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1 Einleitung

Insbesondere durch die Besiedlung urbaner Raunkeé dés Wildschwein mehr und mehr ins
Bewusstsein des offentlichen Interesses. NegategilBungspunkte mit dieser Wildtierart
ergeben sich insbesondere durch erhebliche wificha Schaden fur die Land- und
Forstwirtschaft. Bis Mitte des 20. Jahrhundertsematie Bestande in Deutschland eher klein
und weite Regionen galten als wildschweinfrei. Dwd sich gravierend geandert: Die
Jagdstrecken und damit die Wildschweinbestande sarckeit Ende des Zweiten Weltkriegs
stetig an, in den letzten 30 Jahren exponentieRIBDERMANN, 2009). Die starke
Expansion der Bestande hat mannigfaltige Grinde,esofders die Lebens- und
Ernahrungsbedingungen der Wildschweine. Intensive andwirtschaft und
Klimaveranderungen (warmere Winter) tragen erhaéblizu einem Wandel in der
Reproduktionsdynamik des Schwarzwildes bei. Nelmndirekten Schaden durch Vertilgen
und Zerstdren von Getreide- und Hackfruchterntpreltsdas Wildschwein auch als Reservoir
fur auf Haustiere Ubertragbare Erkrankungen, irmhdsre die Schweinepest eine grolie

Rolle.

Die Erarbeitung der genetischen Struktur der Whelgginpopulationen ist ein wesentlicher
Meilenstein zur Erfassung der Populationsdynamik Vforfeld von Uberlegungen zur
effizienteren Restriktion dieser Uberaus erfolgreic Wildtierart. Ziel der vorliegenden
Arbeit ist die Etablierung populationsgenetischeatdd auf der Basis von uber ganz
Deutschland verteilten Subpopulationen und deresdtz zur Bewertung anthropogener und

nattrlicher Barrieren.
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2 Literaturibersicht

2.1 Das europaische WildschweinSus scrofa scrofa

2.1.1 Taxonomische Einordnung und geographische Verbreitog

Alle Wildschweine gehoren zur Ordnung detiodactyla (Paarhufer), zur Unterordnung der
Suiformes (Schweineartigen) und dort zur Uberfamilie dSuidea Das europaische
Wildschwein ist in die Familie deSuidae (altweltliche Schweine) und dort in die
Unterfamilie derSuinae(echte Schweine) eingeordnet. Asis scrofaist es Mitglied der
GattungSusund die einzige in Europa frei lebende Art (OLIVERG95). Das naturliche
Vorkommen erstreckt sich von Westeuropa, rund ushMiételmeer herum Uber Stdostasien
und Japan bis zum Pazifik (MASSEI & GENOV, 1981Yofe Populationen finden sich
aul3erdem in Nord- und Sudamerika, in Australien Nedseeland, die aber auf eingefiihrte
Tiere zurtckzufuhren sind (SJARMIDI & GERRARD, 198Bie Herkunft der australischen
Wildschweine scheint allerdings auf sidostasiaéacArten zu beruhefHEISE-PAVLOV &
HEISE-PAVLOV, 2003). Die genaue Verbreitung vBas scrofast Abbildung 1 zu entnehmen.
Die in Mitteleuropa lebenden Wildschweine gehorem S8ubspezieSusscrofa scrofa an.
Weltweit sind weitere 16 Unterarten beschriebenl{@R, 1995).

Bei genauerer Betrachtung der Verbreitung $ws scrofa scrofan Deutschland fallen zwei
besonders stark besiedelte Gebiete auf; eines imtaWeund eines im Nordosten. Das
westliche Besiedlungszentrum erstreckt sich vonri&aa tber Rheinland-Pfalz, Hessen und
die sudlichen Teile Nordrhein-Westfalens, umfasst die westdeutschen Mittelgebirge. Das
nordostlich gelegene Gebiet verlauft von Hamburgridie Mecklenburgische Seenplatte,
entlang der polnischen Grenze bis in die Lausitzr lderinge Vorkommen sind fir
Ostfriesland und sudlich der Donau beschrieben.iibAbbildung 2 dargestellte Ausbreitung
deckt sich weitgehend mit dem in vorliegender Arltrachteten Untersuchungsgebiet
(Abb. 9). Die Darstellung beruht auf Jahresabsctalden, dem derzeit einzigen Indikator zur

Beurteilung von BestandsgréRen und —entwicklungen.
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@ natirliches Vorkommen
eingefiihrte Formen

Abbildung 1: Geographische Verbreitung voBus scrofanach SJARMIDI &
GERARD (1988), modifiziert nach GETHOFFER (2005)
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Abbildung 2:

Verbreitung von Wildschweinen in DeutschlaiDurchschnittliche
Jagdstreck von Schwarzwild in erlegte Stiz&khen pro 100 ha
Jagdflache des gesamten Landkreises zwischen dgajaldeen
2000/2001 und 2007/20 (Quelle: ZEIT onlin:
http://www.zeit.de/2009/52/eutschlandkart®ildschwein«-52;
lllustration: Jorg Bloc)



LITERATURUBERSICHT 5

2.1.2 Entwicklung der Jagdstrecken in Deutschland und Bdaandsentwicklungen

in Europa

Durch das Wachstum der Bevoélkerung und die intenBigjagung galt das Wildschwein in
Deutschland Anfang bis Mitte des letzten Jahrhusdals nahezu ausgerottet. Weite Teile
Deutschlands waren praktisch wildschweinfrei, desuBayern, Schleswig-Holstein und das
heutige Baden-Wirttemberg. Begunstigt durch dieildpthgen der Nachkriegszeit des
Zweiten Weltkriegs und neue Jagdgesetze, erobietiedas Wildschwein weite Teile seines
friheren Lebensraumes nach Kriegsende kontinuwedind in erheblichem Mal3e zuriick. Ein
besonders ausgepragter Zuwachs fand seit 198QBRIEDERMANN, 2009). Abbildung 3
zeigt die Streckenentwicklung der letzten 60 Jahre.

Veranderungen der landwirtschaftlichen Verfahremastiietende Pflanzungen von Buchen,
Wiederansiedelungen von Wildschweinen und die déoldarwarmung begilnstigten die
Ausbreitung und die starke Bestandsexpansion (BEBE RUF, 2005; GEISSER &
REYER, 2005). In vielen Gegenden kommt es regelgdfi groflen Schéden an
landwirtschaftlichen Nutzflachen und natirlichen oSstemen (SINGER et al., 1984;
WELANDER, 2000; SCHLEY & ROPER, 2003; GEISSER & RER, 2004).

Die offensichtliche Anpassungsfahigkeit der Tiedes zunehmend auch urbane Raume als
Lebensraum erschlief3en, ist erstaunlich. Wurdestem 80er Jahren und zu Beginn der 90er
Jahre fur Berlin lediglich einstellige Abschussémgjgse erreicht, so lagen diese im Jagdjahr

2009/2010 bei 1500 Tieren (DJV-Handbuch, 2010).
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Abbildung 3: Jahresstrecken des Wildschweins von 1955 — 20I¥{fandbuch
2010; BRIEDERMANN, 2009)

In vielen Teilen Europas zeichnet sich eine aheliBestandsentwicklung ab. So wurden aus
der SchweizFrankreich, Italien und Spanien sowie aus osteisopén Landern von hohen bzw.
steigenden Bestandszahlen berichtet (MORETTI 1#ERNANDEZ-LLARIO & MATEOS-
QUESADA 1998; FRUZINSKI 1995; SAEZ-ROYUELA & TELLER 1986). Eine
Wiederbesiedlung von Nordeuropa (Schweden, Finnlagdtland, etc.) beschrieben
ERKARINO et al.,, (1982). Nach jahrzehntelanger Alzseeetablierte sictsus scrofain
Zentralportugal (LOPES & BORGES, 2004). In Schweden Sidengland zeigten sich
wachsende Populationen nach Ausbrichen einzeleee dus Gehegen (LEMEL et al., 2003;
GOULDING, 2001). Zurzeit sind in Europa ledigliattahd und Norwegen wildschweinfrei.
Einflisse von Hausschweinen auf die Wildschweinpatpan in Mitteleuropa entstanden
durch die bis ins 20. Jahrhundert praktizierte Waidemast und der damit
zusammenhangenden Einkreuzung Bus scrofadomesticusn die natirliche Population.
Dies beweist der beim Wildschwein gefundene Chramanpolymorphismus. Der diploide
Chromosomensatz der Hausschweine besteht aus 8&Gswmen, wohingegen die Zahl der
Chromosomen beim mitteleuropaischen Wildschweirselen 36 und 38 variiert (HERZOG
& HECHT, 1998).
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Die Schatzung der Populationsgrof3e anhand von Kétnecgebnissen ist ein praktikables,
wenn auch recht ungenaues Verfahren. Andere Besstelndtzungen beruhen auf direkten
Zahlungen an Kirrungen (GROOT BRUINDERINK & HAZEBR®, 1995) bzw. auf
indirekten Zahlungen von Schneespuren und Wurfkegb#ARKOV, 1997) oder dem Fang-
Wiederfangansatz von BORCHERS et al. (2002). Di¥eeahren sind nur fir kleinere
Gebiete einsetzbar, da sie gro3flachig angewenaden erheblichen Aufwand darstellen.

2.1.3 Sozialstruktur und Fortpflanzungsgeschehen

Wildschweine leben ausgesprochen sozial und bilidste Gemeinschaften, die Rotten
(BRIEDERMANN, 2009; MEYNHARDT, 1990). Die Grundeiglten dieser matriarchalen
Gemeinschaft bestehen aus je einer Bache und idtageborenen Frischlingen (HENNIG,
1998). Rotten sind Familienverbande; alle Bachen siachweislich miteinander verwandt
(BRIEDERMANN, 2009; MEYNHARDT 1990). Durchschnitth sind sechs bis zehn
Wildschweine in einer Rotte organisiert; allerdirggad auch Rottengréf3en von bis zu 30
Tieren beschrieben und keine Seltenheit (BRIEDERMRO009). Die von einer dominanten
Bache gefiihrten, matriarchalen Sozialverbande epidélir die Jungtierentwicklung eine
herausragende Rolle.

Als Leitbache fungiert die alteste Bache der Rdie. nimmt einen erheblichen Einfluss auf
das Fortpflanzungsgeschehen der Rotte, beispiedsvagiielt sie eine Schlisselrolle bei der
Synchronisation des Brunstgeschehens (MEYNHARDT84191986). Wird die Leitbache
erlegt oder stirbt sie im Herbst vor der RauschZ@gitet keine Brunstsynchronisation statt
und die Rottengeflige zerbrechen (MEYNHARDT, 198Ktuelle Studien von BIEBER &
RUF, 2002 und GETHOFFER, 2005 weisen auf einen biidieen Einfluss der
Frischlingsbachen auf das Populationswachstum hin.

Im Gegensatz zu den weiblichen Tieren sind erwahgeeiler Einzelgdnger. Im Alter von
15-18 Monaten werden die Uberlauferkeiler aus demikenverband verstoRen und bilden
bis zur nachsten Rauschzeit Uberlauferkeilerrottenzwei bis funf Tieren. Danach leben die
Tiere allein und ohne festen Einstand (MEYNHARDY9Q).

Rauschzeiten manifestieren sich laut BRIEDERMANN71) zwischen Oktober und Mai
mit der hochsten Befruchtungsrate in den WintertemaDie klassischen Frischtermine

liegen im Marz und April, sind aber entsprechend auschzeiten ebenfalls sehr variabel.
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Neuere Studien zeigen allerdings ein erheblichesveddhen von der friher typischen
Saisonalitdt. Wobei ein vermehrtes Auftreten vonisdaterminen im Hochsommer
aufgefallen ist und dementsprechend eine weiteuséteeit im Frihjahr stattgefunden haben
muss. Also kann nicht mehr von einer strikten Saafitit ausgegangen werden (NEEF,
2009). Die Tragzeit liegt zwischen 112 und 120 Taged entspricht der der Hausschweine
(HECK & RASCHKE, 1985). Die Wurfgrol3e variiert zwisen einem und zehn Frischlingen
und liegt durchschnittlich bei 5,65 Frischlingeo fgache (MEYNHARDT, 1990).

Die Begriffe Frischling, Uberlaufer, Keiler und B entstammen der jagdlichen
Terminologie. Als Frischlinge gelten Jungtiere kis einem Alter von rund einem Jabhr;
Uberlaufer beschreiben junge Tiere im Alter vonefégr ein bis zwei Jahren. Diese Termini
werden nicht geschlechtsspezifisch verwendet. Bagied weibliche, Keiler méannliche,
erwachsene Tiere ab einem Alter von etwa zwei Ja{BRIEDERMANN, 2009).

2.1.4 Lebensraumwahl und Aktionsraum (Home Range)

Die Lebensraumwahl wird in erster Linie durch dasgilige Nahrungsangebot bestimmt. Als
Nahrung werden Baum- und Feldfrichte bevorzugt EHFHRMANN, 2009). Dem
Wildschwein als omnivorem Nichtwiederkduer steherbera zahlreiche weitere
Nahrungsquellen zur Verfigung (BRIEDERMANN, 2009RGOT BRUINDERINK et al.,
1994; JERZIERSKI & MYRCHA, 1975; MASSEI et al., 189 In Mitteleuropa spielen
Feldfrichte als Nahrungsquelle eine zunehmende eRGBRIEDERMANN, 1967;
HOHMANN & HUCKSCHLAG, 2004). Aul3erdem sind Wassegang, Deckung und
Ruhezonen bei der Lebensraumwahl der Wildschwemre Bedeutung. Im Allgemeinen
werden waldreiche Regionen, gut strukturierte Reldschaften, Sumpf- und
Gewassergebiete mit Schilfgurteln gewahlt. Im Besoen bevorzugen Wildschweine junge
und entsprechend niedrige Fichtenbestande, die egume Deckung bieten. In den
Sommermonaten stellen Raps-, Mais- und Getreidafeldie sowohl Nahrungsquelle als
auch Deckung sind, einen gern aufgesuchten Einstan(MEYNHARDT, 1990).

Die GroRRe des Aktionsraumes ist beim Wildschweirchmaeisbar abhangig von der

Lebensraumqualitat, also vom Nahrungsangebot umd REckungsmaoglichkeiten. Daraus
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folgt, dass in verschiedenen Regionen auch untexdiath grofRe Streifgebiete beobachtet
werden kénnen (STUBBE et al., 1989; BRIEDERMANN,090 MEYNHARDT, 1990).
AulRerdem haben Populations- und Altersstrukturaunch die Erfahrung der Leitbache einen
Einfluss auf die GroélRe der Aktionsraume und Wand&adzen (SODEIKAT &
POHLMEYER, 2003). In gut strukturierten Habitatemesonders in reichhaltigen
Waldgebieten, nutzen Rotten jahrlich ein Gebiet &@0-1000 ha und weisen ein sehr
standorttreues Wanderverhalten auf. Eine erhéhteafiderung von Uberlaufern kann in
solchen Féllen auf eine erhdhte Populationsdichtéckgefuhrt werden (BRIEDERMANN,
2009). KEULING et al. markierten 2005 in Mecklengtworpommern 122 Wildschweine
mit Sendern und konnten so einen Aktionsraum vof-14D0 ha verfolgen. Ahnliche
Angaben macht HOLZGANG (2001), er nennt Aktionsréauwon 800-3000 ha und
Wanderdistanzen von bis zu 250 km.

Beflrchtungen, dass Rotten in Folge von Drickjagalgseinandergerissen wirden und eine
erhohte Abwanderung stattfande (BOITANI et al., 49GALENGE et al., 2002), konnten
nicht bestatigt werden (SODEIKAT & POHLMEYER, 20020DEIKAT, et al., 2005 und
MULLER, 2001). Demnach verlassen die Rotten auchhrerid Driickjagden ihr
angestammtes Streifgebiet nicht bzw. finden sictz kach dem Jagdgeschehen wieder ein.
Allerdings mussen die Sozialstruktur der Rotte eniter Leitbache erhalten bleiben und im

heimatlichen Aktionsraum geniigend Fluchtraume vadka sein.

AulRerdem ist das Wildschwein ein nicht zu untersmdrider Unfallverursacher auf

Deutschlands Straf3en.

Tabelle 1 zeigt die Wildunfallstatistik des Jagdgh2011/2012, dabei steht das Wildschwein
nach dem Rehwild auf dem zweiten Platz der Unfalisgacher. Bei Beurteilung der

Wildunfallstatistik ist allerdings zu bertucksichdiyg dass Rot- und Damwild insgesamt

seltener vorkommen, als Reh- und Schwarzwild.
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Tabelle I Wildunfallstatistik des Jagdjahres 2011/2012 (Aoen beruhen auf
Fallwildzahlen aus den Bundeslandern. Fallwild bdwreet Tiere,
die durch nicht-jagdliche Einwirkungen — Uberwiedeturch den
StraBenverkehr — zu Tode gekommen sifidochrechnungen, da

keine

Erfassung

vorliegt.

Quelle:

http://medienjaest.

newsroom.de/4511 a5 11 wildunfall.pdf Stand:01/2013

Bundesland Rehwild Schwarzwild Damwild Rotwild
Baden-Wiurttemberg 22.031 2.550 58 36
Bayern 34.361 1.798 33 488
Berlin 116 109 6 1
Brandenburg 1.196 514 245 165
Bremen 172 0 0 0
Hamburg 311 1 2 0
Hessen 13.311 2.381 71 305
Mecklenburg-Vorpommern 6.064 1.606 317 260
Niedersachsen 25.746 1.609 894 110
Nordrhein-Westfalen 25.391 1.342 306 240
Rheinland-Pfalz 9.554 1.415 51 307
Saarland 1.284 198 13 7
Sachsen 5.956 1.287 58 125
Sachsen-Anhalt 7.006 1.102 260 214
Schleswig-Holstein 14.602 743 26 248
Thiringen 4.228 743 26 248
Deutschland 171.329 16.986 3.497 2.577
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2.2 Theoretische Grundlagen der Populationsgenetik

2.2.1 Mikrosatelliten

2.2.1.1 Mikrosatelliten

Mikrosatelliten werden auch ,Single Tandem Reped®&TRs) (EDWARDS et al.,, 1991)
oder ,Simple Sequence Repeats” (TAUTZ, 1989) genand stellen kurze, repetitive DNA-
Sequenzen dar. Sie sind genomweit lokalisiert. $d&s wiederholende Basenmotiv ist bis zu
sechs Basenpaare lang und wiederholt sich zwisadedm und 30 mal (TAUTZ &
SCHLOTERER, 1994).

Mikrosatelliten finden sich im Genom aller bishetersuchten Organismen und treten meist
im nicht-kodierenden Bereich des Genoms auf. Selteimd sie im kodierenden Bereich oder
in der Promotorregion lokalisiert (HANCOCK, 1999).

Sie zeigen eine hohe Verteilungsdichte im Genom einé hohe Variabilitat, die auf der
unterschiedlichen Zahl der Wiederholungen beruhtd umamit unterschiedliche
Fragmentlangen zur Folge hat (ASHLEY & DOW, 1994).

Im Durchschnitt lassen sich pro Genort rund achienschiedliche Allele darstellen. Dieser
ausgepragte Grad an Polymorphismus lasst sich aritMutationsfreudigkeit repetitiver
Sequenzen erklaren. Da die Mutationen in nicht4iden Bereichen meist ohne
Auswirkungen bleiben, sind sie dort auch wesenttigbfiger nachweisbar als in kodierenden
Genomabschnitten. Die Mutationsrate liegt bei M#atlliten zwischen 1bund 5x1& pro
Locus und Generation. (CRAIGHEAD et al.,, 1995; EDRIAS et al.,, 1992; DALLAS,
1992). Die recht hohen Mutationsraten erlauben igidiwiduelle Unterscheidung.

Der genaue Mutationsmechanismus war lange Zeit rittest mittlerweile setzt sich die
Theorie des ,slipped-strand mispairing” durch (RERDS & SURTHERLAND, 1992,
SCHLOTTERER & TAUTZ, 1992). Dabei nimmt man an, slases durch
Strangverschiebungen zu Fehlpaarungen wéhrend ggikRion kommt, was zur Bildung
eines in der Lange veranderten Stranges fuhrtnBéi-repetitiven Sequenzen stellt ,DNA-
Slippage” kein Problem dar, da es nur eine Mogkithkzur Wiederanlagerung des
Templatestrangs gibt. Bei repetitiven Sequenzem ksinh der Strang, entsprechend der
Wiederholungen, auch an benachbarte Wiederholuggeseen aul3erhalb des eigentlichen
Rasters wieder anlagern. Wird die DNA-Synthese mMaitsch angelagerten Strangen
fortgefuhrt, verandert sich die Lange des Mikroliisde
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Da die Schatzung vieler populationsgenetischerrmretexr abhangig vom jeweils zu Grunde
gelegten Mutationsmodell ist (z.B. bei genetischgistanzen und Untersuchungen auf
genetische Flaschenhélse), ist die Kenntnis desctieddenen Modelle unerlasslich. Fur
Mikrosatelliten gilt dies im Besonderen, weil migigender Mutationsrate die Sensitivitat fur
das jeweilige Mutationsmodell steigt (ESTOUP & COBRAT, 1999).

Von den bisher beschriebenen vier Mutationmodelterden das ,stepwise mutation model*
(SMM) (KIMURA & OTHA, 1978) und das ,infinite allds model* (IAM) (KIMURA &
CROW, 1964) als die Wichtigsten angesehen. Beim Ikt unterstellt, dass jede Mutation
zur Erzeugung eines neuen Allels fihrt. Das SMMt gitvon aus, dass jede Addition bzw.
Deletion einer Wiederholungseinheit zu einem neabel fihrt (SUNDQIST et al., 2001;
VALDES et al., 1993). BALLOUX & LUGON-MOULIN (2002kchlieRen daraus, dass sich
Allele mit stark unterschiedlicher Lange in gerirgreBeziehung zueinander befinden als
Allele mit ahnlicher Lange. Das von DI RIENZO et &994) eingefuhrte, TPM (Zwei-
Phasen-Modell) stellt eine Erweiterung des SMMwa nimmt eine Deletion bzw. Addition
mehrerer Wiederholungseinheiten an.

AulRerdem findet sich in der Literatur das K-Alleblkll (KAM) nach BALLOUX &
LUGON-MOULIN (2002).

Beim Auftreten von Punktmutationen im Bereich deinrbindungsstellen, wird das
dazugehdorige Allel nur geringfiigig oder gar nichpdifiziert. Man spricht von ,Nullallelen*®
(PEMBERTON et al., 1995). Dadurch kdnnen heteromydaere als vermeintlich homozygot
fehlinterpretiert werden. Bei Abstammungskontrolld@ann dies zu falsch-negativen
Ergebnissen fuhren (SCHWEND, 2001). Auf Populatdreme kann durch ein, mit
statistischer Relevanz, auftretendes Nullallel, Hemozygotenanteil zu hoch eingeschatzt
werden, was eine starkere Abweichung vom Hardy-Wasg-Gleichgewicht zur Folge hat
(WILTON et al., 1999).

Durch die Verwendung spezifischer, den Mikrosatsilidirekt flankierenden, Primer lassen
sich die unterschiedlichen Fragmentlangen mittelSRP vervielfaltigen und mittels
hochauflosender Polyacrylamidgelelektrophoreserefien. Fluoreszenzmarkierte Primer,
deren PCR-Amplifikate mit Laserlicht-Detektion destellt werden konnen, erméglichen
eine weitreichende Automatisierung der Mikrosattianalyse und so eine schnelle und
genaue Genotypisierung der Individuen und die Baeguilg grol3er Probenaufkommen.
Alternativ kann Kapillarelektrophorese zur Darsiely der Amplifikate verwandt werden
(PETTERSSON et al., 2009).
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Fur eine Mikrosatellitenanalyse sind nur kleine igem DNA erforderlich. Fir eine
erfolgreiche DNA-Isolation bendtigt man nur eineaigge Menge Ausgangsmaterial (Blut,
Schleimhautabstriche, Gewebeproben oder Haare)olhkelliten-Marker I6sten die vorher
routinemaRig verwendeten biochemischen und Blufggnmarker weitgehend. Sie wurden
und werden fir Genom-Kartierungen (ROHRER, 1994¢ppungsanalysen (REINER et al.,
2007), forensischen Identitatstberprifungen undtakbmungskontrollen (GLOWATZKI-
MULLIS et al.,, 1995; HEYEN et al.,, 1997) noch immé#&ufig eingesetzt. In der
Populationsgenetik, speziell bei phylogenetischardi®n und der ,conservation genetics”
(Untersuchung der genetischen Stabilitat und Vditabgefahrdeter Populationen, Rassen
und Arten), kommt der Mikrosatelliten-Analyse elalsf noch immer eine grol3e Bedeutung
zu, obwohl im Rahmen moderner Sequenzanalyseverfaimzwischen eine Vielzahl von
Einzelbasenmutationen (Single Nucleotide Polymanpisi SNPs) vorliegen.

Etliche Studien — zum Beispiel GERSTENBERGER (2002)m Menschen; ECKERT
(2003) bei Feliden; KIM et al. (2002) und METTA &t (2004) beim Rind; ACHMANN et
al. (2004) und BJORNSTAD & ROED (2001) beim PfeRAETKAU et al. (1995) und
BLOCK (2004) bei Baren; ROED (1998), KUEHN et aR0Q7) sowie WANG &
SCHREIBER (2001) bei Cerviden und MARTINEZ et &000), DELGADO et al. (2008)
und FERREIRA et al. (2008) beim Schwein bzw. Wiligein — belegen die hervorragende
Eignung der Mikrosatelliten zur Beantwortung maraliiger Fragestellungen im Bereich der

Populationsgenetik.

2.2.1.2 Anwendung porciner Mikrosatelliten beim Wildschwein

Hausschweine und Wildschweine gehdren zur glei@meriesSus scrofaDaher gelingt die
Amplifikation porciner Mikrosatelliten sowohl beimHausschwein als auch beim
Wildschwein. LOWDEN et al. (2002) uberpruften fir altsschweine entwickelte
Mikrosatelliten bei verschiedenen Wildformen (Sashbatus und Sus verrucosus, etc.) und
zeigten eine hohe Konservierung der einzelnen LéciBerdem wurden in Australien
australie verwilderte Hausschweine, die ,Feral Pigsttels Mikrosatelliten untersucht
(SPENCER et al., 2006).

Im eurasischen Raum wurden bis dato nur wenige dddtellitenanalysen beim Wildschwein
durchgefuhrt (DELGADO et al., 2008; FERREIRA et, &006; FERREIRA et al., 2008;
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NIKOLOV et al., 2009; SCANDURA et al., 2008; VELIKQOC et al., 2010; VERNESI et
al., 2003).

2.2.2 Populationsgenetik und Einfliisse auf die Populatiosstruktur

Die Populationsgenetik, die auf den Grundprinzipgr Mendel’'schen Regeln basiert,
befasst sich mit den Auswirkungen dieser Regeln digf genetische Struktur von
Populationen. Als Population bezeichnet man datimie Vermehrungs- bzw.
Paarungsgemeinschaften zwischen Lebewesen. Pamgiatkdnnen natirlich entstehen oder
experimentell gebildet werden.

Grundlage der Populationsgenetik ist die Ermittlungd Beurteilung der genetischen
Variation, die innerhalb oder zwischen einer bzwvehnmeren Populationen zu beobachten sind.
Die genetische Variation drickt sich in unterschob@n Allelen an gleichen Loci aus. Um
diese Variation beurteilen zu kénnen, werden Alégltienzen (Verhaltnisse der einzelnen
Allele zueinander, an einem Locus) ermittelt unchliehen.

Allelfrequenzen sind damit die Grundlage zur Belute der Populationsstruktur und zum

Vergleich mehrerer Populationen.
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2.2.2.1 Hardy-Weinberg-Gleichgewicht

Das Hardy-Weinberg-Gleichgewicht ist eine der wig$ten Grundlagen der
Populationsgenetik. Es beschreibt das konstantehaifars von homozygoten und
heterozygoten Individuen innerhalb einer Populatiddiese, auf der Mendel schen
Vererbungslehre basierende, Gesetzmaliigkeit wundiengd des 20. Jahrhunderts unabhangig
voneinander von G.H. Hardy und W. Weinberg besblene(HARDY, 1908; WEINBERG,
1908). Die Hardy-Weinberg Verteilung gibt demnaels @ahlenverhaltnis der Genotypen in
einer Population aus diploiden Organismen bei Veesienen Allelfrequenzen an einem
Locus an (siehe Abbildung 4).
Diese Verteilung setzt allerdings folgende Bedirggminnerhalb der Population voraus:

= Allelfrequenzen sind bei mannlichen und weiblichedividuen gleich

= Ausreichende PopulationsgrofRe, damit Zufallsschwag&n vernachlassigbar werden

=  Panmixie

= Keine Mutation, keine Selektion, kein Genimport b&¥enexport

g2=> 1 0,9 0,8 0,7 0,6 0,5 0,4 0,3 0,2 0,1 0

0,8 /

) w . AAp2
0.4 / y{ \\ —®—aag2
0,2

Abbildung 4: Hardy-Weinberg-Gleichgewicht fir zwei Allele: dikorizontale
Achse zeigt die beiden Allelfrequenzen p und q,widikale Achse
zeigt die Genotypfrequenzen. Die drei méglichen ddgren (hier:
AA, Aa, aa) sind durch unterschiedliche Zeichergdatellt. (Quelle:
http://commons.wikimedia.org/wiki/File:Hardy-Weintgd..gif#file)
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Wird ein Merkmal (Allel) unbeachtet der Partnerwalgrerbt, entsteht eine gleichmaRige
Verteilung des Allels im entsprechenden Genpoolnélische Drift, Selektionsdruck,
geographische Grenzen und andere evolutionare $¥®zkonnen eine ungleichmallige
Verteilung der Allele bedingen.

Allgemein lasst sich die Gesamthéaufigkeit der dmze Genotypen durch folgende

Gleichung beschreiben:

p?+ 2pg+ ¢? =1

Dieses Verhaltnis zwischen Genotyp- und Allelfretgen bleibt bei obengenannten
Bedingungen uber Generationen hinweg konstant urtihéufig als Punnett-Quadrat

dargestellt (Tabelle 2), welches gleichzeitig denilung der moglichen Genotypen dienen

kann.
Tabelle 2 Punnett-Quadrat fur das Hardy-Weinberg-Gleichgatvi
Genpool (weiblicher Anteil)
A (p) a (a)
= | AP AA (%) Aa (pa)
c
o <
(@) —
o
c C
o Q9
O
é a (q) aA (pa) aa (9
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Um genetische Tests durchfihren zu kénnen, dieGafotypfrequenzen basieren, ist eine
Uberpriifung des Hardy-Weinberg-Gleichgewichts vorhenerlasslich. Weichen die
Allelhaufigkeiten signifikant von den Erwartungswasr der Hardy-Weinberg-Proportion ab,
so deutet dies auf bestimmte Mechanismen bei déslrékombination hin. So zeigt
beispielsweise eine Gesamtpopulation, die aus rpelatrenden Subpopulationen besteht,
deren Allelfrequenzen voneinander abweichen, eifsveédchung vom Hardy-Weinberg-
Gleichgewicht. Die Subpopulationen wiederum einzaitersucht, weisen keine Abweichung
vom Hardy-Weinberg-Gleichgewicht auf.

