass diese Gruppen seit ihrer
Griindung, hochstwahrscheinlich in historischen Zeiten, zumindest in Bezug auf die
miitterlichen DNA-Linien im Wesentlichen isoliert geblieben waren. Dafiir spricht auch
die geringe genetische Variation innerhalb jeder Gruppe. LubwiG et al. empfahlen die
Verwendung von Mikrosatelliten oder SNPs, um auch den Genfluss der mannlichen Tiere
beurteilen zu kénnen, die durch ihre Abwanderung im adulten Alter neue Gebiete und

Populationen erkunden und griinden.
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Kusza et al. (2018) fithrten eine Studie an 41 Stiick Damwild aus drei Populationen aus
dem Nordosten Ungarns mittels 450-bp mtDNA-Untersuchung von Haarproben durch.
Drei Haplotypen wurden dabei entdeckt, wobei zwei davon hier das erste Mal
aufgegriffen wurden und ein Haplotyp bereits in der Studie von BAKER et al. (2017) in
Stiidungarn Erwahnung fand. Fast die Halfte der hier untersuchten Individuen trug den
bereits von BAKER et al. erwdhnten Haplotypen. Etwas iiber die Halfte wies einen der
beiden neu entdeckten Haplotypen auf und ein einzelnes Individuum trug den anderen
neu entdeckten Haplotypen. Auch Kusza et al. erwdhnten die niedrige genetische
Variabilitat des ungarischen Damwilds, trotz der zwei hier neu entdeckten genetischen
Varianten. Die Autoren brachten ihre eigenen Proben mit weiteren 39 bereits in der
genetischen Datenbank des Nationalen Zentrums fiir biotechnologische Informationen
(englisch: National Center for Biotechnology Information (NCBI)) hinterlegten Sequenzen
zusammen und fiithrten eine erneute Analyse durch. Diesmal wurden insgesamt 33

Haplotypen entdeckt. Sie ordneten die Individuen in fiinf Cluster ein:

1) Haplotypen aus Italien und Deutschland,

2) Haplotypen der iberischen Halbinsel (Spanien und Portugal),

3) Haplotypen aus Rhodos und einige Individuen aus Italien,

4) Haplotypen aus Anatolien (Tiirkei) und

5) Haplotypen einer weiter verstreuten Gruppe, bestehend aus Kanada, Afrika, dem

Mittleren Osten und Europa.

Die Individuen aus der Tiirkei zeigten dabei eine geringere mitochondriale Diversitat als
die anderen Gruppen. Die Autoren dieser Studie stellten eine enge Beziehung zwischen
einigen der italienischen und rhodischen Haplotypen fest, welche durch eine
Wiedereinfithrung des Damwilds nach Rhodos unter italienischer Besetzung entstanden
sein kénnte. Auch Kusza et al. (2018) fanden, genau wie LUubwiG et al. (2012) und BAKER et

al. (2017), Hinweise auf einen tiirkischen Ursprung der deutschen Griinderpopulation.
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3 Material und Methoden

Fiir die vorliegende Dissertation wurde DNA aus Knochenbohrproben von
Abwurfstangen und aus Gewebeproben isoliert. Diese wurde anschlief}end mittels PCR
amplifiziert ~und  mithilfe der Kapillarsequenzierung  ausgewertet.  Die
populationsgenetischen Kennzahlen wurden mit frei zuganglichen Softwareprogrammen

zur statistischen Datenauswertung berechnet.

Alle Arbeiten wurden im molekulargenetischen Labor der Klinik fiir Schweine der

Justus-Liebig-Universitit Giefsen durchgefiihrt.

3.1 Materialien

3.1.1 Gerate und Zubehor

Fiir die Isolierung, Amplifikation und genetische Untersuchung der DNA wurden folgende

Gerate und Zubehor eingesetzt:

e Skalpell: Chirurgische Einmal-Skalpelle; BIBRAUN, B. Braun Melsungen AG,
Melsungen

e Petrischalen: 90 mm x 14,2 mm PS ohne Beliftungsnocken; VWR International
GmbH, Darmstadt

e Reaktionsgefafde: 1,5 ml; Receiver Tubes, Elution Tubes; INSTANT Virus RNA Kit;
Analytik Jena AG, Jena

e Reaktionsgefafie: 2 ml, 1,5 ml; nerbe plus GmbH, Winsen/Luhe

e Reaktionsgefdfie: 0,5 ml; Brand GmbH & Co. KG, Wertheim

e Reaktionsgefafie: 0,2 ml; Sarstedt AG & Co. KG, Nimbrecht

e Pipetten: Biohit Deutschland GmbH, Rosbach

e Pipettenspitzen: VWR International GmbH, Darmstadt und nerbe plus GmbH,
Wertheim

e (PCR-Platten & ABsolute qPCR-Plattendichtungen; Applied Biosystems, Foster
City, Kalifornien, USA

e Qubit™ Flex Assay Reservoir; Fisher Scientific GmbH, Schwerte
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e Laborwaage: Ohaus Scout II; Ohaus Corp. Pine Brook, N. J., USA

e Zentrifuge: Heraeus™ Labofuge™ 400 Tischzentrifuge; Fisher Scientific GmbH,
Schwerte

e Zentrifuge: Thermo Scientific™ Heraeus™ Biofuge Fresco; Fisher Scientific GmbH,
Schwerte

e Vortexer: Genie 2; Fisher Scientific GmbH, Schwerte

e Kugelmiihle: MM300; Retsch GmbH, Haan

e Photometer: Ultrospec 1100 pro; UV/visible spectrophotometer, Amersham
Biosciences GmbH, Freiburg

e Spektralphotometer: NanoDrop™ 2000; Peqlab Biotechnologie GmbH, Erlangen

e Fluorometer: Qubit™ Flex Fluorometer; Fisher Scientific GmbH, Schwerte

e Real-Time PCR-Cycler: 7300 Real-Time PCR System; Applied Biosystems, Foster
City, Kalifornien, USA

e PCR-Thermocycler: T-Personal und Tgradient; Analytic Jena GmbH, Jena

e Wasserbad: WB14; Firma Memmert GmbH, Schwarbach

e Thermoblock: Biometra TB2 Thermoblock; Analytik Jena GmbH, Jena

e Kapillarsequenzierer: ABI Prism 310 Genetic Analyzer; Applied Biosystems, Foster

City, Kalifornien, USA

3.1.2 Chemikalien und Puffer

Fiir die Isolierung, Amplifikation und genetische Untersuchung der DNA wurden folgende

Chemikalien und Puffer eingesetzt:

e [NSTANT Virus RNA Kit; Analytik Jena AG, Jena

e Proteinase K; Carl Roth GmbH & Co. KG, Karlsruhe

e ABsolute Blue QPCR Rox Mix; Thermo Fisher Scientific GmbH, Dreieich

e Reinstwasser; Rotisolv HPLC Gradient Grade; Carl Roth GmbH & Co. KG, Karlsruhe
e Qubit™ dsDNA BR Reagent; Fisher Scientific GmbH, Schwerte

e Qubit™ dsDNA BR Puffer; Fisher Scientific GmbH, Schwerte

e 1x TE-Puffer pH 8,0; TrisHCL 10 mM und EDTA 1 mM; Carl Roth GmbH & Co. KG,

Karlsruhe
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e 10x TBE-Puffer: 3730 Buffer (10x) mit EDTA; Thermo Fisher Scientific GmbH,
Dreieich

e 2 xQiagen Multiplex PCR Master Mix; Qiagen GmbH, Hilden

e Primer; biomers.net GmbH, Ulm

e Midori Green Advance; Biozym Scientific GmbH, Hessisch Oldendorf

e DNA Size Standard 500 Orange; Nimagen, Nijmegen, Niederlande

e Agarose; Biozym Scientific GmbH, Hessisch Oldendorf

e HiDi-Formamid; Thermofisher Scientific GmbH, Dreieich

e Gel POP7 Polymer; Advanced Biolab Service, Miinchen

3.1.3 PC-Programme

Fiir die genetische Untersuchung der DNA und die anschliefienden Berechnungen wurden

folgende PC-Programme eingesetzt:

3.1.3.1 Mikrosatelliten-Vorbereitung und -Auswertung

e Primer-BLAST (YEetal, 2012)
o Primer3 (https://www.primer3plus.com)
o BLAST (https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi)

e GenePop on the Web (RaymMOND und RoOUSSET, 1995; Rousset, 2008)
(https://genepop.curtin.edu.au)

e Multiple Primer Analyzer
(https://www.thermofisher.com/de/de/home/brands/thermo-
scientific/molecular-biology /molecular-biology-learning-center/molecular-
biology-resource-library/thermo-scientific-web-tools/multiple-primer-
analyzer.html)

e Peak Scanner™ Software v1.0 (Applied Biosystems)

e Microsoft® Excel® 2019 AddIn: MS Datenaufbereitung

(Laborintern; Prof. Dr. Hermann Willems)
3.1.3.2 Populationsgenetische Parameter

e GenAlEX© Version 6.5 (PEAKALL und SMOUSE, 2006, 2012)
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e R Software (R CoRE TEAM, 2017) mit den Paketen:
o PopGenReport v3.0.4 (ADAMACK und GRUBER, 2014)
o pegasv0.12 (PArabis, 2010)
o diveRsity v.1.9.90 (KEENAN et al.,, 2013)
o adegenetv2.0.1 (JoMBART, 2008)
o pophelper 2.3.1 (Francis, 2017)
o popprv2.8.3 (KamvAR et al,, 2014)
e NeEstimator 2.1 (Do etal,, 2014)
e Structure 2.3.4 (PRITCHARD et al., 2000; FALUSH et al., 2003, 2007; HuBisz et al., 2009)

3.1.3.3 Grafische Darstellungen

e Microsoft® Excel® 2019
e Microsoft® PowerPoint® 2019
e Microsoft® Word® 2019
e R Software (R CorE TEAM, 2017)

e Inkscape 1.2.2

3.1.4 Probenmaterial

Als Probenmaterial dienten Abwurfstangen und Gewebeproben der Damhirsche aus dem
WildtierPark Edersee (Ed), dem Wildtiergatter in Eulbach (Eu), dem Tierpark Sababurg
(Sb) und einer anonymisierten Population (An).

Alle Proben stammen aus den Jahren 2018 bis 2022. Die Gewebeproben wurden aus
Lunge, Milz oder Muskelgewebe geschlachteter Tiere gewonnen. An den Abwurfstangen
erfolgte die Probenahme aus dem Petschaft. Es wurden keine lebenden Tiere beprobt und
es wurde kein Tier im Rahmen des vorliegenden Versuchs getdtet. Deshalb handelte es

sich bei der vorliegenden Studie nicht um einen Tierversuch.

Aus dem WildtierPark Edersee stammten drei Stangenbohrproben und 49
Gewebeproben. Aus dem Wildgatter in Eulbach wurden 26 Gewebe- und 45
Stangenbohrproben gesammelt. Aus dem Tierpark Sababurg wurden 79 Gewebeproben

untersucht und die anonymisierte Population ist mit 48 Gewebeproben vertreten.
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Eine Ubersicht iiber alle gewonnenen Proben aus den Populationen Edersee, Eulbach,
Sababurg sowie aus der anonymisierten Population mit Angaben zu sowohl der Art der
Probe als auch dem Erlegungsdatum bei Gewebeproben, bzw. dem Fundjahr bei

Stangenproben ist in Tab. A 2 bis Tab. A 5 in Anhang 9.3 gegeben.

3.2 Methoden

3.2.1 Probenahme

Die Probenahme der Stangenbohrproben wurde mithilfe eines Akkuschraubers und eines
5 mm Holzbohrers durchgefiihrt. Der Angabe von WELTE (2014) folgend wurden die
Proben vornehmlich am Ubergang des Petschafts zur Rose entnommen, da dort die
héchste DNA-Konzentration zu erwarten ist.

Zuerst wurde die Probenahmestelle einige Millimeter tief vorgebohrt. Die entstandenen
Spédne wurden aufgrund eventueller Verunreinigungen verworfen. Im Anschluss wurde
mit dem gereinigten Bohrer die eigentliche Probenahme durchgefiihrt. Die Bohrspédne
wurden auf einem Stiick Aluminiumfolie aufgefangen und in ein Probenrdéhrchen
uberfiihrt. Nach der Beschriftung des Rohrchens wurde dieses bis zur weiteren
Verarbeitung bei Raumtemperatur gelagert. Die Alufolie wurde verworfen. Der Bohrer

wurde mit einer Drahtbiirste gesdaubert.

Die Probenahme der Gewebeproben erfolgte mithilfe eines Skalpells. Hierfiir wurde ein
Stiick Gewebe (circaZcmx2cmx2cmgrofd) abgeschnitten und in ein
2 ml Reaktionsgefaf? iiberfiihrt. Das beschriftete Probenréhrchen wurde bis zur weiteren
Verarbeitung tiefgekiihlt (bei -20 °C) gelagert. Anschliefiend wurde das Messer oder

Skalpell mit Wasser und einer Biirste gereinigt und abgetrocknet.

3.2.2 DNA-Isolation

Um DNA aus dem Zellkern zu isolieren und fiir die weitere Nutzung aufzureinigen,
miissen zuerst die Zell- und die Kernmembran zerstort werden. In dieser Arbeit wurde
dies mittels eines schwachen alkalischen Puffers erreicht. Durch das vorsichtige
Homogenisieren und den Zusatz ionischer Detergenzien wurden dabei die

Zellmembranen aufgeschlossen. Ein wichtiger Bestandteil ist ein Komplexbildner, wie
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zum Beispiel Ethylendiamintetraacetat (EDTA), fiir zweiwertige Kationen wie
Magnesium (Mg2*) und Mangan (Mn?*), die nukleolytische Enzyme aktivieren konnen.
Durch die Zugabe eines proteolytischen Enzyms, wie zum Beispiel Proteinase K, werden
Proteine abgebaut. Proteinase K ist unter den gegebenen Reaktionsbedingungen aktiv
und baut sich selbst ab, sobald keine anderen Substrate mehr vorhanden sind. Durch
Zentrifugation werden grofiere Zelltrimmer von der DNA getrennt (GRaw, 2010).

Bei der Extraktion mit Anionenaustauschersidulen haftet die DNA aufgrund ihrer
negativen Ladung an den positiv geladenen Gruppen der Sdulenmatrix. Durch die
Veranderung der lonenstdrke des Wasch- und Elutionspuffers 16st sich in mehreren

Schritten schlieRlich die DNA von der Matrix ab (eluieren) (ScHmiDT, 2017).

Fiir die DNA-Extraktion wurde das bereits im diagnostischen Labor erprobte Protokoll
des Instant Virus RNA Kit der Firma Analytik Jena verwendet. Die Probenaufarbeitung
erfolgte bei Raumtemperatur.

Ein 2 ml Reaktionsgefaf wurde mit 400 pl Lysis-Solution RL befiillt und ein circa
stecknadelkopfgrofies Stiick der Gewebeprobe in dieses tiberfiihrt. Eine Stahlkugel wurde
zugefligt und die Probe zwei Minuten bei 25 Hertz in der Kugelmiihle zerkleinert. Die
Kugel wurde anschlieffend mithilfe eines Stabmagneten wieder entfernt.

Anschliefiend wurde die Probe bei Raumtemperatur 30 Minuten inkubiert und daraufhin
eine Minute bei 13.000 Runden pro Minute (englisch: rounds per minute (rpm))
zentrifugiert.

Ein 2 ml Reaktionsgefaf? wurde mit 300 pl Binding-Solution RBS befiillt und 300 pl des
Uberstands der zentrifugierten Probenldsung hinzugefiigt. AnschlieRend wurde der
Inhalt griindlich durchmischt. 600 pl der Mischung wurden aus dem Reaktionsgefafs
entnommen und in ein 1,5 ml Receiver Tube mit eingesetztem Spin Filter iberfiihrt.
Dieses wurde eine Minute bei 13.000 rpm zentrifugiert. Der Spin Filter wurde in ein neues
Receiver Tube eingesetzt, wiahrend das gebrauchte Receiver Tube verworfen wurde. Auf
den Spin Filter wurden 500 pl Washing-Solution HS pipettiert und das Receiver Tube
eine Minute bei 13.000 rpm zentrifugiert. Erneut wurde der Spin Filter in ein neues
Receiver Tube umgesetzt und das gebrauchte Receiver Tube verworfen. Anschlief3end
wurden auf den Spin Filter 500 ul Washing-Solution LS pipettiert und das Receiver Tube

drei Minuten bei 13.000 rpm zentrifugiert. War der Spin Filter nach der Zentrifugation
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aufden noch feucht, wurde er in ein neues Receiver Tube umgesetzt und vor dem nachsten
Schritt erneut eine Minute bei 13.000 rpm zentrifugiert.

Zum Schluss wurden 1,5 ml Elution Tubes mit der Probennummer beschriftet und der
trockene Spin Filter eingesetzt. Im letzten Schritt wurden 60 pl RNAse freies Wasser auf
den Spin Filter pipettiert und die Elution Tubes eine Minute bei 8.000 rpm zentrifugiert.

Der Spin Filter wurde verworfen und die so gewonnene DNA-Probe bei -20° C gelagert.

Bei den Bohrproben wurde dhnlich verfahren.

Zur Vorbereitung der Probe wurde ein 2 ml Reaktionsgefdf? zu einem Drittel mit
Bohrspanen gefiillt, eine Stahlkugel zugefiigt und das Ganze 2 Minuten bei 25 Hertz in der
Kugelmiihle gemahlen. Die Kugel wurde wie bei der Gewebeprobe mit einem
Stabmagneten entfernt. Zur gemahlenen Probensubstanz ~wurden 500 pl
Lysis-Solution RL gegeben und die Probe anschlief3end bei Raumtemperatur 30 Minuten
inkubiert. Befanden sich nach der Inkubation noch sichtbar feste Bestandteile in den
Rohrchen, wurde Proteinase K zugesetzt und das Ganze noch einmal inkubiert. Ab hier

entspricht das Verfahren dem der Gewebeproben.

Anschliefiend wurde die Konzentration der DNA in den Proben bestimmt. Dazu wurden
verschiedene Methoden gewdhlt. Die ersten Messungen wurden aufgrund der grofien
Probenanzahl mittels Real-Time PCR durchgefilhrt. Da die anschlief}enden
Probenmengen pro Bearbeitungszyklus geringer ausfielen, wurden die Messungen
jeweils mithilfe des Spektralphotometers ausgefiihrt. Die Messmethode durch das

Fluorometer wurde gegen Ende der Arbeiten an dieser Dissertation im Labor etabliert.

Zur Vorbereitung der Messung mittels einer Real-Time PCR wurde ein Mastermix mit
Hirsch-DNA hergestellt. Die Volumina der Bestandteile des Primermix Cervus und der
Cervus Sondenlosung wurden auf Basis der Konzentrationen der einzelnen Komponenten
fiir die gewtinschten Zielkonzentrationen berechnet.

Bei dem Primermix Cervus wurde eine Zielkonzentration von 20 uM angestrebt. Er setzte
sich aus den Primern Cervus F, Cervus R und 1 x TE-Puffer zusammen. Die Cervus
Sondenlésung wurde fiir eine Konzentration von 10 pM angesetzt und bestand aus den
Komponenten Cervus S und 1 x TE-Puffer. Die Sequenzen der Primer und der Sonde sind

in Tab. 3 nachzulesen.
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Cervus-Mastermix: 0,5 ul Primermix Cervus (20 pM)
1,0 ul Cervus S (10 uM)
8,5 ul Reinstwasser
12,5 ul 2 x ABsolute Blue QPCR Rox Mix

Tab. 3: Primer und Sonde fiir die Real-Time PCR

Bezeichnung Sequenz 5’-3’
CervusF CATCAAAGGTTACAAAAGCAAAGC
CervusR CATCACCTGAGAGATTATTTTGAACAG
CervusS TCTTTTTGCCACTGCCTCGATCAGTCA

Zu 22,5 pl des Cervus-Mastermix wurden 2,5 pl der Proben-DNA pipettiert. Die Platten
fir die Real-Time Quantitative PCR (qPCR) wurden mit einer qPCR-Plattendichtung
luftdicht verschlossen. Bei der Bearbeitung der Proben wurde die Lichtempfindlichkeit
der Sonde beachtet. Das 7300 Real-Time PCR System mafd anschlieRend die
DNA-Konzentration der Proben, die im Anschluss auf den Probenréhrchen notiert
wurden.

Die fiir diese Arbeit ermittelte optimale DNA-Konzentration der Standardprobe lag bei
1 ng/ul und einem Cr-Wert von 24. Die DNA-Konzentration einer Probe wurde aus deren

C-Wert und dem der Standardprobe unter Verwendung folgender Formel bestimmt:
CP = CS * Z(CCSEandard_ CfProbe)

mit: Cp= DNA-Konzentration der Probe
Cs= DNA-Konzentration der Standardprobe; hier 1 ng/pl
Ce=  cylce treshold (deutsch: Schwellenwertzyklus) der Standardprobe und der

getesteten Probe

Istder Cy,, . = 18, so ergibt sich eine DNA-Konzentration der Probe von
Cp = 1ng/ul « 234718 = 1 ng/ul « 2° = 64 ng/pl.

Das NanoDrop™ Spektralphotometer mafd die DNA-Konzentration photometrisch.
Der Messarm des Spektralphotometers wurde geoffnet und eine 1,5 ul grofde Probe der

DNA-Losung vorsichtig auf die untere Messungsoberfliche des Gerdtes pipettiert.
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Anschliefiend wurde der Messarm geschlossen und mit der NanoDrop™ 2000/2000c
Software des angeschlossenen Computers eine Spektralmessung eingeleitet. Die
Fliissigkeitssaule zwischen oberem und unterem Probenteller wurde automatisch
erzeugt. Nach dem Ende der Messung wurde der Messarm wieder gedffnet und sowohl
der untere als auch der obere Messplatz gereinigt.

Die Anweisungen koénnen in der Kurzanleitung des NanoDrop™ 2000/2000c
Spektralphotometers von THERMO SCIENTIFIC nachgelesen werden.

Die in der Software angezeigte DNA-Konzentration wurde auf den Probenrdhrchen

notiert.

Fiir die photometrische Messung von DNA mit dem Qubit™ Flex Fluorometer wurden fiir
diese Arbeit die Maf3einheit ng/pl und ein Messbereich von 1-500 ng/pl eingestellt sowie
das Feld mit dsDNA Broad Range (BR) ausgewahlt. Das Flurometer berechnete die
benotigte Menge des Farbstoffes Qubit™ dsDNA BR Reagent und des Puffers Qubit™ dsDNA
BR Puffer, welche anschliefRend mit 2 pl der Proben-DNA-Lésung in das Qubit™ Flex Assay
Reservoir pipettiert wurden.

Weitere Anweisungen sind dem Handbuch zum Qubit™ Flex Fluorometer von
THERMOFISHER SCIENTIFIC zu entnehmen.

Die DNA-Konzentrationen wurden zum Schluss auf den Probenrohrchen notiert.

Die DNA-Proben wurden nach der Konzentrationsmessung fiir die Bearbeitung durch den
Kapillarsequenzierer auf 1 ng/pl verdiinnt und bis zur weiteren Verwendung bei -20 °C

gelagert.

3.2.3 Etablierung der Mikrosatelliten Multiplex-PCRs

Fiir die genetische Auswertung des Probenmaterials wurden 26 Primerpaare getestet.
Tab. A 24 in Anhang 9.4 bietet einen Uberblick, aus welchen Quellen die jeweiligen
Mikrosatelliten und ihre zugehorigen Primer ausgewdahlt wurden.

Die DNA-Sequenzeintrdge der Mikrosatelliten wurden aus der Datenbank des NCBI
entnommen. Anhand dieser Sequenzeintrdge wurden anschliefRend mithilfe von Primer3
PCR-Primer fiir jeden einzelnen Mikrosatelliten entworfen. Die Spezifitit der Primer

wurde dann mit dem Online-Tool Primer-BLAST (englisch: basic local alignment search
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tool) durch Vergleich mit simtlichen Eintrdgen in der NCBI-Datenbank getestet. Diese
wurden danach mit den aus der Literatur entnommenen Primersequenzen verglichen.
Die Sequenzen der Vorwarts- und Riickwértsprimer des Mikrosatelliten DAM17a
stammen aus einer personlichen Korrespondenz mit Frau Dr.agr. Reiffmann
(Humboldt-Universitat zu Berlin, Lebenswissenschaftliche Fakultat).

Die Primer jedes Mikrosatelliten in dieser Arbeit wurden in einem Vorversuch mittels
Gelelektrophorese auf das Vorhandensein von Banden getestet. Der Mikrosatellit o MHC1
wurde aus der Auswertung genommen, da die Amplifikation trotz Modifikation der

Primer in den Vorversuchen fehlschlug.

Fiir die Identifizierung einer Annealingtemperatur, die fiir alle 25 eingesetzten Primer
verwendet werden konnte, wurden anschliefSend Versuche bei Temperaturen zwischen
56 °C und 60 °C durchgefiihrt. Eine Annealingtemperatur von 59 °C wurde dabei als
Zielwert identifiziert, da bei dieser Temperatur PCR-Produkte in ausreichender Menge
und Qualitat generiert wurden.

Die Primer wurden darauthin bei Bedarf neugestaltet, um der ermittelten
Annealingtemperatur zu entsprechen. Eine Ubersicht der schlussendlich verwendeten

Primersequenzen findet sich in Tab. 4.