Zur Uberpriifung des Hardy-Weinberg-Gleichgewichtgdwder Chi-Quadrat-Test bzw.
Fisher's Exakter Test verwendet. Dies entsprichterai in der Statistik Ublichen
Nullhypothesentest. Eine Abweichung vom Hardy-WengbGleichgewicht kann aul3erdem

auf Inzucht, Substrukturierungen der Gesamtpomriaider Selektionsprozesse hinweisen.

2.2.2.2 Genetische Dirift

Als genetische Drift bezeichnet man die AnderungAlelfrequenzen, die auf statistischen
Zufallsschwankungen beruht und, im Gegensatz zuFRdtoren Selektion, Mutation und

Migration, ungerichtet sind. Dieser Faktor spieksbnders in kleinen bzw. isolierten

Populationen eine Rolle. Bei Verlust einzelner ileder der Entstehung von Homozygoten,
wird dieser Zustand im Genpool fixiert und ein uederbringlicher Verlust von Allelen und

damit Variabilitat wird sichtbar; dies fuhrt letzth zur Homozygotie der Population

(SPERLICH, 1988). Dieser Zusammenhang ist in Ahlriyl5 dargestellt.



LITERATURUBERSICHT 18

100 | et n=1000

il

0 n=250

=200
n=150

n=100

% Heterozygotie
on
Qo
l

Yl n=20
. =10
0o 20 40 60 80 100
Generationen

Abbildung 5: Abhangigkeit der Geschwindigkeit des Gendrifts vaer
PopulationsgroRund der mit Gendrift verbundene Rickgang
Heterozygotie(aus SPERLICH, 1988).

2.2.2.3 Genfluss bzwMigration

Genfluss beschreibt die genetische Variab, die auf den Austausch bzw. Eintrag \
Genen in eine Population von aul3en (aus anderenld®i@men) zuriickgeht. Austsch und
Eintrag beruhen aufndividuellen Zi- und Abwanderungen der TeerDiese Ein- und
Abwanderung wird als Migration bezeichnet. Sind Migpn und damit der Genflu
vorhanden, kann didomozygotie verringert werden, also werden die IEéales genetische
Drifts reduziert. Somit wirkt Genfluss einer optimalen Anpassung vorhandene
Umwelteinflisse entgegen. Innerhalb von Populatiorexfolgt nur bei bestehende
Haufigketsunterschied der Genfrequen Genfluss; besteht dieser nic, kommt der
Genfluss zum Stillstand. Im Falle fehlender Migration und mda einhergehende
Unterbindung des Genfluss kommt es zu reproduktiver Isolation (HENNIG, 19
SLATKIN, 1987). Populationen mit hoher Fixation dewci scheinen an ihre Umwelt g

angepasst zu sein, biRten aber ihre Anpassungdséithésn sich andernde Bedingungen
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da im Allgemeinen davon ausgegangen wird, dass Roipassungsfahigkeit einer Spezies
auf hoher genetischer Variabilitat basiert (LI, 226

Um Genfluss zu quantifizieren, stehen direkte umdirekte Methoden zur Wahl. Direkte
Methoden betrachten Zuchterfolg und die Verbreituiigfanzen und ziehen so Riickschliisse
auf den Genfluss. Indirekte Methoden setzen auf EB¢fuenzen und Allelfrequenzen und
verwenden zwei verschiedene Ansatze. SLATKIN (198&rachtet in einem Ansatz die
Allelfrequenzen seltener Allele. Dem hier verweraeAnsatz liegt Wrightsdzu Grunde, er
wird als N, abgekirzt und quantifiziert letztlich die ,Anzatér Migranten pro Generation®.
Zeigt sich N, kleiner als eins, so ist davon auszugehen, dassZdfallsdrift zu einer

erheblichen genetischen Differenzierung gefuhrt hat

2.2.2.4 Wahlund-Effekt

Der Wahlund-Effekt beschreibt den Anstieg homozggllele in grof3en Populationen.
Dieser entsteht bei einer Substrukturierung der a@@sopulation in  mehrere
Subpopulationen, die jeweils — zumindest weitestgdh— den Erwartungen des Hardy-
Weinberg-Gleichgewichts entsprechen. Dieser Anstleg homozygoten Anteile geht auf
Kosten des Heterozygotenanteils in der Gesamtpbpal&VAHLUND, 1928). Im Blick auf
die Gesamtpopulation sind die Auswirkungen hindicihtder Allelkonstellation denen der
Inzucht recht @hnlich (LI, 1962). Bei einer Redoktides Heterozygotenanteils weicht die
Population vom Hardy-Weinberg-Gleichgewicht ab (R&BET & RAYMOND, 1995).

2.2.2.5 F-Statistiken — Heterozygotenrtickgang und Inzuatifkaent

Die nach WRIGHT (1965) definierten F-Indizes ermdigén eine Quantifizierung der
Effekte, die zur Verringerung der Heterozygositiéteiner strukturierten Population fihren.
Basierend auf den oben beschriebenen Komplexigtseb einer Population und den
dazugehorigen Heterozygositatswertern (i, H;) werden die drei F-Indices i{FFs; und F)

berechnet, um Ruckschlisse auf die Struktur eiopuRtion ziehen zu kdnnen.



LITERATURUBERSICHT 20

H; ist die individuelle Heterozygositat, also die baohtete Heterozygositat in einer
Subpopulation, wohingegensHils die erwartete Heterozygositat in einer panmakien

Subpopulation definiert ist. {H beschreibt die erwartete Heterozygositat in einer
Gesamtpopulation, die ebenfalls von Panmixie alereinten Subpopulationen und deren

Individuen ausgeht.

Fs (Inzuchtkoeffizient) bezeichnet auf der einen &eiten Grad des Ruckgangs der
Heterozygositat eines Individuums, der sich im mandom mating“-Verhalten seiner
Subpopulation begrindet und auf der anderen SatéaMahrscheinlichkeit, dass die zwel
Allele eines Locus auf einen identischen Ursprualgp auf einen Vorfahren zurtickzuftihren
sind (Autozygotie). k kann einen Wert zwischen -1 und 1 annehmen. Negslierte lassen
auf einen Heterozygotenuberschuss schlieRen, wédhpaositive Werte, entgegen der
Annahme der erwarteten Heterozygositat nach Hardinldérg-Gleichgewicht, ein
Heterozygositats-Defizit bedeutet, was auf Inzuazpsse hinweist.

Fis liegt folgende Formel zugrunde:

Fst beschreibt den Grad der Heterozygotenreduktion i€firgs-Index), der durch
Substrukturierungen innerhalb einer Population eldsy wird. k beschreibt also die
genetische Variabilitdt zwischen Subpopulationere{zesamtpopulation und ist hierfir ein
haufig gebrauchtes Mal3;:kann einen Wert zwischen 0 und 1 annehmen. Dalgeiutet ein
Wert von 0, dass keine Substrukturierung der Pdipulavorliegt und von Panmixie
ausgegangen werden kann. Ein Wert von 1 zeigtwetstandige genetische Differentiation
an und somit eine vollstandige Substrukturierung @esamtpopulation. Laut HARTL &
CLARK (1997) zeigen Werte bis 0,05 eine vernaclhifiese genetische Differentiation,
wohingegen Werte >0,25 bereits eine sehr groResi@ifitiation bedeuten. Desweiteren gibt
Fst Auskunft iber den Grad des Genflusses zwischerPdenlationen (§1: kein Genfluss;
Fs=0: es findet ein reger Austausch zwischen den RRtbpnen statt).

Fst berechnet sich nach folgender Formel:
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Fi, der Gesamtinzuchtkoeffizient eines Individuums\fergleich zur Gesamtpopulation ist
ein selten genutztes Mal3 und beriicksichtigt beielerbzygositatsreduzierenden Effekte.
Einmal das nicht panmiktische Fortpflanzungsvedml{sieche ) und andererseits die
maogliche Substrukturierung der Population (siekle F

Fi basiert auf folgender Formel:

Analog zu k; wurde R; (SLATKIN, 1995) berechnet, wobei im Gegensatz zbEi R; die
molekulare Information in Form der Lange der Allehat einbezogen wird. Kbietet sich
folglich fur Mikrosatellitenanalysen an und wirdenolgt berechnet:

Vap

Ry = ———
* (VaP + VWP)
wobei

Vap = Varianz der Anzahl der Repeats eines Mikrosatellits zwischen Populationen

Vwp = Varianz d. Anzahl d. Repeats eines Mikrosatellits innerhalb einer Population

2.2.2.6 Grunder-Effekt

Der Grundereffekt (founder effect) beschreibt dezl&ktion der genetischen Variabilitéat einer
isolierten (neugegriundeten) Population, zum Belispié einer Insel, im Vergleich zu einer
nicht isolierten (Ausgangs-) Population. Dieser @gsthied entsteht, weil weniger Allele an
der Grundung der Population beteiligt sind, jedoaicht durch unterschiedliche

Selektionsbedingungen. Die neugegrindete Populagipriisentiert die Ausgangspopulation

nur unvollstandig. Der Griundereffekt kann zur Egtising neuer Arten fihren (Abb. 6).
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Abbildung 6: Stammpopulation (links) und drei mdgliche Grindgudationen
(rechts; Verlust von Allelen bei Verinselung bzw. Neugriing von
Populatione

2.2.2.7 Effektive Populabnsgréf3e ur genetischer Flaschenhals

In einer natirlichen Population mag die Anzahlraltedividuen sehr grol3 sein, allerdin
erreicht nicht jedes Tier die Geschlechtsreife ailermt aus verschiedenen Griinden n
am Fortpflanzungsgeschehen der Fation teil. Dementsprechend sind diese Tiere nact
der genetischen Zusammensetzung der nachsten @Geneflmeteiligt. Die Anzahl de
tatsachlichen Erzeuger (,breeding size*) kann s##irkleiner sein als die eigentliche Anz:
der Tiere. Um die effdkve Populationsgrol3e zu definieren wird eine ,ldeé&@opulation mif
einem ausgwogenen Geschlechterverhdl angenommen. Diese Anzahl wird nun effeki
GroRRe der Zuchtgruppe genannt. Die effektive PdulsgrofRe wird durch ungleicl
Geschlechterverteilungreduziert. AufRerdem fuhrt auch die variierende Ahzaes
Uberlebenden Nachwuchses verschiedener Elterriemner Reduktion. Desweiteren sp
die Uber Generationen hinwwvariierende Populationsgrof3e eine Rotlabei nahert sich d
effektive PopulationsgrofRe der kleinsten PopulationsgrofelARTL & CLARK, 1997).

Unter einem genetischen Flaschenhals (,bottlenegkfstent man die, aus einer star
Dezimierung der Individuenzahl einer Populationutésrende, Abnahme der genetiscl
Variablitat. VergroRBert sich daraufhin die Population edeé, steigt auch— durch

Neumutationen —die genetische Variabilit (Abb. 7) Dabei ist die Abnahme d
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durchschnittlichen Heterozygotie nicht nur von @Re (Ldnge im zeitlichen Sinne) des
Flaschenhalses abhé&ngig, sondern ebenfalls voriWdahstumsrate der Population nach
Passieren des Flaschenhalses. Steigt nach dennéitsdts die Populationsgrof3e schnell an,
ist die Reduktion des Heterozygotiegrades schwaeleibei langsamem Wachstum. Die
durchschnittliche Allelanzahl pro Locus wird wenigen der Wachstumsrate als von der
minimalen Populationsgrof3e bedingt. Dieser Unteeschoesteht, da Allele mit niedrigen

Frequenzen - in kirzerer Zeit - durch zuféllige @éheliminiert werden kénnen. (NEI et al.,

1975).

Bei den meisten gro3en S&augetieren ist die Hetgoiiey besonders stark von der
Verringerung der Populationsgrof3e abhangig. Diegt libegriindet im vergleichsweise
geringen Reproduktionspotential und in der langemégationszeit. Diese Effekte kdnnen
sich zum Teil noch bis zu mehreren Jahrtausendemeirnger Heterozygotie zeigen

(ALLENDOREF et al., 1979).

Ob eine Population in jungerer Vergangenheit eigemetischen Engpass (genetischer
Flaschenhals) durchlaufen hat kann mit Hilfe derftiiéare BOTTLENECK 1.2.02
(CORNUET & LUIKART, 1997) untersucht werden. Dalkeimmen mehrere Verfahren zum
Einsatz. Das erste Verfahren beruht auf einer Bmg eines Uberschusses an
Heterozygoten. Dabei geht man davon aus, dassedietigche Diversitat schneller sinkt als
der Grad der Heterozygotie, nachdem eine Populagimen genetischen Flaschenhals
durchlaufen hat. Dem liegt die Tatsache zu Grumtdss seltene Allele schnell verloren
gehen. Dieser Verlust hat aber zunachst noch kelfiefluss auf die Heterozygotie. So
entsteht ein Uberschuss an Heterozygoten verglizhesiner Population im Mutations-Drift-
Gleichgewicht. Dieses entsteht, wenn der Verlust ¥dlelen durch zuféllige Drift von

neuentstehenden Allelen durch Mutationen ausgegiietird.
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Flaschenhals

W

Zeilt

v

Abbildung 7: Schematische Darstellung des genetischen Flasdsest
Anfanglich zeigt die Population zehn verschiedendlel@&
(Quadrate. Nach Durchlauf des genetischen Flaschenh:i
verbleiben noch zwei Allelem weiteren Verlauf wiirde die Anza
der Allele durch Neumutationen wieder stei¢ (modifiziert nach
http://virtuallaboratory.colorado.edu/Biofundamdsti@ctureNote:
TopiclH_Evo.htr

2.2.2.8 Genetische Distanz

Zur Messung genetischer Diversitat zwischen ulationen werden genetische Distan
geschatzt. Genetische Distanzen fassen Unterscdeddllelfrequenzen zwischen den
vergleichenden Populationen zusammen. Zumeist wegdnetische Distanzen in paarwei
Matrizen dargestellt (KALINOWSKI, 200z

Die Populationsgenetik basiert auf vier verschiedeeeolutionaren Einflissen: genetisc
Drift, Mutation, Selektion und Migration. Selektiospielt bei der Anderung d
Allelfrequenzen von Mikrosatelliten keine Rollvorausgesetzt sie befinden sich inem
nicht kodierenden BereichDesweiteren wird die Migration ignoriert, da s&h in del
genetischen Distanzwischen zwei Populationen zeigt. Der Anderung Aléelfrequenzer

zwischen zwei Populationen liegt hauptséchlich gbaetische Drift zugrunc Mutationen
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sind erst von Bedeutung, wenn ein sehr langer Bduabagszeitraum vorliegt — evolutionar
gesehen (EDING & LAVAL, 1999).

Den verschiedenen Ansatzen zur Berechnung derigemen Distanzen liegen entweder das
Mutationsmodell SMM oder IAM zugrunde. Wahrend NE®72) und REYNOLDS (1983)
vom IAM ausgehen, basieren die Uberlegungen von B®IEIN et al. (1995) und
CAVALLI-SFORZA & EDWARDS (1967) auf dem SMM.

2.2.2.9 Subpopulationen

Das Programm STRUCTURE 2.3.3 (PRITCHARD et al., @OANDERSON &
THOMPSON, 2002) ermdglicht die Einteilung der ustemhten Individuen einer
Gesamtpopulation in Subpopulationen — unabhéangigdes geographischen Herkunft.
Basierend auf einem Modell, in dem es K (Anzahl oadinfestgelegt) Populationen gibt,
werden die Individuen einer dieser K Subpopulatoregeordnet. Von den Allelfrequenzen
ausgehend wird jedem Individuum ein Wahrscheinkdtskoeffizient pro Subpopulation
zugewiesen; dieser gibt Aufschluss in welcher Sphfadion eine Mitgliedschaft des Tieres
am wabhrscheinlichsten ist.

Diesen Berechnungen liegt das Markov-Chain-MontdeC@MCMC)-Verfahren zu Grunde.
Dabei werden wiederholt Stichproben aus einer Wdiislichkeitsverteilung gezogen. Die
Sicherheit der Berechnung steigt mit der Anzahl dafiederholungen. Um die
wahrscheinlichste Anzahl Subpopulationen ermit@inkénnen, ist es notwendig, mehrere
Berechnungen mit einer jeweils unterschiedlichen zakh Subpopulationen (K)
durchzufiihren und die Ergebnisse zu vergleiches. \Argleichswert dient der geschatzte
natirliche Logarithmus der Wahrscheinlichkeit flrie d angegebene Anzahl an
Subpopulationen (,Estimated Ln Prob of Data“). Dknzahl der angenommenen
Subpopulationen (K) mit dem hochsten ,Estimated Pmob of Data“ ergibt die

wahrscheinlichste Anzahl an Subpopulationen.



LITERATURUBERSICHT 26

2.3 Populationsgenetische Untersuchungen an Wildschweain, heimischen

Wildarten und anderen Grof3saugern in Europa

Im Vergleich zu anderen heimischen Wildarten findeh in der Literatur wenige Beispiele
far &hnliche Studien beim Wildschwein. Wahrenddés Hausschwein mannigfaltige Studien
zur genetischen Variation und Mikrosatellitenanalysvorliegen, ist Uber dessen Urform
wenig bekannt (SCANDURA et al., 2011). Haufig werdeopulationsgenetische
Untersuchungen bei bedrohten Tierarten bzw. Artérkleinen Populationen oder kirzeren
Wanderwegen durchgefuhrt. Beim Vergleich besteher@tedien anderer Wildarten zu
Studien beim Wildschwein ist jeweils zu berlcksmpémn, wie grof3 die Population der
untersuchten Wildart ist bzw. wie grof3 die ,homeag&' und die Standorttreue der Tiere
ausfallen. Als gute Vergleichstierarten bieten sich Falle des Wildschweins die
Cervidenarten an (RelGapreolus capreolusind der RothirschCervus elaphys die in
Europa ein ahnliches Verbreitungsgebiet haben ves Wildschwein (STUBBE, 2008;
KINSER et al.,, 2010); aul3erdem wirken sich Barnerauf Cerviden ahnlich aus
(HERRMANN & MATHEWS, 2007).

2.3.1 Populationsgenetische Untersuchungen bei grol3en Ldsaugern — im

Besonderen beim Wildschwein in Europa

2.3.1.1 Untersuchungen bei grof3en Landsaugern

KUEHN et al.,, 2004 untersuchten 207 Rothirscl@eryus elaphys unterschiedlichen
Geschlechts und Alters mit Hilfe von 18 Mikrosatelloci aus funf Schweizer Kantonen,
um den Ursprung der heutigen Populationen zu ifigetien.

Basierend auf historischen Daten standen drei kimdene Populationen als Grundlage fur
die heutige Population zur Verfigung. Als wahrsohehste Ursprungspopulation gilt die
Population aus der Gegend Liechtensteins. Die Sathiung zeigte eine hohe genetische
Diversitat in allen untersuchten Populationen. Gemsf und eine hohe genetische
Vermischung zeigten sich deutlich. Es gab keinewsdise auf Founder- oder Bottleneck-

Effekte. Die hohe erwartete Heterozygositat (0,840069) weist eher auf eine Kolonisierung
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mit einem hohen Maf an Immigration hin. Die germ@g-Werte (0,0015 bis 0,0999) lassen
auf eine geringe Differentiation schliel3en.

RGED (1998) untersuchten je 22 Elche, 22 Rothirssite22 Rehe und 23 Rentiere aus allen
Regionen Norwegens. Von den 75 verwendeten Miketigah boviner, oviner und capriner
Herkunft zeigten 69 einen polymorphen Charakter.

Die Rentiere wiesen mit einem Wert von 0,33 (£0@ié)hochste Heterozygositat auf. Elche,
Rothirsche und Rehe wiesen Werte zwischen 0,19 Q2@ auf. RGED fihrt diese
Unterschiede zum einen auf die groRe VerbreiturtgWianderfreudigkeit der Rentiere in den
eurasischen Tundraregionen zurtick. Das Verbreigetgst erstreckt sich letztlich von
Norwegen im Westen bis zur Beringstral3e im Osterm Anderen scheint die grof3e Zahl
halbdomestizierter Herden im ganzen Verbreitungsgelein signifikantes Reservoir
genetischer Vielfalt fir die Wildpopulation darzel&gn. Dies wirkt dem Verlust genetischer
Vielfalt durch genetische Drift entgegen. Zum amrdewaren Rehe, Rothirsche und Elche in
vergangener Zeit haufiger Populationsverkleinerangbe Verlust genetischer Variabilitat

erwarten lassen, ausgesetzt.

BLOCK (2004) untersuchte 32 slowakische Braunbamatiels zweier Abschnitte der
mitochondrialen DNS und dreier Mikrosatelliten. Deywartete und die beobachtete
Heterozygositat lagen, insbesondere im Vergleichuzgestérten Braunbéarpopulationen in
Nordamerika, im Normalbereich. Es war kein Zusamma&g zwischen Genotypen und
geographischer Distanz zu erkennen, noch warenieBamr ersichtlich. Die slowakische
Population der Braunbaren durchlief einen Flaschlsnhn den 30er Jahren des 20.
Jahrhunderts mit lediglich noch 20 bis 40 TiereaciNrigorosen SchutzmalRnahmen besteht

die Population heute aus rund 650 Tieren.

2.3.1.2 Untersuchungen bei Wildschweinen in Europa

Um die genetische Struktur der Wildschweinpopurtaiio Portugal zu erfassen, untersuchten
FERREIRA et al. (2006) 65 Blutproben mit sechs Msatelliten. Man unterteilte das
Untersuchungsgebiet in drei Regionen (Nord-, Sudd Zentralportugal); als Grenzen
wurden die Flisse Tejo und Douro festgelegt. Akdejtienzen, erwartete und beobachtete
Heterozygositat und das Hardy-Weinberg-Gleichgetwearden berechnet. Die genetische
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Differentiation wurde mittels & beurteilt. Vier der sechs Mikrosatelliten zeigteme
signifikante Abweichung vom Hardy-Weinberg-Gleichgeht. Fast alle Mikrosatelliten
zeigten sich innerhalb der regionalen Gruppen inmdi#&Veinberg-Gleichgewicht. Diese
Unterschiede werden als Hinweis auf eine gewissektirierung der Population gewertet.
Die grof3te genetische Differentiation bestand zimescder Nord- und der Zentral-Gruppe
(Fs=0,08). krWerte von 0,05 und 0,15 implizieren eine moderBifferentiation. Der
Vergleich der Sudgruppe mit den beiden anderen f&mipergab &Werte, die auf eine
geringe Differentiation hinweisen. Die Autoren seRen daraus, dass sowohl der Douro als
auch der Tejo keine absolute Barriere darstelNgeiter wird vermutet, dass der Douro, der
die Nordgruppe abgrenzt, durch seine steileren stechigeren Ufer die grof3ere genetische
Differentiation bewirkt. Hinweise auf eine starkebStrukturierung der Gesamtpopulation

liegen nicht vor.

In einer Studie von FERREIRA et al. (2008) wurde portugiesische Wildscheinpopulation
auf eine mogliche Strukturierung in Subpopulationatersucht. Dabei wurden die gleichen 6
Mikrosatelliten verwendet wie zwei Jahre zuvor (FERRA et al.,, 2006). Neben
Allelfrequenzen und dem Hardy-Weinberg-Gleichgewialurde das Linkage Equilibrium
Uberprift. Vier der Mikrosatelliten befanden sicleht im Hardy-Weinberg-Gleichgewicht.
Die Untersuchung der Population mittels STRUCTURE.2 (PRITCHARD et al., 2000)
zeigte, dass wabhrscheinlich drei Subpopulationezugtenzen sind. Die einzelnen
Subpopulationen treten lokal gehauft auf. Eine $phbfation ist hauptsachlich in
Nordportugal (nérdlich des Douro) zu finden, eineeitere konzentriert sich auf
Zentralportugal, wahrend die dritte Subpopulatioerister Linie stdlich des Tejo auftritt. Die
Ergebnisse der F-Statistiken nach WRIGHT (1965kemiauf moderate bis hohe genetische
Differentiation hin. Innerhalb der Subpopulation@ssen die gering bis moderat positiven
Werte des Inzuchtkoeffizienten auf eine Differetidia der Population schlie3en, was die
Substrukturierung bestatigt. Ferreira et al. (2088hen in der Substrukturierung der
Population ihre Vermutung bestétigt, dass die Vehageinpopulation in Portugal sich nach
dem Durchlaufen eines Flaschenhalses noch nichdtémotig wiederhergestellt hat. Gestltzt
wird diese Vermutung durch die starke Verbreitueg Wildschweins nach einem Jagdverbot
in den sechziger Jahren. Eine Durchmischung dep&ubationen in den Randgebieten

scheint stattzufinden.
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SCANDURA et al. (2008) untersuchten 252 Wildschweimit einem Set von zehn
Mikrosatelliten. Die Tiere stammten aus ItalienaBien, Osterreich, Frankreich, Polen und
Ungarn. Die Mikrosatellitenanalyse zeigt eine gggiradig niedrigere Heterozygositat (alle
Tiere: 0,57) als erwartet. Beim Vergleich der varedenen Populationen ergaben sich Werte
zwischen 0,47 und 0,62. Bei der Uberpriifung deskage Equilibrium zeigten lediglich 26
von 810 Tests eine signifikante Abweichung. Die dédnung von & ergab einen
Durchschnittswert von 0,14, was auf eine moderatieientiation hindeutet. Im paarweisen
Vergleich zwischen den Populationen traten Wertisawen 0,00 und 0,31 auf.

Die genetische Distanz zwischen den Populationemdevinach Nei berechnet. Keine
Hinweise auf eine Korrelation zwischen genetiscBetanz und geographischer Distanz
lieferte der Manteltest (r=0,153; p=0,19). Eine Asa mit STRUCTURE 2.3.3
(PRITCHARD et al., 2000) weist auf 15 Gruppen KF15). Fasst man die 15 synthetischen
Gruppen zusammen, ergeben sich vier gro3e Grupipenje geographischen Hauptgruppen
reprasentieren. Im GrofRen und Ganzen scheint diBtgrVielfalt in Italien vorzuliegen.
Scandura et al. (2008) schlieRen daraus, dass@dilth der Alpen in der Zeit wahrend und
nach der letzten Eiszeit die groRere Variabilitttvahrt hat, also, ein genetisches Reservoir
bildete. Die Rolle des Menschen wird, trotz magsBejagung in den letzten Jahrhunderten,
als gering bis nicht messbar eingeschatzt.

Um Unterschiede zwischen Wildschweinen aus Italied Ungarn feststellen zu kénnen und
um den Grad der menschlichen Einflussnahme aufgdrestische Struktur einzuschéatzen,
charakterisierten VERNESI et al. (2003) 105 Wildgeme mit neun Mikrosatelliten. Starke
Flaschenhalseffekte wurden sowohl in Italien, alscha in Ungarn ausgeschlossen.
Die genetische Variabilitat wird als relativ hoclewertet und so geschlossen, dass der
demographische Rickgang nicht so hoch zu bewederwie bei anderen Tierarten.
VERNESI et al. (2003) beziehen sich dabei auf Wueinungen der australischen Koalas
(HOULDEN et al., 1996), des Wombats (TAYLOR et d1994) und des sudafrikanischen
Biffels (O'RYAN et al.,, 1998). Die drei Ursprunggptationen lassen sich genetisch
eindeutig erkennen. Allerdings lasst das geringe3Man Variabilitat nicht die
Schlussfolgerung zu, wie zum Teil zuvor angenomiiia BEAUX & FESTA, 1927), dass
Zentraleuropa und ltalien (Festland) von zwei wdkiedlichen SubspecieSys scrofa
scrofabzw. Sus scrofa majoyibevolkert werden. Auch unterscheiden sich dikeniéschen
Populationen im gleichen Mal3e untereinander, véesigih von den ungarischen Populationen

unterscheiden.
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Die bulgarische Wildschweinpopulation wurde von RIKOV et al. (2009) untersucht. Die
Genotypisierung der 289 Tiere erfolgte mit 10 Maatelliten. Zum Vergleich wurden Tiere
aus Deutschland mit einbezogen. Zwei Gruppen konatéerschieden werden. Eine Gruppe
stammte aus dem Norden Bulgariens, dem Balkangebilge zweite Gruppe war im
Sudosten (den Rhodopen, dem Osogovo-Gebirge, #ar-1snd Rila-Region) lokalisiert.
Alle bulgarischen Wildschweine zeigten ein hohdvied? an genetischer Variabilitat als die
Tiere aus Deutschland. Tiere, die aus eingefried&ehegen stammten, unterschieden sich
von freilebenden Tieren starker. Daraus schlie3&oldl et al. (2009), dass ein Einfluss des
Menschen auf die genetische Struktur einer Pomuaam wahrscheinlichsten mittels

Einzaunungen und vergangenen Umsiedlungsaktionemkbeverden kann.

In der serbischen Podunavlje-Podravlje Region saotdrten VELIKOVIC et al. (2010) 51
Wildschweine mit 5 Mikrosatelliten. Die Tiere inedier Region waren durch einen Fluss vom
Rest des Landes isoliert, allerdings wurden domh@nwieder Wildschweine hin umgesiedelt.
Die Tiere wurden in zwei Subpopulationen geteilin@tiere und Ausgewachsene). Die
beobachtete Heterozygositat lag mit 0,58 etwasrigied als FERREIRA et al. (2008) und
VERNESI et al. (2003) in Portugal bzw. Italien ukthgarn berechneten. Die jlingere
Population wies mehr Allele auf als die Populatiten ausgewachsenen Tiere. VELIKOVIC

et al. (2010) zogen keine weiteren Schlisse undmsafeiteren Forschungsbedarf.