Tab. 4: Vorwdrts- und Riickwdrtssequenzen der Primer der verwendeten Mikrosatelliten

Mikrosatellit Sequenz Vorwirtsprimer Sequenz Riickwirtsprimer
AF5 AAGCAATGGAGGCAAAGTGT CTGGAGGTCCAGTGGCTAGA
BM4505 CGAGGTGAATTCCATCTTCA CTTCTGGGTGCCTTTGATTT
BM6438 TTGTGCATGGTTTAGGCTCA TCTGCTGCTTCTTCCTGCTT
BM6444 CTGCCGCACCCTATTAGTCT CCTTAGCAATGGGAATACCG
BTJAB1 GGAGGAGGCTTACAGCAGAA ACAGGGGCTCAGTGTGAAAT
CDU92064 TGTTGACGTTTGTAAGCATTGA CCACAGAGGTAAGCAGGGTTT
CSSM014 GAGCCGTTGAAAATGGATAA CTGAGGGGTCAGGTGTCATC
ETH2 AAAAGCAGGGGTTGCAGATT GGGACCTGTCATCTCTTCCA
HAUT27 CAACTTTTCAGGTGATTTTGACC TCTGATAACTGCTGAAATCTCCA
ILSTS30 GACAACAGGGGTTTGGACTG GCAGCTCTGCATATGTGGATT
MAF70 CTTTGCAGACAGACCACTGC CTGGAGAAGGAAATGGCAAC
McM58 TTAACCCCTTCCCCAGAAGT AGAGGAGCAGTTCCCAGACT
NVHRT21 TGAGGAAATCCAATTGAAACG GAGCGGGGAAATCATTACAT
NVHRT73 ATTGGCTTGTGGACCATCAC TACCGAAATGCAGAATGGTG
OarCP26 ATATTGACGGCTGGGTTCC TGCCCAAGCAAAAGTAGAGA
OarFCB48 TCACAAAGAACCAGACGTGACT TTGGTGTCCTCATAGTTCCTGA
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Mikrosatellit Sequenz Vorwirtsprimer Sequenz Riickwirtsprimer
RT23 CCTTAACATCACCCCCAGTG ATGCAGAAACCTGCCAAAGT
RT27 ACTAACCAGCCAACCCACAG AACCAAAGACCCAGCAGATG
RT30 AACATGCTCCACTTGGCTTT TCCCATGAGCAGAAGATGTG
RT6 CACTGGTGGCAACAAGACTG CTTGCTGGGCAGAGTGATTC
RT9 CACTTTCATCCCACATGCAC GCTCAGGGATCAGACTCAGG

SR-CRSP-1 AGAAGTTTTTCCCGAGCCTAA CCCGGTTTCACAAAAGGTAG

TGLA127 TGACTTTTTCCAGTCCTGTGG TATTGCAAAGGACCCCCAAT

VH110 TTCTTCTTCCTCATCCTCCAG GGCAGGCTACTGTTCAGAGG
DAM17a CAAGAACGAAGGAAAAGCAG CAAGTTGGTTAGTACATTCTATG

Es wurde die optimale Zyklenzahl fiir eine DNA-Konzentration von 1 ng/ul gefunden und
verschiedene Primerkombinationen getestet. Die Verwendung von Multiplexansitzen
reduzierte dabei die Anzahl der notwendigen PCR-Reaktionen und den Materialaufwand.
Im Rahmen der Gruppenauswahl wurde dabei auf die in der Literatur angegebenen
Allellangen (102 bis 264 bp, Tab. 5) und etwaige Primer-Dimere geachtet. Mit dem
Online-Tool Multiple Primer Analyzer wurden hierfiir die Gruppen auf Primer-Dimere

getestet und die verschiedenen Multiplexansatze erstellt.

Synthetisiert wurden alle Primer von der Firma biomers. Dabei wurden die
Forward-Primer am 5-Ende mit den Fluoreszenzfarbstoffen 6-FAM, HEX oder Atto550
markiert.

Die Primer wurden als Losung geliefert und bei -20 °C gelagert.

Tab. 5: Erwartete Allelldngen der Mikrosatelliten auf Grundlage der Literaturquellen

Mikrosatellit Allellange (bp) Literaturquelle
AF5 Keine Angaben REIRMANN et al. (2010)
BM4505 252-264 BAKER et al. (2017)
BM6438 Keine Angaben REIRMANN et al. (2010)
BM6444 116-120 SCANDURA (2004)
BTJAB1 Keine Angaben REIRMANN et al. (2010)
CDU92064 Keine Angaben REIRMANN et al. (2010)
CSSM014 136-152 SCANDURA (2004)
142-154 BAKER et al. (2017)
DAM17a Keine Angaben REIRMANN et al. (2010)
ETH2 184-198 SCANDURA (2004)
175-199 BAKER et al. (2017)
HAUT27 136-146 BAKER et al. (2017)
ILSTS30 143-149 BAKER et al. (2017)
MAF70 110-126 BAKER et al. (2017)

106



Material und Methoden

Mikrosatellit Allellange (bp) Literaturquelle
McM58 Keine Angaben REIRMANN et al. (2010)
171-173 POETSCH et al. (2001)
NVHRT21 173-179 SCANDURA (2004)
170-180 BAKER et al. (2017)
NVHRT73 170-172 POETSCH et al. (2001)
OarCP26 138-146 SCANDURA (2004)
0arFCBA48 152-167 SCANDURA (2004)
153-169 BAKER et al. (2017)
RT23 147-153 POETSCH et al. (2001)
RT27 140-146 POETSCH et al. (2001)
197-201 POETSCH et al. (2001)
RT30 196-200 SCANDURA (2004)
143-205 BAKER et al. (2017)
RT6 107-115 POETSCH et al. (2001)
RT9 102-116 POETSCH et al. (2001)
SR-CRSP-1 136-140 SCANDURA (2004)
TGLA127 160-176 BAKER et al. (2017)
VH110 Keine Angaben REIRMANN et al. (2010)

Die tiefgefrorenen Primer wurden aufgetaut und je 5 pl dieser in 2 ml Reaktionsgefafie
pipettiert. Die Primertubes wurden wéhrend der Vorbereitung und Messung kiihl
gelagert.

Die Konzentrationsmessung wurde mit dem Photometer Ultrospec 1100 pro
durchgefiihrt.

Hier wurde zunachst der Leerwert ermittelt, indem 400 pl 1x TE-Puffer in die Kiivette mit
der Schichtdicke 10 mm pipettiert wurden. Nach erfolgter Leerwertmessung wurde die
Kiivette geleert und mit Reinstwasser gespiilt. Es wurden 395 ul 1x TE zu den 5 pl
Primerlésung pipettiert. Die Fliissigkeiten wurden gut gemischt und anschlief3end 400 pl
in die Messkiivette pipettiert. Die Messergebnisse wurden notiert.

Die Kiivette wurde nach jeder Messung mit Reinstwasser gespiilt.

Anschliefiend wurde mithilfe des Lambert-Beerschen Gesetzes die Primerkonzentration

berechnet.

E=excx*xd
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Aufgeldst nach der Primerkonzentration c:

mit: E=  Extinktion bei 260 nm
e= Extinktionskoeffizient
c= Primerkonzentration
d=  Schichtdicke
VF = Verdiinnungsfaktor

Die Schichtdicke d der Kiivette betrug 1cm und der Verdiinnungsfaktor VF 80
(5 ul Primerlésung auf 400 pl 1x TE).

Der Extinktionskoeffizient e von Oligonukleotiden ist abhdngig von der

Basenzusammensetzung und errechnet sich nach folgender Formel:

e = (15200 * #4) + (7050 * #C) + (12010 * #G) + (8400  #T)

mit: e= Extinktionskoeffizient
#A = Anzahl der Adenin-Basen
#C= Anzahl der Cytosin-Basen
#G = Anzahl der Guanin-Basen

#T = Anzahl der Thymin-Basen
Die errechnete DNA-Konzentration wurde in pM auf den Primertubes notiert.

Fiir die Herstellung von 100 pl Primerlésung (20 pM) wurden in 0,5 ml Reaktionsgefdfie
1x TE-Puffer sowie Vorwarts- und Rickwartsprimer pipettiert. Alle Primer-Losungen
wurden bei -20 °C aufbewahrt.

Die 25 verwendeten Primer wurden in vier Multiplexansidtzen zusammengefasst.
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Die Markierungen der Primer mit den Farbstoffen sowie die genauen Volumina der
Zusammensetzung zur Herstellung von je 800 pl Multiplex-Primerlésung (0,4 pM) sind in

Tab. 6 aufgefiihrt.

Tab. 6: Farbmarkierungen der Primer und Herstellung von 800 pul Multiplex-Primerlésung
Endkonzentration pro Primerlésung: 0,4 uM

Volumen
Multiplex-
Mikrosatellit Farbstoff Primerlésung Volumen Hz0 in pl
Ansatz
(20 pM) in pl
ETH2 6-FAM 40
RT27 6-FAM 40
McM58 6-FAM 40
1 CDU92064 6-FAM 40 480
NVHRT73 HEX 40
CSSM014 HEX 40
RT9 Atto550 40
RT30 Atto550 40
BM6444 6-FAM 40
RT6 6-FAM 40
BM6438 6-FAM 40
2 ILSTS30 HEX 40 480
AF5 HEX 40
BM4505 HEX 40
OarFCB48 Atto550 40
HAUT27 Atto550 40
TGLA127 6-FAM 40
VH110 6-FAM 40
3 BTJAB1 6-FAM 40 560
NVHRT21 6-FAM 40
DAM17a HEX 40
OarCP26 HEX 40
RT23 6-FAM 40
4 SR-CRSP-1 HEX 40 680
MAF70 HEX 40

Fiir die PCRs wurde das Multiplex Mastermix Kit verwendet. Der PCR-Ansatz setzte sich
fiir ein Gesamtvolumen von 10 pl wie folgt zusammen:

5,0 pl 2 x Qiagen Multiplex PCR Master Mix

4,0 pl Multiplex-Primerlosung (je 0,4 pM pro Primerlosung)

1,0 pl Proben-DNA-Losung (1 ng/pl)
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Der sogenannte Mastermix beinhaltet dabei die hitzestabile DNA-Polymerase, alle vier
Desoxynukleotidtriphosphate, den Reaktionspuffer und Magnesiumchlorid.

Um Kreuzkontaminationen zu vermeiden, wurden zuerst der Mastermix und die
Primerl6sung in ein 0,2 ml Reaktionsgefafd pipettiert. Anschlieflend wurde unter einer
Werkbank die Proben-DNA-Losung hinzugefiigt.

Das ReaktionsgefafR wurde verschlossen und die Losungen durch Schiitteln gemischt.
Die Temperaturen und die Dauer der einzelnen Phasen der PCR sind Tab. 7 zu entnehmen.

Tab. 7: Programm der Proben-PCR

Phase Temperatur Dauer
Initiale Denaturierung und Polymerase Aktivierung 95°C 15 min
Denaturierung* 95°C 30s
Annealing* 59°C 90s
Extension* 72°C 60s
Finale Extension 72°C 30 min
Kiihlung 4°C

*Diese Schritte werden 25mal wiederholt.

Nach erfolgter PCR wurden die Reaktionsgefafde bis zur weiteren Verwendung bei -20 °C

gelagert.

3.2.4 Kapillarsequenzierung

Der Vorgang der Kapillarsequenzierung basiert auf dem Prinzip der Elektrophorese.
Dabei werden elektrisch geladene Molekiile wie DNA oder Proteine mithilfe eines

angelegten elektrischen Feldes getrennt.

Die Wanderungsgeschwindigkeit hangt im Wesentlichen davon ab, wie viel Ladung ein
Molekiil tragt: Je grofier die Ladung, desto hoher ist die Wanderungsgeschwindigkeit.
Auch die Wahl des Tragermaterials spielt eine Rolle: Je starker das Molekiil mit dem
Tragermaterial interagiert, desto langsamer ist die Wanderungsgeschwindigkeit.

DNA ist aufgrund der Phosphatgruppen negativ geladen und die Ladung ist dabei
proportional zur Lange des Molekiils. Durch diesen Mechanismus werden die DNA-

Molekiile bei der Elektrophorese der Liange nach aufgetrennt (ScHMIDT, 2017).
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Bei der Kapillarelektrophorese findet diese Sequenzierung in einem diinnen Kapillarrohr
statt. Die mit einer Elektrolytldsung und einem Fertigpolymer (POP® = Performance
Optimised Polymer) gefiillte Kapillare befindet sich an beiden Enden in ebenfalls mit der
Elektrolytlésung gefiillten Gefiflen. Uber diese Kapillare wird die notwendige
Hochspannung von 15.000 Volt angelegt. Die mit Fluoreszenzfarbstoff markierten
Fragmente (hier: die Primer) wandern in dem Fertigpolymer innerhalb der Kapillare und
werden durch die Anregung der Farbstoffe mittels eines fokussierten Argon-Lasers
detektiert. Die Auswertung der Emission nach spektraler Aufspaltung tiber einem
Beugungsgitter erfolgt mithilfe einer hochauflosenden CCD-Kamera. Dabei ist die
Detektion und Unterscheidung von bis zu fiinf verschiedenen Fluoreszenzfarbstoffen

moglich.

Durch die Kapillarsequenzierung wurden die DNA-Fragmente nach der Anzahl ihrer

Basenpaare, also ihrer Lange nach, aufgeschliisselt.

Zur Vorbereitung der Kapillarsequenzierung wurde 1 pl des PCR-Produktes in ein 0,5 ml
Reaktionsgefafd mit 12 pl Formamid und 0,375 pl Orange DNA Size Standard pipettiert.
Anschliefiend wurde alles im Wasserbad bei 94 °C fiir drei Minuten erhitzt. Sofort danach
wurden die Proben fiir vier Minuten in einem Eisbad abgekiihlt, um eine Renaturierung

der beiden DNA-Strange zu verhindern.

Die Reaktionsgefafie wurden anschliefiend in den Kapillarsequenzierer ABI Prism 310
Genetic Analyzer eingesetzt und die zugehorige Software 310 Data collection gestartet. Die

Daten wurden anschliefiend fiir die weitere Auswertung gespeichert.

3.2.5 Auswertungen und Berechnungen

Die Auswertung der Gelbilder aus dem Kapillarsequenzierer erfolgte mithilfe der Peak
Scanner™ Software v1.0.

Mit dem Excel-AddIn MS Datenaufbereitung wurde vor den weiteren Berechnungen ein
Allelbinning durchgefiihrt.

Die Allelanzahlen der einzelnen Proben in den untersuchten Populationen sowie das
Vorkommen und die Frequenz von seltenen Allelen wurde mithilfe des Excel-Add-Ins

GenAlEx analysiert.
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Die Open Source Software R besteht aus diversen Paketen und Funktionen, welche bei
statistischen Berechnungen und der Erstellung von Grafiken Verwendung finden.

Mit dem Paket PopGenReport v3.0.4 und der Funktion nullall wurde das Vorkommen bzw.
die Haufigkeit von Nullallelen ermittelt. Auf Abweichungen vom
Hardy-Weinberg-Gleichgewicht wurde mittels des Pakets pegas v0.12 und der Funktion
hw.test getestet.

Private Allele, eine Distanz zur Erstellung eines Stammbaums sowie die AMOVA wurden mit
dem Paket poppr v2.8.3 bestimmt.

Die Berechnung der populationsgenetischen Parameter wie die mittlere Allelanzahl, die
beobachtete und die erwartete Heterozygotie, der Inzuchtkoeffizient sowie die Parameter
der Populationsdifferenzierung, wurden mithilfe der im Paket diveRsity v.1.9.90
implementierten Funktion divBasic berechnet.

Fiir die Erstellung einer DAPC wurde das Paket adegenet v2.0.1 verwendet.

Mithilfe der Evanno-Methode (EvANNO et al,, 2005), angewendet im Paket pophelper 2.3.1
der R-Software, wurde die optimale Anzahl der Cluster K bestimmt.

Fiir jedes Cluster K wurden zehn individuelle Durchldufe mit 100.000 burnin und 200.000
MCMC-Wiederholungen mit der Software Structure 2.3.4 fiir die weitere Clusteranalyse
durchgefiihrt.

Berechnungen zur effektiven Populationsgrofde und der jahrlichen Inzuchtzunahme
wurden mit dem Programm NeEstimator 2.1 angestellt.

Die grafischen Darstellungen wurden mithilfe der Microsoft Office Programme Excel,
PowerPoint und Word, der Software R sowie des Programms Inkscape 1.2.2 erstellt und

gegebenenfalls modifiziert.
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4 Ergebnisse

4.1 Qualitdt der Proben

Die Proben Ed-032, Ed-033, Eu-054 und Sb-037 wurden von der weiteren Bewertung
ausgeschlossen. Sie erzeugten trotz ausreichend guter DNA-Qualitdt auch bei erneuter
PCR mit einer DNA-Konzentration von 5 ng/pl in allen vier Multiplex-Ansdtzen keine
auswertbaren Peaks. Mit den verbleibenden 246 Proben wurden die weiteren

Berechnungen durchgefiihrt.

In der Population Eulbach traten identische Multilokus-Genotypen (MLGs) auf.
Zu den identischen Multilokus-Genotypen gehdren:

e Eu-006, Eu-018, Eu-057 und Eu-060,

e Eu-022, Eu-023, Eu-059 und Eu-065,

e Eu-014, Eu-020 und Eu-062,

e FEu-021, Eu-058 und Eu-068,

e FEu-011und Eu-012,

e Eu-015und Eu-019,

e Eu-017 und Eu-030,

e Eu-016 und Eu-061,

e Eu-024 und Eu-067,

e Eu-052 und Eu-063 sowie

e Eu-055und Eu-070.

Um distinkte MLGs zu erhalten, entfielen mit Eu-012, Eu-018, Eu-019, Eu-020, Eu-023,
Eu-030, Eu-057, Eu-058, Eu-059, Eu-060, Eu-061, Eu-062, Eu-063, Eu-065, Eu-067,

Eu-068 und Eu-070 insgesamt 17 Proben aus den weiteren Berechnungen.

Es wurden damit 50 Proben aus der Quelle Edersee, 53 Proben aus dem Englischen Garten
Eulbach, 78 Proben aus dem Tierpark Sababurg und 48 Proben aus der anonymisierten
Population bearbeitet.

Letztlich wurden die folgenden Berechnungen mit 229 Proben durchgefiihrt.
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4.2 Qualitdt der Mikrosatelliten

Der Mikrosatellit RT23 wurde aufgrund nicht auswertbarer Peaks aus der Auswertung
mit dem Peak Scanner ausgeschlossen.

246 Proben (229 Proben nach Ausschluss der MLGs) wurden mit insgesamt 24
Mikrosatelliten getestet und ausgewertet.

Nach der ersten Auswertung wurde der Mikrosatelliten RT9 von den weiteren
Berechnungen ausgenommen, da er iiber alle Populationen hinweg monomorph und

damit nicht informativ war.

Folgende Mikrosatelliten traten in den jeweiligen Populationen monomorph auf:

e In der Population Edersee die Mikrosatelliten CDU92064, BM6444, OarFCB48,
BTJAB1, DAM17a und OarCP26,

e inder Population Eulbach die Mikrosatelliten BM6444 und OarFCB48,

e in der Population Sababurg die Mikrosatelliten CDU92064, NVHRT73, OarFCB48
BTJAB1 und OarCP26 sowie

e in der anonymisierten Population die Mikrosatelliten RT27, BM6444, RT6,
HAUT27, BTJAB1, SR-CRSP-1 und MAF70.

Es wurden dabei alle Mikrosatelliten ausgeschlossen, die in mindestens drei der vier
Populationen monomorph auftraten. Nach dem Ausschluss der Mikrosatelliten BM6444,
OarFCB48 und BTJAB1 verblieben noch insgesamt 20 Marker, mit denen die weiteren
Berechnungen durchgefiihrt wurden.

Der Test auf das Vorliegen einer Abweichung vom Hardy-Weinberg-Gleichgewicht wurde
bei einem Signifikanzniveau a = 0,05 durchgefiihrt. Bei der Durchfiilhrung mit allen
Proben in einer theoretischen Gesamtpopulation zeigten sich die Mikrosatelliten RT27,
CSSM014, BM6438, AF5, TGLA127, SR-CRSP-1 und MAF70 mit statistisch signifikanten
Werten (Tab. A 6, Anhang 9.4). In der Population Sababurg wurden bei den
Mikrosatelliten RT27, RT30, TGLA127, NVHRT21 und MAF70 statistisch signifikante
Werte festgestellt (Tab. A 9, Anhang 9.4). In den restlichen Populationen wurden keine
Abweichungen vom HGW entdeckt (Tab. A 7, Tab. A 8 und Tab. A 10, Anhang 9.4). Da die
Abweichungen vom HWG iiber alle Populationen gering ausfielen, wurde kein

zusatzlicher Mikrosatellit von den weiteren Analysen ausgeschlossen.
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Da der Anteil fehlender Allele bei unter 5 % (0,0437) lag, wurden die Nullallelfrequenzen
nach BROOKFIELD (1996) berechnet. Wenn das 95 % Konfidenzintervall (KI) den
Zahlenwert Null enthalt, weicht die Nullallelfrequenz an diesem Locus nicht signifikant
von Null ab. Die Populationen Edersee, Eulbach sowie die anonymisierte Population
enthielten keine Nullallele (Tab. A 11, Tab. A 12 und Tab. A 14, Anhang 9.4). In der
Population Sababurg wurden im Rahmen der Berechnungen bei fiinf Mikrosatelliten
Nullallele festgestellt (Tab. A 13, Anhang 9.4): RT27 mit einer Frequenz von 0,28, RT30
mit einer Frequenz von 0,135, TGLA127 mit einer Frequenz von 0,147, NVHRT21 mit
einer Frequenz von 0,074 und MAF70 mit einer Frequenz von 0,149. Da drei der vier
Populationen keine Mikrosatelliten mit erh6hten Nullallelfrequenzen aufzeigten, wurden
alle Mikrosatelliten in die weiteren Analysen einbezogen.

Die Genotyp-Akkumulationskurve zeigte, dass 19-20 Mikrosatelliten notig waren,

um > 99 % der Multilokus-Genotypen zu unterscheiden (Abb. 10).

Abb. 10: Genotyp-Akkumulationskurve
Die rote Linie reprdsentiert 100 % der beobachteten Multilokus-Genotypen.
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4.3 Populationsgenetische Ergebnisse der untersuchten
Populationen

4.3.1 Private Allele

Im Rahmen der Uberpriifung auf private Allele wies die Population Edersee fiinf private
Allele in vier Mikrosatelliten auf, die Population Eulbach sieben private Allele in ebenfalls
vier Mikrosatelliten und die Population Sababurg drei private Allele in zwei
Mikrosatelliten. In der anonymisierten Population trat lediglich ein privates Allel in einem
Mikrosatelliten auf. Eine Ubersicht iiber die privaten Allele pro Locus und Population ist

der Tab. 8 zu entnehmen.

Tab. 8: Private Allele pro Locus und Population der untersuchten hessischen Populationen

Population Mikrosatellit Allelliange (bp)
NVHRT21 204
206
Edersee NVHRT73 205
RT27 215
RT30 244
194
NVHRT21 216
220
Eulbach ETHZ 190
201
RT27 208
BM6438 268
NVHRT21 202
Sababurg 226
TGLA127 98
Anonym McM58 232

4.3.2 Populationsgenetische Parameter

Als der Mikrosatellit mit der héchsten Allelanzahl stellt sich NVHRT21 mit neun Allelen
in der Population Eulbach dar. In der Population Edersee und in der Population Sababurg
trat er mit acht Allelen auf sowie in der anonymisierten Population mit einer Allelanzahl
von sechs. Die zweithéchste Allelanzahl von vier Allelen erreichten die Mikrosatelliten

AF5, CSSM014, ETH2, McM58, RT27 und TGLA127.
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Tab. 9 zeigt die Anzahl der Allele, die sich daraus maximal ergebenden méglichen
Kombinationen der Genotypen und die Anzahl der gefundenen Genotypen
zusammengefasst iiber alle untersuchten Populationen hinweg. Der Mikrosatellit
NVHRT21 lag dabei mit einer Allelanzahl von 14 weit iiber dem Durchschnitt von 3,55. Es
wurden bei diesem Mikrosatelliten mit nur 32 Genotypen, also rund 31 %, die geringste

Anzahl der mdoglichen Genotypen gefunden.

Tab. 9: Anzahl der Allele, die sich daraus maximal ergebenden méglichen Kombinationen
der Genotypen und die Anzahl der gefundenen Genotypen zusammengefasst iiber alle
untersuchten Populationen hinweg

Mikrosatellit Allelanzahl ANy AL R N
Maximal méglich Gefunden (%)
AF5 4 10 9 (90 %)
BM4505 3 6 5(83%)
BM6438 3 6 6 (100 %)
CDU92064 2 3 3 (100 %)
CSSMO014 4 10 8 (80 %)
DAM17a 2 3 2(67 %)
ETHZ 4 10 5 (50 %)
HAUT27 2 3 3 (100 %)
ILSTS30 2 3 3 (100 %)
MAF70 3 6 5 (83 %)
McM58 1 10 7(70 %)
NVHRTZ21 12 105 32 (31 %)
NVHRT73 3 6 167 %)
0arCP26 2 3 3 (100 %)
RT27 N 10 8 (80 %)
RT30 3 6 5 (83 %)
RT6 3 6 4(67 %)
SR-CRSP-1 2 3 3 (100 %)
TGLA127 4 10 7 (70 %)
VH110 3 6 6 (100 %)

Die Population Edersee erreichte eine Probenanzahl N von 50, die Population Eulbach von
53, die Population Sababurg von 78 und die anonymisierte Population von 48. Zu
beachten ist, dass der Mikrosatellit BM6438 in der Population Eulbach lediglich in 52
Proben auftrat. Ebenso verhielt es sich mit dem Mikrosatelliten BM4505 in der Population

Sababurg, welcher in 77 der 78 Proben vorkam.
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Insgesamt erreichte die Population Edersee eine Allelanzahl Na von 51 Allelen, ebenso
wie die Population Sababurg. In der Population Eulbach wurden 60 Allele gefunden und

in der anonymisierten Population 46 Allele.

Die durchschnittliche Allelanzahl pro Mikrosatellit Nq der Population Edersee lag bei 2,5
(% 1,5), die der Population Edersee bei 3 (*+ 1,56), in der Population Sababurg lag sie bei
2,5 (£ 1,5) und in der anonymisierten Population bei 2,3 (* 1,3).

Die Population Edersee wies dabei nach den monomorphen Mikrosatelliten CDU92064,
DAM17a und OarCP26 zwischen zwei und acht Allelen pro Mikrosatellit auf.

In der Population Eulbach lag die Allelanzahl im Bereich von zwei bis neun Allelen pro
Mikrosatellit.

Die Population Sababurg trat mit Ausnahme der monomorphen Mikrosatelliten
CDU92064, NVHRT73 und OarCP26 mit einer Allelanzahl von zwei bis acht Allelen pro
Mikrosatellit.

In der anonymisierten Population variierte die Allelanzahl, exklusive der monomorphen
Mikrosatelliten RT27, RT6, HAUT27, SR-CRSP-1 und MAF70, von zwei bis sechs Allelen
pro Mikrosatellit. Allen untersuchten Populationen gemein war der Mikrosatellit

NVHRT21 mit der jeweils héchsten Allelanzahl.

Der durchschnittliche Allelreichtum Ar kam in der Population Edersee mit einem Wert
von 2,51 (+ 1,43), in der Population Eulbach mit 2,81 (+ 1,33), in der Population Sababurg
mit 2,38 (+ 1,18) und in der anonymisierten Population mit 2,21 (+ 1,17) vor.

Die beobachtete Heterozygotie Ho erreichte mittlere Werte von 0,34 (* 0,24) in der
Population Edersee, 0,38 (* 0,24) in der Population Eulbach, 0,22 (+ 0,18) in der

Population Sababurg und 0,24 (£ 0,23) in der anonymisierten Population.

Der Durchschnitt der Werte der erwarteten Heterozygotie Hr lag in der Population
Edersee bei 0,34 (* 0,22), in der Population Eulbach bei 0,36 (+ 0,22), in der Population
Sababurg bei 0,28 (+ 0,22) und in der anonymisierten Population bei 0,23 (* 0,22).

Der Inzuchtkoeffizient Fis der Population Edersee variierte von -0,175 bis 0,184. Die
Fis-Werte der Mikrosatelliten NVHRT73, CSSM014 und BM4505 waren signifikant (s) von

Null verschieden.
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In der Population Eulbach reichten die Werte von -0,262 bis 0,206. Hier waren die
Fis-Werte der Mikrosatelliten ETH2, RT27, CDU92064, NVHRT73, RT30, DAM17a,
OarCP26 und MAF70 signifikant von Null verschieden.

Die Fis-Werte der Population Sababurg lagen in einem Bereich von -0,101 bis 0,712. In
dieser stellten sich die Fis-Werte der Mikrosatelliten ETH2, RT27, RT30, TGLA127,
NVHRT21, DAM17a und MAF70 als signifikant von Null verschieden dar.

In der anonymisierten Population reichten die Fis-Werte von -0,179 bis 0,316. Die
Fis-Werte der Mikrosatelliten ETH2, McM58, TGLA127, VH110 und DAM17a waren in

dieser Population signifikant von Null verschieden.

Der Fis-Wert der Population Edersee lag bei -0,01 und war nicht signifikant (ns) von Null
verschieden. Die Population Eulbach zeigte einen Fis-Wert von -0,06, welcher signifikant
von Null verschieden war. Der Fis-Wert der Population Sababurg lag bei 0,23 und war
ebenfalls signifikant von Null verschieden. Der Fis-Wert der anonymisierten Population

trat mit -0,02 auf und war nicht signifikant von Null verschieden.

Die Tab. 10 zeigt eine Ubersicht der populationsgenetischen Parameter der vier
Populationen. Die genauen Werte, aufgeschliisselt nach Population und Mikrosatelliten,

sind Tab. A 15 bis Tab. A 18 in Anhang 9.4 zu entnehmen.

Tab. 10: Zusammenfassung der populationsgenetischen Parameter der vier untersuchten
Populationen

N: Probenanzahl; Na: Allelanzahl; Na: durchschnittliche Allelanzahl pro Mikrosatellit;
Ar: Allelreichtum;  Ho: beobachtete Heterozygotie; Hg: erwartete Heterozygotie;
Fis: Fixationsindex; Sign. F,g: Signifikanz von Fis; ns: nicht signifikant; s: signifikant

Population N Na Na A Ho He Fis Sign. F ¢
Edersee 50 51 2,5 2,51 0,34 0,34 -0,01 ns
Eulbach 53 60 3 2,81 0,38 0,36 -0,06 s
Sababurg 78 51 2,5 2,38 0,22 0,28 0,23 s
Anonym 48 46 2,3 2,21 0,24 0,23 -0,02 ns
Mittelwert 57,25 52 2,58 2,48 0,30 0,30 0,04
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Die effektive Populationsgrofde Ne wurde mittels des NeEstimator 2.1 berechnet. Hierfiir
wurden Schitzungen von Ne mit der Kopplungsungleichgewichtsmethode mit dem
Paarungssystem der zufélligen Paarung ermittelt. Die unterstrichenen Ne-Werte wurden

fiir die Berechnung von dF verwendet. Die Ergebnisse sind in Tab. 11 dargestellt.

Tab. 11: Effektive Populationsgréfse Ne (mit einem 95 % KI) mit verschiedenen
Allelfrequenzthresholds berechnet mittels des NeEstimators

Die unterstrichenen Werte wurden fiir die Kalkulation von dF verwendet.

N: Probenanzahl; Ne: Effektive PopulationsgréfSe; dF: Prozentsatz der jdhrlichen Zunahme
der Inzucht

Population | N Ne (95 % KI) mit verschiedenen Allelfrequenzthresholds dF
0,05 0,02 0,01 0+

Edersee 50 25 (17-41) 25(17-39) 32 (21-53) 32 (21-53) 1,56

Eulbach | 70 10 (7-13) 11 (8-14) 12 (10-15) 14 (12-18) 4,13

Sababurg | 78 3(3-4) 4 (3-6) 6(4-8) 8(5-10) 8,93

Anonym 48 69 (30-740) 49 (27-135) 29 (18-51) 29 (18-51) 1,01

Dartiber hinaus wurde Ne zu Vergleichszwecken anhand der demografischen Daten
ermittelt, die von den Parks bereitgestellt wurden. Die demografische effektive
Populationsgrofie wurde dabei mittels der Formel aus Kapitel 2.2.3.15.1 fiir ein Harems-
Paarungssystem berechnet. Um mégliche Fehler in den mitgeteilten Daten auszugleichen,
wurden Ne-Werte mit einer angenommenen Fehlerrate der mitgeteilten
Geschlechterverhaltnisse von # 30 % berechnet. Da aus dem Wildgatter in Eulbach
lediglich Streckenlisten vorlagen, konnte hier kein Vergleich angestellt werden.

Tab. 12 zeigt die berechneten Ergebnisse.

Der Prozentsatz des jahrlichen Anstiegs der Inzucht dF wurde fiir beide Tabellen gemaf3

der Formel aus Kapitel 2.2.3.16 berechnet.
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Tab. 12: Die effektive PopulationsgréfSe abgeleitet von demografischen Daten

Fiir jede Damwildpopulation ist der Ne-Wert auf Grundlage der durch die Parks
angegebenen Geschlechterverhdltnisse berechnet worden. Zusdtzlich wurden verschiedene
Ne-Werte mit einer angenommenen Fehlerrate der mitgeteilten Geschlechterverhdltnisse
von # 30 % ermittelt.

N: Probenanzahl; Nm: Effektive Anzahl reproduktiver Mdnnchen; N Effektive Anzahl
reproduktiver Weibchen; Ne: Effektive PopulationsgréfSe; dF: Prozentsatz der jdhrlichen
Zunahme der Inzucht

Ne fiir X * Nm/Nr
Population Jahr N | Nm | Nf | Nm/Nf| Ne dF x = 0,7 bis 1,3 in 0,1er Schritten
0708 (09|11 |12)13
2018 60 6 34 0,18 18 2,82 13 15 16 19 20 | 21
2019 55 5 50 0,10 17 3,00 12 14 15 18 19 21
2018 51 6 34 0,18 18 2,82 13 15 16 19 20 | 21

6

6

Edersee

Sababurg 2019 48 24 | 0,25 16 | 3,13 | 12 | 14 | 15 | 17 | 18 | 19
2020 48 24 | 0,25 16 | 3,13 | 12 | 14 | 15 | 17 | 18 | 19
Anonym 2021/22 | 90 | 14 | 50 0,28 36 | 1,39 | 28 | 31 | 34 | 38 | 40 | 42

Mit nur 46 gefundenen Allelen war die Anzahl der Allele N4 der anonymisierten
Population am geringsten. In den beiden Populationen Edersee und Sababurg lag dieser
Wert bei 51 und in der Population Eulbach wurden 60 Allele gefunden. Dadurch, dass pro
Genort maximal zwei Allele méglich sind, ergibt sich bei 20 Mikrosatelliten ein Maximum
der Allelanzahl pro Tier von 40 Allelen. Die hochste Allelanzahl mit 31 Allelen erreichten
die beiden Proben Eu-048 und Eu-064, wahrend die Proben Sb-039 und Sb-071 die
niedrigste Allelanzahl mit 19 Allelen aufwiesen. In den einzelnen Populationen traten
Allelanzahlen von 22 bis 29 (Population Edersee), 23 bis31 (Population Eulbach),
19 bis 26 (Population Sababurg) und 20 bis 27 (anonymisierte Population) auf (Tab. A 19,
Anhang 9.4). Im Durchschnitt wies die Population Edersee damit 25 Allele pro Tier auf.
Der Homozygotiegrad der Population Edersee betrug somit ca. 37,5%
([40 Allele - 25 Allele]/40 Allele*100). In der Population Eulbach stellte sich der
Homozygotiegrad mit ca. 35 % dar und in der Population Sababurg mit ca. 42,5 %, ebenso
wie in der anonymisierten Population. Der Durchschnitt lag dabei in den Populationen bei

26 und 23 Allelen pro Tier.

Seltene Allele, also solche mit einer Allelfrequenz von < 0,05, traten bei allen
Mikrosatelliten bis auf CDU92064, RT30, BM6438, ILSTS30, HAUT27 und MAF70 auf. Auf

die Populationen bezogen zeigten sich 6 (12 %) seltene Allele in der Population Edersee,
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14 (23 %) in der Population Eulbach, 12 (24 %) in der Population Sababurg und 8 (17 %)
in der anonymisierten Population (Tab. A 20, Anhang 9.4).

4.3.3 Populationsdifferenzierung

Ausgenommen Jost’s D zeigten sich die Populationsvergleiche in den restlichen Werten in
derselben aufsteigenden Reihenfolge, beginnend mit den kleinsten Werten im Vergleich
der Populationen Edersee und Eulbach. Bei Fsr war dies der Wert 0,14, bei Gsr 0,08, bei
G'st 0,16 und bei Theta der Wert 0,22. Darauf folgten die Vergleiche der Populationen
Eulbach und Sababurg, Edersee und Anonym, Eulbach und Anonym, Edersee und
Sababurg und schliefilich Sababurg und Anonym mit den hochsten Werten. Die hochsten
Werte stellten sich hier wie folgt dar: Fsr = 0,34, Gsr = 0,21, G'st= 0,35 und Theta = 0,46.
Bei der Berechnung von Jost’s D erreichte der Vergleich der Populationen Edersee und
Eulbach mit 0,03 den geringsten Wert. Anschlief3end daran zeigten sich die Populationen
Eulbach und Sababurg, Sababurg und Anonym sowie Edersee und Sababurg mit
steigenden Werten. Den hdchsten Wert von 0,07 erreichten die Differenzierungen
zwischen den Populationen Edersee und Anonym sowie Eulbach und Anonym.

Allen Berechnungsmethoden gemein ist, dass die Werte statistisch signifikant waren.

Die genauen Werte der Berechnungen sind in Tab. 13 nachzulesen.

Tab. 13: Populationsdifferenzierungen anhand der Fs--Werte (WEIR und COCKERHAM, 1984),
der Gs-Werte (NEI und CHESSER, 1983), der G's-Werte (HEDRICK, 2005), der Theta-Werte
(WEIR und COCKERHAM, 1984 ) und Jost's D (Jost, 2008)

Populationen Fst Gst G'st Theta Jost’'sD
Edersee vs. Eulbach 0,14 0,08 0,16 0,22 0,03
Edersee vs. Sababurg 0,26 0,15 0,28 0,37 0,06
Edersee vs. Anonym 0,23 0,13 0,24 0,33 0,07
Eulbach vs. Sababurg 0,21 0,12 0,22 0,31 0,04
Eulbach vs. Anonym 0,24 0,14 0,26 0,35 0,07
Sababurg vs. Anonym 0,34 0,21 0,35 0,46 0,05

4.3.4 Populationsstruktur

4.3.4.1 Dendrogramm

Fiir die Clusteranalyse wurden fiinf genetische Distanzen und der kophenetische

Korrelationskoeffizient zwischen Distanzmatrix und der Linge der Aste im
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Dendrogramm berechnet. Den hdchsten kophenetischen Korrelationskoeffizienten
(r2 = 0,83) zwischen Distanzmatrix und Lange der Aste im Dendrogramm ergab sich fiir
die Distanzberechnung nach ROGERs (1972) (Abb. 11). Es ist eine Ndhe zwischen den
beiden Populationen Edersee und Eulbach dargestellt sowie deren Verbindung zur
Population Sababurg. Die anonymisierte Population zeigte sich am weitesten entfernt von

den Populationen Eulbach und Edersee.

Abb. 11: Dendrogramm der vier untersuchten Populationen nach ROGERS (1972)

4.3.4.2 Diskriminanzanalyse der Hauptkomponenten

In der Diskriminanzanalyse der Hauptkomponenten sind die Gruppierungen der
Populationen dargestellt. Sie wurde mit 25 Prinzipalkomponenten und einer erkldrten
Varianz von 95,3 % durchgefiihrt. Jeder Punkt in der Abb. 12 entspricht dabei einem
Individuum des jeweiligen farbkodierten Clusters. Das Cluster Edersee in Griin besteht
dabei aus 49 (98 %) der Individuen der Population Edersee. Das Cluster Eulbach in
Hellblau setzt sich aus 52 (98,11 %) der Individuen der Population Eulbach sowie aus
zwei Individuen (2,56 %) aus der Population Sababurg und einem Individuum (2 %) der
Population Edersee zusammen. Das Cluster Sababurg in Dunkelblau tritt mit 76 (97,44 %)
der Individuen der Population Sababurg auf, zudem ist noch ein Individuum (1,89 %) der
Population Eulbach vertreten. Das Cluster der anonymisierten Population in Rot

beinhaltet 48 (100 %) der Individuen der anonymisierten Population.
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Die aufgetretenen Uberschneidungen von ein bis zwei Tieren bzw. von bis zu 3 %, sind
nicht als signifikant anzusehen.

In Abb. 13 ist die Verteilung der einzelnen Cluster innerhalb der vier untersuchten
Populationen bildlich dargestellt. In Tab. A 21 in Anhang 9.4 finden sich die zugehdrigen
Datensatze.

Aus der Population Edersee handelt es sich um das Individuum Ed-011, welches einen
Anteil von 87,8 % am Cluster der Population Eulbach zeigt. Das Individuum Eu-007 wird
zu 86,8 % dem Cluster Sababurg zugeordnet und aus der Population Sababurg sind es die
beiden Individuen Sb-019 und Sb-054, welche zu 98,6 % und 100 % dem Cluster der

Population Eulbach zugewiesen werden.

Abb. 12: DAPC der vier untersuchten Populationen
Jeder Punkt entspricht einem Individuum.
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Abb. 13: Verteilung der Cluster in den vier untersuchten Populationen nach Berechnung
mittels DAPC

Die Tortendiagramme stellen die Anteile der Cluster an den vier untersuchten Populationen
dar.

4.3.4.3 Structure
Mittels der Structure-Analyse wurde die Damwild-Gesamtpopulation in vier Cluster

eingeteilt, die liberwiegend den vier beprobten hessischen Populationen entsprechen.

Cluster 1 steht fiir die Population Sababurg (Dunkelblau), Cluster 2 fiir die Population
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Eulbach (Hellblau), Cluster 3 fiir die anonymisierte Population (Rot) und Cluster 4 fiir die
Population Edersee (Griin).

Abb. 14 zeigt die Zuordnungswahrscheinlichkeiten der einzelnen Individuen innerhalb
der vier untersuchten Populationen, wahrend in Abb. 15 die Anteile der Cluster an den
jeweiligen Populationen bildlich dargestellt werden. Die zugehorigen Datensétze finden
sich in Tab. A 22 in Anhang 9.4.

Das Cluster 1 besteht aus 76 Individuen (97,44 %) der Population Sababurg und zwei
Individuen (3,77 %) der Population Eulbach. Das Cluster 2 setzt sich aus 51 Individuen
(96,23 %) der Population Eulbach, vier Individuen (8 %) der Population Edersee, zwei
Individuen (2,56 %) der Population Sababurg und einem Individuum (2,08 %) der
anonymisierten Population zusammen. Im Cluster 3 sind 47 Individuen (97,92 %) der
anonymisierten Population enthalten. Das Cluster 4 zeigt sich mit 46 Individuen (92 %)
der Population Edersee. Die Uberschneidungen von ein bis drei Individuen, bzw. von bis
zu 4 % sind auch hier nicht statistisch signifikant.

Aus der Population Edersee wurden vier Individuen anderen Clustern zugeordnet. Das
Individuum Ed-001 wurde mit 80,7 % in das Cluster 2 und mit 15,5 % in das Cluster 4
eingegliedert. Auch Ed-005 zeigte eine Zugehorigkeit von 70,2 % am Cluster 2 und
daneben genetische Anteile von 17,6 % am Cluster 3 und von 11,5 % am Cluster 4. Ed-011
wurde mit 56,9 % dem Cluster 2, mit 25,0 % dem Cluster 1 und 11,0 % dem Cluster 4
zugeordnet. Ed-012 zeigte genetische Anteile von 52,0 % am Cluster 2 sowie 39,9 % am
Cluster 4.

Auch in der Population Eulbach treten zwei Individuen hervor. So besitzt Eu-032
genetische Anteile von 48,3 % des Clusters 1 und 45,0 % des Clusters 2. Eu-044 wurde
mit 45,4 % dem Cluster 1, mit 15,9 % dem Cluster 4 sowie mit 31,7 % dem Cluster 2
zugeordnet.

Aus der Population Sababurg sind zwei Individuen zu erwdhnen. Sowohl Sb-019, als auch
Sb-054 traten mit fast hundertprozentiger genetischer Ubereinstimmung (93,5 % und
98,6 %) mit dem Cluster 2 auf.

In der anonymisierten Population traten in dieser Analyse das Individuum An-002
hervor. Es zeigte eine genetische Ubereinstimmung von 58,2 % mit dem Cluster 2 und von

37,2 % mit dem Cluster 3.
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Abb. 14: Structure-Analyse der einzelnen Individuen der vier untersuchten Populationen
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Abb. 15: Verteilung der Cluster in den vier untersuchten Populationen nach Berechnung
mittels Structure-Analyse

Die Tortendiagramme stellen die Anteile der Cluster an den vier untersuchten Populationen
dar.

4.3.4.4 Analyse der molekularen Varianz

Die Analyse der molekularen Varianz zeigt auf, wie viel Prozent der Differenzierung auf
Unterschiede zwischen den Populationen, zwischen den Individuen innerhalb der

Populationen und zwischen den Individuen in der Gesamtheit zuriickzufiihren sind. In
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dieser Arbeit lassen sich 24,1 % der aufgetretenen Variationen durch Unterschiede
zwischen den Populationen und 4,5 % durch Unterschiede der Individuen innerhalb einer
Population erkldren. Die verbleibenden 71,5% der Unterschiede werden durch
Variationen innerhalb der Individuen, nicht in Populationen unterteilt, verursacht. Diese

Werte sind auch in Tab. 14 nachzulesen.

Tab. 14: AMOVA der vier untersuchten Populationen

Prozent (%)
Variationen zwischen den Populationen 24,1
Variationen zwischen Individuen innerhalb der Populationen 4,5
Variationen zwischen Individuen 71,5

4.4 Daten der vier hessischen Populationen fiir den Vergleich mit

anderen untersuchten Damwildpopulationen

Um die Vergleichbarkeit der untersuchten Populationen mit denen der literarischen
Quellen zu gewahrleisten, wurden die Berechnungen der beprobten Populationen erneut
nur mit den Mikrosatelliten durchgefiihrt, welche in den jeweiligen Quellen ebenfalls
Verwendung fanden.

Mikrosatelliten, die sich dabei in allen untersuchten Populationen der vorliegenden

Arbeit monomorph darstellten, fanden keine Verwendung in den Gegeniiberstellungen.

4.4.1 Daten der untersuchten Populationen fiir den Vergleich mit BAKER et al.

(2017)

Fiir den Vergleich mit den untersuchten Populationen aus BAKER et al. (2017) wurden die
Berechnungen der hessischen Populationen mit den zehn Mikrosatelliten ETH2,
CSSM014, RT30, ILSTS30, BM4505, OarFCB48, HAUT27, TGLA127, NVHRT21 und MAF70
durchgefiihrt. Der Mikrosatellit OarFCB48 présentierte sich in den Populationen Edersee,
Eulbach und Sababurg zwar monomorph, wurde aber der Vergleichbarkeit wegen in den
Berechnungen dennoch beibehalten. Des Weiteren traten die Mikrosatelliten HAUT27
und MAF70 in der anonymisierten Population monomorph auf. Auch diese wurden in den

folgenden Berechnungen miteinbezogen.
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30 der MLGs wurden von den weiteren Berechnungen ausgenommen. In der Population
Sababurg trat der Mikrosatellit BM4505 nur in 70 der 71 Proben auf. Alle ermittelten
Daten sind der Tab. 15 und der Tab. 16 zu entnehmen.

Die vier untersuchten Populationen traten mit einer Probenanzahl N von 44 bis 70,9 auf
und es wurden 25 bis 33 Allele pro Population gefunden.

Die durchschnittliche Allelanzahl pro Mikrosatellit Na lag in der Population Edersee bei
2,9 (£ 1,91), in der Population Eulbach bei 3,3 (# 2,21), in der Population Sababurg bei 2,9
(¥ 1,97) und in der anonymisierten Population bei 2,5 (+ 1,51).

In den Populationen Edersee und Sababurg variierten die in den zehn verwendeten
Mikrosatelliten gefundenen Allelanzahlen zwischen einem (OarFCB48) und acht
(NVHRT21) Allelen. In der Population Eulbach traten ein (OarFCB48) bis neun
(NVHRT21) Allele auf und in der anonymisierten Population ein (HAUT27) bis sechs
(NVHRT21).

Hinsichtlich des Allelreichtums zeigte sich die Population Edersee mit einem Wert von
2,85 (+ 1,76), die Population Eulbach mit einem Wert von 2,98 (+ 1,83), die Population
Sababurg mit einem Wert von 2,67 (+ 1,45) und die anonymisierte Population mit einem
Wertvon 2,41 (+ 1,33).

Der Wert der durchschnittlichen beobachteten Heterozygotie Ho lag in der Population
Edersee bei 0,35 (+ 0,21), in der Population Eulbach bei 0,42 (+ 0,25), in der Population
Sababurg bei 0,29 (+ 0,18) sowie in der anonymisierten Population bei 0,28 (+ 0,25).

Die Mikrosatelliten in der Population Edersee traten dabei mit Werten von 0,14 bis 0,76
auf. In der Population Eulbach lagen sie zwischen 0,1 und 0,86, in der Population
Sababurg zwischen 0,08 und 0,52 sowie in der anonymisierten Population zwischen 0,07
und 0,61.

Der Mittelwert der erwarteten Heterozygotie Hr zeigte sich in der Population Edersee mit
0,33 (£ 0,19), in der Population Eulbach mit 0,39 (* 0,22), in der Population Sababurg mit
0,36 (* 0,22) und in der anonymisierten Population mit 0,28 (+ 0,25).

Der Inzuchtkoeffizient Fis trat hier nur in der Population Sababurg mit einem statistisch
signifikanten Wert (s) von 0,195 auf, fiir alle anderen Populationen prasentierte sich Fis

nicht signifikant (ns).
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Tab. 15: Populationsgenetische Daten der vier untersuchten Populationen mit den in Baker
etal (2017) verwendeten Mikrosatelliten

N: Probenanzahl; Na: Allelanzahl; Na: durchschnittliche Allelanzahl pro Mikrosatellit;
Ar: Allelreichtum;  Ho: beobachtete Heterozygotie; Hg: erwartete Heterozygotie;
Fis: Fixationsindex; Sign. F g Signifikanz von Fis; ns: nicht signifikant; s: signifikant

Population N Na Na Ar Ho He Fis Sign. F ¢
Edersee 50 29 2,9 2,85 0,35 0,33 -0,05 ns
Eulbach 51 33 3,3 2,98 0,42 0,39 -0,062 ns

Sababurg 70,9 29 2,9 2,67 0,29 0,36 0,195 s
Anonym 44 25 2,5 2,41 0,28 0,28 -0,025 ns
Tab. 16: Allelanzahl Na und beobachtete Heterozygotie Ho der vier untersuchten
Populationen fiir die in BAKER et al. (2017) verwendeten Mikrosatelliten
Na: Allelanzahl; Ho: beobachtete Heterozygotie
Population
Mikrosatellit Edersee Eulbach Sababurg Anonym
N=50 N=51 N=71 N=44
ETH2 Na 2 4 2 2
Ho 0,32 0,1 0,08 0,18
CSSM014 Na 3 4 3 4
Ho 0,36 0,31 0,42 0,61
RT30 Na 3 2 2 2
Ho 0,5 0,43 0,34 0,43
ILSTS30 Na 2 2 2 2
Ho 0,52 0,53 0,49 0,23
BM4505 Na 2 3 3 3
Ho 0,14 0,33 0,36 0,57
0arFCB48 Na ! ! ! 2
Ho 0 0 0 0,14
HAUT27 Na 2 2 2 !
Ho 0,28 0,55 0,11 0
TGLA127 Na 3 3 4 2
Ho 0,24 0,59 0,37 0,07
NVHRT21 Na 8 o 8 6
Ho 0,76 0,86 0,52 0,61
MAF70 Na 3 3 2 1
Ho 0,36 0,45 0,17 0
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4.4.2 Daten der untersuchten Populationen fiir den Vergleich mit REIRMANN et

al. (2010)

Fiir den Vergleich mit der wissenschaftlichen Arbeit von REIRMANN et al. (2010) wurden
die Berechnungen der hessischen Populationen mit den 15 Mikrosatelliten RT9, RT27,
McM58, CDU92064, NVHRT73, RT30, RT6, BM6438, ILSTS30, AF5, HAUT27, VH110,
BTJAB1, NVHRT21 und DAM17a durchgefiihrt. Der Mikrosatellit RT9 zeigte sich in allen
hessischen Populationen monomorph und wurde von den weiteren Berechnungen
ausgeschlossen.