In Tabelle 3 sind die wichtigsten genetischen Patamder zuvor genannten Studien

zusammengefasst und den Ergebnissen der vorlieg&iddien gegenibergestellt.
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Tabelle 3 Werte der erwarteten Heterozygositat ¢)(H der beobachteten
Heterozygositat (k) und die Ergebnisse der F-Statistiken, (R der
hier untersuchten Population und vorangegangen it&rbe(n:
Stichprobenanzahl; n.b.: nicht bekannt)

Land n | He Ho Fis Fet
ltalien
VERNESI et al. (2003) 105 | n.b. 0,52-0,72 n.b. 0,018
Ungarn
FERREIRA et al. (2006) | Portugal 65| n.b. n.b. n.b. 0,08
SCANDURA et al. ,
ltalien 252 n.b. n.b. n.b. 0,00-0,31
(2008)
FERREIRA et al. (2009) | Portugal 11Q 0,7242| 0,6273 0,056| 0,155
NIKOLOV et al. (2009) | Bulgarien 289 0,55 0,46 0,1612 0,1326
VELIKOVIC et al. _
Serbien 51| 0,853 0,579 0,331 n.b.
(2010)
FRANTZ et al. (2012) Belgien 325| 0,623 0,600 0,038| n.b.
Vorliegende Studie Deutschland 521 | 0,757 0,663 -0,177| 0,199

2.4 Landschaftszerschneidung und Barrieren

2.4.1 Begriffsbestimmung - ,Landscape genetics”

.Landscape genetics“ definiert sich als Kombinati@us Landschaftstkologie und
Populationsgenetik. Genauer gesagt werden Interati zwischen Landschaftsstrukturen
und mikroevolutiondren Prozessen, wie Genfluss, dB#nund Selektion untersucht
(MANEL et al., 2003). Demnach liegt bei ,Landscagenetics” das Hauptaugenmerk auf
dem Entdecken von genetischen UngleichmaRigkeiterd wler Korrelation dieser
UngleichmaRigkeiten mit Landschaftsmerkmalen, ineaeger Barrieren.
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2.4.2 Begriffsbestimmungen — Barriere und Habitatzerschni&lung

In der Literatur findet sich keine eindeutige Défon der ,Barriere. Nach GRAU (1998)
bewirkt eine kunstliche Zerschneidung der Landdclafrch linienhafte, anthropogene
Elemente Barriereeffekte. GEORGII et al. (2002)eusttheiden zwischen einem Hindernis
und einer Barriere. Ein Hindernis bewirkt eine Hrhig des Raumwiderstandes, bleibt dabei
aber Uberwindbar. Dagegen zeigt sich eine Barrigls untberwindbar. Eine
Unuberwindbarkeit wird aber als in der Praxis kamachweisbar angesehen (HOHMANN,
2003). In der vorliegenden Arbeit wird die wenigarsolute Definition nach ANDREWS
(1990) verwendet. Barrieren werden als eine Hindtarm verstanden, die die Bewegung
und Raumnutzung von Organismen einschranken, ohipei gedoch uniberwindlich zu sein.
Zerschneidung, Isolation bzw. Fragmentierung vorbensraumen definiert GREGORII
(2001) als ,Zerstluckelung in kleine, oftmals voraider isolierte Flachen durch jedwede —
auch naturliche Grenzlinien“. Um Fragmentierungseisschatftlich zu erfassen, kommen den
Begriffen Distanz und Trennung besondere BedeumundNach BLAB (1992) setzt sich die
Distanz aus der echten, metrischen Entfernung ureim dWirkungsgrad der
dazwischenliegenden Barriere zusammen. Die Diskamn demnach sehr grof3 sein, wenn
die beiden nur wenige Meter entfernten Habitatecllgine absolut dichte Barriere (z. B.
durch eine hermetisch abgezaunte Stral3e) voneingedennt sind. Die Einschatzung der
Wirkung einer Barriere hangt entscheidend von despezifischen Lebensraumanspriichen
und Verhaltensweisen ab. Abbildung 8 zeigt die Adsamgen einer Barriere. Dabei spielen
Habitatpraferenzen, tagliche und saisonale Aktadien und Wanderwege sowie Sozial- und
Fluchtverhalten eine wichtige Rolle (OGGIER et 8D2). Das dichte Verkehrsnetz und im
Besonderen der Verkehrstrager Stra3e wird derteitvechtigster landschaftsokologischer
Zerschneidungsfaktor angesehen; ihm wird eine guagee Barrierewirkung zugeschrieben
(FORMAN & ALEXANDER 1998, JOB 2000, KRUGER 2001, @R et al., 2001).
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Mbgl. Okologische Konsequenzen Mogl. Genetische Konsequenzen

—p 1. Habitatverlust - \/erminderte HabitatgréRe; Reduzierte effektive
verminderte PopulationsgrofSe; reduzierte
PopulationsgroRe genetische Diversitatl
—> 2 Barriereneffekt —— ¥ Unzugangliche Resourcen; Verringerter Genfluss fiihrt zu
indirekt steigende Mortalitat mehr genetischer Struktur und
': ! t geringerer genet. Diversitat
= J Todesfalle/:StraBe _— Unzugangliche Resourcen; Reduzierte effektive
steigende Mortalitat Populationsgrofe, weniger
H Genfluss, mehr genetische Struktur
—————%‘ und geringere
1 genet. Diversitat
| v
4. Fragmentierung —eeee  Geringere Populationsgrofen Weniger genet. Verbindungen und
! ! (lokal), weniger Verbindungen weniger genet. Diversitat reduzierte
------------------ zw. Populationen effektive PopulationsgréRe
v v

----------------- | Wahrscheinlichkeit des Aussterbens steigt |

Abbildung 8: Uberblick tber die Einfliisse groRer StralRen uwe bkologischen
(mittlere Spalte) und genetischen (linke Spaltensamuenzen auf
(modifiziert nach: BALKENHOL & WAITS, 2009)

Die Barrierewirkung an StraRen hangt stark vom ¥erkaufkommen ab. Fir grofl3e Sauger
schlagen MULLER & BERTHOUD (1994) die in Tabelleddrgestellte Einteilung vor. Als
weitere Kategorie hinzuzufugen sind die trassergatzezdunten Stralen. Eine eingezaunte
Stral3e hat fur Schalenwild die hochste Barrierewvigg weil je nach Instandhaltung und
Hohe des Zauns eine Querung nahezu ausgeschlgs$RECK & KAULE, 1993).

StralRen bedecken einen erheblichen Teil der Lalédésf ihr Einfluss auf das Land ist
jedoch noch wesentlich héher (BALKENHOL & WAITS, @®). Zum Beispiel ist in den
USA rund 1 % des Landes von Stral3en bedeckt, adiggdsind 20 % des Landes von ihren
Effekten betroffen. In kleineren hochentwickeltgimdern liegt der Anteil 2,4 bis 5 mal hdher
als in den USA (FORMAN et al.,, 2003). JAEGER et @007) zeigten, dass in Baden
Wiirttemberg nur 2 % der Landschaft groRere Fragensist100 krhdarstellen.

In der vorliegenden Arbeit wurden neben Stral3ereldn Bahntrassen, Kanale und Flisse

auf ihre Barrierewirkung Uberpruft. Bahntrassen Hadhéle stellen als Teil der Infrastruktur
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einen omniprasenten Teil der Landschaft dar. Flisselen zum Vergleich mit Kanélen

herangezogen.
Tabelle 4: Barriereeffekte durch Verkehrsaufkommen (aus HOHNMVAIR003)
Kategorie | Nutzungsintensitat Auswirkungen

) Hochste Unfallrate bei allen Wildtieren;
Geringes Verkehrsaufkommen .
A Anzahl der Unfélle proportional dem
(<1000 Fahrzeuge/Tag)
Verkehrsaufkommen

_ Tiere beginnen Querungen zu meiden,;
Mittleres Verkehrsaufkommen ) )
B Anzahl der Unfélle nicht mehr proportion
(1000 — 5000 Fahrzeuge/Tag)

22

zum Verkehrsaufkommen

Tiere zeigen starke Angstreaktionen und
Starkes Verkehrsaufkommen _ _ _
C vermeiden in der Regel die
(5000 — 10000 Fahrzeuge/Tag)
StralRenquerungen

Nahezu voéllige Barrierewirkung. In der
Sehr starkes Verkehrsaufkommen o o

D Regel versuchen nur Tiere in Panik die
(>10000 Fahrzeuge/Tag)

Stral3e zu queren.

2.4.3 ,Landscape Genetics* und Untersuchungen zur Barrieewirkung auf Wild

WANG & SCHREIBER (2001) untersuchten 492 Reh€agreolus capreolys aus
Mitteleuropa (Deutschland, Niederlande und Framkieimittels neun Mikrosatelliten um
Einflisse von Habitatfragmentierung und der somialStruktur auf die genetischen
Verhéltnisse der Populationen ermitteln zu konnBrese Studie zeigte eine genetisch
homogene Struktur innerhalb der Gesamtpopulatiolerdings fiel eine Streuung der
Allelfrequenzen auf. Die Alleldiversitat lag insg@st héher als bei anderen Cervidenarten.
WANG & SCHREIBER bezogen sich dabei auf PEMBERTON S&ATE, 1998 und
MARSHALL et al., 1998. ,Isolation-by-distance” wuechicht beobachtet. AuRerdem fanden
sich keine Anzeichen, dass mehr als eine Subspazigentraleuropa heimisch ist. Die

insbesonders aus Deutschland berichteten Umsiegtiurgn Rehen, die nur in wenigen
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Fallen gelang, fuhrte nicht zu einer genetischerstdmturierung. Die Population scheint zu
grol3 (rund 1 Million Jahresstrecke), um durch werigmsiedlungen einen Effekt erreichen
zu kdnnen.

Habitatfragmentierung, speziell durch stark urbenis Raume, zeigte sich in einer hoch
signifikant groReren genetischen Distanz zu angmeaen Populationen. Dies aul3erte sich
besonders stark bei einer Population in einem faakltBremens durch eine um 44,3 %
beziehungsweise 39,4 % reduzierte Alleldiversitdheziehungsweise erwartete
Heterozygositat. Die dokumentierten Effekte der itddfvagmentierung fihrten nach WANG
& SCHNEIDER (2001) nicht automatisch zu einer hé&nemzuchtrate. Es wurde vermutet,
dass Griindereffekte zu einigen wenigen genetiscimeen fuhrten.

KUEHN et al. (2007) unterzogen 222 Rehe einer Miktellitenanaylse mit 12 polymorphen
Mikrosatelliten. Die Tiere entstammten 11 Revierdie, entweder 6stlich oder westlich einer
bezdunten Autobahn in der Zentralschweiz gelegererwaum die Populationsstruktur zu
ermitteln, wurden die F-Statistiken, der Mantel{Tesxd der Monmonier-Algorithmus
verwendet. KUEHN et al. (2007) leiteten aus denebBrgssen zwei Hauptaussagen ab. Die
Autobahn war eine Barriere fir den Genfluss zwiaclsen Populationen, was zu
Populationsdifferentiation fiuhrte. Allerdings fidkant der mangelnde Genfluss und die
Habitatfragmentierung nicht zu einem Verlust denajeschen Variabilitdt innerhalb der

einzelnen Populationen.

Den Effekt von der Fragmentierung der Walder undd¥iderung der landwirtschaftlichen
Praktiken auf den Zusammenhang der Landschaft indusbreitung der Rehe untersuchten
COULON et al., 2004. In einem Untersuchungsgelnet35 x 40 km wurde von 648
Individuen mit zwolf Mikrosatelliten genotypisieiDie genetische Distanz zwischen jedem
Individualpaar wurde ermittelt und eine Korrelatiur geographischen Distanz mittels
Mantel-Test berechnet. Dabei wurden zwei verscimedgographische Distanzen verwendet,
zum einen die Distanz nach Euklid (direkter Weg] yihe least cost distance” (die
Trajektorie, die in mdglichst einen bewaldeten kawr verlauft). Fir weibliche Tiere bestand
keine Korrelation bei der Distanz nach Euklid, dd&ind sich eine signifkante Korrelation

bei ,the least cost distance”. Bei den mannlicheméhn ergab sich in beiden Fallen eine

hohere, allerdings nicht signifikante, Korrelation.
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Daraus schlossen Coulon et al. (2004), dass dikr&fitung des Rehwildes im fragmentierten
Waldgebiet streng an bewaldete Gebiete gekoppelhtso auch der Genfluss von dem
Zusammenhang der Landschaft abhangt.

In einer Folgestudie (COULON et al., 2006) Uberfmifdie Autoren die genetische Struktur
der Rehwildpopulation im obengenannten Gebiet ifi@iakreich anhand von 1148
Individuen. Aul3erdem sollte die Durchlassigkeit Gebiets Gberprift werden, da einige
vermeintliche Barrieren bekannt waren, eine Autobaid einige Flisse und Kandle. Dazu
wurde ein Set von zwolf Mikrosatelliten verwendatFolgendem wurde, um die
Auswirkungen bestimmter landschaftlicher Begebeaeheauf die genetische Struktur
ermitteln zu kdnnen, ein statistisches Model nan@&BSIELAND verwendet. Es konnte
keine absoluten Barrieren gefunden werden. Allgslikonnte eine Kombination mehrerer
.Barrieren” zu einer geringeren Durchlassigkeit dandschaft flhren und so eine
Populationsdifferentiation bewirken. Die Annahme der vorangegangenen Studie, dass
landschatftliche Strukturen einen erheblichen Es#lauf die genetischen Verhaltnisse und

Entwicklungen einer Population haben, wurde al$dbig angesehen.

Die schottische Population der Rothirsc@erfvus elaphysuntersuchten PEREZ-ESPONA
et al. (2008) auf mogliche Effekte unterschiedltehsatirlicher und anthropogener
Landschaftsbestandteile auf den Genfluss. Die 68 Btammten aus einem 115 x 87 km
grof3en Gebiet. Es wurde ein Set von 21 Mikros&eliverwendet. Neben F-Statistiken
wurden Berechnungen mit dem Programm STRUCTURB ZERITCHARD et al., 2000)
durchgefluhrt. die erwartete beziehungsweise dibdddete Heterozygositat lag bei 0,804
bzw. 0,763. Die F-Statistik ergabegHp,019. Die grolite Differentiation fand sich zwisnh
Tieren, die auf unterschiedlichen Seiten der Haapittre ,the Great Glen* (einem
Meeresarm) lebten. Ein ahnliches Bild ergab diactre-Analyse. Das Programm konnte
die Population in vier Subpopulationen unterteileime Subpopulation war vermehrt am
Ostlichen Ufer des Meeresarms beheimatet, wahrendrdi anderen Subpopulationen am
westlichen Ufer zu finden waren. Berglbergangea(&m und Walder zeigten sich als weitere
(weniger starke) Barrieren fir den Genfluss. Watiigaen und Flisse den Genfluss zu

erleichtern schienen.
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2.4.4 Barrieren beim Wildschwein

FRANTZ et al. (2012) untersuchten den Einflussdnee Strukturen auf die genetischen
Verhéltnisse der Rothirsch- bzw. der Wildschweingapon anhand von 876 Hirschen bzw.
325 Wildschweinen, dies und jenseits einer Autolbal®iidbelgien. Die Hirsche wurden
mittels 13 Mikrosatellitenloci und die Wildschweimat 14 Mikrosatellitenloci genotypisiert.
Die erwartetete HeterozygositatdHbetrug beim Rotwild 0,70 und 0,62 beim Wildschwei
die beobachtete Heterozygositat)Ythg bei 0,68 bzw. 0,60. Bei beiden Tierarten veueth
signifikanter, positiver EWert ermittelt (Rotwild: =0,033+0,010; p<0,0001 Wildschwein:
Fs=0,038+0,012; P<0,0001). Sowohl bei Analysen miNEEAND als auch mit
STRUCTURE 2.3.3 (PRITCHARD et al., 2000) ergabeh gine wahrscheinlichste Anzahl
von Subpopulationen, bei der Rothirschpopulatiom zaei und im Falle der Wildschweine
von einer Subpopulation. Eine ,isolation-by-distehBerechnung zeigte, dass die Autobahn

fur Rotwild eine Barriere darstellt, fir Wildschwei hingegen nicht.
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3 Material und Methoden

3.1 Untersuchungsmaterial

Es lagen DNA-Isolate von 521 Wildschweinen aus Behland vor, die aus Gewebeproben
von Milz, Tonsillen, Lymphknoten, lleocaecalklappger Lunge im Rahmen friherer Studien
der Klinik fir Schweine der JLU Giel3en gewonnenaeur.

Das Untersuchungsgebiet erstreckte sich Giber dasrge Bundesgebiet. In Abbildung 9 sind
die Lokalisationen der untersuchten Reviere inreliit®ersichtskarte Deutschlands dargestellt.
Das oben beschriebene Untersuchungsgebiet entsprgtyehend dem Verbreitungsgebiet
der Wildschweine in Deutschland. Die Proben stamnadle aus wildschweinreichen
Regionen. Die Verbreitung der Wildschweine in Dehland ist in Abbildung 2 (Abschnitt
2.1.1) dargestelit.

Die Proben wurden in den Jahren 2004, 2005, 20062008 jeweils im Herbst auf Treib-
und Druckjagden entnommen. Die genaue HerkunftAdizahl der untersuchten Tiere, und
das Datum der Probenentnahme sind in Tabelle Gterta

Ziel der Arbeit war es, die untersuchten Subpopai@n miteinander zu vergleichen. Die
untersuchte Stichprobe ist allerdings aufgrundvaefiigbaren Reviere nicht als representativ

fur die Bundeslander anzusehen.

Zur Identifizierung der einzelnen Tiere mit gleieftiger Moglichkeit der geographischen

Zuordnung wurde folgendes System entwickelt: Jedegersuchte Revier erhielt ein

Revierkurzel (siehe Tab. 5), diesem Kurzel wurdeldufende Nummer des Tieres innerhalb
des Reviers angehangt. So ist zum Beispiel Tier BIWi&s dritte Tier aus Revier NW6

(Nordrhein-Westfalen, Wahner Heide).



MATERIAL UND METHODEN 39

Abbildung 9: Ubersicht (ber das Untersuchungsgebiet mit Angaber
Reviernummern (Quelle der Umrisskarte: Bundesamtr
Kartographie und Geodasie, Frankfurt am Main, 2
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Tabelle 5 Revierinformationen (Nr.: Nummer des Reviers; rilie Ifd.:
Tiernummer laufend; Anz.: Anzahl der untersuchtesrd)
. Datum der
Nr. | Kurzel tiemr. Bundesland Ort Anz. | Proben-
Ifd entnahme
1 BW1 1-2 Baden-Wirttemberg  Kirchheim 2 11.12.2004
2 BW2 3-20 Baden-Wirttemberg Rastatt 18 17.12.2004
3 BW3 21-28 Baden-Wirttemberg GOppingen 8 25.11200
4 BY1 29-33 Bayern Bayreuth 5 09.10.2004
5 BY2 34-40 Bayern Kelheim 7| 04.12.2004
6 BY3 41-54 Bayern Rothenbuch 14  19.11.2005
7 SL1 55-72 Saarland Neuhaus 18 | 19.11.2004
SL2 73-83 11 | 11.11.2005
8 SL3 84-91 Saarland Weitten/Mettlagh 3 17.10.2008
RP1 92-99 Rheinland-Pfalz Hinterweidenthal 8 0&a08
10 | RP2 100-108| Rheinland-Pfalz Trier 9 15.11.2004
11 | RP3 109-118| Rheinland-Pfalz Baumholder 10 0z
12 | RP4 119-125| Rheinland-Pfalz Simmern 7  15.10.2008
13 | RP5 126-137| Rheinland-Pfalz Wimbach 12 31.1@3200
14 | HE1 138-148| Hessen Wettenberg 11 30.10.2004
15 | HE2 149-152| Hessen Witzenbach 4 06.12.2004
16 | HE3 153-165| Hessen Wetzlar 18  05.11.2005
17 | HE4 166-183| Hessen Wanfried 18 13.11.2008
18 | TH1 184-189 | Thiringen Heldburg 4 27.11.2004
19 | TH2 190-209 | Thiringen Marksuhl 2( 30.11.2004
20 | SN1 210-219| Sachsen Floha 10 13.11.2004
21 | SN2 220-230| Sachsen Colditz 11 03.12.2005
22 | Nw1 231-244 | Nordrhein-WestfalerArnsberg 14 | 03.12.2004
23 | NwW2 245-251 | Nordrhein-WestfalerLattenberg 7 | 29.10.2008
24 NWS ) 2927254 Nordrhein-Westfalen Stesse u. Calle 12112005
NW4 255-259 02.12.2005
25 | NW5 260-293 | Nordrhein-WestfalerBuschhoven 34| 17.11.2008
26 | NW6 294-299 | Nordrhein-WestfaletWahner Heide 7| 18.11.2008
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Fortsetzung Tabelle 5

Revierinformationen (Nr.: Nummer des Reviers;ritie

Ifd.: Tiernummer laufend; Anz.: Anzahl der untersian

Tiere)
_ Datum der
Tiernr.
Nr. | Karzel it Bundesland Ort Anz. | Proben-
' entnahme
27 | ST1 300-307| Sachsen-Anhalt Burgstall 7 22.11200
28 ST2 308-327| Sachsen-Anhalt Zipsdorf 20 05.15200
29 ST3 328-335| Sachsen-Anhalt Altmark 8  08.12.2006
NI1 336-353 | 18 | 11.11.2004
30 Niedersachsen Gohrde
NI2 354-364 11 | 17.12.2004
31 NI3 365-376| Niedersachsen Nienburg 12 04.12.2006
32 NI4 377-383| Niedersachsen Munster/OerreV 06.11.2008
33 NIS 384-401| Niedersachsen Lehre 18 20.11.2008
34 BB1 402-414| Brandenburg Pechteich 13  05.11.2004
35 BB2 415-422| Brandenburg Furstenwalde 8 22.13.200
36 BB3 423-425| Brandenburg Eichhorst 3 17.11.2006
37 BB4 426-435| Brandenburg Reichskreuz 10 22.18.200
BE1 436-439 4 | 03.11.2004
38 Berlin Grunewald
BE2 440-448 9 | 14.12.2006
MV1 449-455 | Mecklenburg- 7 | 26.11.2004
39 Schlemmin
MV4 456-470 | Vorpommern 7 15.12.2006
Mecklenburg- _
40 MV2 471-475 Priepert 15 19.11.2005%
Vorpommern
Mecklenburg- .
41 MV3 476-482 Schildfeld 5 18.11.2006
Vorpommern
SH1 483-490 _ _ _ 8 | 24.11.2004
42 Schleswig-Holstein Trittau
SH2 491-500 10 | 23.11.2005
43 SH3 501-511| Schleswig-Holstein Locksted 11 22006
44 SH4 512-521| Schleswig-Holstein Ahrensbdk 10 12008
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3.2 Geréate und Labormaterial

3.2.1 Gerate

DNA-Sequenzierautomat: LI-COR DNA-Analyser 4200;@OR Biosciences
GmbH, Bad Homburg

Thermocycler: T-Gradient, analytik Jena Biometréttfagen

Photometer: Ultrospec 1100pro, GE Healthcare EutmpéH,
Freiburg

Zentrifugen: Heraeus Biofuge fresco, Kendro LabmmaProducts
GmbH, Hanau

Micro Zentrifuge SD 220 Vac, Roth, Karlsruhe

Pipetten: Biohit GmbH, Rosbach v. d. Ho6he und RK#r)sruhe

Wasserbad: Memmert WB14, Firma Memmert, Schwabach

pH-Meter: Hanna HI 991000, MAGV GmbH, Rabenau

Magnetruhrer beheizbar: Variomag Monotherm, H+P drdzhnik,
Oberschleil3heim

3.2.2 Chemikalien

* Acrylamidlésung, (LongRanger Gel Solution, CambBex Science, Rockland, USA)
*  Ammoniumperoxodisulfat APS, Roth, Karlsruhe

» Borsaure, Roth, Karlsruhe

* Ethylendiamintetraessigsaure (EDTA), Roth, Karlsruh
* Ethanol 99,8 %, Roth, Karlsruhe

» Formamid deionisiert, Roth, Karlsruhe

e Fuchsin, AppliChem GmbH, Darmstadt

» Harnstoff, Roth, Karlsruhe

* Isopropanol, Roth, Karlsruhe

* Mulitplex PCR Mastermix, Qiagen, Hilden

e Micro-90 cleaning solution, Sigma-Aldrich, Taufkiren
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* Kochsalzlésung (NaCl), Roth, Karlsruhe

* pBluescript Il KS + (Vektor-DNA), Stratagene, Helioerg

* Primer, Metabion GmbH, Munchen und Biomers.net Giribirh
* Qiagen Multiplex PCR-Kit, Qiagen GmbH, Hilden

* Tetramethylethylendiamin (TEMED) p.a., Roth, Kaulse

+ Tris Base, Roth, Karlsruhe

3.2.3 Loésungen und Puffer

10x TE-Puffer pH 8,0
100 mM Tris Base
10 mM EDTA

10x TBE-Puffer pH 8,3
890 mM Tris

890 mM Borsaure

20 mM EDTA

Auftragspuffer Stammldsung
12,5 ml Formamid

0,5ml EDTA 0,5M, pH 8,3

6 mg/ml Fuchsin

Die Stammldsung des Auftragspuffers wurde imme2 i@ 10x TBE verdinnt.

Polyacrylamidldsung (6%ig)

8,4 g Harnstoff

2,4 ml Long Ranger Gel Solution
2,4 ml 10xTBE Puffer

9,3 ml Aqua bidest.
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3.3 Auswahl der Primer und Mikrosatellitenloci

Ein Hauptkriterium bei der Auswahl der Mikrosatighloci war deren Informativitat. Bei der
Suche nach geeigneten Mikrosatelliten definiertsh ddie Informativitat aufgrund der zu
erwartenden Anzahl unterschiedlicher Allele.

Die Vorauswahl der Mikrosatelliten beruhte auf Rerchen in der Datenbank NCBI —
UniSTS und in diversen Literaturstellen, in denémli&he Vorgehensweisen beschrieben
werden. Dabei wurde im Besonderen auf die zu eemdd Produktldange geachtet, die
zwischen einzelnen PCR-Systemen mdglichst untexdlbtih sein  sollte, um
Multiplexsysteme etablieren zu kdnnen.

Mit den vorausgewahlten Mikrosatelliten wurde migrvTesttieren eine PCR durchgefuhrt.
Die Testtiere stammten aus zwei Revieren, die ggdgsch nicht in direkter Nachbarschaft
lagen (Revier 4: Bayreuth und Revier 7: Neuhaus))akale Muster zu berticksichtigen, aber
auch um diese auszuschliel3en. Als Annealingtempenairde die in der Datenbank NCBI —
UniSTS angegebene Temperatur gewahlt (Tab. 6)gBiaue Zusammensetzung des PCR-
Ansatzes fur diese Tests ist Tabelle 7 zu entnehidEn PCR-Bedingungen finden sich in
Tabelle 8.

Die PCR-Produkte wurden anschlieBend im Sequeng@raten aufgetrennt und
ausgewertet. Zeigte ein Mikrosatellit bei dieserst$adrei oder mehr Allele, galt dieser als

informativ und gelangte in die engere Wahl fur Brstellung der Multiplexsysteme.
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D8

D8

Tabelle 6 Vorauswahl der auf Informativitdt getesteten M#atelliten und
deren Primersequenz (53"; oben: forward Primer; unten: reverse
Primer); SSC (Chromosomennummer); AT (Annealingterajur
nach NCBI-UniSTS); PL (zu erwartende ProduktlangeBp); N,
(Anzahl der Allele)
Primer | Sequenz SSC AT | PL Na | Referenz
TTTCACAACTCTGGCACCAG
SWo51 10 | 58 121-13§ 13| Delgado etal., 20
GATCGTGCCCAAATGGAC
GGCATAGGCTGGCAGCAACA
S0228 6 |62 | 221-241] 6| Delgado etal., 20
AGCCCACCTCATCTTATCTACACT
GAATGCAAAGAGTTCAGTGTAGG
S0101 7 |58 196-2221 13| Delgado et al., 20
GTCTCCCTCACACTTACCGCAG
GAGGCAGTGTGTTCTATTCA
S0008 1 |58 | 177-191 15| Ferreiraetal., 20
GCCATGTGTAAAGTGTTGCT
AGTGACGTGAGGGTCTGCTCCTC Alexander et al.,
S0036 2 |58 | 114-130 8
ATGGACGGTGGATTCACAGCC 1996
ATGCACCTGCTCAGAGGC Alexander et al.,
SW2093 9 |62 | 104-142 15
GTCTGTTGAGGCCATGGG 1996
TTATCAATCCACCTGCTCCC Alexander et al.,
SW2001 7 |58 | 133-139 4
ATAGGCAACATGCGAGCC 1996
TTTTGATACCTTGTTCTTCG
S0389 11 |55 | 125-135 5| Riquetetal.,, 1995
TTAGGCTCATGCTTCTGG
AGACACATGCACATGTGTTTTAC Alexander et al.,
SW1879 2 |55 | 184-198 11
AGCATTTGTTTCTGGTTACTTTTAG 1996
TCTGTCCATCCCTCCATCTC Alexander et al.,
SW2512 1 |50 | 117-123 3
AGAAAGTGAAAATTGAGCTGGG 1996
CAACTTCTGGCTGCAGAGC
S0359 17 | 58 253-283 8| Robicetal., 1997
CTAGTCTGGGAGCTTCCATG
TGATTTACAATGTTGGGTCG Alexander et al.,
SW1376 6 |55 | 113-13] 5
GATCATGTGAGAAAAAAGAATG 1996
GGGATGCTAAAGTTGGAGGG
SW317 4 |62 154-168 5| Rohrer etal., 1994
TTAGTGTCCTGGGCAAGGAG
CAGGAACTTTCACATGCTGC Alexander et al.,
SW1435 9 |62 | 175189 6
GTGTTGAGGGCTCTTCCTTG 1996
TTTCATTCTTTTTAATGGCTGG Alexander et al.,
SW1414 14 |60 | 175-187 7

AGACACCCCAAAGTTCATAGC

1996
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Fortsetzung Tabelle 6:

Vorauswahl  der auf Informativitdt getesteten
Mikrosatelliten und deren Primersequenz—8"; oben:
forward Primer; unten: reverse Primer); SSC
(Chromosomennummer); AT (Annealingtemperatur nach
NCBI-UniSTS); PL (zu erwartende Produktléange in ;Bp)
Na (Anzahl der Allele)

Primer | Sequenz SSC AT | PL Na | Referenz
GGCCGAGCATTTCATTCACAG Fredholm et al.,

S0070 10 62 261-293| 13
GAGCAAACAGCATCGTGAGC 1993
GTGTAGGCTGGCGGTTGT

50218 X/IY |62 | 166-196| 5 | Delgado et al., 2008
CCCTGAAACCTAAAGCAAAG
AGAAATTAGTGCCTCAAATTGG

SW240 2 |58 | 93-114 | 22| Delgado et al., 2008
AAACCATTAAGTCCCTAGCAAA
TCCTTCCCTCCTGGTAACTA

S0005 5 60 203-243| 11 Delgado et al., 2008
GCACTTCCTGATTCTGGGTA
AGGTAACTCAGGTGTCAGATAGC

SW1701 7 58 | 94-134 | 19| Ferreiraetal., 2008
TCTAGTTTAAAAAGCCTGAATGC
GCCTAAGTAGAATTAAGCACAAGG Alexander et al.,

S0120 18 58 154-176| 10
GTGCTCTCACTGCCTTCATATACC 1996
ACTCACTGTTTCCGGAGGC Alexander et al.,

SW2052 6 55 | 138-168| 11
CCCCTGTGCATACATAGTTGC 1996
ACCACACGTCTAATTGAAGAGC Alexander et al.,

SW1378 13 60 92-103 5
TAAATCACAACTTTTGGGGATG 1996
TCCCCTTGCTGTATAGTGGG Alexander et al.,

SW1979 13 55 139-175| 9
ACTGGCTTTGTTTTACACATGG 1996
TTTTTAGTGTCCAAGGAGGTCC Alexander et al.,

SW1984 18 55 95-158 14
GGAGCACTAATAGACCACCACC 1996
GATCGAACCCACACCACAG Alexander et al.,

SW1954 5 55 167-195| 8
TCATTTGGAATAAAGGGATTTC 1996
CAGACAATGCAAAAGCTTTCC Alexander et al.,

SW1492 4 55 | 116-138| 6
TAACCAGGATTTCAGTGGATTC 1996
AAAATAAAAAGCATGGCCTGC

SW288 14 60 | 103-133| 5| Rohreretal., 1994
GGGAAAAAACATGTAATTGCC
TCTCTGGATGTGAGATGCTAGG Alexander et al.,

SW1103 10 58 124-147| 15

TGCAAGGGTTTCAGGAACTC 1996
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Fortsetzung Tabelle 6:

Vorauswahl  der auf Informativitdt getesteten
Mikrosatelliten und deren Primersequenz—8"; oben:
forward Primer; unten: reverse Primer); SSC
(Chromosomennummer); AT (Annealingtemperatur nach
NCBI-UniSTS); PL (zu erwartende Produktléange in ;Bp)
Na (Anzahl der Allele)

Primer | Sequenz SSC AT | PL Na | Referenz
GCCAAGGAGATGAAGTATGTG Alexander et al.,

SW2559 12 | 60 | 135-147| 12
TTGAATTTCAGGATGGACAGG 1996
CAAAAGTTGGCCATGAATTG Alexander et al.,

SW1443 3 |58 | 167-192| 9
TTCTTCAGGAATCATTGTTACTTG 1996
CAAATGATTTTATCCATCCTTGC Alexander et al.,

SW1517 2 |58 | 119-154| 9
TCTTAGTGATGCATTCTTAAGCTG 1996
TTTAAGCCACTGCACCAGG

SW491 5 | 60 | 154-174| 3| Rohreretal., 1994
CAGGGAACTCCTCATAGTCCC

Tabelle 7. PCR-Ansatz zur Uberpriifung der Informativitat tkikrosatelliten
_ Endkonzentration
Substanz Menge in pl )
im PCR-Ansatz

2 X Multiplex Mastermix 5 1x

Primer (1,6 uM) 2,5 0,4 uM

DNA (100 ng/ul) 2,5 25 ng/ul

Gesamtvolumen 10
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Tabelle 8: PCR-Bedingungen zur Uberpriifung der Informativitdter
Mikrosatelliten
Temperatur Dauer Anzahl Zyklen
Initiale Denaturierung 95° C 15 min
Denaturierung 95°C 30 sec
Anlagerung der Primer| individuell nach An-| 90 sec 30
gaben in NCBI
Extension 72° C 30 sec
Letzte Extension 72°C 10 min
Abklhlung 4°C 0

Alle Primer wurden von der Firma Metabion synthetisund als Lyophilisat geliefert. Die
Forward-Primer waren mit dem Farbstoff IRD-800 ariEBde markiert. Die Primer wurden
in 1x TE-Puffer gelést und deren Konzentration phmtrisch bestimmt. Aus diesen
Originalldsungen wurden zum Einsatz in die PCR @ethslosungen mit einer

Konzentration von 1,6 uM hergestellt.