Die Mikrosatelliten CDU92064, BTJAB1 und DAM17a in der Population Edersee, die
Mikrosatelliten CDU92064, NVHRT73 und BTJAB1 in der Population Sababurg und die
Mikrosatelliten RT27, RT6, HAUT27 und BTJAB1 in der anonymisierten Population traten
ebenfalls monomorph auf. Diese wurden in den weiteren Berechnungen beibehalten.
Vor den folgenden Berechnungen wurden 22 der MLGs geldscht. Der Mikrosatellit
BM6438 trat in der Population Eulbach nur in 52 der 53 Proben auf. Tab. 17 und Tab. 18
bieten einen Uberblick iiber die durch die Berechnung ermittelten Daten der vier

untersuchten Populationen.

Die Probenanzahl N belief sich in den untersuchten Populationen auf eine Anzahl von 46
bis 75 Proben, wahrend die Allelanzahl Na zwischen 32 und 41 Allelen lag.

Die durchschnittliche Allelanzahl pro Mikrosatellit Nq erreichte in der Population Edersee
einen Wertvon 2,6 (+ 1,79), in der Population Eulbach einen Wert von 2,9 (+ 1,82), in der
Population Sababurg einen Wert von 2,5 (+ 1,74) und in der anonymisierten Population
einen Wert von 2,3 (* 1,44).

Die vierzehn getesteten Mikrosatelliten lagen in der Population Edersee mit Allelanzahlen
zwischen Eins (CDU92064, BTJAB1, DAM17a) und Acht (NVHRTZ21) vor. In der
Population Eulbach traten sie mit Allelanzahlen zwischen Zwei (CDU92064, NVHRT73,
RT30, ILSTS30, HAUT27, BTJAB1, DAM17a) und Neun (NVHRT21) auf, wahrend sie in der
Population Sababurg zwischen Eins (CDU92064, NVHRT73, BTJAB1) und Acht
(NVHRT21) lagen. In der anonymisierten Population variierten sie zwischen Eins (RT27,

RT6, HAUT27, BTJAB1) und Sechs (NVHRT21).
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Der Mittelwert der beobachteten Heterozygotie Ho erreichte in der Population Edersee
einen Wert von 0,37 (% 0,28), in der Population Eulbach von 0,39 (£ 0,28), in der
Population Sababurg von 0,21 (* 0,2) und in der anonymisierten Population von 0,22
(+x0,22).

Die beobachtete Heterozygotie der einzelnen Mikrosatelliten variierte in der Population
Edersee von 0,02 bis 0,76. In der Population Eulbach lag sie zwischen 0,02 und 0,87. In
der Population Sababurg erreichten sie Werte von 0,01 und 0,56 und in der
anonymisierten Population von 0,07 bis 0,61.

Die durchschnittliche erwartete Heterozygotie lag in der Population Edersee bei 0,36
(£ 0,26), in der Population Eulbach ebenfalls bei 0,36 (+ 0,24), in der Population Sababurg
bei 0,27 (+ 0,24) und in der anonymisierten Population bei 0,23 (+ 0,22).

Der Inzuchtkoeffizient Fis war in den beiden Populationen Eulbach und Sababurg mit
statistisch signifikanten Werten vertreten. Diese lagen in der Population Eulbach

bei-0,072 und in der Population Sababurg bei 0,206.

Tab. 17: Populationsgenetische Daten der vier untersuchten Populationen mit den in
REIRMANN et al. (2010) verwendeten Mikrosatelliten

N: Probenanzahl; Na: Allelanzahl; Na: durchschnittliche Allelanzahl pro Mikrosatellit;
Ho: beobachtete Heterozygotie; Hg: erwartete Heterozygotie; Fis: Fixationsindex;
Sign. Fy¢: Signifikanz von Fis; ns: nicht signifikant; s: signifikant

Population N Na Na Ho He Fis Sign. F ¢
Edersee 50 36 2,6 0,37 0,36 -0,02 ns
Eulbach 52,93 41 2,9 0,39 0,36 -0,072 s

Sababurg 75 35 2,5 0,21 0,27 0,206 S
Anonym 46 32 2,3 0,22 0,23 0,024 ns

Tab. 18: Allelanzahl Na und beobachtete Heterozygotie Ho der vier untersuchten
Populationen fiir die in REISMANN et al. (2010) verwendeten Mikrosatelliten
Na: Allelanzahl; Ho: beobachtete Heterozygotie

Population
Mikrosatellit Edersee Eulbach Sababurg Anonym
N=50 N=53 N=75 N =46
RT27 Na 2 3 2 1
Ho 0,46 0,23 0,13 0
McMS8 Na 3 3 3 4
Ho 0,66 0,66 0,16 0,41
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Population
Mikrosatellit Edersee Eulbach Sababurg Anonym
N =50 N=53 N=75 N =46

CDU92064 Na ! 2 1 2
Ho 0 0,11 0 0,35

NVHRT73 Na 2 2 1 2

Ho 0,02 0,02 0 0

RT30 Na 3 2 2 2
Ho 0,5 0,42 0,33 0,46

RT6 Na 2 3 3 1

Ho 0,36 0,58 0,13 0

BM6438 Na 2 3 2 2
Ho 0,42 0,19 0,4 0,52

ILSTS30 Na 2 2 2 2
Ho 0,52 0,55 0,48 0,22

AFS Na 4 3 3 4
Ho 0,76 0,51 0,17 0,39

HAUT27 Na 2 2 2 !

Ho 0,28 0,53 0,11 0

VH110 Na 3 3 3 2
Ho 0,44 0,68 0,48 0,07

BTJAB1 Na 1 2 1 1

Ho 0 0 0 0

NVHRT21 Na 8 o 8 6
Ho 0,76 0,87 0,56 0,61

DAM17a Na ! 2 2 2
Ho 0 0,09 0,01 0,11

4.4.3 Daten der untersuchten Populationen fiir den Vergleich mit POETSCH et

al. (2001)

Die vier hessischen Populationen wurden fiir den Vergleich mit der in POETSCH et al.
(2001) behandelten Population mit den sechs Mikrosatelliten RT9, RT27, NVHRT73,
RT30, RT6 und NVHRT21 getestet. Der Mikrosatellit RT9 stellte sich dabei in allen
Populationen monomorph dar und wurde von den weiteren Berechnungen
ausgeschlossen. Des Weiteren traten der Mikrosatellit NVHRT73 in der Population
Sababurg und die Mikrosatelliten RT27 und RT6 in der anonymisierten Population
monomorph auf. Die weiteren Berechnungen wurden inklusive dieser drei

Mikrosatelliten durchgefiihrt.
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Vor der weiteren Bearbeitung der untersuchten Populationsdaten wurden 120 der MLGs

geldscht. Die zugehorigen Daten sind in Tab. 19und Tab. 20 abgebildet.

Die verwendete Probenanzahl N lag fiir diese Berechnungen zwischen 9 und 40 Proben
und einer Allelanzahl N4 von 12 bis 19 Allelen. Die durchschnittliche Allelanzahl pro
Mikrosatellit Na erreichte in der Population Edersee 3,4 (*2,61), in der Population
Eulbach 3,8 ( 2,95), in der Population Sababurg 3,2 (*+ 2,77) sowie in der anonymisierten
Population 2,4 (+ 2,07).

Die fiinf verwendeten Mikrosatelliten wiesen Allelanzahlen von Zwei bis Acht in der
Population Edersee, von Zwei bis Neun in der Population Eulbach, von Eins bis Acht in
der Population Sababurg sowie von Eins bis Sechs in der anonymisierten Population auf.
In der Population Edersee zeigte die beobachtete Heterozygotie Ho einen Mittelwert von
0,44 (% 0,29). In der Population Eulbach lag er bei 0,45 (+ 0,32), in der Population
Sababurg bei 0,26 (* 0,19) und die anonymisierte Population erreichte einen Mittelwert
von 0,22 (% 0,39).

Die einzelnen Mikrosatelliten traten in der Population Edersee mit Ho-Werten zwischen
0,02 und 0,8 auf. In der Population Eulbach lag Ho zwischen 0,03 und 0,88 und in der
Population Sababurg zwischen 0,22 und 0,53. In der anonymisierten Population zeigten
sich die Mikrosatelliten mit Ho-Werte von Null bis 0,89. Hier zeigte auch der nicht
monomorphe Mikrosatellit NVHRT73 eine beobachtete Heterozygotie von Null.

Die Population Edersee trat in der erwarteten Heterozygotie Hr mit durchschnittlichen
Werten von 0,44 (% 0,26) auf. In der Population Eulbach lag der Wert bei 0,4 (+ 0,3). In
der Population Sababurg erreichte er 0,39 (+ 0,27) und in der anonymisierten Population
0,27 (£ 0,32).

Der Inzuchtkoeffizient Fis lag in diesem Vergleich mit statistisch signifikanten Werten in

den Populationen Eulbach (-0,123) und Sababurg (0,33) vor.
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Tab. 19: Populationsgenetische Daten der vier untersuchten Populationen mit den in
POETSCH et al. (2001) verwendeten Mikrosatelliten
N: Probenanzahl; Na: Allelanzahl; Na: durchschnittliche Allelanzahl pro Mikrosatellit;

Ho: beobachtete Heterozygotie; Hg: erwartete Heterozygotie; Fis: Fixationsindex;
Sign. Fi: Signifikanz von Fis; ns: nicht signifikant; s: signifikant
Population N Na Na Ho He Fis Sign. F ¢
Edersee 41 17 3,4 0,44 0,44 0,012 ns
Eulbach 40 19 3,8 0,45 0,4 -0,123 s
Sababurg 36 16 3,2 0,26 0,39 0,33 s
Anonym 9 12 2,4 0,22 0,27 0,163 ns

Tab. 20: Allelanzahl Na und beobachtete Heterozygotie Ho der vier untersuchten
Populationen fiir die in POETSCH et al. (2001) verwendeten Mikrosatelliten
Na: Allelanzahl; Ho: beobachtete Heterozygotie

Population
Mikrosatellit Edersee Eulbach Sababurg Anonym

N=41 N =40 N=36 N=9

RT27 Na 2 3 2 1

Ho 0,49 0,3 0,22 0

NVHRT73 Na 2 2 ! 2

Ho 0,02 0,03 0 0

RT30 Na 3 2 2 2
Ho 0,54 0,4 0,33 0,22

RT6 Na 2 3 3 1

Ho 0,34 0,62 0,22 0

NVHRT21 Na 8 o 8 6
Ho 0,8 0,88 0,53 0,89

4.4.4 Daten der untersuchten Populationen fiir den Vergleich mit SCANDURA

(2004)

Fiir den Vergleich mit der Population aus SCANDURA (2004) wurden die Berechnungen der
vier hessischen Populationen mit den acht Mikrosatelliten ETH2, CSSM014, RT30,
BM6444, OarFCB48, NVHRT21, OarCP26 und SR-CRSP-1 durchgefiihrt. Folgende
Mikrosatelliten prasentierten sich monomorph: In der Population Edersee die
Mikrosatelliten BM6444, OarFCB48 und OarCP26, in der Population Eulbach die

Mikrosatelliten BM6444 und OarFCB48, in der Population Sababurg die Mikrosatelliten
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0arFCB48 und OarCP26 sowie in der anonymisierten Population die Mikrosatelliten
BM6444 und SR-CPSP-1. Fiir die Berechnungen wurden alle Mikrosatelliten beibehalten.
Vor den weiteren Berechnungen wurden 74 der MLGs geldscht. Die genauen Daten sind

in Tab. 21 und Tab. 22 nachzulesen.

In diesen Berechnungen lag die Probenanzahl N zwischen 36 und 50 Proben mit einer
gefundenen Allelanzahl Navon 20 bis 25 iiber die untersuchten Populationen hinweg. Die
durchschnittliche Allelanzahl pro Mikrosatellit Nq trat in der Population Edersee mit
2,6 (* 2,33), in der Population Eulbach mit 3,1 (+ 2,64), in der Population Sababurg mit
2,6 (£ 2,26) und in der anonymisierten Population mit 2,5 (+ 1,69) Allelen auf.

Bei den acht verwendeten Mikrosatelliten lag die erreichte Allelanzahl Na in der
Populationen Edersee zwischen einem (BM6444, OarFCB48, OarCP26) und acht
(NVHRT21) Allelen. Die Population Eulbach trat mit Werten von einem (BM6444,
0arFCB48) bis neun (NVHRT21) Allelen auf, wahrend sich in der Population Sababurg ein
(OarFCB48, 0OarCP26) bis acht (NVHRT21) Allele zeigten. In der anonymisierten
Population wurden ein (BM6444, SR-CRSP-1) bis sechs (NVHRT21) Allele gefunden.

In der Population Edersee zeigte sich die beobachtete Heterozygotie Ho mit einem
Mittelwert von 0,3 (+ 0,3). In der Population Eulbach lag er bei 0,27 (+ 0,3), wahrend die
Population Sababurg einen Mittelwert von 0,21 (* 0,23) aufwies. Die anonymisierte
Population trat mit einem durchschnittlichen Ho-Wert von ebenfalls 0,27 (+ 0,24) auf.
Die Mikrosatelliten erreichten in der Population Edersee Werte der beobachteten
Heterozygotie Ho von 0,26 bis 0,83. In der Population Eulbach bewegten sich die Werte
zwischen 0,02 und 0,84, wahrend die Population Sababurg beobachtete Heterozygotien
von 0,08 bis 0,58 aufwies. In der anonymisierten Population wurden Werte von 0,17 bis
0,64 erreicht.

In der Population Edersee lag die durchschnittliche erwartete Heterozygotie Hr bei 0,28
(£ 0,27), in der Population Eulbach bei 0,25 (+ 0,28), in der Population Sababurg bei 0,24
(¥ 0,27) und in der anonymisierten Population bei 0,27 (+ 0,24).

Der Inzuchtkoeffizient Fis trat lediglich in der Population Sababurg mit einem statistisch

signifikanten Wert von 0,119 auf.
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Tab. 21: Populationsgenetische Daten der vier untersuchten Populationen mit den in
SCANDURA (2004) verwendeten Mikrosatelliten

N: Probenanzahl; Na: Allelanzahl; Na: durchschnittliche Allelanzahl pro Mikrosatellit;
Ho: beobachtete Heterozygotie; Hg: erwartete Heterozygotie; Fis: Fixationsindex;
Sign. Fi: Signifikanz von Fis; ns: nicht signifikant; s: signifikant

Population N Na Na Ho He Fis Sign. F
Edersee 42 21 2,6 0,3 0,28 -0,048 ns
Eulbach 44 25 31 0,27 0,25 -0,06 ns

Sababurg 50 21 2,6 0,21 0,24 0,119 s
Anonym 36 20 2,5 0,27 0,27 -0,001 ns

Tab. 22: Allelanzahl Na und beobachtete Heterozygotie Ho der vier untersuchten
Populationen fiir die in SCANDURA (2004) verwendeten Mikrosatelliten
Na: Allelanzahl; Ho: beobachtete Heterozygotie

Population
Mikrosatellit Edersee Eulbach Sababurg Anonym
N =42 N =44 N=50 N=36

ETH2 Na 2 4 2 2
Ho 0,33 0,11 0,1 0,19

CSSM014 Na 3 4 3 4
Ho 0,43 0,3 0,46 0,56

RT30 Na 3 2 2 2
Ho 0,52 0,45 0,38 0,42

BM6444 Na 1 1 2 1

Ho 0 0 0,08 0

0arFCB48 Na 1 L L 2
Ho 0 0 0 0,17

NVHRT21 Na 8 o 8 6
Ho 0,83 0,84 0,58 0,64

0arCP26 Na 1 2 L 2
Ho 0 0,02 0 0,17

SR-CRSP-1 Na 2 2 2 L

Ho 0,26 0,41 0,08 0
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5 Diskussion

5.1 Interpretation der Ergebnisse und Ableitung von Hypothesen

5.1.1 Mikrosatelliten

Werden alle Proben in einer theoretischen Gesamtpopulation gepoolt, treten diverse
Mikrosatelliten mit statistisch  signifikanten ~Werten in Bezug auf das
Hardy-Weinberg-Gleichgewicht auf (Tab. A 6, Anhang 9.4). Dies kann grofdtenteils durch
das Auftreten der Subpopulationen Edersee, Eulbach, Sababurg und der anonymisierten
Population erkldrt werden. Da keine der Populationen konsistent iiber die Loci hinweg
nicht im HWG auftritt, ldsst sich daraus schlieflen, dass keine rezenten
Flaschenhalsereignisse oder Griindereffekte zum Tragen kommen. Ebenso tritt kein
Locus konsistent tiber die Populationen hinweg mit statistisch signifikanten Werten auf
(Tab. A 7 bis Tab. A 10, Anhang 9.4). Daraus ldsst sich ableiten, dass die Loci mit hoher
Wabhrscheinlichkeit nicht von Selektion betroffen sind.

Biologische Faktoren wie der Wahlundeffekt oder Inzucht kdnnen fiir ein signifikantes
Heterozygotendefizit ursachlich sein, welches vom HWG abweicht. Diese Faktoren sind
vom Auftreten von Nullallelen abzugrenzen. Biologische Faktoren sind dabei relativ
konsistent liber die Loci hinweg zu beobachten, wiahrend Nullallele Locus-spezifisch
auftreten (DAKIN und AVISE, 2004).

Bei den Mikrosatelliten RT27, RT30, TGLA127, NVHRT21 und MAF70 wurden in der
Population Sababurg Nullallele festgestellt. Die Abweichung dieser Mikrosatelliten vom

Hardy-Weinberg-Gleichgewicht kann durch diese Nullallele hervorgerufen worden sein.

Die Prasenz von Nullallelen kann die tatsdchliche Heterozygotie falschlicherweise
verringern. Da sie in der vorliegenden Arbeit lediglich in der Population Sababurg
auftraten und lediglich finf der zwanzig verwendeten Mikrosatelliten davon betroffen

waren, sind die Auswirkungen allerdings als vernachlassigbar zu bewerten.

Die Anzahl der Allele der einzelnen Mikrosatelliten ist ein simpler Parameter, welcher

einen Hinweis auf die genetische Variabilitit einer Population liefern kann. Er ist
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allerdings ausgesprochen abhingig vom verwendeten genetischen Marker sowie von der
Stichprobengrofie.

In der vorliegenden Arbeit erreichte der Mikrosatellit NVHRT21 mit lediglich neun
Allelen in der Population Eulbach das Maximum aller verwendeten Mikrosatelliten. In den
Populationen Edersee und Sababurg trat er noch mit acht Allelen auf. Obwohl er in der
anonymisierten Population mit sechs Allelen einen geringeren Wert erreichte, liegt
NVHRT21 deutlich vor den anderen verwendeten Mikrosatelliten. Diese wiesen
Allelanzahlen von zwei bis vier Allelen auf (Tab. A 15 bis Tab. A 18 Anhang 9.4). Im
Vergleich erreichten die Mikrosatelliten der Rotwildstudie von LaNG (2019) im
Durchschnitt zehn Allele. Auch in der wissenschaftlichen Arbeit von WILLEMS et al. (2016),
welche sich ebenfalls mit Rotwild beschéftigte, zeigten sich in den untersuchten
Zeitraumen durchschnittliche Allelanzahlen von sieben und acht Allelen pro Mikrosatellit.
Dies bestétigt die geringe durchschnittliche Allelanzahl der untersuchten
Damwildpopulationen.

Auch im Vergleich der einzelnen Mikrosatelliten mit den vier ausgewahlten
wissenschaftlichen Studien wiederholen sich die geringen populationsgenetischen Werte
des Damwildes.

Als Beispiel hierfiir dient ebenfalls der Mikrosatellit NVHRT21, dessen identifizierte
Allelanzahlen {tber alle Vergleiche mit den wissenschaftlichen Studien in den
untersuchten hessischen Populationen konsistent sind. In den Populationen von BAKER et
al. (2017), PoETscH et al. (2001) und ScANDURA (2004) dagegen erreichte NVHRT21 nur
geringe Allelanzahlen und Werte der beobachteten Heterozygotie. In sechs der von BAKER
et al. beprobten Populationen zeigte er sich sogar monomorph, ebenso wie in der von
REIRMANN et al. (2010) untersuchten Population in Sachsen.

Mit nur vier Allelen wurde in den Mikrosatelliten AF5, CSSM014, ETH2, McM58, RT27 und
TGLA127 bereits die ndchsthohere Allelanzahl der untersuchten hessischen Populationen

erreicht.

Die héchste Allelanzahl der Populationen aus den wissenschaftlichen Veroffentlichungen
zeigte die Population Sachsen von REIRMANN et al. mit sieben Allelen bei dem
Mikrosatelliten BTJAB1, wahrend dieser in drei der hessischen Populationen nur

monomorph vorlag.
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Darauf folgten die Mikrosatelliten CSSM014 und ETH2 in der Population Italien von

SCANDURA mit jeweils fiinf Allelen.

Die gefundenen Allelanzahlen unterstiitzen die Hypothese einer geringen genetischen
Diversitit der  untersuchten  Damwildpopulationen, die durch  weitere

populationsgenetische Parameter zu bestatigen ist.

Die beobachteten Heterozygotien der einzelnen Mikrosatelliten sind nicht ohne Weiteres
tiber alle Populationen hinweg zu vergleichen. Dieser Parameter hingt vom
Stichprobenumfang ab, welcher wiederum durch die Anzahl der verglichenen
Mikrosatelliten und der darauf basierenden Léschung der MLGs der Populationen
bestimmt wird.

In der Population Eulbach wurden im Vergleich mit REIRMANN et al. bei dem
Mikrosatelliten BTJAB1 bei zwei gefundenen Allelen nur homozygote Individuen beprobt.
So wies dieser Mikrosatellit hier eine beobachtete Heterozygotie von Null auf. Im
Vergleich hierzu trat auch bei dem Mikrosatelliten NVHRT73 in der anonymisierten
Population eine Allelanzahl von Zwei mit einer beobachteten Heterozygotie von Null auf.
Den hochsten individuellen Ho-Wert erreichte die Population Tiirkei von BAKER et al. bei
dem Mikrosatelliten CSSM014 mit einem Wert von Eins. Hier wurden in der Stichprobe
nur heterozygote Tiere beprobt. Dies ist vor dem Hintergrund bemerkenswert, dass der
Mikrosatellit CSSM014 in dieser Population lediglich zwei Allele aufwies.

Uber alle Vergleiche hinweg erreichten die Mikrosatelliten ETH2, ILSTS30, OarFCB48,
TGLA127, NVHRT21, NVHRT73, VH110, DAM17a, BM6444, OarCP26 und SR-CRSP-1 in

insgesamt 26 Populationen Werte der beobachteten Heterozygotie Ho von < 0,1.

Der Mikrosatellit ETH2 in der Population Spanien von BAKER et al. und der Mikrosatellit
DAM17a in der Population Sababurg wiesen sogar einen Ho-Wert von nur jeweils 0,01
auf, sowohl im hessischen Vergleich als auch in der Gegentiberstellung mit REIRMANN et
al.. Dieser Ho-Wert stellt, neben den beobachteten Heterozygotien von Null, den
niedrigsten erreichten Wert der vorliegenden Arbeit und der referenzierten

Vergleichsstudien dar.
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Nur knapp dariiber liegt der Ho-Wert 0,02 fiir die folgenden Mikrosatelliten:
e (OarFCB48 und NVHRT21 in der Population England von BAKER et al.,
e NVHRT73 in den Populationen Edersee und Eulbach im Vergleich mit REIRMANN et
al.,
e NVHRT73 in der Population Edersee im Vergleich mit POETSCH et al.,
e NVHRT?73 in der Population Eulbach im hessischen Vergleich und
e (0arCP26 in der Population Eulbach sowohl im hessischen Vergleich als auch in

der Gegentiberstellung mit SCANDURA.

5.1.2 Populationsgenetische Parameter

Die Untersuchung und Interpretation der ermittelten populationsgenetischen Parameter,
sowohl fiir die vier hessischen Populationen isoliert betrachtet als auch im direkten
Vergleich mit den referenzierten Literaturstudien, lassen folgende drei Hypothesen
hinsichtlich der genetischen Vielfalt des heutigen europdischen Damwilds zu, die im

Folgenden naher beschrieben werden.
5.1.2.1 Geringe genetische Diversitat

Die durchgefiihrten Berechnungen der vorliegenden Dissertation, die referenzierten
populationsgenetischen Studien zu Damwildpopulationen sowie die historische
Aufbereitung der Funde und Geschichte der Spezies fithren zu der Hypothese, dass das
heutige europdische Damwild in seiner Gesamtheit eine geringe genetische Diversitat
aufweist. Fiir die untersuchten hessischen Populationen Edersee, Eulbach, Sababurg und
die anonymisierte Population wurden daher entsprechende populationsgenetische
Parameter erwartet.

Diese Hypothese wird durch die ermittelten Ergebnisse der hier durchgefiihrten
genetischen Berechnungen bestdtigt. Der Mittelwert der Allelanzahl Nq iiber alle vier
untersuchten Populationen hinweg betrug lediglich knapp drei Allele. Auch der mittlere
Ho-, He- und Fis-Wert wies jeweils auf eine geringe genetische Diversitat des Damwildes
hin. Alle vier untersuchten Populationen hatten sehr geringe effektive Populationsgrofien

und hohe bis sehr hohe Raten der jahrlichen Inzuchtzunahme.
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In der anonymisierten Population lagen im Vergleich zu den anderen drei untersuchten
Populationen, sowohl in der Gesamtberechnung als auch im individuellen Vergleich mit
den einzelnen Populationen der Literaturquellen, die geringsten Werte der Allelanzahl
sowie der durchschnittlichen Allelanzahl pro Mikrosatellit vor. Sie zeigte eine geringe
beobachtete Heterozygotie und, neben der Population Sababurg, den hdochsten
Homozygotiegrad. Mit acht seltenen Allelen besteht die Gefahr eines weiteren Verlustes
von 17 % der Allele in den kommenden Generationen der anonymisierten Population.

Bei der effektiven Populationsgrofie erreichte sie dagegen die hochsten Werte unter den
vier hessischen Populationen sowie die geringste jahrliche Inzuchtzunahme von 1,01 %.
Auch die Berechnungen dieser Parameter auf Grundlage der demografischen Daten

variierten in dieser Population kaum von den beschriebenen Ergebnissen.

In der Population Sababurg lag die Anzahl der gefundenen Allele in den Berechnungen
nur knapp unter dem Mittelwert der untersuchten hessischen Populationen, ebenso wie
die durchschnittliche Allelanzahl pro Mikrosatellit. In den Vergleichen mit den
Populationen aus den Literaturquellen zeigte sich ein dhnliches Bild.

Fiir eine bessere Einordnung der populationsgenetischen Parameter der
Damwildpopulationen ist dabei zu bemerken, dass es sich im Vergleich zu anderen
Spezies um grundsatzlich geringe mittlere Werte handelt. Im Mittel wurden in den
hessischen Populationen 52 Allele pro Population und durchschnittlich 2,58 Allele pro
Mikrosatellit entdeckt, wiahrend beispielsweise in der Rotwildstudie von LANG (2019) 166
Allele in der Population und durchschnittlich 10 Allele pro Genort beschrieben wurden.
Die Population Sababurg wies mit einem statistisch signifikanten positiven Fis-Wert,
sowohl in der isolierten Betrachtung als auch im Vergleich mit den Literaturstudien, ein
Heterozygotendefizit auf. Insgesamt traten 12 seltene Allele auf, dies entspricht 24 % der
Allele in dieser Population und stellt den héchsten der ermittelten Werte dar. Hier besteht
die Gefahr, dass 24 % der Allele in dieser Population in den kommenden Generationen
durch genetische Drift verloren gehen. Weiterfilhrend zeigten sich der hohe
prognostizierte jahrliche Anstieg der Inzucht von knapp 9 % sowie die geringen Werte
der beobachteten Heterozygotien kongruent. Die Ergebnisse mit dem NeEstimator
wurden unter der Voraussetzung eines zufélligen Paarungssystems berechnet. Damwild

hingegen ist polygyn und zeigt ein Harems-Paarungssystem. In der Konsequenz neigen
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die Werte der effektiven Populationsgrofien, die mittels des NeEstimators berechnet
werden, dazu, mit erhdhten Werten aufzutreten (WANG et al,, 2016). Die Berechnung der
effektiven Populationsgrofie auf Grundlage der demografischen Daten resultierte in der
Population Sababurgjedoch in einem deutlich geringeren Wert der jahrlichen Inzuchtrate
von circa 3 %, da die ermittelte effektive Populationsgréfe hier iiber dem durch die
Software berechneten Wert lag. Der hohere Wert der demografischen effektiven
Populationsgrofie im Vergleich zur genetischen kann als ein Hinweis auf einen geringen

Gesamtgenpool der Population gewertet werden.

Sowohl in den Gesamtwerten als auch in den einzelnen Vergleichen mit den Populationen
aus den Literaturquellen trat die Population Eulbach mit den meisten gefundenen Allelen,
der hochsten Allelanzahl pro Mikrosatellit und hohen Werten der beobachteten
Heterozygotie auf. Stimmig dazu ist, dass die Population Eulbach auch in den Vergleichen
mit den Populationen von REIBMANN et al. (2010) und POETSCH et al. (2001) einen
statistisch signifikanten negativen Inzuchtkoeffizienten aufwies. Der vorliegende
Fis-Wert implizierte somit einen Heterozygoteniiberschuss, wenn auch mit lediglich
geringen Werten. Mit 14 seltenen Allelen in dieser Population besteht ein hohes Risiko,
dass in den folgenden Generationen 23 % der Allele schwinden. Die berechnete jahrliche
Inzuchtzunahme lag in dieser Population bei knapp 4 %, was durch die geringe effektive

Populationsgrofie begriindet ist.

Auch die Population Edersee trat mit vergleichsweise hohen Werten der Allelanzahl, der
durchschnittlichen Allelanzahl pro Mikrosatellit und einem hohen Ho-Wert auf, sowohl in
der Gesamtiibersicht als auch in den Einzelvergleichen mit den Populationen aus den
Literaturquellen. Die sechs seltenen Allele dieser Population, welche in der vorliegenden
Arbeit den geringsten ermittelten Wert darstellen, entsprechen einem méglichen Verlust
in den kommenden Generationen von 12 % der Allele.

Der Inzuchtkoeffizient erreichte zwar keine statistische Signifikanz, jedoch lag der
jahrliche Inzuchtzuwachs bei nur 1,56 %. Dieser erhohte sich jedoch mit 3 % auf fast das
Doppelte, sofern die effektive Populationsgrofie nicht durch den NeEstimator berechnet,

sondern auf Grundlage der demografischen Daten bestimmt wurde.
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Auch wenn der Stichprobenumfang sehr unterschiedlich ist, zeigte sich in der
durchschnittlichen Allelanzahl pro Mikrosatellit No eine deutlich geringere Varianz
zwischen den vier untersuchten hessischen Populationen und denen von BAKER et al.
(2017) (Tab. 15 sowie Tab. A 23, Anhang 9.4). Insgesamt erreichten die vier hessischen
untersuchten Populationen im direkten Vergleich mit den Populationen von BAKER et al.
hohere Werte (Ed = 2,9; Eu = 3,3; Sb = 2,9; An =2,5). Die italienische Population Siena mit
einer durchschnittlichen Allelanzahl von 2,6 und die Population Rhodos mit einer
durchschnittlichen Allelanzahl von 2,7 lagen hier auch bei den hoheren erreichten
Werten.

Aufgrund der unterschiedlichen Stichprobengréfien sind die Werte des Allelreichtums Ar
hierbei interessant. Eine Vergleichbarkeit zwischen verschiedenen Studien ist aufgrund
des Bezugs dieses Parameters auf die kleinste Stichprobengréfie der jeweiligen Studie
nicht uneingeschrankt méglich. Innerhalb derselben Studie verhilft er jedoch zu einer
besseren Vergleichbarkeit.

So zeigten die vier getesteten hessischen Populationen mit einem Mittelwert
von 2,7 (+ 0,25) gegeniiber den Populationen aus BAKER et al. mit 1,86 (+0,26) ein
grofieres Allelreichtum, wahrend sich die Standardabweichung in beiden Studien
weitestgehend dhnlich darstellte.

In den Populationen aus BAKER et al. lagen die Werte der beobachteten Heterozygotie
zwischen 0,45 in der italienischen Population Siena und 0,15 in der Population Kanada
sowie in der spanischen Population Asturias. Damit erreichten sie einen Mittelwert von
0,28 (£0,09). Die beobachteten Heterozygotien der untersuchten hessischen
Populationen traten hier mit Werten zwischen 0,42 (Ed) und 0,28 (An), und damit mit
einem Mittelwert von 0,3 (+0,08), auf. Insgesamt lagen elf der vierundzwanzig
Populationen aus BAKER et al. noch unterhalb des niedrigsten hessischen Ho-Wertes der
anonymisierten Population.

Die Mittelwerte der erwarteten Heterozygotie der Populationen von BAKER et al. dhneln
mit 0,29 (+ 0,09) den mittleren Werten der beobachteten Heterozygotie. Ebenso verhalt
es sich in den untersuchten hessischen Populationen mit einem Mittelwert von Hr von
0,3 (£ 0,06). In der Population Sababurg zeigte sich hier als einzige der untersuchten
hessischen Populationen der Hg-Wert grofier als der Ho-Wert. Dies impliziert das

Vorliegen eines Heterozygotendefizits, welches durch den einzigen statistisch
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signifikanten Fis-Wert der vier untersuchten hessischen Populationen weiter bestétigt
wurde.

Im Kontext des Inzuchtkoeffizienten Fis ist zu erwdhnen, dass fiir die Populationen aus
BAKER et al. keine Daten zur statistischen Signifikanz der Fis-Werte vorliegen.

Bei den Uberlegungen ist zu beachten, dass die ermittelten Werte der von BAKER et al.
untersuchten Populationen aufgrund ihres geringen Stichprobenumfangs gegebenenfalls

nicht représentativ fiir die Gesamtpopulation sind.

Da es sich, wie bei den vier hessischen Populationen, bei der Studie von REIRMANN et al.
(2010) ebenfalls um eine im Gatter lebende deutsche Herde handelte, ist dieser Vergleich
mit den untersuchten hessischen Populationen von besonderem Interesse.

Den Daten aus Tab. 17 sowie aus Tab. A 23 im Anhang 9.4 ist zu entnehmen, dass die
Gesamtallelanzahl Na sowie die durchschnittliche Allelanzahl pro Mikrosatellit Na der
verglichenen fiinf deutschen Gatterwildpopulationen weitestgehend homogen sind.

Die Population Sachsen lag hier mit einem Ho-Wert von 0,32 noch vor der Population
Sababurg und der anonymisierten Population. Interessanterweise wies die Population
Sababurg, aus welcher die meisten Individuen beprobt wurden, mit 0,21 den geringsten
Wert der beobachteten Heterozygotie auf. Auch hier traten alle finf der beprobten
deutschen Populationen mit einer geringen Streuung in diesen Werten auf.

Die Werte des Inzuchtkoeffizienten Fis sowie dessen Signifikanz sind nur fiir die
hessischen Populationen bekannt. In der Population Sababurg zeichnete der
Inzuchtkoeffizient mit seinem statistisch signifikanten Wert von 0,206 ein
Heterozygotendefizit ab, welches weiterfiihrend durch den niedrigen Ho-Wert und den
im Vergleich dazu hoheren He-Wert bestatigt wurde.

In der Population Eulbach zeigte der negative statistisch signifikante Fis-Wert hingegen
einen Heterozygoteniiberschuss an, welcher im Einklang mit dem hdchsten erreichten
Ho -Wert steht.

Im Vergleich mit den vier hessischen Populationen reihte sich die Population Sachsen an
dritter Stelle nach den Daten der Populationen Edersee und Eulbach sowie vor der

Population Sababurg und der anonymisierten Population ein.

Trotz der signifikanten Differenz hinsichtlich der Populationsgrofien erreichten die

anonymisierte Population aus Hessen und die Population Vorpommern von POETSCH et al.
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(2001) eine Gesamtallelanzahl von jeweils Zwolf sowie eine durchschnittliche Allelanzahl
von 2,4 (Tab. 19 und Tab. A 23, Anhang 9.4). Damit wiesen diese Populationen die
geringsten Werte auf. Die Population Eulbach trat hier mit einer Allelanzahl von nur 19
und einem Na-Wert von 3,8 mit den héchsten gemessenen Werten auf.

In der beobachteten Heterozygotie unterschieden sich die anonymisierte und die von
POETSCH et al. getestete Population voneinander. Hier erreichte die anonymisierte
Population mit 0,22 den geringsten Wert, wahrend die Population Vorpommern mit 0,38
den zweithdchsten Wert zeigte. Die Population Edersee trat mit dem hochsten Ho-Wert
von 0,44 auf.

Aus der Population Vorpommern ist der Wert der erwarteten Heterozygotie und des
Inzuchtkoeffizienten Fis nicht angegeben.

Wie im Vergleich mit der Quelle REIRMANN et al. (2010) zeigten sich die beiden
Populationen Eulbach und Sababurg mit statistisch signifikanten Werten. Hier
prasentierte sich die Population Eulbach wiederholt mit einem negativen Fis-Wert und
folglich mit einem Heterozygoteniiberschuss, der durch den hdchsten erreichten Ho-Wert
weiter bestatigt wurde. Die Population Sababurg trat ebenfalls, wie im Vergleich mit
BAKER et al. und REIRMANN et al, mit einem positiven Fis-Wert und folglich einem

Heterozygotendefizit auf.

In der italienischen Population von SCANDURA (2004) wurde trotz der im Vergleich zu den
untersuchten hessischen Populationen doppelt so grofien getesteten Populationsgrofie
nicht eine ebenso grofde Differenz in den Allelanzahlen festgestellt (Tab. 21 sowie Tab. A
23, Anhang 9.4). Hier zeigte die Population von SCANDURA mit 28 gefundenen Allelen und
einer durchschnittlichen Allelanzahl pro Mikrosatellit Na von 3,5 zwar die hdchsten
Werte, jedoch lag die Population Eulbach mit 25 Allelen und einem Nqo-Wert von 3,1 bei
einer Stichprobengréfie von 44 Tieren nur knapp dahinter.

Auch bei der beobachteten Heterozygotie Ho wies die italienische Population von
ScANDURA mit 0,35 den hochsten Wert auf. Den geringsten Wert erreichte die Population
Sababurg mit 0,21.

Die Werte des Inzuchtkoeffizienten Fis sind fiir die Population Italien nicht gegeben,
jedoch lag die beobachtete Heterozygotie Ho geringfiigig unter dem Wert der erwarteten

Heterozygotie Hi, was auf ein Heterozygotendefizit hindeutet.
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Erneut passen die Werte der beobachteten gegeniiber der erwarteten Heterozygotie zu
dem einzigen statistisch signifikanten Fis-Wert von 0,119 der Population Sababurg. In
dieser Population lag, wie auch schon in den Vergleichen mit den Populationen von
BAKER et al. (2017), REIRMANN et al. (2010) und POETSCH et al. (2001), ein
Heterozygotendefizit vor.

Im Vergleich mit der italienischen Population zeigten sich die vier hessischen
Populationen in den berechneten populationsgenetischen Parametern mit etwas
geringeren Werten. Es ist jedoch erneut anzumerken, dass es sich in der isolierten

Betrachtung dabei weiterhin um keine hohen Werte handelt.

Neben den Vergleichsstudien von BAKER et al. (2017), REIRMANN et al. (2010), POETSCH et
al. (2001) und ScANDURA (2004) bestdtigen auch die verschiedenen in Kapitel 2.3.2
aufgefithrten Studien eine grundsatzlich geringe genetische Diversitit des heutigen
Damwilds, die sich mit den populationsgenetischen Ergebnissen der vier hessischen
Damwildpopulationen dieser Dissertation deckt.

Alle sechs der deutschen beprobten Populationen, bestehend aus den vier hessischen und
den beiden Populationen von REIBRMANN et al. sowie POETSCH et al.,, traten dabei mit fiir
Damwild tberdurchschnittlichen Werten der durchschnittlichen Allelanzahl pro
Mikrosatellit und der beobachteten Heterozygotie auf, sowohl im europaischen als auch
im internationalen Vergleich. Die vergleichsweise tiberdurchschnittlichen Werte sind
allerdings auch hier aufgrund des geringen Grundniveaus der populationsgenetischen
Parameter bei Damwild zu relativieren.

Es zeigten sich hier keine signifikanten Unterschiede zwischen der von POETSCH et al.

beprobten freilebenden Population und den vier hessischen Gatterwildpopulationen.

Fiir den weiteren Vergleich kann die Damwildpopulation San Rossore aus Italien
herangezogen werden, welche zwar in menschlicher Obhut, jedoch in einem groéfieren
Habit weitestgehend autark existiert. Die Population San Rossore wurde sowohl von
BAKER et al. als auch von SCANDURA untersucht. Sie wies in beiden wissenschaftlichen
Studien Werte der beobachteten und erwarteten Heterozygotie entsprechend denen der
untersuchten hessischen Populationen auf.

Die von BAKER et al. beprobten Parkwildpopulationen aus England wichen ebenfalls nicht

signifikant von den Werten der in derselben Studie untersuchten freilebenden
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Populationen ab. Hier sind allerdings Limitationen, wie ein geringer und

unterschiedlicher Stichprobenumfang der einzelnen Populationen, zu berticksichtigen.

5.1.2.2 Keine signifikanten Auswirkungen von Inzuchtdepression

Den referenzierten Literaturstudien zu den populationsgenetischen Parametern
gegeniiber stehen verhaltnismafig wenig Studien zu Untersuchungen der Auswirkungen
von Inzuchtdepression in Damwildpopulationen (BAKER et al., 1979; CHAPMAN und HARRIS,
1992). SMITH (1979), UECKERMANN und HANSEN (1983), PEMBERTON und SMITH (1985),
HARTL et al. (1986) sowie REIRMANN (2017) beobachten in ihren Untersuchungen keine
oder nur sehr geringe morphologische Anzeichen von Inzuchtdepression in
Damwildpopulationen.

Um eine signifikante Aussage iliber den Stand der Inzuchtdepression und ihre
Auspragungen in den rezenten Damwildpopulationen treffen zu kénnen, sind zunachst
weitere breitgefacherte und tiefergehende Studien erforderlich. Das als gering
beschriebene Auftreten von Inzuchtdepression in Damwildherden kann eine Auswirkung
der nattirlichen Selektion rezessiver schadlicher Mutationen darstellen (FRANKEL und
SOULE, 1981; FRANKHAM et al.,, 2012g; CABALLERO et al., 2017). Der Vorgang der Purgings
wird bei vielen der aus kleinen Griinderpopulationen entstandenen Populationen sowie
bei isolierten Populationen mit einer geringen Populationsgrofie als Ursache fiir deren
Fortbestehen angesehen. Hierzu gehoéren beispielweise Studien des Davidshirsches
(HEDRICK, 1992; ZHU et al,, 2018), des Insel-Graufuchses (ROBINSON et al., 2018; VAN DER
VALK et al., 2021), des Konigstigers (KHAN et al., 2021), des Wisents (OLECH, 2023) oder
auch der Tana-Flusspappel (CHEN et al., 2020).

Eine organisierte Betreuung unter menschlicher Fihrung und der urspriingliche
genetische Pool, wie beispielsweise der enthaltene Anteil schidlicher Mutationen, sind

hier ausschlaggebend (WHITEHEAD, 1978; RALLS et al., 1979; BALLOU und RALLS, 1982).

Von den vier untersuchten hessischen Populationen kam nur die anonymisierte
Population mit einer vom NeEstimator berechneten effektiven Populationsgrofde von 49
an den von FRANKLIN angesetzten Wert der 50/500-Regel heran. Die ermittelten Werte
der verbleibenden drei hessischen Populationen lagen hingegen weit vom angestrebten

Schwellenwert von Ne=100, bei dem ein Riickgang der Fitness kurzzeitig noch
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ausgeglichen werden kann (FRANKHAM et al., 2014b), sowie von der von FRANKLIN (1980)
aufgestellten 50/500-Regel entfernt. Es ist unwahrscheinlich, dass die meisten Spezies in
ihrer natiirlichen Umgebung eine solche Populationsgrofie erreichen kdnnen (CHAPMAN,
2010), weshalb diese Grenzwerte nicht grundsatzlich fiir alle Populationen
uneingeschrankt vorausgesetzt werden kénnen.

In Bezug auf die effektiven PopulationsgréfRen von 500 oder 1000 Tieren, welche bendtigt
wirden, um das evolutionidre Potential auf Dauer zu erhalten, waren alle vier

untersuchten hessischen Populationen von diesen Grofien weit entfernt.

Trotz der relativ geringen Steigerung der Inzucht in der anonymisierten Population von
knapp 1 % ist nach FRANKHAM et al. (2014b) bei einer Inzuchtrate tiber Null grundsétzlich
mit einer abnehmenden Fitness zu rechnen. Zum Zeitpunkt der Probenahme der
vorliegenden Arbeit stellt sich die anonymisierte Population im Hinblick auf die
genetische Diversitat vergleichsweise stabil dar. Die geringe beobachtete Heterozygotie
beispielsweise gibt jedoch einen Hinweis auf eine zukiinftig mogliche
Inzuchtproblematik.

In der Population Sababurg zeigt sich anhand der ermittelten populationsgenetischen
Parameter, wie den signifikanten positiven Fis-Wert oder den hohen prognostizierten
jahrlichen Anstieg der Inzucht, mit eine bereits existierende und tendenziell weiter
steigenden Inzuchtrate.

Fiir das Management der Population Eulbach sollte, trotz des signifikanten negativen
Fis-Wertes und der hohen Werte der beobachteten Heterozygotien, die Erhaltung der
genetischen Vielfalt besondere Beachtung finden, da auch hier ein hoher jahrlicher
Inzuchtzuwachs ermittelt wurde.

In der Population Edersee deuteten die populationsgenetischen Parameter, wie die hohe
beobachtete Heterozygotie zum Zeitpunkt der Probenahme, auf eine stabile genetische
Diversitat hin, welche in den kommenden Jahren erhalten werden sollte. Ein Augenmerk
sollte hier ebenfalls auf den jahrlichen Inzuchtzuwachs gelegt werden, da dieser

geringfiigig iiber der Inzuchtrate der anonymisierten Population liegt.

Trotz der geringen populationsgenetischen Parameter der untersuchten hessischen
Populationen wurden keine physischen Auswirkungen einer Inzuchtdepression bei den

beprobten Individuen gemeldet. Es ist jedoch anzumerken, dass eine gezielte Abfrage
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dieser Information weder auf individueller noch auf Populationsebene durchgefiihrt

wurde.

5.1.2.3 Heterogene Gencluster

In den vier untersuchten hessischen Populationen wurde trotz der geringen Werte der
genetischen Vielfalt fiir jede Population ein signifikant differenzierbares Gencluster

festgestellt.

Im Dendrogramm zeigte sich die anonymisierte Population isoliert von den anderen
untersuchten Populationen. Auch die Werte von jost’s D ergaben, dass die grofite
genetische Differenzierung zwischen der anonymisierten Population und jeweils den
Populationen Eulbach und Edersee auftrat. Dabei ist anzumerken, dass der ermittelte
Wert von Jost’s D iiber 0,07 einen in der Gesamtheit immer noch sehr geringen Wert
darstellt. In den weiteren Parametern der Populationsdifferenzierung stellten sich
hingegen die Population Sababurg und die anonymisierte Population als die genetisch
differenziertesten dar. Folgt man der von JoNES (1997) verwendeten Einteilung von Fsr,
so zeigte der Vergleich der anonymisierten Population mit der Population Sababurg einen
sehr hohen Differenzierungsgrad, wahrend in den Vergleichen mit den anderen beiden
untersuchten Populationen ein hoher Differenzierungsgrad vorlag. Zwischen
Populationen mit einem sehr hohen Differenzierungsgrad findet kein genetischer

Austausch mehr statt (LANG, 2019).

Das Dendrogramm lief3 auf eine engere Verbindung der Population Sababurg zur
anonymisierten Population schlief3en als zu den Populationen Eulbach und Edersee. Zu
letzteren bestand die jeweils gleiche genetische Distanz. In der Berechnung von Jost’s D
lagen die Werte des Vergleiches der Population Sababurg mit der anonymisierten
Population allerdings zwischen denen mit den Populationen Eulbach und Edersee.

Die Population Eulbach trat hierbei als weniger differenziert von der Population Sababurg
auf als die Population Edersee. In den anderen Parametern der
Populationsdifferenzierung zeigte sich die zweitgrofite genetische Distanz der Population
Sababurg zur Population Edersee. Die Populationen Sababurg und Eulbach erschienen
wie bei Jost’s D auch hier als wenig differenziert. Nach der Einteilung von JoNES (1997) fiir

Fsrliegt neben dem sehr hohen Differenzierungsgrad zwischen der Population Sababurg
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und der anonymisierten Population ein ebensolcher zwischen den Populationen
Sababurg und Edersee vor. Fiir den Vergleich der Populationen Sababurg und Eulbach

wurde ein hoher Differenzierungsgrad erreicht.

Aus dem Dendrogramm lief} sich eine enge genetische Beziehung der Populationen
Eulbach und Edersee ableiten. Diese Annahme wird durch jeden der berechneten
Parameter der Populationsdifferenzierung unterstiitzt, welche durchgehend die
geringsten Werte angenommen haben. Der Vergleich dieser beiden Populationen
erreichte als einziger in der Einteilung von JoNES (1997) einen mittleren

Differenzierungsgrad.

Bei der Beurteilung der ermittelten Werten der Populationsdifferenzierung ist zu
beachten, dass sowohl Fsr als auch Jost’s D fiir biallelische Marker, wie SNPs, entwickelt
wurden. Wéahrend die Parameter fiir biallelische Marker Zahlenwerte zwischen Null und
Eins erreichen, gelten fiir multiallelische Marker, wie Mikrosatelliten, bereits Grenzwerte
von 0,3 bis 0,5 als eine hochgradige Differenzierung (MEIRMANS und HEDRICK, 2011; KLEIN,
2023).