3.4 Multiplex-PCR und Touchdown-Prinzip

Nach der Auswahl der Primer wurden zwei Multiplesteyne mit je vier informativen
Mikrosatelliten entwickelt. Dies erfolgte, um dien2ahl der durchzufihrenden PCR-
Reaktionen zu verringern. Dabei wurden speziell die erwarteten Produktlangen
beriicksichtigt um Uberlagerungen von einzelnen I&llezu vermeiden und spater bei der
Fragmentlangenanalyse eine Kklare Abgrenzung derraggtelliten zu ermdoglichen.
AuBBerdem sollten die Annealingtemperaturen deredm@n Primer moglichst ahnlich sein.
Da sich in den einzelnen Multiplexsystemen Primenit micht exakt gleichen
Annealingtemperaturen befanden, wurde das Touchd®@R-Prinzip gewahlt, um
unspezifische Produkte zu verhindern (NEWTON & GR¥\H 1994). Die Bedingungen der
Touchdown-PCR sind Tabelle 9 zu entnehmen.

Zusatzlich wurden alle PCR-Reaktionen mit einer-Btart-Polymerase durchgefihrt, die

schon beim Ansetzen der PCR die Bildung von unfipezen Amplifikaten verhindert.
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Tabelle 9 Bedingungen der Touchdown-PCR
Temperatur Dauer Anzahl Zyklen
Initiale Denaturierung 95° C 15 min
Denaturierung 95° C 30 sec
Anlagerung der Primer| 65° C 90 sec 8
Extension 72° C 30 sec
Denaturierung 95° C 30 sec
Anlagerung der Primer| 60° C 90 sec 8
Extension 72°C 30 sec
Denaturierung 95° C 30 sec
Anlagerung der Primer| 55° C 90 sec 8
Extension 72° C 30 sec
Letzte Extension 72°C 10 min
Abkuhlung 4°C 0

Ausgehend von dem

Multiplexsysteme

optimiert.

Die optimalen

in Tabelle 10 aufgefihrten

Bedingeng wurden

anhand

Rea&tinsatz wurden die

der

Bandenintensitaten in der Polyacrylamidgelelektoopbe beurteilt. Hierbei wurde darauf
geachtet, dass die Bandenintensitaten im Multiplsat fir die einzelnen Mikrosatelliten
annahernd gleich waren. Um dies zu erreichen, musstie Konzentrationen der

Mikrosatellitenprimer angepasst werden (Abschnbt?@ Tabelle 17 und 18).
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Tabelle 10 Ausgangsreaktionsansatz zur Optimierung der [dlelsysteme
Substanz Volumen in pl Fndkonzentration
im PCR-Ansatz

2 X Multiplex Mastermix 5 1x
Primermix (16 pM)

Primer 1 0,25 0,4 uM

Primer 2 0,25 0,4 uM

Primer 3 0,25 0,4 uM

Primer 4 0,25 0,4 uM
Wasser 15 A
DNA (100 ng/ul) 2,5 2,5 ng/ul
Gesamtvolumen 10

3.5 Darstellung der Mikrosatelliten-DNA und Fragmentlangenanalyse

Die Darstellung der Mikrosatelliten-DNA erfolgte fadPolyacrylamidgelen im DNA-
Sequenzierautomaten (Firma LI-COR), die anschlid8dfragmentlangenanalyse mit dem

Programm 1DScanEX.

3.5.1 Langenstandard

Die Fragmentlangen der PCR-Amplifikate wurden awhagines selbst hergestellten
Langenstandards ermittelt. Die FragmentgroB3en desd&rds deckten den kompletten
Bereich der Allelgré3en der Mikrosatelliten ab.

Grundlage zur Herstellung des Langenstandards wwar\éektor-DNA (pBluescript Il KS+),
welche mit den Primern MS (DY-781 markiert), MST®1$141, MS180, MS225 und MS281
amplifiziert wurde (Tabelle 11). Dabei diente dearkierte Primer MS als Vorwartsprimer
fur alle anderen Primer. Die PCR-Fragmente hattegifién von 71 Bp (MS/MS71), 141 Bp
(MS/MS141), 180 Bp (MS/MS180), 225 Bp (MS/MS2251281 Bp (MS/MS281).
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Der Reaktionsansatz fur die Multiplex-PCR des Lasgendards und das PCR-Protokoll sind
den Tabellen 12 und 13 zu entnehmen.

Tabelle 11 Primer zur Herstellung des Langenstandards
Primer Sequenz (5-3")
MS (forward) GTG TAA AGC CTG GGG TGC
MS71 (reverse) GGA AAG CGG GCA GTG AG
MS141 (reverse) ATA CGC AAACCG CCT CTC
MS180 (reverse) CGC AGC GAG TCA GTG AGC
MS225 (reverse) GCC TTT GAG TGA GCT GAT ACC
MS281 (reverse) TTGCTCACATGT TCT TTC CTG

Tabelle 12 Reaktionsansatz zur Herstellung des Langenstdadar

_ Endkonzentration
Substanz Volumen in pl _
im PCR-Ansatz

Qiagen Multiplex PCR Master Mix 12,5 1x

Primermix (Konz. 10 uM):

forward Primer: MS (DY-781 markiert)
reverse Primer: MS71 bzw. MS141 bzw.
MS180 bzw. MS225 bzw. MS281

10 4 uM

DNA (10° Molekiileful; pBluescript Il KS) 2,5 10Molekiile/pl

Gesamtvolumen 25
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Tabelle 13 PCR-Protokoll zur Herstellung des Langenstandards
Temperatur Dauer

Initiale Denaturierung 95 °C 15 min
PCR-Zyklus (30 mal)

Denaturierung 94 °C 30 sec
Anlagerung der Primer 58 °C 90 sec
Extension 72 °C 90 sec

Letzte Extension 72 °C 10 min
Abkuhlung 4°C o0

3.5.2 Herstellung der Gele

Die Glasplatten (vordere und hintere Glasplattejremnt durch Spacer (Abstandshalter) mit
einer Dicke von 0,2 mm, wurden in Klammern eingespaund leicht schrdg auf die
Arbeitsplatte gelegt. Die vorbereitete Polyacryldiisung (6%ig) wurde nach Zugabe von
150 ul 10%iges Ammoniumperoxodisulfat (APS) und @b TEMED unter leichtem
Schwenken zwischen die Glasplatten pipettiert. Dalae auf eine moéglichst gleichmalige,
luftblasenfreie Verteilung der Lésung zu achtenn&@ wurde die Apparatur waagerecht
abgelegt und das Gel fur 2 Stunden polymerisiesciN30 min wurden die Kanten der
Glasplatten mit feuchtem Zellstoff eingeschlagem das Gel vor Luftsauerstoff und
Austrocknung zu schitzen.

Nach dem Abschluss der Polymerisation wurde inothere Kante des Gels ein 70-z&hniger
Haifischkamm eingesetzt, der im Gel Taschen bilglet das Einpipettieren der Proben
ermoglicht. Das polymerisierte Gel wurde in den @sgierautomaten eingehangt und die
beiden, am oberen bzw. unteren Rand des Gels hefiad, Puffertanks bis zur Markierung
mit 1x TBE-Puffer gefillt.
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3.5.3 Probenvorbereitung und Probenverarbeitung

Nach der PCR wurden die Amplifikate mit Auftragsjenfl:12 verdinnt. Diese Verdinnung

wurde in Vorversuchen mit unterschiedlichen Verdiimgsstufen (1:6, 1:12, 1:24, 1:32) als
optimal zur Erreichung einer gleichméaRigen Bandemisitat ermittelt. AnschlielBend wurden

die Proben und der Langenstandard fir 3 min beC92f Wasserbad denaturiert.

Danach wurden 0,25 pl des Langenstandards und rdéef® in die Geltaschen pipettiert.

Hierbei wurde am Anfang (Spur 1) und am Ende (Sptir und nach je 12 Proben ein

Langenstandard gesetzt. Es konnten also auf eineh®@ Proben und 7 Langenstandards

geladen werden. Jedes Gel wurde maximal dreimaleredet.

3.5.4 Elektrophoresebedingungen

Uber das zum Sequenzierautomaten gehorige Compageanm e-seq Release 2.0 wurden
die Elektrophoresebedingungen eingegeben und defafound der eigentliche Lauf
gestartet. Der Vorlauf (Pre-Run) erfolgte vor denftPfagen der Proben zur Konditionierung
des Gels. Die Bedingungen des Pre-Runs sind inll€abé aufgefiihrt. Nach erfolgreichem
Pre-Run wurden die Langenstandards und Proben abeh genanntem Schema in die
Geltaschen pipettiert und der eigentliche Lauf (Rum Programm gestartet. Die

Elektrophoresedauer betrug 90 Minuten.

Tabelle 14: Elektrophoresebedingungen
Pre-Run Run
Stromspannung 1500 V 1500 V
Stromstarke 40 mA 40 mA
Leistung 40 W 40 W
Zeit 15 min 90 min
Temperatur 50 °C 50 °C
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3.5.5 Auswertung der Fragmentlangenanalyse

Die mit dem Sequenzierautomaten gewonnenen Datawewuvon dem dazugehérigen
Programm (LI-COR e-seq Release 2.0) gespeicherstamdien dort zur Weiterverarbeitung
zur Verfugung. Die Fragmentlangenanalyse erfolgté aem Programm 1DScanEx for
Windows Version 3.0.1 (Scanalytics Inc., Fairfax NJSA).

Etwaige Unterschiede bei der Bandenintensitat wudiech Veranderung des Kontrasts und
der Helligkeit reguliert. Bei zu schwachen oder starken Banden wurde der Lauf mit
angepassten Verdinnungen wiederholt.

Danach erfolgte die Markierung der einzelnen Preparen und des Langenstandards. Die
Probenspuren wurden einzeln analysiert, wobei ci@dBn entsprechend ihrer Intensitat
durch Peaks dargestellt wurden. Exemplarisch z&ldpildung 11 einen Elektrophoreselauf
mit Amplifikaten der Multiplex-PCR 1.

Die Peaks wurden auf Plausibilitdt tGberpruft undghotie Stotterbanden entfernt. Die
Berechnung der Fragmentlangen der einzelnen Abkefelgte auf Grundlage des zuvor
definierten Langenstandards (Abbildung 12).
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Abbildung 10:  Gelbild von PCHKProdukten aus der MultipleRCR 1, dargestellt
mit 1DScanEX (S: L&ngenstandard; S0070, S0005, S
SW1701: Primerpaare der Multip-PCR 1; rechts: GrolRen d
Langenstandards in Basengen).
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Abbildung 11:  Densitogamm von Spur 21 (Gel aus Abb.) dargestellt mit
1DScanEX (1, 2: SW1701; 3, 4: SW1979; 5, 6: S0008; S007(C
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Density

Abbildung 12:  Darstellung des Langenstandards alnsitogramm mit 1DscanE,
vergleiche Abbildung 10 Spur (1=71Bp 2=141Bp; 3=180Bp;
4=22tBp; 5=281Bp)

3.5.6 Uberpriifung der Fragmentlanger

Um die von 1DScanEX berechneten Fragmenen zu Uberprifen bzw. um siczugehen,
dass gleich lange Banden als ein | erkannt werden, wurde das vom Sequenzierauton
ausgegebene Bild auf eine Powerpointfolie (MS @Jfikopier und die einzelnen Spur
nummeriert. Im Anschluss wurden mittels des Powetp@rkzeugs ,Kurve* Bande
gleicher Lange des Standards miteirer verbunden. Das Werkzeug ,Kurve* ermdglichte
Berucksichtigung einer etwaigen Gelkrimmung. Duvehtikales Verschieben der Kur
konnten so bei den Proben Banden gleicher Langdeefiy zugeordnet werden. C
Vorgehensweise ist in Abbildung dargestellt.
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Kurve auf Standardbanden legen und fixieren
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Abbildung 13:  Darstellung der Uberprifung der Fragmentlangen etsittMS-
Powerpoint (Oben:Kurve auf Banden gleicher Lange des Stand
fixieren, Mitte:Kurve vertikal auf zu dberprifende Bar
verschiebe; Unten: Egebnis: Allellange von Tier in Spur 5 unc

ist gleicl)
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3.5.7 Informativitdt der Mikrosatelliten und Etablierung der Multiplex-PCR-

Systeme

Beim Test auf Informativitdt der Mikrosatelliten igeen folgende der vorausgewahlten

Mikrosatelliten (Abschnitt 3.3; Tabelle 6) drei bzmehr Allele und wurden als informativ

eingestuft:
= SW1701 = SW1984
= SW828 = SW1954
= SW240 = SW288
= S0228 = S0359
= S0005 = SW2559
= SW2052 = S0070
= SW1979

Hieraus wurden acht Mikrosatelliten ausgewahlt unmd zwei Multiplex-PCR-Systemen

zusammengefasst (Tabelle 15 und 16).

Tabelle 15 Mikrosatelliten im Multiplex-PCR-System 1

Primer | Sequenz SSC| AT| PL Na| Referenz
AGGTAACTCAGGTGTCAGATAGC Ferreira et al.,

SW1701 7 58 | 94-134 19
TCTAGTTTAAAAAGCCTGAATGC 2008
TCCCCTTGCTGTATAGTGGG Alexander et al.,

SW1979 13 55 | 139-175 9
ACTGGCTTTGTTTTACACATGG 1996
TCCTTCCCTCCTGGTAACTA Delgado et al.,

S0005 5 60 | 203-243 11
GCACTTCCTGATTCTGGGTA 2008
GGCCGAGCATTTCATTCACAG Fredholm et al.,

S0070 10 62 | 261-293 13
GAGCAAACAGCATCGTGAGC 1993
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Tabelle 16 Mikrosatelliten im Multiplex-PCR-System 2

Primer | Sequenz SSC| AT| PL Na| Referenz
AAAATAAAAAGCATGGCCTGC Rohrer et al.,

SW288 14 60 | 103-133 5
GGGAAAAAACATGTAATTGCC 1994
ACTCACTGTTTCCGGAGGC Alexander et al.,

SW2052 6 55 | 138-168 11
CCCCTGTGCATACATAGTTGC 1996
GGCATAGGCTGGCAGCAACA Delgado et al.,

S0228 6 62 | 221-241 6
AGCCCACCTCATCTTATCTACACT 2008
CAACTTCTGGCTGCAGAGC Robic et al.,

S0359 17 58 | 253-283 8
CTAGTCTGGGAGCTTCCATG 1997

In Tabelle 17 und 18 sind die optimierten Reaktamssitze fir die beiden Multiplexsysteme

aufgefihrt.
Tabelle 17 Reaktionsansatz fur Multiplex-PCR 1
Substanz Menge in pl Fndkonzentration
im PCR-Ansatz
2 X Multiplex Mastermix 5,0 1x
Primermix (16 pM)
SW1701 0,3125 0,5 UM
SW1979 0,0625 0,1 pM
S0005 0,125 0,2 uM
S0070 0,0625 0,1 uM
Wasser 1,9375 A
DNA (100 ng/ul) 2,5 25 ng/ul
Gesamtvolumen 10,0
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Tabelle 18 Reaktionsansatz fur Multiplex-PCR 2
Substanz Menge in pl Fndkonzentration
im PCR-Ansatz
2 X Multiplex Mastermix 5 1x
Primermix (16 uM)
SwW288 0,25 0,4 uM
SW2052 0,25 0,4 pM
S0228 0,125 0,2 uM
S0359 0,25 0,4 uM
Wasser 1,625 1.
DNA (100 ng/ul) 2,5 25 ng/ul
Gesamtvolumen 10

3.6 Statistische Auswertung

3.6.1 Uberpriifung des Datensatzes mit Micro-Checker 2.2.3

Um Einflusse von Nullallelen auszuschlieRen bzwizeschatzen, wurde der komplette
Datensatz der Genotypen mittels Micro-Checker 2( 8N OOSTERHOUT et al., 2004)

Uberpraft.

3.6.2 Berechnungen mit GenAlEx 6.3 und Genepop on the web

Die Berechnungen zur Heterozygositat, des HardyaW&rig-Gleichgewichts und der F-
Statistiken erfolgte unter Berlcksichtigung der sebiedenen Komplexitatsebenen:
ausgehend von einer Gesamtpopulation, die siclubp&oulationen unterteilen lasst, bis hin
zum einzelnen Individuum, welches Mitglied einerbBopulation ist und somit auch der

Gesamtpopulation angehort.
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3.6.2.1 Allelfrequenzen und Heterozygositat

Allelfrequenzen bezeichnen die relativen Haufigkeiten bestimmtdield innerhalb einer
Population und werden fir jeden Locus einzeln rfatdgender Formel berechnet (HARTL &
CLARK, 1997; HEDRIK, 2000; FRANKHAM et al., 2002; ARTL, 2000; CONNER &

HARTL, 2004; FRANKHAM et al., 2004):

aH
2N

wobei
aH = absolute Haufigkeit eines Allels an einem Locu

N = Gesamtgrof3e der untersuchten Stichprobe

Weitere populationsgenetische KenngroéRen werdem fadgenden Formeln berechnet:
beobachtete HeterozygositéfH,) (HARTL & CLARK, 1997)

A
N

HOZ

wobei
A = Anzahl der Heterozygoten

N = Gesamtzahl der untersuchten Stichprobe

erwartete Heterozygositat(He) (HARTL & CLARK, 1997)

He = 1—in2

wobei

x; = Frequenz des iten Allels an einem Locus
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Anzahl der effektiven Allele (Ng) (BROWN & WEIR, 1983)

Shannons Informations-Index(l) (BROWN & WEIR, 1983)

= — in log,x;

wobei

x; = Frequenz des iten Allels an einem Locus

3.6.2.2 Hardy-Weinberg-Gleichgewicht

Das Hardy-Weinberg-Gleichgewicht berechnet sicthrialgender Formel:
(A+B)? = A%+ 2AB + B?

In diese Formel werden nun die Allelfrequenzen folgt eingesetzt:
f(A? + 2f(Af(B) + f(B)?

Um die zu erwartende Anzahl der einzelnen Genotypeherechnen, miussen die absoluten

Werte mit der Anzahl der Tiere in der Stichprobdtipliziert werden.

Die  Uberprifung von  signifikanten ~ Abweichungen  vomHardy-Weinberg-
Gleichgewichterfolgt mit der@hi-Quadrat-Test (HEDRIK, 2000):

K
2 = Z(O —E)?
=, E

=1
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wobei
0; = beobachtete Anzahl an Individuen des iten Genotyps
E; = erwartete Anzahl an Individuen des iten Genotyps

k = Kategorien der Merkmale

Zum Vergleich des errechneten mit dem tabellarisc@fi-Quadrat-Wert und damit zur
Beurteilung des Signifikanzniveaus, wird die Anzalér Freiheitsgrade bendétigt, die
folgendermal3en berechnet wird (HEDRIK, 2000):

— [Na(Na_ 1)]

DF
2

wobei

N, = Anzahl der Allele am entsprechenden Locus

Bei einer Wahrscheinlichkeit gréRer als P=0,05 Qpemo auf die Chi-Quadratwerte
(Freiheitsgrad) ist das Ergebnis nicht statististgnifikant und die Nullhypothese oH
(Population paart sich zuféllig) wird angenommerei BVahrscheinlichkeitswerten von
0<P<0,05 wird eine statistisch signifikante Abweioh von der Nullhypothese angenommen

(Population unterliegt nicht zufélligen Paarunggessen).

AuBBer mit GenALEx 6.3 (PEAKALL & SMOUSE, 2006; PEAL & SMOUSE, 2012)
wurde die Uberpriifung des Hardy-Weinberg-Gleichgetg mit Genepop on the web
(http://genepop.curtin.edu.au/ Stand: 13.07.201RAYMOND & ROUSSET, 1995;
ROUSSET, 2008) durchgefuhrt. Dieses Online-Toolvesidet als statistische Methode den
Fishers Exakt Test, der als zuverlassiger giltdsds oben beschriebene Chi-Quadrat-Test
(RAYMOND & ROUSSET, 1995).

Hierbei wird der p-Wert mittels Markov-Chain-Mettodrmittelt (GUO & THOMPSON,
1992) unter Vorgabe von 1000 Iterationen. Der Tastde sowohl einzeln fir jeden Locus,
als auch locituibergreifend durchgefuhrt.
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3.6.2.3 Linkage Disequilibrium

Mit dem Linkage Disequilibrium (LD; Kopplungsungbbigewicht) lasst sich Gberprtfen, ob
innerhalb der Genotypkonstellationen der untersrchindividuen bestimmte Allele
verschiedener Loci haufiger als erwartet miteinankembinieren. Dies wirde auf ein
Linkage Disequilibrium hinweisen. Ein LD kann alserch auf eine Substrukturierung einer
Population in Subpopulationen mit unterschiedlicAéialfrequenzen hinweisen (WILSON &
GOLDSTEIN, 2000; PRITCHARD & ROSENBERG, 1999). Dierechnung und die
Uberpriifung, ob ein Linkage Disequilibrium vorliegturde mit der webbasierten Version
des Genepop-Programms (RAYMOND & ROUSSET, 1995; BSHT, 2008) durchgefihrt.

3.6.2.4 F-Statistiken

Die drei F-Indizes nach WRIGHT (1965) wurden mit ndeEx 6.3 (PEAKALL &
SMOUSE, 2006; PEAKALL & SMOUSE, 2012) berechnet upasierten auf folgenden

Formeln:

Inzuchtkoeffizient (f):

H,— H
Fis — S H l
S
Grad der HeterozygotenreduktionjF
Ht - H
FSt = H >
t
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3.6.2.5 Genfluss

Um den Genfluss zu quantifizieren, wurde hier ddazahl der Migranten pro Generation*
gewahlt; dieser Parameter berechnet sich nachridéged=ormel (WRIGHT, 1951):

wobei
N,, = Number of migrants (Anzahl der Migranten pro Generation)
Ht - Hs

FSt = Ht

Diese Berechnungen wurden auf3erdem mit den Subgiameén durchgefihrt, die sich mit
STRUCTURE 2.3.3 (PRITCHARD et al., 2000) errechndsehe Abschnitt 4.4).

3.6.2.6 Mantel-Test

Der Mantel-Test bietet die Madoglichkeit, Korrelatem zwischen genetischer und
geographischer Distanz aufzuzeigen. Die paarweigeagraphischen und genetischen
Distanzen werden als Matrizen eingegeben (MANTEG7).

Fur die genetische Distanz wurde die ,Allele-Shguidistance” verwendet.

Die geographischen Distanzen wurden mit folgendemél berechnet:

D= \/J(xi — )%+ (i = y))?

wobei
xi bzw.xj = X — Koordinate der Probe i bzw.j

yi bzw.yj = Y — Koordinate der Probe i bzw.j
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Die Gute der Korrelation zwischen genetischer (MaX) und geografischer Distanz (Matrix
Y) spiegelt der Korrelationskoeffizienty wider. ry, kann Werte von -1 bis 1 annehmen. Als
Nullhypothese wird angenommen, dass keine sigmféka Beziehung zwischen
geographischer und genetischer Distanz besteht. nBem ist bei einer bestehenden
Beziehung zwischen den beiden Datensatzen der l[dtoreskoeffizient naher 1 oder naher -
1.

Der Korrelationskoeffizient wurde wie folgt bereetn

SP,

Ty =
[5S,SS, ]

wobei

N
SSx = E(xij — f)z

i#]

N
2
SSy = Z(yij —¥)

i#j

SPxy = Z(xij —%)(yij — 7)

i#j

x = Elemente der Matrix X

y = Elemente der Matrix Y

Die Berechnungen erfolgten mit dem Softwarepakégtléd in space (MILLER, 2005).
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3.6.3 Berechnungen mit BOTTLENECK 1.2.02

Um zu Uberprufen, ob die Population einen genetisdHaschenhals durchlaufen hat wurden
drei verschiedene Verfahren angewendet.

Es kamen der ,Standardized differences test* (COENW LUIKART, 1996) und der
Vorzeichenrangtest nach Wilcoxon (LUIKART et al99B) zum Einsatz. Aul3erdem wurde
eine von LUIKART et al. (1998) vorgeschlagene, tiaphe Methode verwendet. Diese geht
davon aus, dass in einer Population mit konsta@téfie eine groRe Anzahl seltener Allele
vorkommt und dass speziell diese Allele bei Passages Flaschenhalses verloren gehen.
Uber ein Histogramm der relativen Anzahl an Allelarden verschiedenen Frequenzklassen
(haufige bis seltene Allele) kann so ein Defizitsaitenen Allelen visualisiert werden. Eine
Population im Mutations-Drift-Gleichgewicht zeigtine normale ,Linkslastigkeit* im
Diagramm. Es sind also viele Allele vorhanden, dige eine &ahnliche Allelfrequenz
aufweisen, demnach recht niedrig sind und so iremsirDiagramm ,links* aufgetragen
werden (siehe auch Abschnitt 4.2; Abb. 30).

Da die Anzahl der Allele und die Heterozygotie dinitationsprozessen abhéngt, wurden
hier drei, fur Mikrosatelliten realistisch erschemae, Mutationsmodelle unterstellt. Zum
einen das ,stepwise mutation model* (SMM), das ijité alleles model“ (IAM) und das
Zwei-Phasen-Mutationsmodel (TPM) (siehe auch Abgcki2.1.1). Entsprechend PIRY et
al. (1999) wurden fur das TPM 95 % Single-Step Wnd% Multi-Step Mutationen

angenommen.

3.6.4 Neighbor-Joining

Um einen individuellen Verwandtschaftsbaum nach #&ighbor-Joining-Methode zu
erstellen, wurde zuerst durch paarweisen Verglaeh Individuen eine Distanzmatrix

(,Allele sharing distance”) nach folgender Formeldchnet:

!
1
D;; = TZ Aiij
k=1

wobei

l = Anzahl der verwendeten Loci
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dyij =0

wenn Individuum i und Individuum j den gleichen Genoty an Locus k aufweisen

dyij = 0,5

wenn Individuum i und Individuum j ein gleiches und ein dif ferentes Allel an einem
Locus zeigen

dyij =1

zeigen

Die so berechnete Distanzmatrix wurde als ,inplat*fin das Programm NEIGHBOR (Teil
des PHYLIP-Paketes) (FELSENSTEIN, 1988hgelesen. NEIGHBOR erzeugte aus der
Distanzmatrix einen phylogenetischen Stammbaumvenagendete daftir einen von SAITOU
& NEI (1987) entwickelten Algorithmus. Der Stammbauwvurde mit dem Programm
TreeView (PAGE, 1996) grafisch dargestellt.

3.6.5 Berechnungen mit STRUCTURE 2.3.3

Das Programm STRUCTURE 2.3.3 (PRITCHARD et al., @OANDERSON &
THOMPSON, 2002) ermdglicht die Einteilung der ustemhten Individuen einer
Gesamtpopulation in Subpopulationen — unabhéangigdes geographischen Herkunft.

Im vorliegenden Fall wurden 132500 MCMC — Wiedetdmglen durchgefuhrt, bei 100000
Burnin-periods (Verwerfen der ersten BerechnungarFehler zu vermeiden).

Die Berechnung wurde mit 2 bis 14 Subpopulation@ndurchgefihrt und fur jedes K 2 mal

wiederholt.

3.6.6 Berechnung des Einflusses von Hindernissen

Mittels Varianzanalyse (Programmpaket IBM-SPSS Mersl9) wurden Einflisse von
kunstlichen und natirlichen Hindernissen auf diendéaiung und damit auf die genetische
Vielfalt der Wildschweine geschatzt. Fir die Beraahg der genetischen Distanzwerte wurde
jedes einzelne Revier als eine Population angesettien dann paarweise miteinander
verglichen wurden. Dabei wurde der paarweise Valiglder Reviere in einem Umkreis von

bis zu 150 km durchgefuhrt. Als kinstliche und ratlie Hindernisse wurden
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Bundesautobahnen, Bahntrassen, Flisse und KarfaksterHierzu diente eine physische
Reliefkarte nach Wenschow im Mal3stab 1:500.000 (wwvemschow.de). Dabei wurden

lediglich die grol3en Flusse, wie Rhein, Main undeBbertcksichtigt.

Um Unterschiede zwischen den Revieren im ehemalid@DR-Gebiet und in
Westdeutschland festzustellen, wurden die Revigsétzlich in Kategorien unterteilt:

Kategorie 0: Reviere im ehemaligen DDR-Gebiet
Kategorie 1: Reviere in Westdeutschland

Kategorie 2: Reviere im gesamten Bundesgebiet

Als Distanzwerte zwischen Populationen wurden dsdhz nach Nei (1972), die unverzerrte
Distanz nach Nei (1978), die Distanz nach Reyn¢l®83) und die Distanz nach Cavalli-
Sforza (1967) verwendet. Die Distanzwerte nach Rieimund Cavalli-Sforza basieren auf
der Annahme, dass genetische Veranderungen ngeaetische Drift zurtiickzufihren sind,
wohingegen der Distanzwert nach Nei sowohl Mutaionals auch genetische Drift
bertcksichtigt. AuRerdem wurden als populationsgectee Kenngrol3en der o
(Fixationsindex) und NWert (,Number of migrants“; Anzahl Migranten) vesndet; sie
beschreiben und quantifizieren den Genfluss. Wahadle Distanzwerte und degFWert bei

bestehendem Einfluss einer Barriere zunehmen, niohemi,—Wert ab.

Die Distanzwerte, f£und N,—Werte wurden nach den folgenden Formeln berechnet:

Distanz nach NEI (1972), berechnet mit GenAlEx (REAKALL & SMOUSE, 2006;
PEAKALL & SMOUSE, 2012):

wobei

=1
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X, = ute Allelfrequenz eines Locus der ersten Population

Y, = ute Allelfrequenz eines Locus der zweiten Population

Unverzerrte Distanz nach NEI (1978) berechnet neihAEx 6.3 (PEAKALL & SMOUSE,
2006; PEAKALL & SMOUSE, 2012):

D= -In Sy \
i)
wobei
A 2n -1
[, = der Durchschnitt von ((2+x_1))
A 2n -1
]y = der Durchschnitt von (y]#
(Zny - 1)

jxy = ]xy

X, = ute Allelfrequenz eines Locus der ersten Population

Y, = ute Allelfrequenz eines Locus der zweiten Population

Distanz nach Reynolds (1983) berechnet mit PHYLIP(BELSENSTEIN, 1989):
D= —1In(1- 0)

wobei

. j %1 Zu (X = Yo

2 Zl(l - ZuXuYu)
X, = ute Allelfrequenz eines Locus der ersten Population

Y, = ute Allelfrequenz eines Locus der zweiten Population
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Distanz nach Cavalli-Sforza (1967) berechnet miYBH 3.2 (FELSENSTEIN, 1989):

f _ Zl(l - Zu vV XuYu)
v 2ila;—1)
wobei
X, = ute Allelfrequenz eines Locus der ersten Population
Y, = ute Allelfrequenz eines Locus der zweiten Population

a; = Anzahl der Allele am lten Locus

Fo berechnet mit GenAlEx 6.3 (PEAKALL & SMOUSE, 200BEAKALL & SMOUSE,
2012):

wobei
H; = erwartete Heterozygositit in einer panmiktischen Subpopulation

H, = erwartete Heterozygositat in einer Gesamtpopulation

N berechnet mit GenAlEx 6.3 (PEAKALL & SMOUSE, 200BEAKALL & SMOUSE,
2012):

wobei

N,, = Number of migrants (Anzahl der Migranten pro Generation)

H¢— Hg

F.. =
st Hy
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Geographische Distanz

D= J(xi —x)?+ (yi—yj)?
wobei

xi bzw.yi = Koordinaten der iten Probe

xj bzw.yj = Koordinaten der jten Probe

Die Koordinaten sind ,GoogleEarth® (Google Inc. (®). Google Earth Version
5.1.3533.1731; http://earth.google.com) entnommeth wurden von der dort angegebenen
Grad-Minuten-Sekunden-Form mittels eines Online+domtenumrechners
(rechneronline.de/geo-koordinaten) in die von Gé&xA6.3 (PEAKALL & SMOUSE, 2006;
PEAKALL & SMOUSE, 2012) verwendete dezimale Formgarechnet.
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4 Ergebnisse

Die Ergebnisse der Fragmentlangenanalyse, undichedaraus ergebenden Genotypen der
einzelnen Wildschweine, sind im Anhang aufgefufira{. A 1). Der gesamte Datensatz
wurde mittels Micro-Checker 2.2.3 (VAN OOSTERHOUT @&., 2004) auf Nullallele

Uberpruft. Es wurden keine Nullallele gefunden.

Mit den oben genannten Mikrosatelliten lieRen gich der 521 Tiere differenzieren. 51 Tiere
waren 22 verschiedenen Genotypcluster zuzuordr@eRldster enthielten zwel, funf Cluster

drei und ein Cluster vier Tiere mit gleichem gesgliem Muster. Die Genotypcluster traten
stets innerhalb eines Revieres auf, bis auf eintdfudass Tiere aus Schleswig-Holstein und

Thiringen vereinte.

4.1 Allelfrequenzen, Genotypfrequenzen, Hardy-Weinbergsleichgewicht

und Berechnungen zur Heterozygositat

Im folgenden Kapitel werden Ergebnisse der Beresban der Allelfrequenzen, der
Genotypfrequenzen, des Hardy-Weinberg-Gleichgewichind dessen Uberpriifung
dargestellt. Eine detaillierte Darstellung der |lmdiieten bzw. erwarteten
Genotypfrequenzen, die sich daraus ergebende Ullengr des Hardy-Weinberg-
Gleichgewichts flur die einzelnen Mikrosatelliteriloand die einzelnen Reviere sind im
Anhang aufgefuhrt (Tab. A 2 bis A 11).

Alle in diesem Abschnitt aufgefihrten Werte wuraeit Ausnahme des exakten Fisher-Tests
mit GenAlEx 6.3 (PEAKALL & SMOUSE, 2006; PEAKALL &MOUSE, 2012) berechnet.
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4.1.1 Allelfrequenzen, Genotypfrequenzen und Hardy-Weinbgg-Gleichgewicht

4.1.1.1 Mikrosatellit SW1701

Der Mikrosatellit SW1701 zeigte 16 Allele. In Abthiing 14 sind die Allelfrequenzen
graphisch dargestellt. Da ein Genort je zwei Allefeghélt, ergaben sich daraus theoretisch
135 Genotypen, 89 unterschiedliche Genotypen konngehgewiesen werden. Vier Allele
(102, 118, 121 und 123) traten bei mehr als 10 #olTde auf, wobei Allel 102 mit 20,5 %
am haufigsten auftrat. Drei Allele (112, 114 und)Llkamen bei weniger als 1 % der Tiere

Vvor.

0,205

0,062 0,060
0,042

0,05 -0,030 0,036

7
0,0100,008

SW1701 |

Abbildung 14:  Darstellung der Allelfrequenzen am Locus SW17%0A¢hse: Allele
mit Fragmentlangenangabe in Bp; y-Achse: Allelfreng)

Die Uberprufung des Hardy-Weinberg-Gleichgewichts lcocus SW1701 mittels Chi-
Quadrat-Test ergab, bezogen auf die Gesamtpopulatine hochsignifikante Abweichung.
Der exakte Fisher-Test bestatigte dieses ErgefniS(oo; DF 16; p <0,001). Die einzelnen

Reviere lagen, bis auf wenige Ausnahmen, im HarayAherg-Gleichgewicht.

Die geographische Verteilung der Allele des Mikiedas SW1701 ist Abbildung 15 zu

entnehmen. Allel 104 (gelb) war in erster LinieSiddwestfalen, Nord- und Mittelhessen zu
finden. Das seltene Allel 108 (pink) trat in Nortie=utschland in Erscheinung. Bis auf
wenige Ausnahmen zeigte sich das Allel 123 (schwarz Norden und Nordosten des
Landes. Die Allele 131 (dunkelgriin) und 133 (olingy fanden sich hauptséchlich in
Sudwestdeutschland. Die anderen Allele verteiltech srecht gleichmallig (ber das

Untersuchungsgebiet.
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4.1.1.2 Mikrosatellit SW1979

Bei Mikrosatellit SW1979 zeigten sich neun Alletieren Allelfrequenzen in Abbildung 16

dargestellt sind. Daraus ergibt sich eine theareéisAnzahl von 45 Genotypen, wovon 19
nachgewiesen wurden.

Das Allel 176 trat bei 61,9 % der Tiere auf unddamit - mit Abstand - das haufigste Allel.

Drei Allele (162, 164 und 168) sind selten unddamabei weniger als 1 % der Tiere auf. Die
anderen Allele zeigten Haufigkeiten zwischen 3 % 18 %.

0,70 - 0,619
0,60 -
0,50 -
N
[y
S 0,40 -
O
£0,30
0.0 - 0,178
0,075
0,10 - 0,047 0,042 '
0,004 0,003 0,003 0,030 I
0,00 . [ | o
162 ‘ 164 ‘ 166 | 168 | 170 | 172‘ 174‘ 176| 17
SW1979

Abbildung 16:  Darstellung der Allelfrequenzen am Locus SW1%@¢hse: Allele
mit Fragmentlangenangabe in Bp; y-Achse: Allelfreng)

Die Uberprufung des Hardy-Weinberg-Gleichgewichts lcocus SW1979 mittels Chi-
Quadrat-Test ergab, bezogen auf die Gesamtpopulatioe hochsignifikante Abweichung
vom Hardy-Weinberg-Gleichgewicht. Der exakte Fishest bestatigte dieses Ergebnis
(ChiSgw; DF 16; p < 0,001). Die einzelnen Reviere lagen, bis auf wenige Ausreh im
Hardy-Weinberg-Gleichgewicht.

Bei Betrachtung der geographischen Verteilung ddéelé des Mikrosatellits SW1979

(Abbildung 17) fiel auf, dass Allel 170 (pink) in &8t- und Stddeutschland vermehrt auftrat.
Das Allel 174 (orange) kam in einem Korridor voer gich vom Sitidwesten des Landes zum
Nordosten erstreckte; es trat nicht in Bayern uadeé®-Wurttemberg auf und nur sehr selten

in Norddeutschland. Das haufigste Allel 176 (vilatar landesweit gleichmalig verteilt.
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4.1.1.3 Mikrosatellit SO005

Der Mikrosatellit SO005 zeigte 20 Allele. Von dehO2méglichen Genotypen traten 124 auf.
Die Allelfrequenzen sind Abbildung 18 zu entnehm&wei Allele (222 und 231) traten bei

mehr als 10 % der Tiere auf, wobei Allel 222 mit2Ll% am haufigsten zu finden war. Drei
Allele (201, 255 und 258) zeigten sich bei wenigkr 1 % der Proben. Die Ubrigen Allele

traten mit einer Haufigkeit von 1 % bis 9,5 % auf.
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0,147

0,10 - 0,060

0,038 0,041 0,040

0,041
0.933 0,016 .03 0,003 0,005

Abbildung 18:  Darstellung der Allelfrequenzen am Locus SO00#A¢kse: Allele
mit Fragmentlangenangabe in Bp; y-Achse: Allelfreag)

Die Uberprifung des Hardy-Weinberg-Gleichgewichis_acus S0005 mittels Chi-Quadrat-
Test ergab, bezogen auf die Gesamtpopulation, kowhsignifikante Abweichung vom
Hardy-Weinberg-Gleichgewicht. Der exakte FishertTestatigte dieses Ergebnis (Chisg

DF 16; p< 0,001). Die einzelnen Reviere lagen, bis auf wemgisnahmen, im Hardy-

Weinberg-Gleichgewicht.

Abbildung 19 zeigt die geographische VerbreitungAlele des Mikrosatelliten S0005. Allel
224 (hellblau) zeigte sich hauptséchlich in Sudfaést und Mittelhessen. Allel 236
(schwarz), welches mit einer Allelfrequenz von @021 den schwach vertretenen Allelen
zahlt, trat geographisch unregelmaRig auf, zeigth dann aber recht prasent in einem
Revier. Die Allele 243 (dunkelgrin), 245 (olivgriumd 248 (pink) fanden sich in erster Linie

in Ostdeutschland.
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4.1.1.4 Mikrosatellit SO070

An Mikrosatellit SO0070 fanden sich zehn Allele. Aldong 20 zeigt die dazugehdrigen
Allelfrequenzen. 48 unterschiedliche Genotypen kemrvon den 55 theoretisch moglichen
nachgewiesen werden. Das Allel 283 trat bei 25,8e¥ Tiere auf und war damit das am
haufigsten vorkommende Allel. Drei Allele (266, 286d 288) kamen bei weniger als 5 %

der Individuen vor.

0,30 ~
0,253

0,25 -

N 020 . 0,192

en

0,150

g 0157 0,114
T 0104 0,055 o 0,055
, ’ 0,043
0,00 - - ]
3 286

264 ‘ 266 ‘ 271 | 273‘ 276| 278| 280‘ 28 28
S0070

Abbildung 20:  Darstellung der Allelfrequenzen am Locus SO007®&A¢kse: Allele
mit Fragmentlangenangabe in Bp; y-Achse: Allelfreng)

Die Uberprifung des Hardy-Weinberg-Gleichgewichits.acus S0070 mittels Chi-Quadrat-
Test ergab, bezogen auf die Gesamtpopulation, keouhsignifikante Abweichung vom
Hardy-Weinberg-Gleichgewicht. Der exakte FishertTestatigte dieses Ergebnis (Chisg

DF 16; p< 0,001). Die einzelnen Reviere lagen, bis auf wenmgisnahmen, im Hardy-

Weinberg-Gleichgewicht.

Wie Abbildung 21 zu entnehmen ist, zeigte sich |A#é3 (gelb) des Mikrosatelliten S0070
hauptséachlich sidlich des Minsterlandes und stdictelbe.
Allel 288 (taubenblau) trat in erster Linie in Bayaind Baden-Wirttemberg auf.
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4.1.1.5 Mikrosatellit SW288

Mikrosatellit SW288 zeigte acht Allele und damit 8®oretische Genotypen, von denen 23
Genotypen auftraten. Die Allelfrequenzen sind irbAdung 22 abgebildet. Zwei Allele (131
und 134) zeigten sich bei je mehr als 30 % dereTi@robei Allel 134 mit 39,7 % das
haufigste war. Drei Allele (102, 136 und 140) wawsitener als bei 1 % der Proben zu

finden.

0,45 1 0,397

0,309

o

w

o
1

Frequency

0,125 0,117

0,036
0,001 0 009 I I 0,007
0,00

107 123

128 | 131 | 134| 136 140
Sw288

o

[N

o1
I

Abbildung 22:  Darstellung der Allelfrequenzen am Locus SW28&\ ¢hse: Allele
mit Fragmentlangenangabe in Bp; y-Achse: Allelfrexg)

Die Uberpriifung des Hardy-Weinberg-Gleichgewichtd acus SW288 mittels Chi-Quadrat-
Test ergab, bezogen auf die Gesamtpopulation, sgrefikante Abweichung vom Hardy-
Weinberg-Gleichgewicht. Der exakte Fisher-Testdtege dieses Ergebnis (ChiSgDF 16;

p <0,001).

Die einzelnen Reviere befanden sich, bis auf wemigenahmen, im Hardy-Weinberg-

Gleichgewicht.

Abbildung 23 ist die geographische Verteilung ddleld des Mikrosatelliten SW288 zu
entnehmen. Das seltene Allel 102 (rot) zeigte #diglich in Berlin. Die Allele 131 (pink)
und 134 (hellblau) waren gleichmaRig tber das Watdrungsgebiet verteilt. Nur in Bayern

und Baden-Wirttemberg fand sich das seltene Adl8I(Yiolett).
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4.1.1.6 Mikrosatellit SW2052

Bei Mikrosatellit SW2052 zeigten sich 14 Allele,ree Allelfrequenzen in Abbildung 24
aufgefuhrt sind. Die Anzahl der theoretischen Ggoen ist 105, nachweisbar waren 70
Genotypen. Ein Allel (172) kam bei weniger als Idé6 Tiere vor. Vier Allele (147, 148, 152
und 154) traten mit mehr als 10 % am haufigsten wobei Allel 154 mit 18,2 % das am

haufigsten auftretende war.

Frequenz

0,20 ~

o o o

o [ [

al o a1
1 1 1

0,00 -

0,178 0,182

0,143
0,112
0,091 0,097
0,064
0,032 0,030
J 0,012 0,013 0,024 0,020 0001
- - I [

145| 147| 148| 150| 15:* 15L 15|6 15*8 1%0 1%2 1164 166 hes 172
SW2052

Abbildung 24.  Darstellung der Allelfrequenzen am Locus SW20&62¢hse: Allele

mit Fragmentlangenangabe in Bp; y-Achse: Allelfreng)

Die Uberprufung des Hardy-Weinberg-Gleichgewichts lcocus SW2052 mittels Chi-

Quadrat-Test ergab, bezogen auf die Gesamtpopulaine signifikante Abweichung vom

Hardy-Weinberg-Gleichgewicht. Der exakte FishertTestatigte dieses Ergebnis (Chisg

DF 16; p< 0,001). Die einzelnen Reviere lagen, bis auf wenmgisnahmen, im Hardy-

Weinberg-Gleichgewicht.

Die geographische Allelverteilung des Mikrosatehit SW2052 ist Abbildung 25 zu

entnehmen. Allel 150 (gelb) zeigte sich im gesanmutatersuchungsgebiet, trat aber vermehrt

in Mittelhessen und Sudwestfalen auf. Allel 15k)iwar bundesweit vertreten und kam in

Nordostdeutschland haufig vor. In Richtung Westahm die Haufigkeit ab. Das Allel 160

(schwarz) zeigte sich landesweit selten, wurde abdrocksted (Schleswig-Holstein) und

Berlin haufiger beobachtet.
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4.1.1.7 Mikrosatellit S0228

Mikrosatellit S0228 zeigte vier Allele und dememtsghend zehn theoretische Genotypen, die
alle vertreten waren. Die Allelfrequenzen sind ibbAdung 26 dargestellt. Allel 218 ist mit
einer Haufigkeit von 4,7 % das seltenste und A28 mit einer Haufigkeit von 64,5 % das

haufigste.

0,70 0,645
0,60 -
N 0,50
c
$ 0,40 -
o
EE 0,30 - 0,228
0,20 -
010 - 0,047 0,080

0.00 — I

218 223 | 225 | 227
S0228

Abbildung 26:  Darstellung der Allelfrequenzen am Locus S022&\¢kse: Allele
mit Fragmentlangenangabe in Bp; y-Achse: Allelfreng)

Die Uberprifung des Hardy-Weinberg-Gleichgewichitsacus S0228 mittels Chi-Quadrat-
Test ergab, bezogen auf die Gesamtpopulation, sgrefikante Abweichung vom Hardy-
Weinberg-Gleichgewicht. Der exakte Fisher-Testdtege dieses Ergebnis (ChiSgDF 16;

p < 0,001). Die einzelnen Reviere lagen, bis auf wemgsnahmen, im Hardy-Weinberg-

Gleichgewicht.

Abbildung 27 zeigt die geographische VerbreitungAléele des Mikrosatelliten S0228. Eine
gleichméalidige Verteilung Uber das Untersuchungsgetamte Allel 223 (grun). Allel 225
(blau) fand sich hauptsachlich in Norddeutschlamshhingegen Allel 227 (gelb) in

Siuddeutschland vermehrt anzutreffen war.
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4.1.1.8 Mikrosatellit S0359

Der Mikrosatellit S0359 zeigte sieben Allele. 28 n@g/pen sind demnach theoretisch
maoglich. 22 Genotypen wurden nachgewiesen. Abbddzhstellt die Allelfrequenzen dar.
Allel 262 war mit 42,6 % das haufigste und Alle2@iit einer Haufigkeit von unter 1 % das
seltenste. Die Haufigkeit der anderen Allele lagsziven knapp 5 % und 25 %.

0.45 - 0,426
0,40 -
0,35 -

£ 030+ 0,249

3 0,25 -

8 0,20 -

L 0,15 -

0,10 - 0,071 0,064 0,046 .
8:8(5) 1 . — 0,009
252 | 258 | 261 262 | 264 | 272 | 278
S0359

0,135

Abbildung 28:  Darstellung der Allelfrequenzen am Locus S035%¢kse: Allele
mit Fragmentlangenangabe in Bp; y-Achse: Allelfreng)

Die Uberprifung des Hardy-Weinberg-Gleichgewichits acus S0359 mittels Chi-Quadrat-
Test ergab, bezogen auf die Gesamtpopulation, sgrefikante Abweichung vom Hardy-
Weinberg-Gleichgewicht. Der exakte Fisher-Testdtege dieses Ergebnis (ChiSgDF 16;

p < 0,001). Die einzelnen Reviere lagen, bis auf wemgsnahmen, im Hardy-Weinberg-

Gleichgewicht.

Abbildung 29 ist die geographische Verteilung ddlelé des Mikrosatelliten S0359 zu
entnehmen. Allel 258 (hellgriin) war hauptsachli¢idlieh des Munsterlandes, des Harzes
und der Elbe zu finden. Wenn Allel 261 (blau) varkadann recht haufig innerhalb eines
Reviers. Das Vorkommen des Allels 264 (pink) konderte sich hauptsachlich auf
Sudwestfalen, Hessen, Thiringen und Rheinland-Pfathingegen Allel 278 (orange) fast

ausschlieRlich im Nordosten des Landes zu finden wa
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4.1.2 Berechnungen zur Heterozygositat

In Tabelle 19 sind die Ergebnisse der BerechnumgerHeterozygositat aufgefiihrt. Der
Vergleich der beobachteten Heterozygositéas) (ihd der erwarteten Heterozygositats)(H

ermoglicht die Beurteilung der Substrukturierung @esamtpopulation. Im vorliegenden Fall
war die beobachtete Heterozygositat, aul3er an L&WA 979, stets niedriger als die
erwartete Heterozygositat. Die grof3te Diskrepanisadwen beobachteter und erwarteter
Heterozygositat fand sich an Locus S0005, wobebdmbachtete Heterozygositat um 19,9 %
geringer war als die erwartete Heterozygositat. Beterozygositatsverlust war bei Locus
SW288 mit 9,1 % am geringsten. Bei Mikrosatellit $3¥9 nahm die beobachtete
Heterozygositat im Vergleich zur erwarteten Hetggawsitat um 15,7 % zu. Betrachtete man

alle Loci gemeinsam, zeigte sich eine ReduktionHkgerozygositat um 12,5 %.

Betrachtete man die Heterozygositatsraten der kiezeReviere (Tab. A 12 im Anhang), fiel
auf, dass im Gegensatz zur Gesamtpopulation, diedohtete Heterozygositat immer grol3er
war als die erwartete. Vier Ausnahmen bildeten Reviere Rastatt (BW2), Rothenbuch
(BY3), Neuhaus (SL1/2) und Wahner Heide (NW6), bd¢nen die beobachtete
Heterozygositat unter der erwarteten Heterozygsséte lag. Abbildung 30 zeigt die
beobachteten und erwarteten HeterozygositatsraeB8wbpopulationen. Die oben genannten

Ausnahmen sind mit einem schwarzen Punkt markiert.
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Tabelle 19 Ergebnisse der Berechnungen zu Heterozygositéiarelnen Locus
und locitbergreifend (Gesamtpopulation (n=521);: Heobachtete
Heterozygositat; E erwartete Heterozygositat,:NAnzahl effektiver
Allele; I: Fixationsindex)

Locus Ho He Ne I
SW1701 0,802 0,883 8,531 2,365
SW1979 0,674 0,575 2,352 1,235
S0005 0,731 0,912 11,327 2,651
S0070 0,714 0,846 6,493 2,041
SW288 0,651 0,716 6,493 2,041
SW2052 0,724 0,877 8,138 2,263
S0228 0,422 0,523 2,098 0,965
S0359 0,587 0,727 3,663 1,527
gesamt 0,663 0,757 5,765 1,811
Standardfehler | 0,041 0,052 1,190 0,213




ERGEBNISSE 92

EREMEN
men
MNIEDERSACHSEN Ij
Har.no wer E

NORDRHEIN-

Diissaldort

_

Abbildung 30:

MECKLENBURG-VORPOMMERN
@ Schwerin

i |

ERAMNDE
SACHSEN-AN

s N Dirasden
Edfurt bt
.U
THURINGEN

Darstellung der beobachteten o(Hschwarzer Balken) und der
erwarteten Heterozygositat {Hheller Balken) in den einzelnen
Revieren (mit einem schwarzen Punkt markierte Balkeisen auf

eine hohere Ehls H, hin).



ERGEBNISSE 93

4.1.3 Linkage disequilibrium

Im vorliegenden Fall kann bei nur zwei Loci vonegiphysikalisch gekoppelten Vererbung
ausgegangen werden. Locus SW2052 und Locus SO0Z28idre sich beide auf Chromosom
6. 27 der 28 Vergleiche zeigten ein signifikantepplungsungleichgewicht (Tabelle A 13 im
Anhang). Dabei erwiesen sich sechs Vergleiche aithg signifikant (p< 0,05; *), zwel
Vergleiche als signifikant (g 0,01; **) und 19 Vergleiche als hoch signifikamt< 0,001;

***)

4.1.4 F-Statistiken

Die Ergebnisse der Berechnungen der F-Indizes WaRWGHT (1965) sind in Tabelle 20

dargestellt.

Bis auf Locus S0005 wiesen alle Loci einen negatideWert (Inzuchtkoeffizient) auf. Ein
negativer Wert spricht fir einen Heterozygotenutiasss. Gemittelt tiber alle Loci ergab sich
ein Rs-Wert von -0,117

Die RsrWerte lagen alle zwischen 0,144 und 0,259. Demgsten Wert wies Locus SW1979
auf, den hochsten Locus S0359. Ein Loci-UbergrddéenNert von 0,199 spricht flr einen
hohen Grad an genetischer Differenzierung innerhddln Gesamtpopulation. sFgibt

auBerdem Auskunft Gber den Genfluss innerhalb desaftpopulation (O=reger Genfluss;

1=kein Genfluss).
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Tabelle 20 F-Statistiken berechnet fir die Gesamtpopulateon einzelnen
Locus und lociubergreifend F Inzuchtskoeffizient; &
Heterozygotenreduktion; SE: Standardfehler)

Locus Fis Fst
SW1701 -0,080 0,193
SW1979 -0,373 0,144
S0005 0,014 0,172
S0070 -0,091 0,227
SwW288 -0,169 0,210
SW2052 -0,056 0,205
S0228 -0,033 0,185
S0359 -0,146 0,259
lociibergreifend -0,117 0,199
Standardfehler 0,042 0,012

4.1.5 Genfluss

Im Anhang (Tabelle 21) sind alle Werte fur,Nind F; zwischen den einzelnen Revieren
dargestellt.

Der groRte Wert fur N fand sich zwischen Géhrde in Niedersachsen (Ptpual&0) und
Schlemmin in Mecklenburg-Vorpommern (Population 33 8,556. Aul3erdem fielen 15
Populationspaare mit Werten von uber funf auf, wale Werte zwischen 5,084 und 8,556
lagen. Der geringste fand sich zwischen KirchheinBaden-Wurttemberg und Locksted in
Schleswig-Holstein mit 0,667. Insgesamt waren 26rt@Veleiner eins. Sie rangierten
zwischen 0,667 und 0,992. Im Durchschnitt ergab sin N,-Wert von 2,294.
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In der folgenden Tabelle sind dig,Nund k-Werte dargestellt.

Tabelle 21 FsrWerte (unter der Diagonalen) und I\Verte (Uber der
Diagonalen) der von STRUCTURE 2.3.3 ermittelten
Subpopulationen im Vergleich

Popl | Pop2 | Pop3 | Pop4| Pop5 Popt PopyY Pop8 Pop9 PoplO

Popl 5,681 | 4,510 2,615 4,458 4,457 4,841 5,883 5,8376103,0
Pop2 |0,042 5,562 | 2,532| 7,024 9,41y 4,884 7,582 6,852 3,005
Pop3 |0,053 | 0,043 3,150 | 6,287 5,075 2,975 5,265 3,480 4,189
Pop4 |0,087 | 0,090, 0,074 2442 | 2,796| 2,039 3,011 2,233 2,335
Pop5 |0,053 | 0,034| 0,038 0,093 5,397 | 3,789| 6,799 3,669 3,057
Pop6 |0,053 | 0,026| 0,044 0,082 0,044 3,895 | 7,689| 5,776 2,462
Pop7 |0,049 | 0,049 0,07§ 0,109 0,062 0,060 4,880 | 4,619 2,728
Pop8 |0,041 | 0,032 0,045 0,07f 0,035 0,081 0,049 5,229 | 3,278
Pop9 |0,044 | 0,037 0,064 0,100 0,064 0,041 0,051 0,046 2,337
Pop10 | 0,077 | 0,077 0,054 0,09 0,046 0,092 0,084 0,071970/0

Die RrWerte liegen zwischen 0,026 (Population 2 und Radmn 6) und 0,109 (bei
Population 4 und Population7), wahrend die AnzahnlMigranten zwischen 2,039 und 9,471
liegt.
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4.1.6 Mantel-Tests

Um Korrelationen zwischen genetischer und geogsapler Distanz festzustellen, wurde ein
Mantel-Test durchgefiihrt (Tabelle 22).

Die lociubergreifende Korrelation zwischen gendtescund geographischer Distanz lag bei
0,159. Es bestand also eine, wenn auch sehr needliagrelation. Auch die Ergebnisse der
einzelnen Loci zeigten, dass eine grol3e geographiBistanz nicht zwangslaufig mit einer
grof3en genetischen Distanz korreliert; ebenso lk&ina geringe genetische Distanz trotz

grof3er raumlicher Entfernung auftreten.

Tabelle 22 Ergebnisse des Manteltests an den einzelnen uod Loci-

ubergreifend (r: Korrelationskoeffizient; * p< 0,05 p< 0,01; ***
p< 0,001)

Locus r Signifikanz

SW1701 0,051 o

SW1979 0,084 i

S0005 0,020 *

S0070 0,110 *

SW288 0,054 o

SW2052 0,083 *

S0228 0,046 *

S0359 0,046 i

locitibergreifend 0,159 o
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4.2 Berechnungen mit BOTTLENECK 1.2.02

Unter Verwendung der Software BOTTLENECK 1.2.02 RMUET & LUIKART, 1997)
wurde die Gesamtpopulation auf Hinweise untersuobt,die Population kirzlich einen
genetischen Flaschenhals ,recent botttleneck” peassat. Dabei wurde die tatséachliche mit
der theoretisch erwarteten Heterozygositat verghchund etwaige Abweichungen auf
Signifkanz untersucht (Tab. A 14 im Anhang).

Abbildung 31 zeigt den ,mode shift”, der die Velteig der Allelfrequenzen darstellt.

Im vorliegenden Fall ergibt sich kein Grund zu demahme, dass die Population kirzlich

einem genetischen Flaschenhals ausgesetzt war.

100%
90%
80%
70%
60%
50%
40%
30%
20%
10%

0%

T — T T 1
0-o01 01-0,2 0,2-03 0,3-04 04-05 05-0,6 ®@er-0,7-0,8 0,8-0,9 09-1,0

Kategorien der Allelfrequenzen

Abbildung 31:  Verteilung der Allelfrequenzen (Linkslastigkeitesl Diagramms:
viele Allele haben eine Frequenz zwischen 0 unil 0,1
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4.3 Neighbor-Joining

Das mit TreeView (PAGE, 1996) erstellte Dendrograrf@bb. A 1 bis A 10 im Anhang)
ermdglicht einen Uberblick Uber eine etwaige Gruppeung (Cluster) und eine
entsprechende Ahnlichkeit der Individuen im Hinklicauf die untersuchten
Mikrosatellitenloci. Tiere mit identischen Allelgdén bei allen Loci sind entlang eines
senkrechten Balkens immer untereinander dargesteliso leicht zu identifizieren.