Die Anmerkung von JosT (2008), dass G’srsich bei einer hohen Diversitdt Jost’s D anndhert,
konnte nicht verifiziert werden. In der vorliegenden Arbeit stimmten die Parameter von
G’st mit Gst insofern tiberein, dass beide Werte die Populationsvergleiche in der gleichen
Reihenfolge der Differenzierung bewerten. Jost’s D dagegen war die einzige Kennzahl, bei
der eine andere Reihenfolge der Populationsvergleiche auftritt. WHiTLOCK (2011) merkte
an, dass Jost’s D ohne die genaue Kenntnis der Mutationsraten keine geeigneten
Riickschliisse auf die Population als Ganzes zulasst. Dies stellt in der vorliegenden Arbeit
eine Limitation der erlangten Ergebnisse dar, da diese so nicht als uneingeschrankt giiltig

zu sehen sind.

Private Allele erhohen die Allelanzahl und tduschen beim Vergleich der einzelnen
Populationen eine erhohte Allelanzahl vor. Das Auftreten hoher Anzahlen privater Allele
in einer Population kann in einem geringen Genfluss begriindet und Zeichen einer
laufenden Isolation sein (ALLENDORF, 2012). In der vorliegenden Arbeit erreichte die
Population Eulbach mit sieben privaten Allelen bei vier Mikrosatelliten die grofite Anzahl.

Insbesondere im Vergleich zu durchgefiihrten Rotwildstudien (WELTE, 2014; WILLEMS et
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al,, 2016; LANG, 2019; REINER et al,, 2021) handelt es sich dabei jedoch um eine geringe
Anzahl, weshalb im Falle dieser Arbeit die Anzahl der privaten Allele keine Bestétigung
einer laufenden Isolation liefern kann. Durch einen grofieren Stichprobenumfang oder
eine differenziertere Auswahl an Individuen konnte die Anzahl der entdeckten privaten

Allele gesteigert werden.

Bei der AMOVA zeigte sich der Erwartungshaltung entsprechend eine hohere Prozentzahl
(24,1 %) der Unterschiede zwischen den Populationen als zwischen den Individuen
innerhalb einer Population (4,5 %). Der Unterschied ldsst sich durch die prdventive
Strukturierung in die vier Subpopulationen Edersee, Eulbach, Sababurg und in die
anonymisierte Population erkldren. Gleichzeitig zeigte sich, dass die einzelnen
Populationen nur einen geringen Prozentsatz zur Differenzierung beitrugen. Die
Populationen grenzten sich voneinander ab, wihrend die genetische Diversitit zwischen

den Individuen der jeweiligen Population gering war.

JOMBART et al. (2010) sprechen sich aufgrund der sensibleren Darstellung komplexer
genetischer Modelle, im Vergleich zur Analyse mittels der Bayesischen Clustermethode
von Structure, fiir die Verwendung einer DAPC aus. Durch die Maximierung der Variation
zwischen den Gruppen und der Minimierung der Variationen innerhalb dieser lassen sich
Gruppenunterschiede praziser darstellen.

In der vorliegenden Arbeit entsprachen die Ergebnisse der DAPC im Allgemeinen den

Ergebnissen der Structure-Analyse.

Aus der Population Edersee stammten die meisten Individuen, bei denen eine genetische
Verbindung zu den verbleibenden Populationen gefunden wurde. Jedoch handelte es sich
nicht um einen signifikanten Anteil des Stichprobenumfangs. Vor allem zur Population
Eulbach scheint eine frithere Beziehung bestanden zu haben, da ein Individuum in der
DAPC (Ed-011) bzw. vier Individuen in der Structure-Analyse (Ed-001, Ed-005, Ed-011
und Ed-012) mit dem genetischen Hauptanteil dem Cluster der Population Eulbach
zugeordnet wurden. Im Fall von Ed-005 zeigte sich zudem eine knapp 18%ige Verbindung
zur anonymisierten Population und bei Ed-011 eine Uberschneidung von 25 % mit dem
Cluster der Population Sababurg. Bis auf Ed-011, welches bereits zwei Jahre alt war,

handelte es sich hierbei um einjahriges Damwild, was eine frithere Translokation der
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Vorfahren wahrscheinlicher macht (Tab. A 2, Anhang 9.3). Insbesondere das Alter der in
der Population Edersee geborenen Jungtiere und die unterschiedlichen Anteile der
genannten Individuen am Genpool der Population Edersee sprechen fiir eine

vorangegangene Verbindung zwischen den Populationen Edersee und Eulbach.

Das Dendrogramm deutete eine genetische Nahe der Populationen Edersee und Eulbach
an, welche sich in den Berechnungen der Populationsstrukturen nicht darstellte. Die
Population Eulbach zeigte sich in der DAPC sowie in der Structure-Analyse ohne
signifikante Uberschneidungen in andere Cluster und damit vollstindig isoliert. Lediglich
ein Individuum in der DAPC (Eu-007 mit 86,8 %) bzw. zwei Individuen in der
Structure-Analyse (Eu-032 mit 48,3 %, Eu-044 mit 45,4 %) wurden dem Cluster der
Population Sababurg zugeordnet. Aufgrund des Alters von sechs und sieben Monaten
handelt es sich bei den Individuen Eu-032 und Eu-044 wahrscheinlich um eine frithere
Verbindung zwischen diesen Populationen (Tab. A 3, Anhang 9.3). Des Weiteren wies
Eu-044 einen genetischen Anteil von knapp 16 % am Cluster der Population Edersee auf,
was flir einen durchgefiilhrten Austausch in der familidren Vergangenheit dieses
Individuums spricht. Bei Eu-007 handelt es sich um eine Stangenprobe, was auf einen
Dambhirsch schliefRen lasst. Das genaue Alter ist jedoch nicht bekannt, wodurch weiter
Riickschliisse nicht zugelassen werden konnen.

Die Population Sababurg erschien in den durchgefithrten Analysen ebenfalls isoliert.
Anzumerken sind hierbei die beiden Individuen Sb-019 und Sb-054, die sowohl in der
DAPC als auch in der Structure-Analyse eine nahezu 100%ige genetische
Ubereinstimmung in das Cluster der Population Eulbach aufwiesen. Dies spricht fiir eine
vorangegangene Translokation dieser beiden Tiere von der Population Eulbach in die
Population Sababurg.

Der Tierpark Sababurg besitzt verschiedene Herden Damwild, darunter auch eine
bestehend ausschliefilich aus weifden Tieren. Die beiden einzigen Tiere, bei denen eine
weifse Fellfarbe notiert wurde, sind die beiden oben erwahnten Proben Sb-019 und
Sb-054. Es ist also moglich, dass ein Austausch dieser Tiere aufgrund ihrer Fellfarbe
stattfand. Auch das Alter von vier bis fiinf Jahren der Probe Sb-019 bzw. sieben Jahren der

Probe Sb-054 spricht fiir die Hypothese einer Translokation (Tab. A 4, Anhang 9.3).
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Die anonymisierte Population erschien in den Berechnungen der Populationsstrukturen
wiederholt vollkommen isoliert. Lediglich das Individuum An-002 wies in der
Structure-Analyse mit 58,3 % eine Verbindung zur Population Eulbach auf. Da es sich
dabei um ein in der anonymisierten Population geborenes Kalb handelte (Tab. A 5,
Anhang 9.3), spricht dies fiir eine Verbindung einer vorangegangenen Generation dieser
beiden Populationen. Die Ergebnisse der populationsgenetischen Untersuchungen stehen
im Einklang mit der mitgeteilten Information der Verantwortlichen dieser Population,
dass seit dem Jahr 1970 kein genetischer Austausch mehr durchgefiihrt wurde.

Die anfangs formulierte Hypothese einer isolierten Entwicklung der vier untersuchten
Populationen wird somit durch die vorliegenden Berechnungen und Parameter
verifiziert. Diese distinkte Unterscheidung der genetischen Cluster kam mit hoher
Wahrscheinlichkeit durch die seit Jahrzehnten bestehende und unter menschlicher

Flihrung weitestgehend isolierte Haltung zustande.

Trotz der vordergriindigen Isolation der untersuchten Populationen ergaben die
ermittelten Daten der vorliegenden Arbeit auch Hinweise auf genetische Verbindungen
untereinander. Durch die geografische Nihe ist die Moglichkeit eines genetischen
Austausches zwischen den einzelnen Populationen, vermutlich unter menschlicher

Aufsicht, gegeben.

5.2 Bewertung der Methoden

5.2.1 Probenmaterial und -Umfang

In den unter Kapitel 2.3.1 erwdhnten Veroéffentlichungen wurde die DNA aus Gewebe-,
Knochen- und Blutproben gewonnen.

In der vorliegenden Untersuchung erfolgte die DNA-Isolierung sowohl aus
Abwurfstangen als auch aus Gewebeproben. Dabei bietet die Gewinnung der Proben aus
Abwurfstangen den Vorteil, dass kein Damwild hierfiir erlegt werden muss. So besteht die
Moglichkeit, ein Tier mit seltenen Allelen, welche zur genetischen Vielfalt beitragen, zu
identifizieren und zu schonen. Ein Nachteil dieser Methode ist die Notwendigkeit,
Bohrproben aller gesammelten Abwurfstangen zu nehmen. Da in den meisten Féllen die

Stangen nicht eindeutig als Paare zugeordnet werden kdnnen, lasst sich so verhindern,
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dass ein Individuum nicht beprobt wird. In der Konsequenz ergeben sich hierbei

Duplikate, welche bei der spateren Auswertung aussortiert werden miissen.

Ein weiterer Aspekt ist die nicht vollstindig durch die Verfasserin dieser Arbeit
durchgefiithrte Probenahme. Lediglich die Bohrproben der Abwurfstangen wurden
selbststdandig durchgefiihrt. Die Entnahme der Gewebeproben hingegen wurde von den
Mitarbeitern der einzelnen Parks ausgefiihrt. Eine fehlerhafte Entnahme
beziehungsweise Dokumentation der Probenahme ist daher nicht vollstindig
auszuschliefRen. Dieses Risiko konnte jedoch durch eine Standardisierung der Entnahme
auf Grundlage der methodisch wissenschaftlichen Anleitung in Kapitel 3.2.1 mitigiert

werden.

REINER et al. (2019) stellten bei einer an Rotwild durchgefiihrten Studie fest, dass eine
Stichprobengrofie von mindestens 60 Tieren notwendig ist, um eine reprdsentative
Aussage iiber die genetische Situation der beprobten Population treffen zu kdnnen. Nach
dem Aussortieren unregelmafiiger Peaks und aufgetretener Duplikate blieb die
Stichprobengrofie in drei der getesteten Populationen unter diesem Wert. Der Median
tiber alle Populationen lag bei knapp 57 Proben. Die einzelnen Stichprobengrofden lagen
jedoch deutlich iiber dem Minimalwert von 30 Tieren, bei dem von REINER et al. ein
signifikanter Einfluss auf die populationsgenetischen Parameter festgestellt wurde.

Dennoch ergibt eine grofiere Stichprobenanzahl als die hier resultierende eine gréfiere
statistische Signifikanz und damit eine verbesserte Aussagekraft iiber die tatsachliche

Situation der beprobten Population.

5.2.2 Mikrosatelliten

Die verwendeten Mikrosatelliten wurden so gewahlt, dass ein Vergleich mit den
Ergebnissen der in Kapitel 2.3.1 aufgefiihrten Veroffentlichungen méglich war.

Es wurden die Mikrosatelliten bevorzugt, welche in mehreren wissenschaftlichen
Arbeiten verwendet wurden. Bei einer Gegentiberstellung mit anderen Studien ist auf die
Verwendung der gleichen Mikrosatelliten zu achten, um eine Vergleichbarkeit zu

gewahrleisten.
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Einige Mikrosatelliten mussten ausgeschlossen werden, da sie keine oder ungeniigende
Amplifikationsprodukte hervorbrachten (Nullallele). Bei kiinftigen Untersuchungen
konnte es durch eine neue Auswahl an Mikrosatelliten mdoglich sein, die Aussagekraft der

Ergebnisse weiter zu steigern.

Des Weiteren ist zu beachten, dass speziesfremde Primer bei Verwendung in
Untersuchungen nicht eng verwandter Spezies weniger Variationen aufdecken kénnen.
Die Auswahl der in der vorliegenden Arbeit verwendeten Mikrosatelliten wurde durch
die ausgewahlten Literaturquellen bestimmt. Jedoch handelt es sich dabei zumeist um

nah mit dem Damwild verwandte Spezies, wie Rotwild, Rentier oder das Hausrind.

Wie die Genotyp-Akkumulationskurve zeigt, war die Anzahl der getesteten
Mikrosatelliten angemessen gewahlt. Laut REINER et al. (2019) tritt bei der Verwendung
von mindestens 16 Mikrosatelliten die geringste Fluktuation in den
populationsgenetischen Parametern auf.

Durch die Auswahl der anfangs 26 Mikrosatelliten wurde die Aussortierung von
Mikrosatelliten wahrend der Datenerhebung kompensiert. Es waren dadurch weiterhin
ausreichend Mikrosatelliten vorhanden, um distinkte MLGs zu erhalten und
aussagekraftige Berechnungen durchzufiihren.

Der Mikrosatellit RT23 musste aufgrund unregelmafiiger Peaks von den Berechnungen
ausgeschlossen werden, ebenso wie die Mikrosatelliten RT9, OarFCB48, BM6444 und
BJAB1, welche sich in mindestens drei der untersuchten Populationen als monomorph
prasentierten. Diese Mikrosatelliten sollten bei weiteren wissenschaftlichen Arbeiten
trotzdem in Erwigung gezogen werden, da andere Populationen sowie

Stichprobenmengen und -gréfden dennoch verwertbare Ergebnisse liefern konnten.

5.2.3 Labormethoden und Berechnungen

Eine mogliche Fehlerquelle findet sich in den drei verschiedenen Methoden, welche bei
der DNA-Messung Verwendung fanden. Die jeweilige Auswahl der Methode richtete sich
dabei nach der zu diesem Zeitpunkt zu testenden Probenanzahl. Fiir die Bearbeitung der
letzten Proben wurde die neu im Labor etablierte Methode der Messung mittels

Fluorometer eingesetzt. Letztlich wurden alle Proben jedoch auf die gleiche
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Konzentration von 1ng/ul verdinnt, sodass die urspriingliche Messmethode eine
vernachldssigbare Fehlerquelle darstellt. Menschliche Fehler in der Berechnung der
Verdiinnungsansatze, sowohl bei der Proben-DNA-Konzentration als auch bei den

Primerl6sungen, sind jedoch nicht vollstandig auszuschliefRen.

Die Methode der Kapillarsequenzierung selbst kann ebenfalls eine Fehlerquelle
darstellen. Mit einer geringfiigigen Verschiebung der Peaks durch die Beschaffenheit des
Gels und der dufderen Umstédnde ist wahrend der Messung bei jedem Lauf zu rechnen.

Um eine Vergleichbarkeit der Ergebnisse zu gewahrleisten, wurde jedem Lauf im
Kapillarsequenzierer die Probe Sb-003 als Standardprobe zur Kontrolle hinzugefiigt und

die Ergebnisse vor den weiteren Berechnungen daran gemittelt.

5.3 Implikationen und Empfehlungen

Mit Abschluss der vorliegenden Arbeit werden folgende Empfehlungen hinsichtlich der
Probennahme, der Auswahl der Mikrosatelliten und der Stichprobengrofie
ausgesprochen sowie folgende populationsgenetische Implikationen hinsichtlich der

genetischen Diversitdt der untersuchten hessischen Damwildpopulationen abgeleitet:

Die Probenahme aus Geweihen ist generell vorzuziehen, da sie mit einem geringeren
Stress fiir die Tiere verbunden ist. Zusétzlich kénnen auf diese Weise sich als genetisch
wertvoll prasentierende Tiere geschiitzt werden.

Um einen moglichst groflen Stichprobenumfang zu gewahrleisten, empfiehlt sich
aufgrund der limitierten Anzahl an Geweihabwiirfen pro Saison, die Probenahme mit
einer entsprechend langen Vorlaufzeit zu planen. Daten zu freilebenden Populationen
sollten dabei grundsatzlich immer im Anschluss jeder erfolgreichen Jagd gesammelt
werden. Bei Gatterwild oder Populationen in Zoos und Tierparks ist es unter Umstdnden
moglich, Blut- und Gewebeproben der lebenden Tiere zu sammeln. Auch hier sollte eine
Probenahme an aus der Population entnommenen Tieren durchgefithrt werden. Hierbei
sind Ort und Zeitpunkt der Beprobung exakt festzuhalten, weil liber die Zeit erhebliche

Drift zu erwarten ist.
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Um sich der Meinung von GERMAIN-AUBREY et al. (2016) anzuschlief3en:

In jeder Studie, bei der Mikrosatelliten eingesetzt werden, sollten ein oder zwei
Individuen je Population vollstdndig sequenziert werden. Dies ermdglicht ein genaueres
Design der Primer, welches wiederum das Entstehen von Nullallelen reduziert. Dies ist
dahingehend hilfreich, dass der Grofiteil der verwendeten Mikrosatelliten bei Damwild

speziesiibergreifend eingesetzt wird.

Fiir weitere Untersuchungen von Damwild bietet sich insbesondere der Mikrosatellit
NVHRT21 an, da er in dieser Arbeit mit Abstand die hochste Allelanzahl aufgewiesen hat.
Weiterhin bieten sich die Mikrosatelliten BTJAB1, CSSM014 und ETH2 an, die in den
wissenschaftlichen Arbeiten der Literaturquellen ebenfalls fiir Damwild verhéaltnismafiig
hohe Allelanzahlen erreichten.

PoETSCH et al. empfehlen die Verwendung der Mikrosatelliten RT6, RT9, RT27 und RT30
bei Studien iiber Damwild. Der Mikrosatellit RT9 stellte sich allerdings in dieser Arbeit in
den hessischen Populationen als monomorph dar. Die Mikrosatelliten RT9, RT27 und
RT30 erreichten mit zwei bzw. drei Allelen fiir diese Studie durchschnittliche
Allelanzahlen.

Der damwildspezifische Mikrosatellit DAM17a sollte trotz seiner geringen
populationsgenetischen Werte in Betracht gezogen werden. Dieser Mikrosatellit wurde
noch nicht ausreichend in wissenschaftlichen Untersuchungen eingesetzt, um ihn

kategorisch ausschliefden zu kénnen.

Der Ausschluss monomorpher Mikrosatelliten fithrt zwangslaufig zu veranderten
Ergebnissen der durchgefiihrten Analysen. Wie sich gezeigt hat, sollten monomorphe
Mikrosatelliten anderer Studien bei wissenschaftlichen Arbeiten zu Damwild in Betracht
gezogen werden. Da hier grundsétzlich mit geringen Allelanzahlen gerechnet werden
muss, wiirden sonst vorschnell Mikrosatelliten ausgeschlossen. Dies gilt ebenso fiir die in

dieser Arbeit monomorphen Mikrosatelliten, wie der oben genannte RT9.

Es ist bei allen Ergebnissen zu bedenken, dass diese mafigeblich durch die
Stichprobengrofie, die gewahlten Mikrosatelliten und deren Anzahl beeinflusst werden.
Es besteht ein enger logarithmischer Zusammenhang zwischen der Stichprobengrofie,

der absoluten Allelanzahl und dem F-Wert, vor allem bei einem Stichprobenumfang von
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unter 30 Individuen. Die anderen populationsgenetischen Parameter hingegen werden
weniger von der Stichprobengrofie beeinflusst (LANG, 2019).

Mit gesteigerter Anzahl der Mikrosatelliten und einer grofieren Stichprobe wird die
Wahrscheinlichkeit der Entdeckung seltener oder gar privater Allele erh6ht und damit
die beobachtete Heterozygotie gesteigert, wahrend die Fis-Werte gleichzeitig gesenkt
werden.

Auch die in dieser Arbeit aufgefiihrten privaten Allele der Mikrosatelliten miissen immer
unter dem Gesichtspunkt der Stichprobengrofle betrachtet werden. Eine hohere oder
schlichtweg andere Zusammensetzung des Stichprobenumfangs sowie die Einbeziehung
zusatzlicher Populationen wiirde unter Umstdnden neue private Allele aufdecken oder
einige aus dieser Kategorie entfernen, da sie auch in anderen Populationen entdeckt
wiirden.

Bei einer Stichprobengrofie von iiber 100 Individuen wurde eine deutlich hohere
genetische Variabilitdt beobachtet (KINSER und HERZ0G, 2008), weshalb ein grofierer
Stichprobenumfang grundsatzlich erstrebenswert ist. Bei Gatter- oder Parkwild, wie in
dieser Arbeit, ist eine solche Stichprobengrofde jedoch nur liber einen entsprechend
langen Zeitraum zu realisieren. Fiir eine vergleichende Analyse ist jedoch eine zumindest
ungefahr gleiche Stichprobengrofie von Vorteil, um die Limitationen im Vergleich der
populationsgenetischen Parameter zu minimieren. Die von REINER et al. (2019)
vorgeschlagene Stichprobengrofie von mindestens 60 Tieren wurde in den getesteten
hessischen Populationen grofdtenteils nicht erreicht. Auch in den Vergleichsstudien
wiesen nur die Studien von REIRMANN et al. (2010) und ScANDURA (2004) einen
ausreichend grofen Stichprobenumfang auf. Vor allem die geringen Stichprobengréfien
der Populationen aus der Studie von BAKER et al. (2017) sind im Hinblick auf die

Aussagekraft der populationsgenetischen Parameter kritisch zu betrachten.

Zudem sollte bei einem Vergleich zwischen unterschiedlichen Studien unbedingt auf die
Verwendung derselben Mikrosatelliten geachtet werden, wie REINER et al. (2019) in ihrer
Studie betonen. Dies wurde in dieser Dissertation durch die gezielte Auswahl der
Mikrosatelliten und eine individuelle Berechnung fiir jede der herangezogenen
Literaturquellen umgesetzt. Kritisch anzumerken ist die in allen der zum Vergleich

herangezogenen Studien zu geringe Anzahl der verwendeten Mikrosatelliten. Eine Anzahl

160



Diskussion

von mindestens sechszehn Mikrosatelliten ist anzustreben, um die Schwankungen der
populationsgenetischen Parameter so gering wie moglich zu halten. Die zum Vergleich
herangezogenen Studien verwendeten allerdings lediglich sieben bis zwdlf polymorphe

Mikrosatelliten (siehe Kapitel 2.3.1).

Vor dem Hintergrund der geringen Stichprobengrofien und geringen Anzahl der
Mikrosatelliten ist die Aussagekraft der Ergebnisse der vorliegenden Arbeit in den
Vergleichen mit den Populationen der Literaturquellen als nicht uneingeschrankt zu
bewerten.

Die Aussagekraft des Vergleichs der vier untersuchten Populationen innerhalb Hessens
ist davon in einem geringeren Ausmafi betroffen, da hier eine ausreichende Anzahl an

Mikrosatelliten und eine grofiere Stichprobenmenge verwendet wurden.

Werden freilebende Populationen untersucht, sollten etwaige natiirliche oder
menschengemachte Hindernisse in Bezug auf mogliche Migrationswege in die
Betrachtung miteinbezogen werden. WEBLEY et al. (2007) stellten beispielsweise
Gencluster in australischen Damwildpopulationen fest, welche mit der Barriere einer

Strafde und Siedlungen einhergingen.

Die vier untersuchten Populationen prasentierten sich in der vorliegenden Arbeit trotz
der geringen populationsgenetischen Werte und der deutlichen Isolation als relativ
stabile Kleinpopulationen. Eine Auffrischung der genetischen Diversitdt kann unter
Risikogesichtspunkten daher nicht uneingeschrankt als Empfehlung ausgesprochen
werden und wdre nur mit entsprechender Sorgfalt zu erwédgen und zu planen. Da ein
genetischer Austausch mit anderen Damwildpopulationen die Gefahr eines Eintrages
schadlicher Genvarianten in die ansonsten stabile Population birgt, miissten vor einer
solchen Unternehmung weitere Untersuchungen zur Fruchtbarkeit und Vitalitat getatigt
werden. Dadurch konnte eine signifikante Aussage zu einer eventuell vorliegenden
Inzuchtdepression sowohl der Empfanger- als auch der Spenderpopulation getroffen
werden, um einen populationsgenetischen Mehrwert abwagen zu kdnnen. Ein Austausch
sollte prinzipiell nur zwischen zwei stabilen Populationen ohne Vorliegen einer

Inzuchtdepression erfolgen.
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Des Weiteren sollte auf moglichst hohe Werte der Heterozygotie geachtet werden. So
kann der Heterosis- und Uberdominanzeffekt fiir die Maximierung der Fitness verwendet
werden (BARRETT und CHARLESWORTH, 1991; CHARLESWORTH und CHARLESWORTH, 1999;
WRIGHT et al.,, 2008; CHARLESWORTH und WILLIS, 2009; CABALLERO et al., 2017).

Eine Genotypisierung der fraglichen Individuen sowie die Erstellung von
Dendrogrammen zur Vermeidung ungilinstiger = Verpaarungen kann als
Entscheidungshilfe bei der Zuchtauswahl dienlich sein. Eine solche auf Mikrosatelliten
gestiitzte Auswahl findet bereits in vielen Zuchtlinien, sowohl bei Tier- als auch bei
Pflanzenspezies, ihre Anwendung (WRIGHT und BENTZEN, 1994; AYRES et al., 1997; WEISING
etal.,, 1998; Li et al.,, 2001; SUWATTANA et al., 2010; KUMAR et al., 2015; MA et al., 2020; CHEN
et al, 2021; YAMAMOTO, 2021; GUO et al,, 2022; COLEMAN et al., 2023; Gogol et al., 2023;
KuMaAR et al,, 2023; FANDADE et al, 2024). Ihr genomweites Auftreten und ihr hoher
Informationsgehalt rechtfertigen ihren wissenschaftlichen Einsatz (WEISING et al., 1998;
SCHLOTTERER, 2004). Hierbei sind jedoch auch Limitationen hinsichtlich ihrer Anwendung,
wie die entstehenden Kosten und ihre Verfiigbarkeit, zu nennen.

Es empfiehlt sich, fiir weitere wissenschaftliche Arbeiten Auffilligkeiten hinsichtlich der
genetischen Fitness zum Zeitpunkt der Probennahme zu dokumentieren, um die
ermittelten populationsgenetischen Ergebnisse ihren tatsdchlichen Auswirkungen

gegeniiberstellen zu kénnen.