Den Individuen im Dendrogramm wurde die jeweiligartbfe der vom Programm
STRUCTURE 2.3.3 (PRITCHARD et al., 2000) festgedegBubpopulation zugeordnet (Abb.
A 1 bis A 10 im Anhang).

Eine Ubersichtsbetrachtung des Dendrogramms lié@naen, dass Tiere der gleichen
Subpopulation (nach STRUCTURE 2.3.3) meist in ein€haster des Dendrogramms zu
finden waren. Besonders auffallig verhielt sich sé® Muster bei Subpopulation 10
(graublau), die in erster Linie Tiere aus dem Siglaredes Landes vereint.

Ahnlich verhielt es sich mit der kleinsten Subpeapiain 4 (gelb), deren geographische
Verbreitung aber groéR3er ist als die der Subpopaniat.

Bei genauerer Betrachtung der kleineren Clustegteeiich, dass haufig Tiere, die aus einem

Revier stammen, in einem Cluster zu finden waren.
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4.4 Genetische Struktur der Gesamtpopulation

Das Programm STRUCTURE 2.3.3 (PRITCHARD et al., ®0€rmoglicht die Berechnung
der ,wahrscheinlichsten* Anzahl an Subpopulatioimererhalb einer Gesamtpopulation.

Die in Abbildung 32 dargestellten logarithmierten aNYscheinlichkeiten fur die
entsprechende Anzahl an Subpopulationen zeigt, dhkss hochste Wert bei K=10
Subpopulationen lag.

Die kleinste Subpopulation ist Subpopulation 7 Bit Tieren (7,2 %), die grofte
Subpopulation 2 mit 74 Tieren (12,5 %).

Tabelle 23 zeigt den absoluten und prozentualeneiAnder Tiere der einzelnen

Subpopulationen an der Gesamtpopulation.

'13200 T T T T T T T T T T T T T 1

-13400
-13600

-13800 ././
-14000

-14200 /

-14400

-14600 ///

-14800 /

-15000 /

-15200

InPr(X| K)

Abbildung 32:  Logarithmierte Wahrscheinlichkeiten In Pr k}() fur das
Vorkommen von K=2 bis K=14 Subpopulationen. Die Wauzeigt
bei K=10 ein Maximum, sodass die WahrscheinlichKéit das
Vorkommen von 10 Subpopulationen am hdchsten ist.
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Tabelle 23

Anzahl, der den Subpopulationen zugeordnetengdsbfiweine und
der prozentuale Anteil an der Gesamtpopulation

Subpopulation ArTzahI der.zugeordneten prozentualer AtheiI /
Wildschweine Gesamtpopulation
! 66 13,0 %
2 4 12,5 %
3 52 8,9 %
4 34 7.5%
> 41 7,9 %
° 67 12,8 %
! 31 7.2%
8 56 10,4 %
X 58 11,3 %
10 42 8,5 %

In Abbildung 33 sind alle Tiere der Studie graphisitirch senkrechte Balken entlang der x-

Achse dargestellt. Dabei wurde jeweils der relafiweeil der Zugehdrigkeit zu einer der zehn

Subpopulationen aufgetragen (y-Achse), — die damemide Farbe in einem Balken entspricht

der dem Tier zugeordneten Subpopulation. Ein Uirltiber die Gesamtpopulation und eine

etwaige Clusterbildung lasst sich so erkennen.

sueponuaton: [ [ I (] l l I I E H

Abbildung 33:

Graphische Darstellung der Ergebnisse von STRURH2.3.3 (x-
Achse: relativer Anteil eines Individuums an den 10
Subpopulationen, die dominierende Farbe zeigt digeRorigkeit zu
einer Subpopulation an; y-Achse: alle Tiere der dstu
nebeneinander, ein vertikaler Balken pro Tier)



ERGEBNISSE 101

Abbildung 34 zeigt die geographische Verteilung 8ebpopulationen.

Es ist schon auf den ersten Blick eine Akkumulatyewisser Farben, also Subpopulationen

in manchen Gegenden zu erkennen. Meist zeigenrsadtrere Subpopulationen innerhalb

eines Reviers, wobei dieselbe Subpopulation h&afiger naheren raumlichen Umgebung

mehrfach auftritt.

Subpopulation 1

Subpopulation 2

Subpopulation 3

Subpopulation 4
Subpopulation 5
Subpopulation 6
Subpopulation 7

Subpopulation 8

Subpopulation 9

Subpopulation 10

trat in erster Linie in SuddwestialdNord- und Mittelhessen und

Westthuringen auf.

kam meist in Nordostdeutschland zeigte sich zudem auch in Bayern.
fand sich haufig in Rheinland-Pfaind im Saarland, kleinere

Vorkommen fanden sich in Berlin, der Lausitz und d€ineburger
Heide.

zeigte sich in Schleswig-Holst&imiiringen und in der Lausitz.
fand sich vermehrt im Verlauf direEind im Rheinland.
trat bis auf wenige Ausnahmen miNardostdeutschland auf.

kam vorrangig in Sudwestfalen, Bad&irttemberg und Rheinland-

Pfalz vor.

zeigte sich recht weit verteilt uk@m in Westfalen, Baden-

Wirttemberg, Franken vor, zeigte sich aber aucNiedersachsen und

im Gebiet der Mecklenburgischen Seenplatte.

zeigte groflRere Vorkommen in efst@e in Nordostdeutschland und in

Schleswig-Holstein.

trat vorrangig in Rheinland-P#alt und nie nordlich der Elbe.
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Abbildung 34:  Geographische Verteilung der Subpopulationen r&RUCTURE
2.3.3
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4.5 Varianzanalysen zur Berechnung des Einflusses voniktlernissen

Beim genetischen Vergleich eines Reviers mit dllenachbarten Revieren in einem Umkreis
von 150 km ergaben sich insgesamt 165 paarweisgléfelne. Der mittlere geographische
Abstand der Reviere betrug 94,5 km.

Tabelle 24 zeigt die berechneten populationsgerietis Parameter gemittelt Gber alle

Revierpaarungen.

Tabelle 24 Mittelwerte der populationsgenetischen Parametédrer alle
Revierpaarungen (Nei GD: genetische Distanz nadhWéei GD:
unverzerrte genetische Distanz nach Nei; Reynolgetische
Distanz nach Reynolds; Sforza: genetische Distaazh nCavalli-
Sforza; k. Heterozygotentberschul3)

Parameter Mittelwert Standardfehler
Nei GD 0,395 0,022
UNei GD 0,304 0,022
Reynolds 0,173 0,008
Sforza 0,120 0,004
Fst 0,095 0,005
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4.5.1 Autobahnen als Barriere zwischen Revieren

Bei der Betrachtung der Autobahnen als Barriergteesich bei allen populationsgenetischen
Parametern ein signifikanter Unterschied zwischaviétkombinationen, die durch zwei
Autobahnen voneinander getrennt waren und solafiemicht von einer Autobahn getrennt
waren (Abb. 35). Der bestehende Unterschied begeeetischen Distanz nach Reynolds und
Fst war signifikant (*< 0,05), bei den anderen Parametern sehr signf{karit 0,01). Tabelle

25 zeigt die p-Werte.

0,6

Anzahl der kreuzenden Autobahnen je Distanzparamete

Abbildung 35:  Darstellung der Ergebnisse der VarianzanalyseBanechnung des
Einflusses von Autobahnen als Hindernis; y-AchséteéMverte der
genetischen Distanz nach Nei (Nei GD); der unverzer
genetischen Distanz nach Nei (UNei GD), der gecle¢is Distanz
nach Reynolds (Reynolds), der genetischen Distath rCavalli-
Sforza (Sforza) und des Heterozygotenuberschussey d&ls
abhangige Variablen der Kategorien 0, 1 bzw. 2 Zsade
Autobahnen (x-Achse).



ERGEBNISSE 105

Tabelle 25

Signifikanz-Werte des Kategorienvergleichs deridfaanalyse zur
Berechnung des Einflusses von Autobahnen als Himsl@ategorie
0, 1 bzw. 2: Revierpaare mit je 0, 1 bzw. 2 kreaeenAutobahnen;
Nei GD: genetische Distanz nach Nei; UNei GD: umeete
genetische Distanz nach Nei; Reynolds: genetisclstam? nach
Reynolds; Sforza: genetische Distanz nach Cavéiiz8; F¢
Heterozygoteniberschuss)

Populationsgenetischer | |
Parameter Kategorienvergleich p-Wert
0-1 0.123
Nei GD 1-2 0209
0-2 0,010
0-1 0,087
UNei GD 15 165
0-2 0,005
0-1 0,170
Reynolds 1-2 0186
0-2 0,013
0-1 0,077
Sforza 1.2 657E
0-2 0,009
0-1 0,225
" 1-2 0.227
0-2 0,026
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4.5.2 Bahnlinien, Flisse und Kanéle als Barriere zwischeRevieren

Zwei Reviere trennende Bahntrassen, Flusse undi&ae#ten keine signifikante

Auswirkung auf die populationsgenetischen ParambteFalle trennender Bahnlinien

steigen die genetischen Distanzen Nei GD und UNRe®ischen zwei Populationen an,

Die Effekt von Flissen oder Kanalen als Barrieranem nicht signifikant.

Die Ergebnisse der Varianzanalyse des EinflusseBabinlinien sind in Abbildung 36 und
Tabelle 26 aufgefiihrt, die fur Flisse in Abbildi8®yund Tabelle 27 und fir Kanale in
Abbildung 38 und Tabelle 28.

0,5
0,45
0,4
0,35
0,3
0,25
0,2
0,15
0,1
0,05

UNei GD ‘ Reynolds ‘ Sforza ‘ Fst |

Nei GD
Anzahl der kreuzenden Bahnlinien je Distanzparamete
Abbildung 36:  Darstellung der Ergebnisse der VarianzanalyseBarechnung des

Einflusses von Bahnlinien als Hindernis; y-Achseitt®élwerte der
genetischen Distanz nach Nei (Nei GD); der unvetzer
genetischen Distanz nach Nei (UNei GD), der gede¢is Distanz
nach Reynolds (Reynolds), der genetischen Distath rCavalli-
Sforza (Sforza) und des Heterozygotenuberschussey dls
abhangige Variablen der Kategorien 0, 1 bzw. 2 Zsade
Bahnlinien (x-Achse).
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Tabelle 26:

Signifikanz-Werte des Kategorienveidisider Varianzanalyse zur
Berechnung des Einflusses von Bahnlinien als HmdgiKategorie
0, 1 bzw. 2: Revierpaare mit je 0, 1 bzw. 2 kreasgnBahnlinien;
Nei GD: genetische Distanz nach Nei; UNei GD: umeete
genetische Distanz nach Nei; Reynolds: genetisclstam¥ nach
Reynolds; Sforza: genetische Distanz nach Cavéiiz8; K

Heterozygoteniberschuss)

Populationsgenetischer

Parameter

Kategorienvergleich

p-Wert

Nei GD

0,217

0,647

0,409

UNei GD

1
=l NN R

0,139

0,613

0,304

Reynolds

0,435

0,848

0,352

Sforza

0,346

0,856

0,440

0,383

0,833

O k| O] O k| O] O k| O O] k| O] O] | O
1

1
N| N| | N N P N NP NN

0,299
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0,5

0,45

0,4

0,35 -

0,3 -
0,25 -
0,2 -
0,15 -
0,1 -

-

Nei GD

UNei GD Reynolds Sforza Fst
Anzahl der kreuzenden Flisse je Dlstanzparameter

Abbildung 37:

Tabelle 27:

Darstellung der Ergebnisse der VarianzanalyseBasechnung des
Einflusses von Flissen als Hindernis; y-Achse: d&literte der
genetischen Distanz nach Nei (Nei GD); der unvetzer

genetischen Distanz nach Nei (UNei GD), der gede¢is Distanz
nach Reynolds (Reynolds), der genetischen Distath rCavalli-

Sforza (Sforza) und des Heterozygotentberschussed dls

abhéngige Variablen der Kategorien 0 bzw. 1 krededfllsse (x-
Achse).

Signifikanz-Werte des Kategorienvergleichs derisfaranalyse zur
Berechnung des Einflusses von Flissen als Hind@fai®gorie 0, 1
bzw. 2: Revierpaare mit je 0, 1 bzw. 2 kreuzendésden; Nei GD:
genetische Distanz nach Nei; UNei GD: unverzerremegische
Distanz nach Nei; Reynolds: genetische Distanz naelnolds;
Sforza:  genetische  Distanz  nach  Cavalli-Sforza; ¢ F
Heterozygotenuberschuss)

Populationsgenetischer _ _
Kategorienvergleich p-Wert

Parameter

Nei GD 0-1 0,460
UNei GD 0-1 0,355
Reynolds 0-1 0,726
Sforza 0-1 0,341
Fst 0-1 0,761
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0,5

0,45

Nei GD

0,35 -

0,3 -

0,25 +

0,2 -

0,15 -

0,1 -

0,05 - I

0 -

o | 1
Fst

UNei GD Reynolds Sforza
Anzahl der kreuzenden Kanéle je Distanzparameter

Abbildung 38:

Tabelle 28

Darstellung der Ergebnisse der VarianzanalyseBasechnung des
Einflusses von Kanalen als Hindernis; y-Achse: éhterte der
genetischen Distanz nach Nei (Nei GD); der unvetzey

genetischen Distanz nach Nei (UNei GD), der gede¢is Distanz
nach Reynolds (Reynolds), der genetischen Distath rCavalli-

Sforza (Sforza) und des Heterozygotentberschussed dls

abhangige Variablen der Kategorien 0 bzw. 1 krededfanéale (x-
Achse).

Signifikanz-Werte des Kategorienvergleichs deridfaanalyse zur
Berechnung des Einflusses von Kandalen als Hind¢kKasegorie 0O,
1 bzw. 2: Revierpaare mit je 0, 1 bzw. 2 kreuzendanalen; Nei
GD: genetische Distanz nach Nei; UNei GD: unveteegenetische
Distanz nach Nei; Reynolds: genetische Distanz raelnolds;
Sforza:  genetische  Distanz  nach  Cavalli-Sforza; ¢ F
Heterozygotenuberschuss)

Populationsgenetischer _ _
Kategorienvergleich p-Wert

Parameter

Nei GD 0-1 0,847
UNei GD 0-1 0,984
Reynolds 0-1 0,633
Sforza 0-1 0,587
Fst 0-1 0,686
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4.5.3 Innerdeutsche Grenze

Die ehemalige Innerdeutsche Grenze als lange Bstehende kinstliche Barriere hatte einen
signifikanten (p < 0,05) bis hochsignifikanten (p< 0,001) Einfluss auf die
populationsgenetischen Parameter (Abb. 39 und 2@b.Die berechneten Mittelwerte aller
dieser Parameter von westdeutschen im Vergleiatsteutschen Revieren waren signifikant
unterschiedlich. Dies war auch der Fall fur den gsch von westdeutschen mit
Grenzrevieren, aul3er fugFAKeine signifikanten Unterschiede waren zu beotschwischen
ostdeutschen und Grenzrevieren.

0,6

Kategorien je Distanzparameter

Abbildung 39 Darstellung der Ergebnisse der VarianzanalyseBawnechnung des
Einflusses der ehemaligen Innerdeutschen GrenzeHmidernis;
(Nei GD: Mittelwerte der genetischen Distanz nadati (Nei GD);
der unverzerrten, genetischen Distanz nach Nei (UBIB), der
genetischen Distanz nach Reynolds (Reynolds), daretgschen
Distanz nach Cavalli-Sforza (Sforza) und des
Heterozygoteniberschusses g)(Fals abhangige Variablen der
Kategorien O (ostdt. Paare), 1 (westdt. Paare) [Zz{Grenzpaare)
auf der x-Achse).



ERGEBNISSE 111

Tabelle 29

Signifikanz-Werte des Kategorienvergleichs deridfaanalyse zur
Berechnung des Einflusses der ehemaligen InnetenisGrenze
als Hindernis (Kategorie 0=Ostdt. Paare, 1=WesR#Hare bzw.
2=Grenzpaare; Nei GD: genetische Distanz nach Nbiei GD:

unverzerrte genetische Distanz nach Nei; Reynolgmnetische
Distanz nach Reynolds; Sforza: genetische Distaazh nCavalli-
Sforza; k¢ Heterozygotenuberschuss)

Populationsgenetischer | |
Parameter Kategorienvergleich p-Wert
0-1 0,050
Nei GD 1-2 0001
0-2 0,738
0-1 0,001
UNei GD = o0
0-2 0,960
0-1 0,021
Reynolds 1-2 0038
0-2 0,786
0-1 0,006
Sforza 1.2 0006
0-2 0,926
0-1 0,027
" 1-2 0,065
0-2 0,703
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5 Diskussion

Wildschweine sind eine weit verbreitete und siaktigtweiter ausbreitende Wildart, die in
Deutschland mehr oder minder omniprasent ist undhddie jahrlich grof3e wirtschaftliche
Verluste, durch Flur- und Fruchtschéaden, entsteGenade durch die grol3e Verbreitung und
die stéandig wachsende Population stellt das Wildsai auch ein relevantes Reservoir fur
Erreger wirtschaftlich bedeutender Tierseuchen ¢aB.: Ausbruch der Klassischen
Schweinepest in einer Wildschweinpopulation in Nbeih-Westfalen und Rheinland-Pfalz
im Jahr 2009; Gefahr durch Verbreitung der Afrilsmhien Schweinepest aus dem Osten).
AulRRerdem ist das Wildschwein ein nicht zu untersmdrider Unfallverursacher auf
Deutschlands Stralen. Nach dem Rehwild belegt dddsthiwein Platz zwei in der
Wildunfallstatistik (vgl. Abschnitt 2.1.4; Tabelld.

In verschiedenen Arbeiten wurde die genetischek&truder Wildschweinpopulationen in
Europa untersucht; dabei betrachtete man besodaeRopulationen in Italien, Portugal und
Ungarn (FERREIRA et al.,, 2006; FERREIRA et al., 20ELGADO et al., 2008).

Vergleichbare Informationen fehlen bislang fur Beifland; sie sollen daher mit der

vorliegenden Arbeit zusammengetragen werden.

5.1 Methodenkritik

Diese Studie war als Feldstudie angelegt. Die Rratnerden im Rahmen vorangegangener
Arbeiten bei Jagden auf dem Gebiet Deutschlandsngeelt. Die Wildschweine wurden auf
Treib- und Drickjagden, jeweils in den Herbst- Wdohtermonaten erlegt. Diese Jagdformen
bieten die beste Madglichkeit, grof3e Stlickzahlen exteichen und zu beproben. Eine
vergleichbare Probenanzahl im Frihjahr oder im Semmittels Einzelabschiissen zu
erreichen, ist aus wildbiologischen und jagdrech#n Griinden praktisch nicht méglich.
Dieser Umstand hat auf die Ergebnisse keinen EsflDa die zu erwartende Jagdstrecke von

vornherein schlecht abzuschatzen war, schwank®miibenzahl in den einzelnen Revieren.

Das Untersuchungsgebiet wurde groR3raumig gewahlteinen maoglichst deutschlandweiten

Uberblick tiber die genetische Struktur der Wildsemgopulation zu erhalten. Der Norden
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Nordrhein-Westfalens und die westlichen Teile Niedehsens wurden nicht beprobt, da das
Vorkommen der Wildschweine dort eher gering ist Wethe Drick- und Treibjagden mit
grof3er Streckenerwartung durchgefuhrt wurden. Dagcie gilt fir die Gebiete sudlich der
Donau. Auf eine representative Stichprobennahmenrdevuverzichtet, da keine
Vergleichbarkeit zwischen den einzelnen Bundesléndereicht werden sollte, sondern eine
Vergleichbarkeit der untersuchten Subpopulationgereinander.

Um ein mdglichst aussagekraftiges Bild der genké&acStruktur erstellen zu kénnen, wurde
ein gréRere Anzahl an Revieren beprobt (n=40). kngléich zu anderen Studien (siehe auch
Abschnitt Tabelle 3) konnte eine recht hohe Probamdhl (n=521) untersucht werden. Zu
bemerken ist hier, dass beprobte Tiere aus einevieReoglicherweise enger miteinander
verwandt sind, als es im Durchschnitt bei der gésamin einem Gebiet ansassigen
Population der Fall ware. Der Grund konnte hieirentuell im Fluchtverhalten liegen.
Wildschweine flichten zumeist in der Rotte (alsehaum genetischen Familienverbund),
gefihrt von der Leitbache (SODEIKAT & POHLMEYER, @%). Im Jagdgeschehen werden
haufig flichtende Rotten mehrfach beschossen. l§aogigen Abschussempfehlungen sollte
eine Altersverteilung der Jahresstrecke bei etw6mrischlingen, 15 % Uberlaufern und 10
% alter Keiler und Bachen angestrebt werden (BRIEBIEBNN, 2009). So kdnnte es zu
einer Akkumulierung von verwandten Tieren auf dee&ke kommen. Geschwister auf der
Strecke zu finden ist demnach wahrscheinlich. Inwaeliegenden Arbeit wurde dies nicht
beachtet. Weitere ,anamnestische” Informationere Witer und Geschlecht, wurden nicht
mit bertcksichtigt, da keine genauen Familienvenisde untersucht werden sollten, sondern

das Hauptaugenmerk auf der reinen Populationsdgeagti

Die DNA-Vervielfaltigung mittels PCR ist eine sdiahren gebrauchliche Methode. Mit ihr
gelingt eine Vervielfaltigung kleiner DNA-Mengen der Probe. Die im Voraus getesteten
und ausgewahlten Mikrosatelliten des Hausschwemseten sich gut zur Genotypisierung
der Wildschweine. Zur besseren internationalen Mebarkeit ware eine Auswahl der
Mikrosatelliten nach den Empfehlungen der Food Agdculture Organization (FAO) und
der International Society for Animal Genetics (ISA@u bevorzugen gewesen, allerdings
zeigt sich bis dato in der vorhandenen Literaturinde einheitliche Auswahl an
Mikrosatelliten. Haufig zeigten sich auch Mikrodhten im untersuchten Gebiet nicht
polymorph, obwohl sie im Vorfeld beim Wildschweim iEuropa Anwendung fanden.
AulRerdem ist kritisch anzumerken, dass sich MikelaSW2052 und Mikrosatellit S0228
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beide auf Chromosom 6 mit einem Abstand von 4cMogpklt sind. Durch Austesten
verschiedener Primerkonzentrationen konnte letetliein gleichmaRiges Bild im
Sequenzierautomaten erzeugt werden. Die genauenBeang einzelner Allele bereitete zu
Beginn Probleme; verschiedene Allele zeigten sigfgrand von UnregelméaRigkeiten im
Polyacrylamidgel als das gleiche Allel. Dieses Rrobkonnte aber mittels der in Abschnitt
3.5.6 beschriebenen Methode geldst werden. Das 2&egk,Kurve® in Microsoft Powerpoint
ermoglichte eine genaue Zuordnung der Banden zaeneibestimmten Allel. Mit den
verwendeten Mikrosatelliten lie3en sich 470 von S2dre individuell unterscheiden, das
entspricht 90,2 %. Um eine weitere Unterscheiduntgchen den Tieren bis auf die Ebene

des Individuums vornehmen zu kdnnen, mussten vedifikrosatelliten verwendet werden.

5.2 Besprechung der Ergebnisse

5.2.1 Phylogenetische Berechnungen

5.2.1.1 Allele, Allelfrequenzen, Allelverteilung

Im Durchschnitt fanden sich 11 Allele pro Locust 20 Allelen zeigte Mikrosatellit SW1979
die groRte und Mikrosatellit S0228 mit vier die iggste Variabilitat. Die meisten Allele
zeigten eine eindeutig lokale Akkumulation. Die dék Verteilung der Allele ist den
Abbildungen 15, 17, 19, 21, 23, 25, 27, 29 zu dmmen. ,Ausreil3er” fanden sich haufig und
sind auf die zufallig und ungerichtet wirkende gesaie Drift zurtickzufiihren. Eine regional
abtrennbare Verteilung der Allele ist unter natimin Verhaltnissen untublich und nicht zu
erwarten. Es sind keine Abgrenzungen der Allelvieirtg durch etwaige Barrieren zu

erkennen.

5.2.1.2 Heterozygositaten

Die Gesamtpopulation hatte eine erwartete Hetemst@f von 0,757+0,052 und eine
beobachtete Heterozygositat von 0,663+0,041. Diaktete Heterozygositat ist grof3er als die
beobachtete Heterozygositat. Diese Reduktion ngicht Wahlund-Effekt und weist auf ein
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Substrukturierung der Population hin (WAHLUND, 1928 ediglich an Microsatellit
SW1979 war die beobachtete Heterozygositat hétsedial zu erwartende. Betrachtete man
die Ergebnisse von Hind H, fur die einzelnen Reviere, zeigte sich in lediglider Fallen
(10 %) der Wahlund-Effekt, was darauf hinweist,gdsmerhalb der kleinen Populationen im

Allgemeinen keine Substrukturierung vorliegt.

5.2.1.3 Hardy-Weinberg-Gleichgewicht

Eine Population im Hardy-Weinberg-Gleichgewicht arhégt keinerlei Selektions- und
Evolutionsfaktoren (HARDY (1908) und WEINBERG (190®ieses Gleichgewicht setzt
ideale Bedingungen, wie Panmixie, voraus und ist #ieoretischer Natur.

Das Hardy-Weinberg-Gleichgewicht wurde fir jedercl® einzeln berechnet. Keiner der
Loci befand sich im Hardy-Weinberg-GleichgewichtleALoci wichen hochsignifikant vom
Hardy-Weinberg-Gleichgewicht ab.

Dieses Ergebnis war zu erwarten, da allein durehzdim Teil sehr gro3en Entfernungen
zwischen den Revieren keine Panmixie stattfindemnkallerdings zeigten sich bei der
Uberpriifung des Hardy-Weinberg-Gleichgewichts derenen Populationen (Reviere) die
meisten Loci und Reviere keine bzw. keine signiiteaAbweichung vom Hardy-Weinberg-
Gleichgewicht. Dies weist also darauf hin, dass @esamtpopulation Selektionsprozessen
und Einschrankungen im  Fortpflanzungsgeschehen rliege die  kleineren
Einzelpopulationen aber der idealen Population nédler kommen. Neben der offensichtlich
moglichen Panmixie innerhalb der Reviere scheimeihalb der Einzelpopulationen die
Tierzahl und damit die Anzahl der Allele grol3 gerawgsein, um keine Abweichung vom
Hardy-Weinberg-Gleichgewicht zu bewirken, denn diobe bzw. ausreichende Tierzahl ist
eine der Voraussetzungen fiur das Hardy-Weinbergz@ewicht und verhindert eine
Heterozygotenreduktion durch Inzucht. Es ist zuelnddn, dass mogliche Nullallele, also
heterozygote Allele, die aber nur eine Bande im uSagierautomaten zeigen und so
homozygot erscheinen, eine starkere Abweichung udardy-Weinberg-Gleichgewicht
bewirken (VAN OOSTERHOUT et al., 2004). Dies kanm ivorliegenden Fall
ausgeschlossen werden. Der Datensatz wurde mittéilro-Checker 2.2.3 (VAN
OOSTERHOUT et al., 2004) tberprift und es wurdanek&nregelmaligkeiten detektiert.
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5.2.1.4 Linkage disequilibrium

Auf die gleiche Art wie eine Abweichung vom Hardyeiberg-Gleichgewicht ein
Vorhandensein  einer differenzierteren  Populatiooktir anzeigt, zeigt ein
Kopplungsungleichgewicht (Linkage Disequilibriumyigchen nicht gekoppelter Loci eine
Mischung verschiedener Subpopulationenen mit ucherdlichen Allelfrequenzen (NEI &
LI, 1972). Ein Linkage Disequilibrium findet man, emn innerhalb der
Genotypkonstellationen der Gesamtpopulation gewigdkele unterschiedlicher Loci
Uberhaufig miteinander kombinieren. Bei physikdlisah beieinander liegenden Loci treten
Kopplungsungleichgewichte auf; die kdnnen in vgdiedem Fall allerdings ausgeschlossen
werden, da alle Loci (aulBer die Loci SW2052 und 2B0ZAuf Chromosom 6) auf
unterschiedlichen Chromosomen liegen. 27 der 28l€¥mhe zwischen den Loci zeigten ein
signifikantes Kopplungsungleichgewicht. Diese hohe Zahl signifikanter
Kopplungsungleichgewichte  spricht ebenfalls fir eein Substrukturierung  der
Gesamtpopulation (WILSON & GOLDSTEIN, 2000). Dardaissen sich die Interpretationen
des Hardy-Weinberg-Gleichgewichts und des WahlufiekEs bestétigen.

5.2.1.5 F-Statistiken und Genfluss

Loci-Ubergreifend ergab sich eip-#Vert von -0,117. Bis auf Locus S0005 zeigten hbei
einen negativen Wert. Negative s-Werte (Inzuchtkoeffizient) sprechen fur einen
Heterozygotenuberschuss; Inzuchtprozesse sind agmnacht zu erwarten (WRIGHT,
1965). Ein hoher Grad an Differentiation innerhatter Gesamtpopulation wurde
angenommen, da locitbergreifend ewWert von 0,199 errechnet wurde. Laut HARTL &
CLARK (1997) zeigen Werte bis 0,05 eine vernachifmae genetische Differentiation,
wohingegen Werte > 0,25 schon eine sehr grof3e rBrftation bedeuten. Theoretisch kann
der Wert zwischen 0 und 1 liegen. Desweiteren @it Auskunft Uber den Grad des
Genflusses zwischen den Populationeg=(@F kein Genfluss; &0: es findet ein reger
Austausch zwischen den Populationen statt). Hieanka&so von einem moderaten Genfluss
zwischen den Substrukturen ausgegangen werden.

Die vorangegangenen Interpretationen weisen afleiag substrukturierte Gesamtpopulation

hin, deren Untereinheiten eine hohe genetischdaligeigen. Weiterfiuhrende Berechnungen
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sollten nun den Grund bzw. die Einflisse auf diesBwkturierung ermitteln. Als mdgliche
Faktoren wurden ein genetischer Flaschenhals, ebgrgphische Entfernung und kinstliche

und natirliche Hindernisse angenommen.