Zusammenfassend ist auf Grundlage der ermittelten Daten der populationsgenetischen
Parameter sowie der Populationsdifferenzierungen und -strukturen eine getrennte
Entwicklung und laufende Isolierung der einzelnen hessischen Populationen, trotz der
vereinzelten genetischen Austausche, als wahrscheinlich anzusehen.

Die noch bestehende genetische Diversitat sollte erhalten und geférdert werden, um auch

langfristig gesunde Damwildherden in Hessen gewdahrleisten zu kénnen.
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6 Zusammenfassung

Damwild war wahrend seiner Entwicklungsgeschichte auf dem ganzen europdischen
Kontinent vertreten. Nach seinem Aussterben wahrend der letzten Eiszeit im Grofsteil
dieser Gebiete bevolkerte es schrittweise unter menschlichem Einfluss seine ehemaligen
Verbreitungsgebiete erneut. Heutzutage sind Damwildpopulationen wieder weltweit
anzutreffen.

Die vorliegende Dissertation beschéftigte sich mit dem heutigen Stand der genetischen
Variationen in vier hessischen Damwildpopulationen und verglich die Ergebnisse dabei
sowohl untereinander als auch mit den Ergebnissen anderer Literaturstudien zu

Damwild.

In dieser Studie wurden hierfiir sowohl Stangen- als auch Gewebeproben aus vier
hessischen Populationen gewonnen und deren populationsgenetische Kennzahlen sowie
die Kennzahlen der einzelnen verwendeten Mikrosatelliten ermittelt.

Die Populationen aus dem WildtierPark Edersee, dem Englischen Garten zu Eulbach, dem
Tierpark Sababurg und einer anonymisierten Population wurden mit 25 Mikrosatelliten
getestet. Nach Ausschluss der Multilokus-Genotypen aus den Datensidtzen und der in
mindestens drei der vier Populationen vorgekommenen monomorphen Mikrosatelliten
wurden die verbleibenden 229 Proben mit 20 Mikrosatelliten untersucht und die
populationsgenetischen Parameter ermittelt. Hierbei wurde auf das Vorliegen einer
Abweichung vom Hardy-Weinberg-Gleichgewicht getestet sowie Nullallelfrequenzen und
private Allele der untersuchten Populationen bestimmt. Des Weiteren wurden
populationsgenetische Parameter, wie die Allelanzahl, der Allelreichtum, die beobachtete
und erwartete Heterozygotie sowie der Fis-Wert, berechnet. Die effektive
Populationsgrofie wurde dabei sowohl mittels des NeEstimators als auch auf Grundlage
der demografischen Daten bestimmt. Hinsichtlich der Populationsdifferenzierung wurde
mit den Werten Fsr, Gst, G'st, © und Jost's D gearbeitet. Zusdtzlich wurden ein
Dendrogramm, eine  Diskriminanzanalyse @ der  Hauptkomponenten, eine

Structure-Analyse sowie eine Analyse der molekularen Varianz durchgefiihrt.

Die Ergebnisse wurden mit Daten aus vier fachliterarischen Arbeiten zur genetischen

Diversitdat bei Damwild, welche sich ebenfalls auf Mikrosatelliten stiitzen, verglichen.
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Deren Daten stammten dabei sowohl aus Deutschland als auch aus anderen europdischen

Landern und Kanada.

Durch die populationsgenetische Untersuchung der Damwildproben konnten folgende
Erkenntnisse hinsichtlich der Mikrosatelliten und populationsgenetischen Parameter

gewonnen werden:

Die vier untersuchten hessischen Damwildpopulationen zeichneten sich durch eine
geringe genetische Vielfalt aus. Mit lediglich neun, acht und sechs Allelen in den vier
untersuchten Populationen zeigte der Mikrosatellit NVHRT21 dabei die héchsten
Allelanzahlen. Im Durchschnitt lagen pro Mikrosatellit lediglich 2,6 Allele in den vier
Populationen vor.

Im deutschlandweiten Vergleich zeigte sich in den sechs verglichenen deutschen
Populationen ein weitestgehend homogenes Bild mit fiir die vorliegende Arbeit hoheren
Werten der verglichenen populationsgenetischen Parameter. Im europaischen und
internationalen Vergleich traten die vier untersuchten hessischen Populationen in der
genetischen Diversitdt ebenfalls mit vergleichbaren Werten einer geringen Auspragung
auf. Die Population Sababurg und die anonymisierte Population nahmen dabei zumeist

die geringsten Werte an.

In der Population Eulbach zeigte der hohe jahrliche Inzuchtzuwachs trotz der hohen
beobachteten Heterozygotie eine mdogliche Inzuchtproblematik in den kommenden
Generationen auf. In der anonymisierten Population sowie in der Population Edersee
wiesen die vergleichsweise niedrigen Raten des jahrlichen Inzuchtzuwachses auf eine
zum Zeitpunkt der Probenentnahme stabile Population hin. Jedoch gab die in der
anonymisierten Population geringe beobachtete Heterozygotie einen Anhaltspunkt fiir
zukiinftig mogliche Inzuchtproblematiken. Die Population Sababurg zeigte eine zum
Zeitpunkt der Erstellung dieser Arbeit bestehende und zukiinftig wahrscheinlich noch
ansteigende Inzuchtrate, obgleich tiber alle untersuchten Populationen hinweg keine

negativen Auswirkungen einer Inzuchtdepression identifiziert werden konnten.

Trotz der vorherrschenden geringen genetischen Diversitdt konnte fiir jede der vier

untersuchten hessischen Populationen ein signifikant abgrenzbares Gencluster ermittelt
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werden. Bei vereinzelten Individuen wurden genetische Anteile anderer Gencluster
identifiziert, die aufgrund des jungen Alters der Tiere mit einem fritheren genetischen

Austausch zwischen den untersuchten Populationen erkldrt werden kann.

Untersuchungen zu den Auswirkungen einer Inzuchtdepression bei Damwild sind in der
Fachliteratur nur unzureichend dokumentiert. Die identifizierten Auswirkungen werden
dabei oftmals als entweder nicht existent oder vernachldssigbar beschrieben. Die
Erhaltung méglichst vieler verschiedener Allelvarianten ist fiir das Management
gesunder Herden dennoch als essentiell zu bewerten. Eine Auffrischung der genetischen
Diversitat sollte in den vier untersuchten hessischen Populationen aufgrund der Gefahr

eines Eintrages schadlicher Genvarianten nur mit grofder Sorgfalt erfolgen.

Vor dem Hintergrund der durchgefiihrten Untersuchungen der vorliegenden Arbeit und
der Fachliteratur wird die Empfehlung einer ausreichend grofen Anzahl von mindestens
16 verwendeten Mikrosatelliten und eines moglichst groféen Stichprobenumfangs von
mindestens 60 Individuen ausgesprochen, um die statistische Signifikanz der ermittelten
Ergebnisse erh6hen und genauere Riickschliisse {iber die Population ableiten zu kénnen.
Sollen Vergleiche zwischen verschiedenen Studien gezogen werden, muss sich die
Auswahl der Mikrosatelliten an den bereits in diesen Studien verwendeten Markern

orientieren.

Obwohl sich die vorliegende Arbeit hinsichtlich der populationsgenetischen Parameter
damit weitestgehend in die Ergebnisse der bestehenden Studien einreiht, kann sie dazu
beitragen, einen Uberblick iiber den aktuellen Stand der genetischen Diversitit des
Damwilds zu erlangen und eine Hilfestellung zur Erhaltung der bestehenden genetischen
Diversitit zu geben. Zusatzlich koénnen fiir die Durchfiihrung weiterer
populationsgenetischer Untersuchungen Empfehlungen hinsichtlich der Methodik, des

Probenmaterials und des -Umfangs ausgesprochen werden.
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7 Summary

Fallow deer have been present throughout the European continent during its
evolutionary history. After its extinction during the last ice age in most of these areas, it
gradually repopulated its former ranges under human influence. Nowadays, fallow deer
populations can be found worldwide again.

The present dissertation dealt with the current state of genetic variation in four Hessian
fallow deer populations and compared the results both with each other and with the

results of other literature studies on fallow deer.

In this study, both rod and tissue samples were obtained from four Hessian populations
and their population genetic indicators as well as the key figures of the individual
microsatellites used were determined.

The populations from the WildtierPark Edersee, the English Garden in Eulbach, the
Sababurg Zoo and an anonymised population were tested with 25 microsatellites. After
excluding the multilocus genotypes from the datasets and the monomorphic
microsatellites present in at least three of the four populations, the remaining 229
samples were examined with 20 microsatellites and the population genetic parameters
were determined. The presence of a deviation from the Hardy-Weinberg-Equilibrium was
tested and null allele frequencies and private alleles of the investigated populations were
evaluated. Furthermore, population genetic parameters, such as the number of alleles, the
allele richness, the observed and expected heterozygosity as well as the Fis-value, were
calculated. The effective population size was determined using the NeEstimator as well as
demographic data. With regard to population differentiation, the values Fsr, Gsr, G'st, 6
and jost's D were used. In addition, a dendrogram, a discriminant analysis of the main

components, a Structure-analysis and an analysis of molecular variance were performed.

The results were compared with data from four literature papers on genetic diversity in
fallow deer, which also rely on microsatellites. Their data came from Germany as well as

from other European countries and Canada.

166



Summary

Through the population genetic analysis of the fallow deer samples, the following findings

were gained with regard to the microsatellites and population genetic parameters:

The four Hessian fallow deer populations that were examined were characterized by low
genetic diversity. With only nine, eight and six alleles in the four populations studied, the
microsatellite NVHRT21 showed the highest number of alleles. On average, only
2.6 alleles were present per microsatellite in the four populations.

In a nationwide comparison, the six German populations compared showed a largely
homogeneous picture with higher values of the population genetic parameters compared
for the present study. In a European and international comparison, the four Hessian
populations examined also had comparable values of low expression in terms of genetic
diversity. The Sababurg population and the anonymized population mostly assumed the

lowest values.

In the Eulbach population, the high annual inbreeding growth despite the high
heterozygosity observed showed a possible inbreeding problem in the coming
generations. In the anonymized population as well as in the Edersee population, the
comparatively low rates of annual inbreeding growth indicated a stable population at the
time of sampling. However, the low level of heterozygosity observed in the anonymized
population provided an indication of possible inbreeding problems in the future. The
population of Sababurg showed an inbreeding rate that existed at the time of writing this
study and is likely to increase in the future, although no negative effects of inbreeding

depression could be identified across all populations examined.

Despite the prevailing low genetic diversity, a significantly definable gene cluster could
be identified for each of the four Hessian populations studied. In isolated individuals,
genetic components of other gene clusters have been identified, which can be explained
by an earlier genetic exchange between the studied populations due to the young age of

the animals.

Studies on the effects of inbreeding depression in fallow deer are insufficiently
documented in the specialist literature. The identified impacts are often described as

either non-existent or negligible. Nevertheless, the preservation of as many different
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allele variants as possible is essential for the management of healthy herds. A refreshment
of genetic diversity in the four Hessian populations examined should only be carried out

with great care due to the risk of the introduction of harmful gene variants.

Against the background of the investigations carried out in the present work and scientific
literature, the recommendation is made of at least 16 microsatellites used and a sample
size of at least 60 individuals in order to increase the statistical significance of the results
obtained and to be able to draw more precise conclusions about the population. If
comparisons are to be made between different studies, the selection of microsatellites

must be based on the markers already used in these studies.

Although the present study is largely in line with the results of the existing studies with
regard to population genetic parameters, it can contribute to gaining an overview of the
current state of genetic diversity in fallow deer and to providing assistance for the
preservation of existing genetic diversity. In addition, recommendations regarding the
methodology, sample material and sample size can be made for further population genetic

investigations.
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Anhang

9.2 Jagdstrecken Damwild

Abb. A 1: Damwildstrecke in Deutschland - Durchschnittswerte der Jagdjahre 2014/15 bis
2017/18 (GREISER et al, 2020)
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9.3 Probenahmeprotokolle

Tab. A 2: Probenahmeprotokoll Population Edersee

Anhang

G: Gewebeprobe; S: Stangeprobe; w: weiblich; m: médnnlich

Alter Erlegungsdatum
Interne Nummer Probenart Geschlecht (in Monaten oder Jahren
/ Fundjahr
/ Geburtsmonat & -jahr)

001 G w 6/2017 2018
002 G m 6/2017 2018
003 G w 6/2017 2018
004 G w 6/2017 2018
005 G m 6/2017 2018
006 G w 6/2017 2018
007 G w 6/2017 2018
008 G m 5] 2018
009 G w 12 Mo 2018
010 G w - 2018
011 G w <2] 2018
012 G w 1] 2018
013 G m 6/2017 2018
014 G m 6/2017 2018
015 S m 3] 2018
016 G m 14 Mo 2018
Edersee 017 G m 14 Mo 2018
(Ed-) 018 G w 6,5 Mo 2018
019 G m 9 Mo 2018
020 G w 21 Mo 2018
021 G m 9 Mo 2018
022 G m 9 Mo 2018
023 G w 8] 2018
024 G m 12 Mo 2018
025 G m 13 Mo 2018
026 G w 13 Mo 2018
027 G m 13 Mo 2018
028 G w 14 Mo 2018
029 G w 14 Mo 2018
030 G m 14 Mo 2018
031 G w 14 Mo 2018
032 S m Ca. 4] 2019
033 S m 6-7] 2019
034 G w 9] 2019
035 G w 4 Mo 2019
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Alter
Erlegungsdatum
Interne Nummer Probenart Geschlecht (in Monaten oder Jahren
/ Fundjahr

/ Geburtsmonat & -jahr)
036 G m 5 Mo 2019
037 G w 5 Mo 2019
038 G w 16 Mo 2019
039 G m 4 Mo 2019
040 G m 4 Mo 2019
041 G w 4 Mo 2019
042 G m 6 Mo 2019
043 G w 6 Mo 2019
044 G m 6 Mo 2019
045 G m 6 Mo 2019
046 G m 6 Mo 2019
047 G w 7 Mo 2019
048 G w 7 Mo 2019
049 G m 12 Mo 2019
050 G w 12 Mo 2019
051 G w 14 Mo 2019
052 G w 14 Mo 2019

Tab. A 3: Probenahmeprotokoll Population Eulbach
G: Gewebeprobe; S: Stangeprobe; w: weiblich; m: médnnlich
Alter
Erlegungsdatum
Interne Nummer Probenart Geschlecht (in Monaten oder Jahren
/ Fundjahr

/ Geburtsmonat & -jahr)
001 S m - 2018
002 S m - 2018
003 S m - 2018
004 S m - 2018
005 S m - 2018
006 S m - 2018
007 S m - 2018
Eulbach 008 S m - 2018
(Eu) 009 S m - 2018
010 S m - 2018
011 S m - 2018
012 S m - 2018
013 S m - 2018
014 S m - 2018
015 S m - 2018
016 S m - 2018
017 S m - 2018
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Alter
Erlegungsdatum
Interne Nummer Probenart Geschlecht (in Monaten oder Jahren
/ Fundjahr
/ Geburtsmonat & -jahr)

018 S m - 2018
019 S m - 2018
020 S m - 2018
021 S m - 2018
022 S m - 2018
023 S m - 2018
024 S m - 2018
025 G m 1] 05.09.2018
026 G m 2] 06.09.2018
027 G w 8-9] 14.09.2018
028 G m - 14.09.2018
029 G m 1] 29.09.2018
030 G m 6-7] 16.10.2018
031 G m 5 Mo 23.10.2018
032 G w 6 Mo 17.11.2018
033 G w 6 Mo 20.11.2018
034 G w 6 Mo 05.12.2018
035 G m 6 Mo 05.12.2018
036 G w 1] 05.12.2018
037 G w 4] 05.12.2018
038 G w 7 Mo 27.12.2018
039 G w 1] 27.12.2018
040 G w 7 Mo 27.12.2018
041 G w 7-8] 27.12.2018
042 G w 5] 27.12.2018
043 G w 7 Mo 27.12.2018
044 G w 7 Mo 27.12.2018
045 G w 7 Mo 27.12.2018
046 G w 6 Mo 27.12.2018
047 G m 1] 27.12.2018
048 G w 6] 27.12.2018
049 G w 5] 27.12.2018
050 G m 7 Mo 27.12.2018
051 S m - 2019
052 S m - 2019
053 S m - 2019
054 S m - 2019
055 S m - 2019
056 S m - 2019
057 S m - 2019
058 S m - 2019
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Alter Erlegungsdatum
Interne Nummer Probenart Geschlecht (in Monaten oder Jahren
/ Fundjahr

/ Geburtsmonat & -jahr)
059 S m - 2019
060 S m - 2019
061 S m - 2019
062 S m - 2019
063 S m - 2019
064 S m - 2019
065 S m - 2019
066 S m - 2019
067 S m - 2019
068 S m - 2019
069 S m - 2019
070 S m - 2019
071 S m - 2019

Tab. A 4: Probenahmeprotokoll Population Sababurg
G: Gewebeprobe; S: Stangeprobe; w: weiblich; m: mdnnlich
Alter
Erlegungsdatum
Interne Nummer Probenart Geschlecht (in Monaten oder Jahren
/ Fundjahr

/ Geburtsmonat & -jahr)
001 G m 1,5] 2018
002 G w 05/2017 2018
003 G w 8] 2018
004 G m 05/2017 2018
005 G m 05/2017 2018
006 G w 05/2017 2018
007 G m 15] 2018
008 G m 1,5] 2018
009 G w ca.3] 2018
Sababurg 010 G w ca.3] 2018
(sb-) 011 G m 05/2017 2018
012 G w 4] 2018
013 G m 05/2017 2018
014 G m 05/2017 2018
015 G m 06/2017 2018
016 G w 06/2017 2018
017 G m 05/2017 2018
018 G m 05/2017 2018
019 G w ca.4-5] 2018
020 G m 2] 2018
021 G m 05/2016 2018
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Alter Erlegungsdatum
Interne Nummer Probenart Geschlecht (in Monaten oder Jahren
/ Fundjahr
/ Geburtsmonat & -jahr)

022 G w 3-4] 2018
023 G w 06/2017 2018
024 G w 05/2017 2018
025 G w 06/2017 2018
026 G w 7] 2018
027 G m 2,5] 2019
028 G m 1,5] 2019
029 G w 0,5] 2019
030 G w mind. 8] 2019
031 G m 1,5] 2019
032 G w 1,5] 2019
033 G w 05] 2019
034 G w 0,5] 2019
035 G w 1] 2019
036 G m 1] 2019
037 G m - 2019
038 G m 1] 2019
039 G w 1] 2019
040 G w 2-3] 2019
041 G w 3-4] 2019
042 G m 3] 2019
043 G m 1] 2019
044 G m 1] 2019
045 G w 1] 2019
046 G w 1] 2019
047 G - 2] 2019
048 G - 3] 2019
049 G m 1] 2019
050 G m 2] 2019
051 G w 1] 2019
052 G w 1] 2019
053 G w 1] 2019
054 G m mind. 7] 14.01.2020
055 G m 1,5] 15.01.2020
056 G m 0,5] 15.01.2020
057 G w 0,5] 17.01.2020
058 G m 0,5] 22.01.2020
059 G w 1,5] 22.01.2020
060 G w 0,5] 24.01.2020
061 G m 05] 24.01.2020
062 G m 0,5] 27.01.2020
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Alter
Erlegungsdatum
Interne Nummer Probenart Geschlecht (in Monaten oder Jahren
/ Fundjahr
/ Geburtsmonat & -jahr)
063 G m 0,5] 27.01.2020
064 G m 05] 29.01.2020
065 G m 0,5] 29.01.2020
066 G m 1,5] 05.02.2020
067 G m 1,5] 05.02.2020
068 G - 0,5] 05.02.2020
069 G - 05] 05.02.2020
070 G m 1,5] 03.02.2020
071 G m 1,5] 05.02.2020
072 G w 0,5] 11.02.2020
073 G m 0,5] 11.02.2020
074 G w ca.5-6] 11.02.2020
075 G - 1,5] 12.02.2020
076 G w 0,5] 12.02.2020
077 G m 0,5] 17.02.2020
078 G w 1,5] 17.02.2020
079 G w ca.3] 17.02.2020
Tab. A 5: Probenahmeprotokoll anonymisierte Population
G: Gewebeprobe; S: Stangeprobe; w: weiblich; m: médnnlich

Interne Nummer Probenart Geschlecht Alter Erlegungsjahr
001 G w Alttier 2021/2022
002 G m Kalb 2021/2022
003 G w Kalb 2021/2022
004 G w Schmaltier 2021/2022
005 G w Kalb 2021/2022
006 G w Schmaltier 2021/2022
007 G w Alttier 2021/2022

Anonym 008 G m Kalb 2021/2022
009 G w Kalb 2021/2022

(An-) -

010 G w Alttier 2021/2022
011 G w Alttier 2021/2022
012 G w Alttier 2021/2022
013 G w Alttier 2021/2022
014 G w Alttier 2021/2022
015 G w Schmaltier 2021/2022
016 G w Alttier 2021/2022
017 G m Kalb 2021/2022
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Interne Nummer Probenart Geschlecht Alter Erlegungsjahr
018 G w Kalb 2021/2022
019 G w Kalb 2021/2022
020 G w Alttier 2021/2022
021 G w Kalb 2021/2022
022 G w Alttier 2021/2022
023 G w Kalb 2021/2022
024 G w Alttier 2021/2022
025 G m Kalb 2021/2022
026 G w Schmaltier 2021/2022
027 G w Schmaltier 2021/2022
028 G m Kalb 2021/2022
029 G w Schmaltier 2021/2022
030 G w Schmaltier 2021/2022
031 G m Kalb 2021/2022
032 G w Kalb 2021/2022
033 G w Schmaltier 2021/2022
034 G m Spief3er 2021/2022
035 G m Spiefer 2021/2022
036 G m Kalb 2021/2022
037 G m Spiefier 2021/2022
038 G m Kalb 2021/2022
039 G m Kalb 2021/2022
040 G w Kalb 2021/2022
041 G m Spiefder 2021/2022
042 G m Spiefier 2021/2022
043 G m Hirsch 2021/2022
044 G m Spiefder 2021/2022
045 G m Hirsch 2021/2022
046 G m Hirsch 2021/2022
047 G m Kalb 2021/2022
048 G w Kalb 2021/2022
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9.4 Auswertungsdaten

Tab. A 6: Test auf Abweichung vom HWG fiir die theoretische Gesamtpopulation
Berechnet mit einem Signifikanzniveau a von 0,05.

X2: Chi-Quadrat; DF: Freiheitsgrade; Prexact: exakter P-Wert; Pr(X?>): Wahrscheinlichkeit
unter Annahme der Nullhypothese einen Chi-Quadrat-Wert zu erhalten, der grifSer ist als
der gezeigte Wert; HWG_Bonf: Signifikanz nach Bonferronikorrektur; ns: nicht signifikant;

s: signifikant

Mikrosatelliten X2 DF Pr(X2>) Prexact HWG_Bonf
ETH2 0,38 6 1 1 ns
RT27 112,30 6 0 0 s

McM58 18,31 6 0,01 0,01 ns
CDU92064 12,92 1 0 0 ns
NVHRT73 101,11 3 0 0,01 ns
CSSM014 122,72 6 0 0 s

RT30 10,77 3 0,01 0,01 ns
RT6 10,12 3 0,02 0,03 ns
BM6438 25,71 3 0 0 s
ILSTS30 0,58 1 0,45 0,48 ns
AF5 86,09 6 0 0 s

BM4505 16,62 3 0 0,01 ns

HAUT27 3,02 1 0,08 0,08 ns
TGLA127 302,30 6 0 0 s

VH110 13,47 3 0 0,01 ns
NVHRT21 204,41 91 0 0,01 ns

DAM17a 0,14 1 0,71 1 ns

0arCP26 7,60 1 0,01 0,11 ns
SR-CRSP-1 99,52 1 0 0 s
MAF70 22,41 3 0 0 s

Tab. A 7: Test auf Abweichung vom HWG fiir die Population Edersee

Berechnet mit einem Signifikanzniveau a von 0,05.

X2: Chi-Quadrat; DF: Freiheitsgrade; Prexact: exakter P-Wert; Pr(X?>): Wahrscheinlichkeit
unter Annahme der Nullhypothese einen Chi-Quadrat-Wert zu erhalten, der gréfSer ist als

der gezeigte Wert

Mikrosatelliten X2 DF Pr(Xz>) Prexact
ETH2 0,35 1 0,55 1
RT27 0,01 1 0,93 1

McM58 1,08 3 0,78 0,75
CDU92064 0 0 1 1
NVHRT73 0,01 1 0,94 1

CSSMo014 2,41 3 0,49 0,79
RT30 0,29 3 0,96 1
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Mikrosatelliten X2 DF Pr(X2>) Prexact
RT6 1,49 1 0,22 0,20
BM6438 0,69 1 0,41 0,38
ILSTS30 0,54 1 0,46 0,55
AF5 6,54 6 0,37 0,53
BM4505 0,28 1 0,59 1
HAUT27 0,09 1 0,77 1
TGLA127 1,31 3 0,73 0,32
VH110 0,89 3 0,83 1
NVHRT21 10,76 28 1 0,99
DAM17a 0 0 1 1
0OarCP26 0 0 1 1
SR-CRSP-1 1,70 1 0,19 0,21
MAF70 4,90 3 0,18 0,16

Tab. A 8: Test auf Abweichung vom HWG fiir die Population Eulbach

Berechnet mit einem Signifikanzniveau a von 0,05.