5.2.1.6 Mantel-Test

Der Mantel-Test sollte eine mdgliche Korrelation isshen genetischer Distanz und
geographischer Distanz aufdecken (MANTEL, 1967h Eorrelationskoeffizient von 0,159,
wie in diesem Fall, bedeutet, dass lediglich 2,5d& genetischen Distanz durch die
geographische Distanz verursacht wurden. Bei gsgildgeographischer Distanz ist ein
geringerer Genfluss und so eine grof3erer genetiBisimnz zu erwarten — ,isolation by
distance” (WRIGHT, 1943). Die zufallige genetisdbeft kann diese Differenz verstarken
oder verringern. Demnach hangt im vorliegenden BEal Substrukturierung nur in sehr
geringem Mal3e von der physischen Entfernung abmiissen also andere Einflisse auf die

Population wirken um die Substrukturierung auszmids

5.2.1.7 Genetischer Flaschenhals

Durch Vergleich der erwarteten mit der beobachtd#sterozygositat kann ein kirzlich
entstandener genetischer Flaschenhals aufgedeoienveAbbildung 31 zeigt die Verteilung
der Allelfrequenzen der Gesamtpopulation in unteestliche Kategorien. Bei einer
Population mit ausgepragter Diversitat finden sia meisten Allelfrequenzen in den ersten
beiden Kategorien. Eine Linkslastigkeit spricht fémn Mutations-Drift-Gleichgewicht
(CORNUET & LUIKART, 1997). In der untersuchten Pdgition konnte kein Hinweis auf
einen kdrzlich durchlaufenen Flaschenhals gefundenden. Vor rund 150 Jahren galt
Deutschland als nahezu wildschweinfrei, was mogliaieise einen genetischen Flaschenhals
hatte verursachen kénnen. Allerdings lasst sichadiaicht nachweisen, da genetischer Dirift,
Zuwanderung (speziell aus Ostlicher und westli¢tiehtung) und Populationswachstum tber
die vergangenen Generationen die genetische Mielfatlerhergestellt haben. Die Population

der Wildschweine in Europa wuchs im Besonderen ramin Zweiten Weltkrieg stark an
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(SAEZ-ROYUELA, C. &. J.L. TELLERIA 1986, FEICHTNER986, DANILKIN 2001).

Die grol3e Diversitat wurde auch durch das starkguRtionswachstum nach dem Zweiten
Weltkrieg verstarkt (SCANDURA et al., 2008). SCANBM et al. (2008) gehen gar so weit,
die letzte Eiszeit (vor 10.000 Jahren) als letaatscheidenden Faktor, mit Effekt auf die
Diversitat, zu benennen. Also ist im vorliegendeall Fein genetischer Flaschenhals als

substrukturierender Faktor auszuschliel3en.

5.2.1.8 Neighbor-Joining und genetische Stammb&ume

Ein locilbergreifendes Dendrogramm wurde auf Basler genetischen Distanz
(GOLDSTEIN et al., 1995) erstellt. Es fiel auf, ddsiufig Tiere aus einer Subpopulation
nach STRUCTURE 2.3.3 (PRITCHARD et al.,, 2000) bZwere eines Reviers in einem
Cluster vereinigt waren bzw. in geographischer NAhénden waren. Die enorme Grof3e des
Dendrogramms lieR genauere Interpretationen aufdder geringen Ubersichtlichkeit nicht

ZU.

5.2.1.9 Berechnungen mit STRUCTURE 2.3.3

Mit dem Programm STRUCTURE 2.3.3 gelang eine Déifeierung der Gesamtpopulation
in zehn Subpopulationen (K=10, ungeachtet der ggdgschen Herkunft (PRITCHARD et
al., 2000). Abbildung 34 zeigt die Verteilung dethm Subpopulationen auf die Reviere. Es
zeigte sich eindeutig, dass einzelne Subpopulatiol&al gehéuft auftraten. Einzelne
JAusreilRer® lieBen sich auf die zufallig und unghtiet wirkende genetische Drift
zurtckfuhren. FERREIRA et al (2008) und FERREIRA at (2008) konnten mit
STRUCTURE 2.3.3 (PRITCHARD et al., 2000) drei Sulationen, deren Verbreitung
jeweils durch Flisse abgegrenzt waren, in Portagafindig machen. Eine derart strenge
Einteilung der Subpopulationen, mit in geographisclurch Barrieren getrennte

Verbreitungsgebiete, lield sich im vorliegenden BBdrdings nicht finden.
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5.2.2 Varianzanalysen — Barrieren und Korridore

In der vorliegenden Arbeit wurden die Einflissesebiedener Barrieren im Detail mittels
Varianzanalyse Uberprift und deren Einfluss aufetische Parameter berechnet. Die
Wirkung von Bundesautobahnen, grofien Bahntrasseamalgn und der ehemaligen
Innerdeutschen Grenze als anthropogene Hinderoisdd-lisse als natirliche Hindernisse,
wurde untersucht. Als genetische Parameter wurdergenetische Distanz nach Nei, die
unverzerrte genetische Distanz nach Nei, die gssteti Distanz nach Cavalli-Sforza, die
genetische Distanz nach Reynolds ung (F-Statistik) berechnet und einbezogen. Alle
folgenden Angaben beziehen sich auf kilometerbggnBerechnungen; ein Einfluss der

reinen geographischen Distanz ist also nicht vatban

Es zeigte sich im Falle der Autobahnen eine sigaifie Erh6hung der genetischen Distanz,
wenn zwischen zwei Populationen Bundesautobahmgmlae mehr Bundesautobahnen zwei
Populationen trennten, umso groRer wurde die gmoieti Distanz; der Genfluss war
offensichtlich verringert. Die Barrierewirkung voAutobahnen auf grof3e Landséuger
konnten FRANTZ et al. (2012) am Beispiel des Ratitis belegen. Dabei konnte fiir das
Wildschwein keine Barrierewirkung von Autobahnerstfestellt werden. Zwar stellen
Autobahnen auch in der vorliegenden Studie keirsolabe Barriere fur Wildschweine dar,
sie zeigen aber dennoch einen signifikanten Eigfl&&haut man sich die Autobahnfiuhrung
in Deutschland an, so kann man zwischen Bereichaten Mittelgebirgen und solchen im
Tiefland differenzieren. Unzahlige Talbricken innd®littelgebirgen sprechen gegen eine
absolute Barrierefunktion von Autobahnen. Diese estthiede wurden allerdings in der
vorliegenden Arbeit nicht untersucht. Schon eincBliauf eine Ubersichtskarte von
Deutschland, in der die Autobahnen eingezeichmek, $£gt den Verdacht nahe, dass, wie aus
den untersuchten Daten hervorgeht, im Westen desldsaeine grol3ere Differentiation
vorliegt. Die geringste bei Populationen, die dudib ehemalige Innerdeutschen Grenze
voneinander getrennt wurden. Stellten Autobahnerueiiberwindliches Hindernis, also eine
absolute Barriere dar, wirde man starkere genetififierentiation erwarten; desweiteren
misste nach einigen Generationen und je nach GléfiBopulationen ein gewisser Grad an
Inzucht nachweisbar sein. Genvariationen koénnten M xrtremfall lediglich durch
Zufallsereignisse und ohne Immigrationsprozesset&men. Weiter ist zu bedenken, dass

Autobahnen (wie auch Bahnlinien) in ihrer heutigearm zum grof3en Teil seit weniger als
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100 Jahre bestehen. VERNESI et al. (2003) stefist) dass die genetische Variabilitat beim
Wildschwein recht hoch ist und dass der anthropedeimfluss in den letzten Jahrzehnten
nicht so gravierend war - im Vergleich zu andereidgvten (z.B. TAYLOR et al., 1994;

HOULDEN et al., 1996; O'Ryan et al., 1998). Diegarsatz auf die Wirkung von Barrieren

Ubertragen und die Ergebnisse von FRANTZ et al032®edenkend, liegt der Schluss nahe,
dass, wenn Autobahnen einen Einfluss auf den Geantheim Wildschwein nehmen, dieser
Befund auch auf andere, weniger invasive Tieraitlkertragbar sein musste. Diese These

bendtigt eine eingehende Prufung und zeigt dencharggsbedarf auf.

Bahnlinien, Flisse, Kandle zeigten keinen signiftka Einfluss auf die
populationsgenetischen Parameter. Bei Bahnlinieh kliissen stieg die genetische Distanz
bei Vorhandensein des Hindernisses nicht signifi@mt Bei Kanédlen hingegen fiel die
genetische Distanz tendenziell ab. Als Erklarunetdsi sich an, dass im vorliegenden Fall
hauptséachlich Kanale im Osten des Landes Poputatisoneinander trennten. Der Osten des
Landes (Ostlich der Elbe bzw. 6stlich der ehemaligemnerdeutschen Grenze) ist
landschaftlich weniger strukturiert und fragmerttiém dieser Landschaftsstruktur findet sich
eine, verglichen mit dem Westen, signifikant verdarie genetische Fragmentierung. Flisse,
als natiurliches Hindernis, werden hierzulande vonild$&hweinen offensichtlich
durchschwommen und zeigen keinen Einfluss auf dieetische Distanz und den Genfluss,
wahrend FERREIRA et al. (2006 & 2008) Flusse aartende Barrieren diskutieren. So wird
in Portugal eine steilere Uferhanglage beschriebengrofReren Unterschieden der getrennten
Populationen. Allerdings werden dort weiterhin dreischiedene Migrationswege (aus Sud-,
Zentral und Nordspanien) diskuttiert. AuRerdem dimcsich in Deutschland — speziell im
untersuchten Gebiet und an den betrachteten grel@eesen — keine steilen Ufer. Bahnlinien
stellen keine Barriere dar. Der Grund hierfur liggtmutlich in der geringeren Frequenz, in
der Bahnlinien — im Vergleich zu Bundesautobahndrefahren werden. Nach HOHMANN
(2003) steigt die Barrierewirkung einer Straf3e stéigendem Verkehrsaufkommen (siehe
auch Tabelle 4). Die Barrierewirkung der Bahnlinieind hier der Kategorie A (geringes
Verkehrsaufkommen: <1000 Fahrzeuge/Tag) nach HOHMARDO3) zugeordnet.

Desweiteren wurde mittels einer Varianzanalyse rsotdt, ob die ehemalige Innerdeutsche
Grenze einen (noch) nachweisbaren Einfluss auf djenetische Struktur der
Wildschweinpopulation hatte. Die ehemalige Grenzendglicht den Wildschweinen

tendenziell einen gunstigeren Genfluss (P=0,619.dbiemals untberwindliche Grenze wurde
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in den vergangenen 23 Jahren begrint und bietete heerschiedensten, auch seltenen
Wildarten, Einstand und Rickzugsgebiet. (Abb. 48 Abb. 41). Die Innerdeutsche Grenze
bildet damit heute eher einen Korridor als eine ridae. Der BUND strebt einen
Europaweiten Biotopverbund an und unterstitzt dahalE dieser Grinflachen mit
verschiedenen Projekten (http://www.bund.net/spefsgpendenprojekte/das_gruene_band/).
Mdoglicherweise waren bei Tieren, unmittelbar um deftpunkt der Aufhebung der Grenze,
Effekte gefunden worden. Die recht kurze Generatieit der Wildschweine lasst vermuten,
dass in der Zeit seit Grenzoffnung Effekte entstelvee auch verloren gehen konnten. Zwar
verweisen SCANDURA et al. (2008) auf einen erhdblémgeren Zeitraum, um tiefgreifende
Effekte nach Trennung erkennen zu kdnnen, aberaille Ber Innerdeutschen Grenze geht es
um ein Gebiet von nur geringer Breite, die einesclh@n Austausch zwischen zuvor

hermetisch getrennten Populationen erwarten lassen.
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Abbildung 40: Die ehemalige Innerdeutsche Grenze (Quelle: /hitgw.ddr-
fotos.de/deutsch-deutsche-grenze.htm)

Abbildung 41:  Ein grines Band - Die ehemalige Innerdeutschent&eheute
(Quelle: http://www.bund.net/spenden/spendenprejekis _gruene_
band/?pk_campaign=Spenden&pk_kwd=das%20gr%C3%BChe%2
band)
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5.3 Vergleich der Ergebnisse mit anderen Studien

In Tabelle 3 in Abschnitt 2.3.1.2 sind die Tierzahl die erwartete Heterozygositat, die
beobachtete Heterozygositat, der Inzuchtkoeffiziemd der &Wert der hier untersuchten
Population den Zahlen anderer europaischer Stugegenubergestellt (VERNESI et al.,
2003; FERREIRA et al.,, 2006;, SCANDURA et al.,, 2008ERREIRA et al., 2009;
NIKOLOV et al., 2009; VELIKOVIC et al.,, 2010; FRANZ et al., 2012). Mit einer
Probandenzahl von 521 Tieren war die vorliegende Abistand die grof3te Studie. Das
Untersuchungsgebiet war ebenfalls erheblich grélsedie Vergleichsgebiete.

Mit einer erwarteten Heterozygositat von 0,757 emter beobachteten Heterozygositat von
0,663 liegt die deutsche Population jeweils etwékeh als die anderen européischen
Populationen. In allen oben genannten Populatidaed sich der Wahlund-Effekt, also die
Reduktion der Heterozygositdt gegentber den Erngem. Demnach zeigen alle
Populationen eine Differentiation in kleinere Urtieheiten unterschiedlichen Ausmalies. Als
einzige Gruppe zeigten die Wildschweine der vodieden Studie einen negativeg\Wert,
also einen Heterozygotenuberschuss. Die anderedsutilveinpopulationen zeigten einen
geringgradig positiven Wert, was auf geringe Inzpabzesse hinweist. Auch degWert der
deutschen Population liegt mit 0,199 etwas UberWerien der anderen Gruppen; das spricht
fur etwas mehr Substrukturierung.

Insgesamt scheint die Wildschweinpopulation in Belfand im Vergleich strukturierter zu

sein, bei gleichzeitig gréRRerer Diversitat.
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5.4 Bewertung und Ausblick

Die vorliegende Studie bereichert das Mosaik derylggenetischen Studien des
Wildschweins in Europa um einen wichtigen Baustéils. Population, die in Zentraleuropa
heimisch und so im Besonderen mannigfaltigen aptigenen Einflissen ausgesetzt ist und
speziell aus 0ostlicher und westlicher Richtung rRbpulationen der Nachbarlander
korrespondiert, ist sie von grofiem Interesse. Dexwéndung von Mikrosatelliten fur
phylogenetische Studien hat sich bewahrt und kaneingeschrankt weiter empfohlen
werden. Die gewonnenen Erkenntnisse bestéatigen iglerkei Hinsicht Annahmen
vorangegangener Studien und Theorien der Popusafemetik. Fir viele Spezies gilt, dass
die geographische Verbreitung um einiges groR3emalstdie individuellen Wander- und
Streuungskapazitaten, und so sind die meisten lcétgim Populationen in lokale
Subpopulationen unterteilbar (NEI & LI, 1972; BALLX & LOGON-MOULIN, 2002).
WRIGHT (1951) berichtet, dass ein gewisser Grad Ropulationsstrukturen einen gewissen
evolutionaren Vorteil mit sich bringt; dies fordeine hohere genetische Diversitat als eine
panmiktische Population. Die genetische Drift sohenach SLATKIN (1994) in
expandierenden Populationen reduzierte Effekteabei.

Weiterer Forschungsbedarf besteht in der Detadbbtung einzelner Populationen, dabei
konnten konkrete Vergleiche zwischen Populatiodkéjn stark unterschiedlichen Habitaten
leben bzw. sich in verschiedenen Stadien der Velung befinden, verwendet werden.
Gleichzeitig konnte durch eine genauere Anamnesesdi@echt, Alter, Zugehdorigkeit zur
gleichen Rotte, etc.) eine genauere Familienstrugtmittelt werden. Eventuell ware dazu
eine Erweiterung des Mikrosatellitensets notig, untrafamiliar wirklich alle Tiere
differenzieren zu kdénnen.

Um Ausbreitungswege von Tierseuchen besser bzwhéabpt vohersagen zu kénnen, ware
ein Vergleich der genetischen Struktur mit Vorkommad Prévalenzen von ausgewahlten
Krankheitserregern sinnvoll und kénnte nitzlich&dantnisse bieten, um im Tierseuchenfall
Sperrbezirke, etc., flexibler und den wahrschelmdren Verbreitungswegen angepasst zu
bestimmen.

Ein weiterer Diskussionspunkt ware, ob und wie udeagiert Wildschweine die
stralRenbautechnischen ,Unterfihrungen“ nutzen,nsee Kanale zum Wasserabtransport
oder Autobahnbriicken, die unterlaufen werden kon@amade in deutschen Mittelgebirgen,
wo die Autobahnen haufig mit Talbriicken geflhrt desr, konnten diese Stellen als

Querungsmaglichkeit fir Wild eine grol3e Rolle spielUm diese zu quantifizieren, wirde
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sich ein Vergleich zwischen Populationen anbietidies- und jenseits von bezaunten bzw.
mit Talbriicken besetzten Autobahnen, beheimatetl. si@ute Erfolge wurden beim
Wildschwein und speziell auch bei gefahrdeterenedrinit kleinerer Home Range und
geringeren Wanderdistanzen mit Grinbricken erfeB.. CLEVENGER & WALTHO,
2005; GLOYNE & CLEVENGER, 2001), die Barriereeffekt durch Wildzaune entgegen
wirken kdnnen. Eine eingehendere Untersuchung eelrdn einer definierten Stelle bzw.
vorhandenen Griinbriicke ware von Interesse.

Eine Kombination aus Genotypisierung und telemetes Erhebungen mittels GPS-Sendern
kbnnte weitere Erkenntnisse Uber die Wander- undorédgungswege der Wildschweine
liefern.
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6 Zusammenfassung

Dem Wildschwein als Wildart mit hoher Dichte undigender Ausbreitungstendenz kommt
nicht nur von wissenschaftlicher Seite ein hohe$iMa Interesse zu. Durch die ihnen zu
eigene, hohe Invasivitat sind Wildschweine in gtz Deutschland in nicht unbetrachtlichen
Zahlen beheimatet und kollidieren - auch immer ftgguf im urbanen Raum - mit
menschlichen Interessen; nicht zuletzt verursackéidschweine hohe wirtschaftliche

Schaden in Land- und Forstwirtschaft.

521 Wildschweine aus den verschiedensten RegionentsEhlands wurden mittels
Mikrosatellitenanalyse genotypisiert. Dabei wurde ®et von acht Mikrosatelliten (SW1701,
SW1979, S0005, S0070, SW288, SW2052, S0228, SO0&5%endet. Die Mikrosatelliten-
DNA wurde mittels PCR  amplifiziert und unter Vervdemg  der
Polyacrylamidgelelektrophorese  optisch  dargestelanschlieend  erfolgte  eine

populationsgenetische und statistische Auswertung.

Mit den gewdahlten Mikrosatelliten lie3en sich U89 % der Tiere differenzieren. Die
beobachtete Heterozygositat lag mit 0,663 etwas iawen Wert anderer europaischer
Studien, ebenso die erwartete Heterozygositat 70,7Ber vorhandene Wahlund-Effekt
spricht fir eine Substrukturierung der Populatia@s durch die Ergebnisse des Hardy-
Weinberg-Gleichgewichts und der F-Statistiken degtavird. Hinweise darauf, dass die
Population einen genetischen Flaschenhals durdnadfat, lieen sich nicht finden.
Insgesamt zeigt die Population der WildschweineDieutschland eine hohe genetische
Diversitat und ist gleichzeitig stark differenziemd in verschiedene kleinere Einheiten bzw.
Subpopulationen unterteilbar. Die starke Differatmdin wirkt sich aber nicht reduzierend auf
die Diversitat innerhalb der Reviere bzw. Subpopohen aus.

Wahrend FRANTZ et al. (2012) keine Barrierewirkuhgch Autobahnen in Belgien flr das
Wildschwein nachweisen konnten, zeigte sich in derliegenden Studie eine solche
Barrierewirkung deutlich. Grof3en Bahntrassen, Kemalnd Flissen lie3en sich keine
signifikanten Barrierewirkungen nachweisen. Auclwies die ehemalige Innerdeutsche

Grenze keinen, den Genfluss beeinflussenden, Effekt
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Diese Studie liefert erstmals einen deutschlandneinblick in die genetische Struktur der
Wildschweinpopulation. Das gewéhlte Mikrosatellgenh ermdglichte eine prazise
Differenzierung und Identifizierung der einzelnemdividuen und anschliel3ende
Weiterverarbeitung der Ergebnisse. Die klassiscirarameter der Populationsgenetik
konnten fur die Gesatmtpopulation und die einzelRewiere erfolgreich erhoben werden.
Des Weiteren konnte eine signifikante Habitatfragieeung durch Bundesautobahnen
offengelegt werden. Demnach wurde das Ziel, siaereilUberblick zu verschaffen, erreicht.
Weiterer Forschungsbedarf besteht in der Verknigpfdar genetischen Struktur mit der

Verbreitung von Wildkrankheiten.
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7/ Summary

The wild boar as a wide spread and further expansiiecies is a matter of particular interest
— not only from the scientific view. In fact, poptibns are located in great quantities in
almost every region in Germany. They often confiisth human interests even in urban

areas. The economic consequences are considezapésially in agriculture and forestry.

521 wild boars were genotyped with eight microdigésl (SW1701, SW1979, S0005, S0070,
SW288, SW2052, S0228, S0359). The samples wereedefiom nearly every region in the
country, with a high dispersal of wild boars. ThBlAsamples were amplificated with PCR
and were visualized with polyacrylamide gel elegharesis. Alleles were analysed with

statistical and population genetical methods.

The values of observed and expected heterocygasityg slightly higher (0,663 and 0,757,
respectively) than in other European studies. Tbeated Wahlund-effect indicated a
substructure of the population. This fact was coméd from the results of the Hardy-
Weinberg deviation and F-statistics. There werdints that the population passed an genetic
bottleneck recently. The population of wild boars Germany showed a high degree of
genetic diversity. At the same time it was highiffedentiated and divisible in smaller units,
respective subpopulations. The high level of défgration had no reducing effect on the
diversity within the subpopulations.

Instead of FRANTZ et al. (2012), who found no barmeffects of highways on the genetic
structure of wild boar, this study showed such tieceé Railroad lines, rivers and channels
had no significant effect as a barrier. Furthermtbie former Inner German Border did not

proved a influence on the geneflow.

This study allows for the first time a nationwidesight on the genetic structure of the wild
boar population. The chosen set of microsatelliéfered a precise differentiation and
identification of individuals, which was importafir the further processing. The typical
population genetic parameters could be elevatedesstully for the basic population and the
subpopulations. In addition, a significant habiftaigmentation by highways was detected.
The main aim to reach survey over the genetic &tracf wild boar population in Germany
was accomplished. There is some need to connecgehetic structure with dispersal of

infectious diseases.
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9 Anhang
Tabelle A 1: Auflistung aller Tiere und der dazu gehdrigen Ggpen an allen
untersuchten Loci
Nr. | Tier |SW1701|SW1979|S0005 | S0070 Sw288 Sw2052 S0228 S0359
1 |Bwi1 [133|133|176|176|231|243|278|288|128|134|150 | 16Q 223 | 223252 | 258
2 |Bwiz2 |125|133|170|176|231|243/264|273|128|128|148 | 150 223 | 227258 | 272
3 |Bw21 |102]102|166|176|250|250|288|288|128| 128|160 | 160 227 | 227262 | 262
4 |Bw22 |123|133|176|176|236|236|288|288|128|131|148 | 160 227 | 227258 | 262
5|Bwz23 |102|123|166|176|231|236|273|288|128(128|145 | 148223 | 227262 | 262
6 |Bw24 |102|123|166|176|231|236|273|288|128|128|145 | 148 223 | 227 262 | 262
7 |Bw25 |100(121|176|176|248|248|280(280|123(128|145 | 145227 | 227252 | 262
8 |Bw26 |116|121|162|176|222|248|276|280|131|131|145 | 145227 | 227262 | 262
9 |Bw27 |131|131|168|176|231|231/276|276|128|134|160 | 160 223 | 227252 | 258
10 |Bw29 |100|121|166|176|236|248|273|288|128|131|145 | 148227 | 227262 | 262
11 [Bw210 | 102|123|166|176|217|236|288|288|134| 134|145 | 160223 | 223262 | 262
12 |Bw211 |102|121|166|166|236|248|288|288|131| 131|145 | 148223 | 223262 | 272
13 [Bw212 | 102|123|166| 166| 250|250 283|288|131| 134|145 | 150223 | 223262 | 278
14 |Bw213 | 102|102| 166| 166| 250| 250| 283|288|131| 134|145 | 150 223 | 223272 | 278
15 |Bw214 | 102|102|176|176|214|236|283|288|131| 134|150 | 150 223 | 227258 | 262
16 [Bw215 | 102|123/ 166|176|236|248|273|283|131| 134|145 | 150223 | 223262 | 272
17 |Bw216 | 102|133|170|176|214|214|283|283|134| 134|145 | 150 223 | 227262 | 262
18 [Bw217 | 102|102|176|176|214|214|283|288|134|134|145 | 160223 | 227 258 | 262
19 |Bw219 | 102|102|166|176|222|250|288|288|131| 131|145 | 160 227 | 227262 | 262
20 [Bw220 [102|123|166|176|250|250|283|288|131|134|145 | 145223 | 223262 | 262
21 |Bw31 [104(133|168|178|231|252|278|278/131|131|145 | 160223 | 227262 | 272
22 |BwW32 |128|133(172|176|217|231|278|278|131|134|147 | 166223 | 223252 | 252
23 |Bw33 (104(123|176|176|217(231|278|288|123|128|152 | 166223 | 223252 | 272
24 |Bw34 |128|131(176|176|217|226|278|278|123|128|166 | 166223 | 223252 | 272
25 |Bw3s [123(133|176|176|226(231|273|278|123|134|147 | 147 223 | 223252 | 272
26 |Bw36 [131(133|176|176|226(231|278|283|123|134|147 | 152223 | 223252 | 272
27 |BW37 |104|131|166|178|231|252|278|278|131|131|145 | 160 223 | 227262 | 272
28 |Bw38 |[128(131|176|176|217|226|278|278|123|128|152 | 166223 | 223252 | 272
29 [By11 |100|{118(170|178|250|250|273|276|131|134|145 | 148223 | 223262 | 262
30 |BY12 |100|133|166|170|239|239|276|283|123|131|148 | 150 223 | 223262 | 262
31 |BY14 [116|116|166|176|239|250|273|283|131|134|147 | 150223 | 223262 | 262
32 |BY1s |121|121|166|178|226|226|271|273|131|134|154 | 154223 | 223262 | 262
33 |BY16 |121|121|166|178|226|226|271|273|131|134|154 | 154 223 | 223262 | 262
34 |BY22 [102|123|166|166|222|243|278|283|131|140|148 | 166223 | 223252 | 262
35 |BY23 |102|133|166|176|239|243|278|283|131|131|152 | 164 223 | 223252 | 258
36 |BY2s |102|121|176|178|243|243|273|278/131|134|148 | 148223 | 223258 | 272
37 |BY26 | 102|121|176|178|243|243|273|278|131|134|154 | 154 223 | 223258 | 262
38 |BY27 |102|123|166|176|214|214|278|283|131|131|154 | 166223 | 223252 | 258
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Fortsetzung Tabelle A 1: Auflistung aller Tiere und der dazu gehdrigen Ggpen
an allen untersuchten Loci

Nr. | Tier |SW1701|SW1979|S0005 | S0070 | Sw288 SWwW2052 S0228 S0359
39 |BY28 [102/102|176|178|243|243|288|288|123|131|148 | 160227 | 227252 | 262
40 |BY29 |102(123|166|170|226|243|273|288|131|131|150 | 154223 | 223258 | 262
41 |BY31 |112(118|166|170|231|248|283|283|128|131|166 | 166218 | 223272 | 272
42 |BY32 |104(123|176|176|217|231|278|288|123|128|147 | 152223 | 223262 | 272
43 |BY33 |118|123|166|178|226|231|273|273|128|134|152 | 152223 | 223258 | 258
44 |BYy34 |118|123|170|170|231|245|273|286|134|134|147 | 152218 | 218262 | 262
45 |BY35 |102(121|176|178|222|231|276|278|131|134|145 | 160227 | 227258 | 262
46 |BY37 |125(128|170|176|231|231|273|273|128|131|145 | 156218 | 227252 | 262
47 |BY38 |123|123|170|178|231|248|273|273|134|134|148 | 166223 | 223252 | 262
48 |BY39 |118|128|170|176|231|231|273|273|123|128|147 | 152223 | 223272 | 272
49 |BY310 |104|121|166|170|226|228|278|283|128|128|156 | 160223 | 223262 | 272
50 |BY311 [121|133|174(176|226|239|276|288|107|134|145 | 150227 | 227252 | 262
51 |BY312 |104|121|166|170|226|228|278|283|128| 131|156 | 160 223 | 223262 | 272
52 |BY313 |102|121|166|178|222|231|278|283|128| 134|160 | 166223 | 227262 | 262
53 |BY314 |104|121|166|170|226|228|278|283|128|131|156 | 160223 | 223262 | 272
54 |BY315 |102|121|166|178|222|231|278|283|128| 131|164 | 166218 | 223262 | 272
55 |st11 1102|131|176(176|231|250|278|278|131| 134|160 | 160 227 | 227258 | 258
56 |sL12 |100|131[176|176|222|222|271|278|134| 134|160 | 160 223 | 227258 | 258
57 |st13 1102|102 172(176|222|222|264|278|123| 134|145 | 154227 | 227258 | 272
58 |st14 [102/102|170(176|222|231|271|288|123|134|145 | 160223 | 227258 | 258
59 |sL15 |89 |89 | 17Q174|222|222|264|276|134| 134|145 | 160 227 | 227258 | 272
60 |sLie |89 | 100 174|174|222|231|264|276|134|134|154 | 160223 | 227258 | 272
61 |sL17 |89 | 102/172|174|222|222|276|276|123| 134|160 | 160 223 | 223272 | 272
62 |sLis |89 |102/172|174|222|222|264|271|123|134|145 | 160227 | 227258 | 272
63 |sL19 |102|102(172|174|222|231|264|264|123| 134|145 | 160 223 | 223258 | 272
64 |sL110 |100|102|166|170|222|231|276|276|123|134|145 | 160 227 | 227258 | 258
65 |st111 |89 | 102/174|174|231|231|264|276|134| 134|145 | 154 223 | 223258 | 272
66 |sL112 |89 | 102/174|174|231|231|264|276|134| 134|145 | 154223 | 223258 | 272
67 |SL113 |102(121|174|174|222|231|271|286|134| 134|154 | 154223 | 227258 | 272
68 |sL114 |102|121|174|174|222|231|271|286|134| 134|154 | 154223 | 227258 | 272
69 |sLi15 [102(102|174|174|222|222|276|276|134|134|145 | 160227 | 227258 | 258
70 |sLi16 [100({100|174|174|222|222|276|276|134|134|145 | 160227 | 227258 | 258
71 |sL118 |89 | 121]174|178|231|231|264|286|134| 134|154 | 160 223 | 223258 | 272
72 |sL119 |89 | 121]174|178|231|231|264|286|134| 134|154 | 160 223 | 223258 | 272
73 |st21 |102|123|176|176|222|228|278|286|123| 134|145 | 145227 | 227258 | 272
74 |sL22  |123|131176|176|248|258|286|286|123| 134|160 | 160 227 | 227258 | 272
75 |sL23 |89 | 102/176|176|222|228|276|286|134| 134|152 | 160 223 | 227258 | 272
76 |sL24 |100|102|176|176|222|228|264|271|123| 134|152 | 160 223 | 223252 | 258
77 |st2s  |100|123]176|176|222|228|264|276|123| 134|160 | 168 223 | 223258 | 272
78 |sL26 |89 |89 | 176176|222|228|276|276|134| 134|152 | 160 223 | 223272 | 272
79 |sL27 |102(102|176|176|222|228|276|286|134| 134|145 | 160223 | 223258 | 258
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Fortsetzung Tabelle A 1: Auflistung aller Tiere und der dazu gehdrigen Ggpen
an allen untersuchten Loci