X2: Chi-Quadrat; DF: Freiheitsgrade; Prexact: exakter P-Wert; Pr(X?>): Wahrscheinlichkeit
unter Annahme der Nullhypothese einen Chi-Quadrat-Wert zu erhalten, der gréfSer ist als
der gezeigte Wert

Mikrosatelliten X2 DF Pr(X2>) Prexact
ETH2 0,13 6 1 1
RT27 3,95 3 0,27 0,27

McM58 1,19 3 0,75 0,86
CDU92064 0,19 1 0,66 1
NVHRT73 0 1 0,94 1
CSSM014 54,61 6 0 0,02

RT30 3,64 1 0,06 0,09
RT6 5,49 3 0,14 0,16
BM6438 9,51 3 0,02 0,03
ILSTS30 0,96 1 0,33 0,39
AF5 8,04 3 0,05 0,07

BM4505 2,04 3 0,56 0,44

HAUT27 0,82 1 0,37 0,55
TGLA127 1,96 3 0,58 0,65

VH110 6,15 3 0,10 0,10
NVHRT21 71,43 36 0 0,47

DAM17a 0,13 1 0,72 1

OarCP26 0 1 0,94 1
SR-CRSP-1 0,87 1 0,35 0,67
MAF70 2,22 3 0,53 0,78
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Tab. A 9: Test auf Abweichung vom HWG fiir die Population Sababurg

Berechnet mit einem Signifikanzniveau a von 0,05.

X2: Chi-Quadrat; DF: Freiheitsgrade; Prexact: exakter P-Wert; Pr(X?>): Wahrscheinlichkeit
unter Annahme der Nullhypothese einen Chi-Quadrat-Wert zu erhalten, der gréfSer ist als

der gezeigte Wert

Mikrosatelliten X2 DF Pr(X2>) Prexact
ETH2 0,12 1 0,72 1
RT27 39,49 1 0 0

McM58 521 3 0,16 0,07
CDU92064 0 0 1 1
NVHRT73 0 0 1 1
CSSM014 5,85 3 0,12 0,07

RT30 10 1 0 0

RT6 1,25 3 0,74 0,40
BM6438 0,73 1 0,39 0,45
ILSTS30 0,79 1 0,37 0,44

AF5 15,14 3 0 0,01

BM4505 6,87 3 0,08 0,05

HAUT27 1,64 1 0,20 0,25
TGLA127 99,08 6 0 0

VH110 6,82 3 0,08 0,07
NVHRT21 54,27 28 0 0

DAM17a 0 1 0,95 1

0OarCP26 0 0 1 1
SR-CRSP-1 4,96 1 0,03 0,14
MAF70 21,76 1 0 0

Tab. A 10: Test auf Abweichung vom HWG fiir die anonymisierte Population

Berechnet mit einem Signifikanzniveau a von 0,05.

X2: Chi-Quadrat; DF: Freiheitsgrade; Prexact: exakter P-Wert; Pr(X?>): Wahrscheinlichkeit
unter Annahme der Nullhypothese einen Chi-Quadrat-Wert zu erhalten, der grofSer ist als

der gezeigte Wert

Mikrosatelliten X2 DF Pr(X2z>) Prexact
ETH2 0,40 1 0,53 1
RT27 0 0 1 1

McM58 8,29 6 0,22 0,25
CDU92064 0,41 1 0,52 0,49
NVHRT73 48 1 0 0,01
CSSM014 13,35 6 0,04 0,26

RT30 0,88 1 0,35 0,47

RT6 0 0 1 1
BM6438 0,35 1 0,55 0,78
ILSTS30 4,80 1 0,03 0,04
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Mikrosatelliten X2 DF Pr(X2>) Prexact
AF5 9,36 6 0,15 0,18
BM4505 3,27 3 0,35 0,25
HAUT27 0 0 1 1
TGLA127 0,05 1 0,82 1
VH110 0,05 1 0,82 1
NVHRT21 15,10 15 0,44 0,50
DAM17a 0,14 1 0,70 1,00
0OarCP26 0,96 1 0,33 0,35
SR-CRSP-1 0 0 1 1
MAF70 0 0 1 1

Tab. A 11: Nullallelfrequenzen nach BROOKFIELD (1996) fiir die Population Edersee
2,5tes bzw. 97,5tes Perzentil: niedriges (2,5 %) bzw. oberes (97,5 %) Konfidenzintervall

Mikrosatelliten Beob. Freq. Mittlere Freq. | 2,5tes Perzentil 97,5tes Perzentil
ETH2 -0,019 -0,024 -0,067 0,045
RT27 0,004 0 -0,079 0,098

McM58 -0,009 -0,013 -0,086 0,074
CDU92064 0 0 0 0
NVHRT73 0 0 -0,002 0
CSSM014 -0,039 -0,039 -0,068 -0,019
RT30 -0,004 -0,007 -0,078 0,07
RT6 0,055 0,051 -0,033 0,157
BM6438 0,039 0,033 -0,057 0,141
ILSTS30 -0,032 -0,033 -0,109 0,051
AF5 -0,031 -0,036 -0,086 0,024
BM4505 -0,009 -0,009 -0,023 -0,002
HAUT27 -0,009 -0,014 -0,052 0,051
TGLA127 0,019 0,015 -0,024 0,087
VH110 -0,026 -0,029 -0,073 0,029
NVHRT21 -0,037 -0,041 -0,085 0,015
DAM17a 0 0 0 0
0arCP26 0 0 0 0
SR-CRSP-1 0,049 0,049 -0,033 0,148
MAF70 0,022 0,018 -0,047 0,105

Tab. A 12: Nullallelfrequenzen nach BROOKFIELD (1996) fiir die Population Eulbach
2,5tes bzw. 97,5tes Perzentil: niedriges (2,5 %) bzw. oberes (97,5 %) Konfidenzintervall

Mikrosatelliten Beob. Freq. Mittlere Freq. 2,5tes Perzentil | 97,5tes Perzentil
ETH2 -0,003 -0,003 -0,01 0
RT27 -0,006 -0,008 -0,033 0,02
McM58 -0,039 -0,044 -0,103 0,028
CDU92064 -0,006 -0,006 -0,018 -0,001
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Mikrosatelliten Beob. Freq. Mittlere Freq. 2,5tes Perzentil | 97,5tes Perzentil
NVHRT73 0 0 -0,002 0
CSSM014 0,044 0,04 -0,033 0,141

RT30 -0,061 -0,061 -0,097 -0,028
RT6 -0,048 -0,05 -0,105 0,021
BM6438 0,042 0,035 -0,009 0,106
ILSTS30 -0,042 -0,045 -0,115 0,044
AF5 0,017 0,013 -0,052 0,094
BM4505 0,048 0,045 -0,029 0,146
HAUT27 -0,038 -0,038 -0,111 0,042
TGLA127 -0,017 -0,019 -0,093 0,061
VH110 -0,045 -0,051 -0,112 0,029
NVHRT21 -0,038 -0,043 -0,085 0,004
DAM17a -0,004 -0,004 -0,012 0
OarCP26 0 0 -0,002 0
SR-CRSP-1 -0,03 -0,032 -0,076 0,023
MAF70 -0,037 -0,04 -0,073 -0,002

Tab. A 13: Nullallelfrequenzen nach BROOKFIELD (1996) fiir die Population Sababurg
2,5tes bzw. 97,5tes Perzentil: niedriges (2,5 %) bzw. oberes (97,5 %) Konfidenzintervall

Mikrosatelliten Beob. Freq. Mittlere Freq. 2,5tes Perzentil | 97,5tes Perzentil
ETH2 -0,003 -0,003 -0,009 0
RT27 0,28 0,28 0,186 0,368

McM58 0,019 0,015 -0,013 0,074
CDU92064 0 0 0 0
NVHRT73 0 0 0 0

CSSM014 0,034 0,031 -0,03 0,107
RT30 0,135 0,135 0,053 0,226
RT6 0,012 0,008 -0,015 0,055
BM6438 0,031 0,028 -0,04 0,108
ILSTS30 -0,029 -0,03 -0,086 0,031
AF5 0,035 0,03 -0,006 0,082
BM4505 0,034 0,03 -0,027 0,102
HAUT27 0,016 0,016 -0,01 0,065
TGLA127 0,147 0,146 0,068 0,23

VH110 0,06 0,058 -0,009 0,13

NVHRT21 0,074 0,071 0,01 0,136
DAM17a 0 0 -0,001 0
OarCP26 0 0 0 0

SR-CRSP-1 0,02 0,019 -0,005 0,068

MAF70 0,149 0,148 0,06 0,25
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Tab. A 14: Nullallelfrequenzen nach BROOKFIELD (1996) fiir die anonymisierte Population
2,5tes bzw. 97,5tes Perzentil: niedriges (2,5 %) bzw. oberes (97,5 %) Konfidenzintervall

Mikrosatelliten Beob. Freq. Mittlere Freq. 2,5tes Perzentil | 97,5tes Perzentil
ETH2 -0,012 -0,012 -0,029 -0,002
RT27 0 0 0 0

McM58 -0,038 -0,039 -0,074 -0,005
CDU92064 0,028 0,024 -0,063 0,119
NVHRT73 0,041 0,041 0 0,117

CSSM014 -0,018 -0,021 -0,084 0,059
RT30 -0,036 -0,039 -0,095 0,04
RT6 0 0 0 0
BM6438 -0,028 -0,029 -0,112 0,067
ILSTS30 0,08 0,072 -0,006 0,183
AF5 0,029 0,022 -0,031 0,111
BM4505 -0,057 -0,06 -0,128 0,022
HAUT27 0 0 0 0
TGLA127 -0,002 -0,002 -0,009 0

VH110 -0,002 -0,002 -0,009 0

NVHRT21 -0,01 -0,017 -0,066 0,043
DAM17a -0,005 -0,005 -0,015 0

OarCP26 0,021 0,017 -0,021 0,095
SR-CRSP-1 0 0 0 0
MAF70 0 0 0 0

Tab. A 15: Populationsgenetische Parameter der Population Edersee
N: Probenanzahl; Na: Allelanzahl; Ar: Allelreichtum; Ho: beobachtete Heterozygotie;
Hg: erwartete Heterozygotie; Fis: Fixationsindex; Sign. Fg: Signifikanz von Fis; ns: nicht

signifikant; s: signifikant

Mikrosatellit N Na Ar Ho He Fis Sign. Fg
ETH2 50 2 2 0,32 0,3 -0,08 ns
RT27 50 2 2 0,46 0,47 0,01 ns

McM58 50 3 3 0,66 0,65 -0,02 ns
CDU92064 50 1 1 0 0 - -
NVHRT73 50 2 1,62 0,02 0,02 -0,01 s
CSSM014 50 3 2,98 0,36 0,31 -0,18 s
RT30 50 3 3 0,5 0,49 -0,01 ns
RT6 50 2 2 0,36 0,44 0,17 ns
BM6438 50 2 2 0,42 0,48 0,12 ns
ILSTS30 50 2 2 0,52 0,47 -0,10 ns
AF5 50 4 4 0,76 0,71 -0,08 ns
BM4505 50 2 2 0,14 0,13 -0,08 s
HAUT27 50 2 2 0,28 0,27 -0,04 ns
TGLA127 50 3 2,99 0,24 0,26 0,09 ns
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Mikrosatellit N Na Ar Ho He Fis Sign. Fg
VH110 50 3 3 0,44 0,4 -0,09 ns
NVHRT21 50 8 7,54 0,76 0,69 -0,09 ns
DAM17a 50 1 1 0 0 - -
OarCP26 50 1 1 0 0 - -
SR-CRSP-1 50 2 2 0,28 0,34 0,18 ns
MAF70 50 3 3 0,36 0,39 0,08 ns

Tab. A 16: Populationsgenetische Parameter der Population Eulbach
N: Probenanzahl; Na: Allelanzahl; Ar: Allelreichtum; Ho: beobachtete Heterozygotie;
HEe: erwartete Heterozygotie; Fis: Fixationsindex; Sign. F,g Signifikanz von Fis; ns: nicht

signifikant; s: signifikant

Mikrosatellit N Na Ar Ho He Fis Sign. F g
ETH2 53 4 3,15 0,09 0,09 -0,04 s
RT27 53 3 2,84 0,23 0,22 -0,03 ns

McM58 53 3 3 0,66 0,6 -0,11 ns
CDU92064 53 2 2 0,11 0,11 -0,06 s
NVHRT73 53 2 1,63 0,02 0,02 -0,01 s
CSSM014 53 4 3,57 0,32 0,38 0,15 ns

RT30 53 2 2 0,42 0,33 -0,26 s
RT6 53 3 3 0,58 0,51 -0,15 ns
BM6438 52 3 3 0,19 0,24 0,21 ns
ILSTS30 53 2 2 0,55 0,48 -0,14 ns
AF5 53 3 3 0,51 0,54 0,05 ns
BM4505 53 3 2,6 0,32 0,38 0,17 ns
HAUT27 53 2 2 0,53 0,47 -0,12 ns
TGLA127 53 3 3 0,58 0,56 -0,05 ns

VH110 53 3 3 0,68 0,6 -0,13 ns

NVHRT21 53 9 7,89 0,87 0,8 -0,09 ns
DAM17a 53 2 1,99 0,09 0,09 -0,05 s
OarCP26 53 2 1,59 0,02 0,02 -0,01 s

SR-CRSP-1 53 2 2 0,36 0,32 -0,13 ns

MAF70 53 3 3 0,45 0,4 -0,14 s

Tab. A 17: Populationsgenetische Parameter der Population Sababurg
N: Probenanzahl; Na: Allelanzahl; Ar: Allelreichtum; Ho: beobachtete Heterozygotie;
He: erwartete Heterozygotie; Fis: Fixationsindex; Sign. F,g: Signifikanz von Fis; ns: nicht

signifikant; s: signifikant

Mikrosatellit N Na Ar Ho He Fis Sign. F g
ETH2 78 2 1,98 0,08 0,07 -0,04 s
RT27 78 2 2 0,13 0,44 0,71 s

McM58 78 3 2,7 0,15 0,18 0,13 ns
CDU92064 78 1 1 0 0 - -
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Mikrosatellit N Na Ar Ho He Fis Sign. Fg
NVHRT73 78 1 1 0 0 - -
CSSM014 78 3 3 0,42 0,47 0,10 ns

RT30 78 2 2 0,32 0,5 0,36 s
RT6 78 3 2,71 0,14 0,15 0,09 ns
BM6438 78 2 2 0,4 0,44 0,10 ns
ILSTS30 78 2 2 0,47 0,43 -0,10 ns
AF5 78 3 2,98 0,18 0,22 0,19 ns
BM4505 77 3 3 0,34 0,38 0,12 ns
HAUT27 78 2 2 0,1 0,12 0,15 ns
TGLA127 78 4 3,48 0,33 0,53 0,37 s
VH110 78 3 3 0,5 0,59 0,15 ns
NVHRT21 78 8 6,33 0,55 0,67 0,17 s
DAM17a 78 2 1,44 0,01 0,01 -0,01 s
OarCP26 78 1 1 0 0 - -
SR-CRSP-1 78 2 1,98 0,06 0,09 0,25 ns
MAF70 78 2 2 0,15 0,33 0,53 s

Tab. A 18: Populationsgenetische Parameter der anonymisierten Population
N: Probenanzahl; Na: Allelanzahl; Ar: Allelreichtum; Ho: beobachtete Heterozygotie;
HE: erwartete Heterozygotie; Fis: Fixationsindex; Sign. Fg: Signifikanz von Fis; ns: nicht

signifikant; s: signifikant

Mikrosatellit N Na Ar Ho He Fis Sign. F ¢
ETH2 48 2 2 0,17 0,15 -0,09 s
RT27 48 1 1 0 0 - -

McM58 48 4 3,64 0,42 0,36 -0,15 s
CDU92064 48 2 2 0,38 0,41 0,09 ns
NVHRT73 48 2 1,65 0 0,04 1 s
CSSM014 48 4 3,95 0,62 0,6 -0,05 ns

RT30 48 2 2 0,44 0,39 -0,14 ns
RT6 48 1 1 0 0 - -

BM6438 48 2 2 0,54 0,5 -0,09 ns

ILSTS30 48 2 2 0,21 0,3 0,32 ns
AF5 48 4 3,98 0,38 0,42 0,10 ns

BM4505 48 3 2,86 0,6 0,51 -0,18 ns
HAUT27 48 1 1 0 0 - -
TGLA127 48 2 1,95 0,06 0,06 -0,03 s

VH110 48 2 1,95 0,06 0,06 -0,03 s
NVHRT21 48 6 5,25 0,6 0,59 -0,09 ns
DAM17a 48 2 2 0,1 0,1 -0,06 s
OarCP26 48 2 2 0,15 0,17 0,14 ns
SR-CRSP-1 48 1 1 0 0 - -

MAF70 48 1 1 0 0 - -
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Tab. A 19: Allelanzahlen der individuellen Proben der vier untersuchten Populationen
Int. Nr.: Interne Nummer; Na: Allelanzahl

Edersee Eulbach Sababurg Anonym
Int. Nr. Na Int. Nr. Na Int. Nr. Na Int. Nr. Na
Ed-001 26 Eu-001 27 Sb-001 22 An-001 23
Ed-002 26 Eu-002 26 Sb-002 23 An-002 23
Ed-003 24 Eu-003 26 Sb-003 23 An-003 23
Ed-004 25 Eu-004 25 Sb-004 23 An-004 24
Ed-005 24 Eu-005 26 Sb-005 23 An-005 24
Ed-006 25 Eu-006 26 Sb-006 21 An-006 21
Ed-007 25 Eu-007 28 Sb-007 23 An-007 21
Ed-008 29 Eu-008 29 Sb-008 22 An-008 22
Ed-009 26 Eu-009 25 Sb-009 22 An-009 24
Ed-010 23 Eu-010 26 Sb-010 22 An-010 24
Ed-011 23 Eu-011 27 Sb-011 25 An-011 20
Ed-012 25 Eu-013 23 Sb-012 26 An-012 23
Ed-013 25 Eu-014 25 Sb-013 20 An-013 24
Ed-014 27 Eu-015 27 Sb-014 23 An-014 22
Ed-015 23 Eu-016 24 Sb-015 25 An-015 22
Ed-016 22 Eu-017 25 Sb-016 24 An-016 24
Ed-017 25 Eu-021 24 Sb-017 21 An-017 22
Ed-018 23 Eu-022 23 Sb-018 22 An-018 21
Ed-019 24 Eu-024 25 Sb-019 24 An-019 26
Ed-020 23 Eu-025 29 Sb-020 23 An-020 24
Ed-021 22 Eu-026 25 Sb-021 20 An-021 24
Ed-022 27 Eu-027 24 Sb-022 23 An-022 21
Ed-023 24 Eu-028 24 Sb-023 23 An-023 23
Ed-024 26 Eu-029 26 Sb-024 23 An-024 24
Ed-025 25 Eu-031 26 Sb-025 24 An-025 23
Ed-026 28 Eu-032 24 Sb-026 22 An-026 23
Ed-027 26 Eu-033 25 Sb-027 21 An-027 23
Ed-028 24 Eu-034 26 Sb-028 24 An-028 22
Ed-029 24 Eu-035 26 Sb-029 24 An-029 21
Ed-030 25 Eu-036 26 Sb-030 24 An-030 25
Ed-031 27 Eu-037 29 Sb-031 24 An-031 23
Ed-034 26 Eu-038 23 Sb-032 23 An-032 22
Ed-035 24 Eu-039 24 Sb-033 22 An-033 22
Ed-036 25 Eu-040 25 Sb-034 24 An-034 22
Ed-037 25 Eu-041 25 Sb-035 22 An-035 22
Ed-038 26 Eu-042 25 Sb-036 24 An-036 21
Ed-039 24 Eu-043 26 Sb-038 23 An-037 23
Ed-040 25 Eu-044 23 Sb-039 19 An-038 22
Ed-041 26 Eu-045 27 Sb-040 22 An-039 20
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Edersee Eulbach Sababurg Anonym

Int. Nr. Na Int. Nr. Na Int. Nr. Na Int. Nr. Na
Ed-042 24 Eu-046 24 Sb-041 20 An-040 22
Ed-043 26 Eu-047 25 Sb-042 20 An-041 23
Ed-044 26 Eu-048 31 Sb-043 22 An-042 23
Ed-045 26 Eu-049 25 Sb-044 23 An-043 27
Ed-046 25 Eu-050 26 Sb-045 24 An-044 22
Ed-047 29 Eu-051 27 Sb-046 24 An-045 25
Ed-048 25 Eu-052 29 Sb-047 20 An-046 24
Ed-049 25 Eu-053 26 Sb-048 26 An-047 26
Ed-050 28 Eu-055 26 Sb-049 22 An-048 24

Ed-051 24 Eu-056 24 Sb-050 21

Ed-052 24 Eu-064 31 Sb-051 23

Eu-066 24 Sb-052 22

Eu-069 26 Sb-053 21

Eu-071 26 Sb-054 22

Sb-055 22

Sb-056 22

Sb-057 22

Sb-058 22

Sb-059 26

Sb-060 23

Sb-061 20

Sb-062 22

Sb-063 25

Sb-064 24

Sb-065 23

Sb-066 22

Sb-067 23

Sb-068 21

Sb-069 22

Sb-070 20

Sb-071 19

Sb-072 24

Sb-073 22

Sb-074 23

Sb-075 22

Sb-076 23

Sb-077 23

Sb-078 20

Sb-079 22
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Tab. A 20: Allelfrequenzen der Mikrosatelliten der vier untersuchten Populationen

) ) Population
Mikrosatellit Allele
Edersee Eulbach Sababurg Anonym
190 0,000 0,009 0,000 0,000
193 0,820 0,953 0,962 0,917
ETH2
196 0,180 0,009 0,038 0,083
201 0,000 0,028 0,000 0,000
197 0,000 0,104 0,333 0,000
205 0,630 0,877 0,667 1,000
RT27
208 0,000 0,019 0,000 0,000
215 0,370 0,000 0,000 0,000
228 0,290 0,528 0,083 0,052
230 0,260 0,151 0,013 0,156
McM58
232 0,000 0,000 0,000 0,010
236 0,450 0,321 0,904 0,781
286 1,000 0,943 1,000 0,708
CDU92064
288 0,000 0,057 0,000 0,292
205 0,010 0,000 0,000 0,000
NVHRT73 207 0,990 0,991 1,000 0,979
209 0,000 0,009 0,000 0,021
266 0,040 0,028 0,058 0,198
275 0,820 0,189 0,269 0,188
CSSM014
277 0,140 0,764 0,673 0,573
279 0,000 0,019 0,000 0,042
242 0,650 0,792 0,519 0,260
RT30 244 0,070 0,000 0,000 0,000
247 0,280 0,208 0,481 0,740
204 0,000 0,075 0,013 0,000
RT6 210 0,680 0,632 0,917 1,000
218 0,320 0,292 0,071 0,000
264 0,390 0,865 0,673 0,521
BM6438 268 0,000 0,067 0,000 0,000
271 0,610 0,067 0,327 0,479
135 0,620 0,406 0,314 0,188
ILSTS30
138 0,380 0,594 0,686 0,813
195 0,410 0,604 0,083 0,104
AFS 197 0,170 0,094 0,038 0,750
208 0,280 0,302 0,878 0,052
214 0,140 0,000 0,000 0,094
252 0,070 0,245 0,149 0,427
BM4505 254 0,000 0,009 0,084 0,021
264 0,930 0,745 0,766 0,552
204 0,160 0,377 0,064 0,000
HAUT27
206 0,840 0,623 0,936 1,000
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) ) Population
Mikrosatellit Allele
Edersee Eulbach Sababurg Anonym
94 0,040 0,396 0,641 0,031
98 0,000 0,000 0,013 0,000
TGLA127
105 0,110 0,075 0,186 0,000
110 0,850 0,528 0,160 0,969
152 0,750 0,528 0,526 0,969
VH110 155 0,170 0,179 0,340 0,031
159 0,080 0,292 0,135 0,000
194 0,000 0,019 0,000 0,000
198 0,240 0,226 0,423 0,604
202 0,000 0,000 0,013 0,000
204 0,010 0,000 0,000 0,000
206 0,060 0,000 0,000 0,000
208 0,480 0,274 0,365 0,115
210 0,030 0,208 0,026 0,135
NVHRT21
212 0,030 0,009 0,006 0,010
214 0,060 0,170 0,006 0,125
216 0,000 0,066 0,000 0,000
218 0,090 0,000 0,000 0,010
220 0,000 0,009 0,000 0,000
224 0,000 0,019 0,019 0,000
226 0,000 0,000 0,141 0,000
112 0,000 0,047 0,006 0,052
DAM17a
115 1,000 0,953 0,994 0,948
172 1,000 0,991 1,000 0,906
OarCP26
177 0,000 0,009 0,000 0,094
132 0,220 0,198 0,955 0,000
SR-CRSP-1
136 0,780 0,802 0,045 1,000
182 0,080 0,094 0,000 0,000
MAF70 192 0,160 0,151 0,205 0,000
198 0,760 0,755 0,795 1,000
Tab. A 21: Zuordnung der Individuen (in Prozent) in die vier Cluster der DAPC
Population Cluster Sb Cluster Eu Cluster An Cluster Ed
Edersee 0 (0 %) 1(2 %) 0 (0 %) 49 (98 %)
Eulbach 1 (1,89 %) 52 (98,11 %) 0 (0 %) 0 (0 %)
Sababurg 76 (97,44 %) 2 (2,56 %) 0 (0 %) 0 (0 %)
Anonym 0 (0 %) 0(0 %) 48 (100 %) 0(0 %)
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Tab. A 22: Zuordnung der Individuen (in Prozent) in die vier Cluster der Structure-Analyse

Population Cluster 1 Cluster 2 Cluster 3 Cluster 4
Edersee 0 (0 %) 4(8%) 0 (0 %) 46 (92 %)
Eulbach 2 (3,77 %) 51 (96,23 %) 0 (0 %) 0 (0 %)

Sababurg 76 (97,44 %) 2(2,56 %) 0(0%) 0(0 %)
Anonym 0 (0 %) 1(2,08 %) 47 (97,92 %) 0 (0 %)
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