Nr. | Tier |SW1701|SW1979|S0005 | SO070 | Sw288 SWwW2052 S0228 S0359
80 |sL28 |102|123|176|176|222|222|276|286|134|134|160 | 160 223 | 227258 | 258
81 |sL29 |100|102|176(176|228|228|271|276|134|134|145 | 160223 | 223261 | 261
82 |sL210 |102|102|176|176|228|228|264|276|134|134|152 | 160 223 | 227252 | 258
83 |sL211 |100|128|176(178|217|248|273|276|128| 134|148 | 150223 | 223262 | 262
84 |sL31  |102|133|176(174|217|222|271|276|131| 134|154 | 154227 | 227252 | 252
85 |sL32  |102|125|176(174|217|222|276|276|131| 134|152 | 154227 | 227252 | 261
86 |sL33  |123|131|176(176|231|231|271|271{131|134|154 | 160 223 | 227252 | 258
87 |sL34 | 125(131|176|174|217|217|271|271|134| 134|154 | 154223 | 223252 | 258
88 |sL3s  |102|118|176(174|217|231|271|276(131| 134|152 | 154227 | 227 252 | 261
89 |sL36 |125|131|176(176|217|231|271|276|134|134|152 | 154223 | 223252 | 261
90 |sL37 [100|131|176|176|222|250|276|286|134| 134|154 | 156223 | 223258 | 272
91 |st38 [118|131|176|176|217|231|271|280|131|134|154 | 154 223 | 227252 | 258
92 |rRP11 118|133|176|174|214|226|271|283|131| 134|145 | 160 223 | 223252 | 272
93 |RP12 [118|133|176|170|214|214|276|286|123| 128|154 | 156223 | 227262 | 262
94 |rRP13  118|133|176|174|214|243|271|276|128| 134|147 | 154 223 | 223252 | 272
95 |RP14 114|133|176|170|222|243|271|271|128| 134|150 | 154 223 | 223262 | 262
96 |[RP15 100|114|176|170|214|222|271|271|123|134|150 | 160 223 | 223262 | 264
97 |rRP16 118|133|176|174|214|226|273|283|131| 134|147 | 160 223 | 223252 | 272
98 |RP17 118|133|176|174|214|226|273|278|128| 134|148 | 152 223 | 223252 | 252
99 |rRP18 102|116|176|170|214|224|273|273|123|134|150 | 160 223 | 223262 | 264
100(RrRP21 |102|102|176|178|228|248|276|276|128|140|154 | 160223 | 227252 | 264
101|RrRP22 |102|121|176|174|222|243|283|286|107|131|154 | 154227 | 227 252 | 264
102|RrRP23 |102|121|176|176|248|248|283|288|123|131|152 | 154223 | 227258 | 258
103|RP24 | 102|123|176|176|224|248|283|283|131|134|154 | 154223 | 227 252 | 264
104|rP25 |102|121|176|174|231|248|276|283|123|134|150 | 160223 | 223262 | 264
105|RrRP26 | 102|102|176|174|243|248|276|283|128|134|154 | 154223 | 223 264 | 264
106|RP27 | 102|131|176|174|243|248|276|283|134|134|154 | 154223 | 223264 | 264
107|RrP28 |102|102|176|174|231|243|276|283|134|140|152 | 154223 | 227252 | 258
108|RP210 |102|102|176|178|228|248|276|276|128| 140|154 | 160 223 | 227 252 | 262
109|RrP31 | 100|128|176|176|222|250|273|283|128|131|152 | 160223 | 223262 | 262
110|RrRP32 |100(128|176|178|217|250|283|283|128|134|147 | 150223 | 223252 | 262
111|rRP34 |100(128|176|178|217|250|283|283|128|134|147 | 150223 | 223252 | 262
112|RrRP35 |116|118|176|178|226|231|273|273|128|134|160 | 16§ 223 | 227252 | 272
113|RrRP36 |100(128|176|178|217(217|264|273|128|134|154 | 160 223 | 227 252 | 262
114|RrP37 |100|131|176|176|226|245|273|283|131|134|145 | 160223 | 223252 | 252
115|rRP38 | 102|133|176|170|217|245|273|273|128|134|145 | 145223 | 223262 | 262
116|{RrRP39 | 102|133|176|170(217|245|273|273|128|134|145 | 145223 | 223262 | 262
117|RrRP310 |118|133|176|174(231|231|273|273|134|134|152 | 152223 | 227262 | 272
118|RpP311 |116|123|176|170|226|243|278|283|128|131|148 | 152223 | 227 258 | 262
119|RrRP41 | 102|128|176|176|243|248|273|288|136|136| 148 | 156223 | 227262 | 272
120|RrRP42 | 131|133|176|174|226|226|273|273|136|136|154 | 162223 | 227 252 | 262
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Fortsetzung Tabelle A 1: Auflistung aller Tiere und der dazu gehdrigen Ggpen
an allen untersuchten Loci

Nr. | Tier |SW1701|SW1979|S0005 | SO070 | Sw288 SWwW2052 S0228 S0359
121|RrRP4s | 125|133|176|174(222|231|273|283|136|136| 162 223 | 227262 | 272
122|RrRP45 | 102|102|176|174|214|245|273|283|136|136| 154 227 | 227252 | 272
123|RrP46 | 102|102|176|174|245|248|273|278|136| 140|148 223 | 227252 | 262
124 RrP48 | 133|133|176|174(231|231|273|278|123|123| 158 227 | 227262 | 272
125/RrP49 | 102|133|176|176|231|231|273|273|123|136| 162 227 | 227262 | 272
126(RrP51 | 118|118|176|170(231|239|276|280|128| 140|152 223 | 223252 | 252
127|RrP52 | 118|118|176|174|222|239|266|280|123|123|164 223 | 223252 | 252
128/ RrP53 | 118|118|176|174|243|258|266|280|128| 134|154 223 | 223252 | 252
129(RrRP54 | 118|118|176|176|217|239|276|276|123|128| 152 223 | 227252 | 261
130(RrRP55 | 118|118|176|174|222|258|266|280|134|134|154 223 | 223252 | 252
131(RrRP56 | 118|131|176|174(222|250|276|280|123|134| 150 218 | 223252 | 272
132|RrP57 | 118|131|176|174|222|222|276|286|123| 134|150 223 | 223252 | 252
133|RrP58 |89 | 118/176|174|217|222|271|276|128|134|154 218 | 223252 | 258
134(RrP59 |89 | 118 176|176|224|258|271|276|123|128| 150 227 | 227252 | 261
135|RrpP510 |89 | 102/ 176|174|222|258|280|286|123|128| 152 223 | 223252 | 261
136|RP511 |89 | 118/ 176|174|222|222|266|276|128| 134|154 218 | 227252 | 252
137|RrP512 | 118|131|176|174|222|239|271|286|123|123| 148 223 | 223252 | 252
138|HE11 | 118|118|176|174(222|233|271|276|134|134| 147 223 | 223262 | 264
139|HE13 |89 | 1211176|174|222(233|271|273|134|134|148 218 | 223262 | 262
140|HE14 |118|121|176|174|214(222|271|271|131|134|148 223 | 227262 | 262
141/HE15 | 118|118|176|170(214|233|271|273|134|134|148 223 | 227262 | 262
142|HE16 | 118|118|176|174|214|239|271|276|131|134| 147 223 | 227258 | 262
143|HE17 |89 | 116/176|174|231|231|273|273|134|134| 147 223 | 227262 | 262
144/HE18 | 116|121|176|174|231|231|273|278|128|134| 148 223 | 223262 | 262
145/HE19 | 102|116|176|174(222|231|271|273|134|134| 148 223 | 227262 | 272
146|HE110 |89 | 1211176|174|214|231|271|271|134|134|148 223 | 223262 | 272
147|HE111 | 116|116|176|176|226|226|273|278|131|134|147 223 | 223258 | 262
148|HE112 |116|121|176|174(228|231|273|278|128|134| 148 227 | 227252 | 258
149|HE21 | 123|123|176|174|222(231|273|280|128| 134|152 223 | 227262 | 262
150(HE23 |89 | 104/176|174|224|231|273|273|134|134| 147 223 | 223262 | 262
151|HE24 | 125|125|176|174|214(222|273|273|134|134|148 223 | 223262 | 262
152|HE25 | 104|125|176|176|245|245|273|273|134|134|147 218 | 227252 | 262
153|HE31 | 104|118|176|176|217|226|273|283|107|134| 150 223 | 227252 | 262
154|HE32 | 118|118|176|176|226|233|273|273|134|134|148 223 | 227262 | 262
155/HE33 | 104|118|176|176|226|226|273|283|134|134| 150 223 | 227262 | 262
156|HE34 | 104|118|176|176|222(222|273|273|134|134|150 223 | 227262 | 262
157|HE35 | 104|118|176|176|226|226|273|278|123|134| 150 223 | 227262 | 272
158|HE36 |104|121|176|176|231|231|273|283|123|134| 147 223 | 227262 | 262
159|HE37 | 125|125|176|174|222|250|283|283|123| 134|147 223 | 227252 | 262
160(HE38 | 118|125|176|174|224|224|271|273|123|131| 148 223 | 227262 | 262
161|HE39 | 104|118|176|174|222(224|273|273|131|134|150 223 | 227262 | 262
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Fortsetzung Tabelle A 1: Auflistung aller Tiere und der dazu gehdrigen Ggpen
an allen untersuchten Loci

Nr. | Tier |SW1701|SW1979|S0005 | SO070 | Sw288 SWwW2052 S0228 S0359
162|HE310 |118|125|176|174|224|224|271|273|123|131| 148 223 | 227262 | 262
163|HE311 | 118|125|176|174|224|224|271|273|123|131| 148 223 | 227262 | 262
164|HE312 | 104|121|176|174|224|231|273|283|123|134| 147 223 | 227262 | 262
165|HE313 | 118|125|176|174|224|224|271|273|123|131| 148 223 | 227262 | 262
166|HE42 | 100|102|176|170|222(243|271|280|123|134|147 223 | 223261 | 261
167|HE43 |102|121|176|174|224|231|276|280|128| 134|152 223 | 225261 | 261
168|HE44 | 102|140|176|174|224|233|271|280|123|128| 150 223 | 223261 | 261
169|HE45 | 102|121|176|176|224|231|266|280|134|134| 150 223 | 223252 | 261
170({HE46 | 100|102|176|174|224|224|266|271|123|134| 150 223 | 225261 | 261
171HE47 | 102|121|176|176|224|224|266|280|123| 134|150 223 | 223252 | 261
172|HE48 | 100|133|176|170(222|222|266|271|123|131| 145 223 | 223261 | 261
173|HE49 | 102|125|176|174|224|233|276|283|123|123| 145 223 | 223261 | 261
174|HE410 |118|123|176|174(222|224|271|278|134|140| 145 223 | 223252 | 261
175|HE411 | 104|121|176|176|224|224|273|280|123|123| 152 223 | 223261 | 261
176|HE412 | 104|121|176|176|224|224|273|280|123|123| 152 223 | 223261 | 261
177|HE413 |121|133|176|176|222|239|266|280|123| 134|150 223 | 223261 | 261
178|HE414 | 100|116|176|174|222|222|266|280|134| 134|150 223 | 223261 | 264
179|HE415 |118|123|176|174(222|233|271|271|134|134| 145 223 | 223261 | 261
180|HE416 |100|102|176|174|222|222|266|278|123| 134|150 223 | 223261 | 264
181|HE417 |100|116|176|174|222|222|266|278|123| 134|150 223 | 223252 | 261
182|HE418 | 100|104|176|176|222|222|271|280|123|134| 145 223 | 227261 | 261
183|HE419 |100|121|176|176|224|239|271|280|123|134| 148 223 | 223261 | 261
184 |TH11 | 121|121|176|174|226|231|273|278|123|134| 147 223 | 223258 | 262
185|TH12 |121|123|176|174|222(231|273|288|131|134|147 223 | 227252 | 262
186|TH13 | 123|123|176|176|222|222|273|288|123|131| 154 223 | 223252 | 262
187|TH14 | 121|123|176|176|222|231|273|288|131|134| 147 223 | 227252 | 262
188| TH15 | 123|123|176|176|222|255|273|288|123|131| 154 223 | 223252 | 262
189|TH16 |123|123|176|176|222|231|288|288|131|134|154 218 | 223252 | 262
190|TH21  |118|121|176|178|252|255|283|283|134| 134|145 223 | 223264 | 264
191 TH22 | 102|121|176|178|245|252|278|283|128|131| 152 223 | 223252 | 272
192|TH23 | 102|108|176|178|226|252|283|283|128| 134|152 223 | 223252 | 262
193|TH24 | 102|125|176|166|226|226|271|278|134| 134|145 223 | 223262 | 264
194 |TH2s | 121|123|176|178|252|252|264|283|131|136| 152 223 | 227252 | 262
195|TH26 | 121|121|176|178|217|226|273|283|128| 134|152 223 | 223262 | 262
196|TH27 | 118|121|176|178|252|252|264|283|131|136| 152 223 | 227252 | 262
197|TH28 | 102|121|176|178|245|252|278|283|128| 128|152 223 | 223252 | 272
198|TH29 | 121|125|176|174|226|226|283|283|128| 134|152 223 | 227262 | 262
199|TH210 | 102|125|176|166|226|226|271|278|134|134| 145 223 | 223262 | 264
200|TH211 |102|108|176|178|226|252|283|283|128|134| 152 223 | 223252 | 262
201|TH212 |104|121|176|174|222|222|271|271|123| 134|154 223 | 223262 | 264
202|TH213 |104|121|176|174|226|226|271|271|123|134|154 223 | 223262 | 264
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Fortsetzung Tabelle A 1: Auflistung aller Tiere und der dazu gehdrigen Ggpen
an allen untersuchten Loci

Nr. | Tier |SW1701|SW1979|S0005 | SO070 | Sw288 SWwW2052 S0228 S0359
203|TH214 (102|121(176|174|217|222|264|273|131| 134|148 223 | 227262 | 262
204|TH215 |121]125|176|166|222|222|271|283|123|128|148 223 | 223262 | 262
205|TH216 |102|118|176|166|231|231|271|273|134| 134|154 223 | 223264 | 264
206|TH217 |102|121|176|176|226|248|276|283|107| 134|145 223 | 223262 | 264
207|TH218 |102|121|176|166|222|228|264|271|134| 134|154 223 | 223264 | 264
208|TH219 (102|121|176|166|222(231|271|273|134| 134|154 223 | 223264 | 264
209| TH220 (102|125|176|166|226|226|271|278|134| 134|145 223 | 223262 | 264
210|sN11 |89 | 121]176|176|222|222|273|278|123| 131|147 223 | 227252 | 262
211|sN12 |89 | 131]176|176|243|243|273|280|131| 134|147 223 | 223262 | 262
212|sSN13  |104|118|176|174|222|222|273|278|123|134| 147 227 | 227252 | 262
213|sN14  |125|125|176|174|226|245|276|280|131| 134|147 227 | 227252 | 262
214|sN15 1102\ 104(176|174|228|243| 264|286| 131| 134|147 223 | 225252 | 262
215|sN16  (102|104(176|174|228|243|264|286|131| 134|147 223 | 225252 | 262
216|sN17  [102|131{176|176|226|243|273|280|134| 134|154 223 | 223258 | 262
217|sN18 1102\ 131(176|176|245|252|273|276|134| 134|154 223 | 223258 | 262
218|sN19 (89 | 121]176|174|222|222|273|278|123| 131|147 223 | 227252 | 262
219|sN110 (102|131(176|176|245|252|273|276|134| 134|154 223 | 223258 | 262
220|sN21  (121]131(176|174|211|222|280|283|123| 131|148 223 | 227252 | 252
221|sN22 (121]131(176|174|211|222|280|283|123| 131|148 223 | 227252 | 252
222|sN23  |1102|131(176|176|243|243|273|278|123|136| 148 223 | 223252 | 262
223|sN24  1102|131{176|174|248|250|278|283|123| 123|148 223 | 227262 | 272
224|sN25 1102\ 131(176|176|211|243|273|278|123|136| 147 223 | 223252 | 262
225|sN26  (102|131(176|176|245|250|278|283|123| 131|147 223 | 227252 | 252
226|sN27  1102|131|176|176|245|252|278|283|123|136| 148 225 | 227262 | 272
227|sN28 102\ 131(176|176|243|243|273|278|123| 136|148 223 | 223252 | 262
228|sN29  (102|131(176|176|243|243|273|278|123| 136|148 223 | 223252 | 262
229|sN210 [102|131|176|174|248|250|278|283|123| 123|148 223 | 227262 | 272
230|sN211 (121]131(176|174|211|222|280|283|123| 131|148 223 | 227252 | 252
231|Nw1l 1104|125|176|176|224|233|273|278|128|131| 148 223 | 223258 | 264
232|Nw12 (104|125|176|178|224|224|278|283|128| 131|147 223 | 223262 | 264
233|Nw13  |125|125]176|176|231|239|273|283|128| 131|148 227 | 227258 | 262
234|Nw14 1104|118|176|178|226|233|278|278|131|134| 147 223 | 223262 | 264
235/Nw1s (104|118|176|176|222|222|278|283|128| 131|147 223 | 223262 | 264
236|Nw17 1104|116|176|176|226|233|273|278|134|134| 147 223 | 223262 | 264
237|Nw1s | 104|125|176|174|233|233|278|283|134| 134|147 223 | 223262 | 264
238|Nw19 |104|104|176|174|226|233|273|278|134|134| 147 223 | 223262 | 262
239|Nw1lo (116]|116{176|176|222|222|271|278|128| 134|148 227 | 227262 | 262
240|Nw111 | 104|104(176|166|231|238|273|283|128| 131|148 227 | 227258 | 262
241|Nw112 1104|121|176|176|226|233|271|278|123|131| 147 223 | 223264 | 264
242|Nw113 (118 121(176|176|222|222|271|278|128| 134|148 227 | 227262 | 262
243|Nw114 1 104|125|176|176|224|233|271|283|131|134| 148 223 | 227252 | 252
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Fortsetzung Tabelle A 1: Auflistung aller Tiere und der dazu gehdrigen Ggpen
an allen untersuchten Loci

Nr. | Tier |SW1701|SW1979|S0005 | SO070 | Sw288 SWwW2052 S0228 S0359
244/ Nw11s (118 121(176|176|224|226|278|283|131| 134|148 223 | 227262 | 262
245/ Nw21 1104|121(176|170(217|231|273|273|131| 134|152 223 | 223258 | 262
246\ Nw22 |1104|121(176|170|226|226|273|283|128| 131|150 223 | 227258 | 262
247\Nw23 1104|121(176|170|226|226|273|283|131| 134|148 223 | 223252 | 262
248\ Nw24 1102 125]176|170|226|233|273|283|128| 131|152 227 | 227258 | 262
249\ Nw2s  |104|123|176|174|226(233|271|273|131| 131|152 225 | 227262 | 264
250|Nw26  (121]123]176|176(217|233|271|278|131| 134|150 225 | 225262 | 264
251|Nw27 1121]125|176|170|217|233|271|278|131|134| 152 225 | 225262 | 262
252|Nw31 1102|125(176|174|222|250|283|283|131| 131|147 223 | 223252 | 262
253|Nw32  1102]|125]176|170|233|250|278|283|131| 134|148 223 | 223252 | 252
254/ Nw33  1102|102(176|174|233|250|278|283|131| 134|147 223 | 227252 | 252
255|Nw41 1112]121|176|174|222|224|271|283|131|134| 147 223 | 227264 | 264
256|Nw42  |125|125(176|170(231|238|271|278|131| 131|148 223 | 227258 | 264
257|Nw43  1102|104(176|166|222(222|271|273|131| 131|147 223 | 227264 | 264
258/ Nw44 1 104|118|176|176|224|233|273|273|131| 134|152 223 | 227252 | 262
259/ Nw4s |1 104| 118|176\ 174|228|231|283|283|134| 134|147 223 | 227262 | 264
260 Nws1 1102|102 176|170|243|245|273|288| 136|136| 164 218 | 227252 | 262
261\ Nws2  1102]|123]176|166| 236|245 280| 283| 134| 136|148 218 | 223252 | 272
262\ Nws4 1231131176\ 174|239|243|280|283|134| 136|148 218 | 225252 | 252
263|Nws5 | 125|131(176|174|236|243|273|273|136| 136|148 218 | 225252 | 252
264 Nws6e (118 123|176|174|231|236|278|283|134| 134|148 218 | 225252 | 252
265/ Nws7 1118 125]176|170(236|236|273|288|136|136| 148 225 | 227252 | 252
266|Nws8 | 125|131(176|174|236|236|273|288|134| 136|148 223 | 227252 | 252
267|Nws59 1123]123|176|174|236|252|271|280|134|136| 148 223 | 223252 | 262
268|Nws10 (118 123]176|174|231|236|283|283|134| 134|156 223 | 223252 | 262
269|Nws11 (102|123]176|174|239|245|278|280| 134| 136|152 218 | 218252 | 252
270|Nw512 1 118|125|176|174|231|243|271|273|134|136| 152 218 | 227252 | 262
271/ Nws13 1102|102|176| 166|243|245| 278|288 136| 136| 152 218 | 223262 | 272
272|Nw514 1102|118|176|174|233|243|271|273|134|134| 145 218 | 223252 | 252
273|Nws15 (102| 125176\ 174|239|243|271|286| 134| 134|154 218 | 227262 | 272
274\ Nws16 (118 123|176\ 174|233|233|278|286|123| 134|147 223 | 223262 | 272
275|Nw517 1102|123|176|170|231|243|278|286|134| 134| 145 227 | 227262 | 262
276|Nws18 (118 123|176|174|238|248|271|280|131| 131|147 218 | 218252 | 262
277|Nw520 | 118]125|176|174|222|233|273|278|128| 134|154 218 | 218252 | 272
278|Nws21 (118 125176\ 174|222(233|273|278|131| 134|154 223 | 223252 | 272
279\ Nws22 1102\ 131(176|174|238| 243| 286| 286| 131| 134|147 218 | 218252 | 252
280 Nws23 (102 125176\ 174(228|231|271|278|123| 134|147 218 | 223252 | 262
281 Nws24 1102 118|176| 166|243|248| 278|283 123| 134|147 218 | 218272 | 272
282|Nw525 1 118|123|176|174|233|248|273|280|131|134| 147 223 | 227252 | 272
283|Nws26 (89 | 131]176|174|238|238|271|286|131| 134|147 218 | 223252 | 252
284 Nws27 (118 131(176|174|239|243| 286| 286| 131| 134|147 223 | 223252 | 258
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Fortsetzung Tabelle A 1: Auflistung aller Tiere und der dazu gehdrigen Ggpeh
an allen untersuchten Loci

Nr. | Tier |SW1701|SW1979|S0005 | SO070 | Sw288 SWwW2052 S0228 S0359
285|Nws28 (118|118(176|174|231|248|278|283|131| 131|154 218 | 223252 | 258
286|Nws29 (131 131176\ 174|233|248|273|283|123| 134|154 223 | 223252 | 262
287|Nws30 (102 133|176|174|233|236|273|283| 123| 134|145 218 | 227252 | 252
288|Nws31 (89 | 125(176|174|243|245|271|273|131| 134|160 218 | 223262 | 272
289|Nws32 | 118|123|176|174|238|239| 283|286 128| 131|147 223 | 227252 | 262
290|Nw533 (123 123|176|174|233|238| 286|286 134| 134|147 223 | 223258 | 272
291 Nws34 (118 123|176|174|238|239|283|286| 128| 134|147 223 | 227252 | 262
292|Nws35 (118 123|176|170(233|233| 273|283 128| 134|147 223 | 225262 | 272
293|Nws36 (118 123|176|174|233|233|283|286|128| 131|154 218 | 227252 | 258
294/ Nwel 118121176\ 176|217|238|271|271|134|134|145 227 | 227252 | 262
295/ Nwe2 (118 125|176|176|222|222|273|273|131| 134|148 223 | 223262 | 264
296|Nwe3 (118 118|176|176|222|231|278|283|131| 134|148 223 | 223262 | 262
297|Nwe4 |118|118|176|176|222|231|271|278|134| 134|148 223 | 223262 | 262
298| Nwes  (118|131(176|176(231|231|278|283|131| 134|148 223 | 223252 | 262
299/ Nwee (131 131(176|176|231|248|273|278|131| 134|148 223 | 223252 | 262
300|Nwe7 |123|131|176(174|231|248|276|283|123| 131|152 223 | 229252 | 262
301|sT11 |102|114|176|176|214|226|278|278|134|134|152 223 | 223252 | 272
302|sT12  |123|133|176|176|226|231|276|278|123| 131|147 223 | 223262 | 262
303|sT13 | 102|114|176|174|214|243|278|278|128| 131|148 223 | 223262 | 262
304|s115 |102|118|{176|174|231|236|278|283|128| 131|148 223 | 223262 | 272
305|sT16 |102|118|176(174|231|236|278|283|128| 131|148 223 | 223262 | 272
306|sT17 |116|118|176|176|228|236|278|283|123| 131|148 223 | 223252 | 272
307|sT18 |102|118|176|174|231|236|278|283|128|131|148 223 | 223262 | 272
308|sT21 | 121|133|176|176|228|228|278|283|123| 131|152 225 | 225252 | 262
309|s122 |121/133|176|166|245|252|278|278|134| 136|154 223 | 2285272 | 272
310|sT23 |112|123|176|174|250|252|278|283|123| 123|145 218 | 223252 | 252
311|sT24 |104|121|176|176|248|248|278|278|134| 136|148 218 | 223252 | 262
312|sT25 |112|125|176|174|228|243|273|278|131| 131|145 223 | 223262 | 262
313|sT26 | 112|116|176|170|228|245|278|283|123| 123|145 223 | 223252 | 262
314|s127 |102|116|176|176|233|243|264|283|128| 134|148 225 | 227252 | 262
315|st28 | 123|133|176|174|231|252|264|283|123| 131|147 225 | 227262 | 262
316(sT29 | 114|121|176|178|231|245|278|283|131|134| 147 223 | 223252 | 262
317|sT210 |102|104|176|178|243|252|264|271|131| 131|147 223 | 229252 | 262
318|sT211 |123|128|176|176|231|245|283|283|123| 131|147 225 | 227262 | 272
319|s1212 |123|133|176|178|226|226|283|283|123| 131|147 225 | 227262 | 272
320(sT1213 |108|112|176|176|245|250|278|283|123|131| 147 223 | 225262 | 262
321|s1214 |102|104|176|172|248|252|264|278|131| 131|147 223 | 2295262 | 272
322|s1215 |102|131|176|178|239|243|278|283|134|136| 148 223 | 227262 | 272
323|sT216 |114|123|176|176|222|231|276|278|131| 134|152 223 | 223252 | 262
324|s1218 |102|108|176|176|222|228|273|283|107| 123|147 225 | 229252 | 252
325|sT1219 |102|123|176|176|239|245|278|278|131| 131|150 223 | 225262 | 262
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Fortsetzung Tabelle A 1: Auflistung aller Tiere und der dazu gehdrigen Ggpen
an allen untersuchten Loci

Nr. | Tier |SW1701|SW1979|S0005 | SO070 | Sw288 SWwW2052 S0228 S0359
326|sT220 |121|123|176(172|252|252|278|283|131| 134|147 | 147223 | 223252 | 262
327|sT221 |118|133|176|176|236|248|276|278|131| 134|148 | 152223 | 223252 | 252
328|sT31 |102|128|176|178|226|245|278|283|131| 134|147 | 152223 | 223252 | 262
329|sT32 |114/123|176(178|211|211|278|283|131| 134|150 | 154223 | 225252 | 262
330(sT33 |102|118|176(170|226|239|273|278|134|136|154 | 162223 | 223252 | 252
331|sT34 [102|121|176(176|231|243|278|283|134|134|148 | 154223 | 225252 | 262
332|s135 |102|121|176|176|231|243|276|276|134| 134|148 | 152223 | 225252 | 262
333|sT36 |104|118|176|176|231|250|278|283|131|134|148 | 154223 | 223252 | 262
334|s137 |102|102|176|172|243|243|278|283|131| 134|154 | 162223 | 223262 | 262
335|sT39 | 118|125|176|176|231|231|278|283|123| 134|152 | 154223 | 223252 | 262
336| N1 [102|121|176(176|222|231|283|283|131| 134|154 | 154227 | 227262 | 262
337|N112 1102|121|176{176|211|236|283|283|128| 131|154 | 160 223 | 227262 | 262
338| N3 [1211131|176(176|211|228|264|278|131| 131|148 | 154223 | 223262 | 262
339|N114 1102|121|176(176|222|228|283|283|131| 134|148 | 154227 | 227262 | 262
340|N11s  |118|131|176|176|224|243|264|278|123| 131|148 | 154218 | 223252 | 262
341|N116  [128|131|176(176|231|243|264|283|131| 131|148 | 154218 | 223262 | 262
342|N117 1123|128|176(176|224| 228|283 283|128 131|154 | 154218 | 223262 | 272
343|Nn18 1102|131|176(178|228|231|278|278/131| 131|154 | 160218 | 223252 | 262
344|N119  1102|131|176|178|226|243|264|278|123| 134|154 | 154223 | 223262 | 262
345|N1110  |1211131|176(178|231|243|264|283|131| 131|148 | 148223 | 223262 | 262
346|Ni111 |131)133|176(162|214|231|283|283|131| 131|148 | 154223 | 227252 | 272
347|N1112  |100|123|176(178|228|239|271|278|128| 131|148 | 148223 | 227262 | 272
348|N1113  |1211131|176(178|226|243|264|278/131| 131|148 | 160218 | 223262 | 272
349(Ni114 | 102|123|176|178|226|231|278|278|123| 134|148 | 154218 | 223262 | 262
350|N1115 | 100(123|176(178|228|239|271|278|128| 131|147 | 147223 | 227262 | 272
351|Ni116 | 102|123|176(178|222|231|283|283|123| 134|147 | 152218 | 223262 | 262
352(Ni117 | 102|131 176|178|214|239|278|283|131| 131|147 | 152227 | 227252 | 272
353|Ni118 | 102|123|176(178|231|239|264|271|123| 131|147 | 152223 | 223252 | 261
354(Ni21 | 121|123|176|176|214|222|273|278|134| 134|148 | 154223 | 227262 | 262
355|Ni22 11211123|176(176|231|233|283|283|123| 131|148 | 154218 | 223262 | 278
356(Ni23 | 102|123|176|178|222|243|278|283|123| 131|154 | 154223 | 227252 | 262
357(Ni24  |102|133|176|178|236|243|278|283|131| 131|147 | 152223 | 223252 | 252
358|Ni2s  1102|133|176(178|222|231|271|283|128|134|148 | 160223 | 223252 | 262
359(Ni26 | 102|102|176|174|231|231|276|283|131| 134|154 | 154223 | 227262 | 262
360|N127 1102|102\ 176|178 231|233|283|283|123| 131|148 | 154218 | 223262 | 278
361|Ni28 | 118|123|176|178|226|252|278|283|134| 134|148 | 154223 | 227262 | 262
362|N129  [102|112|176(174|214|231|276|283|131| 131|154 | 154223 | 223252 | 252
363|Ni211 | 102|133|176(178|222|222|271|283|128| 131|147 | 158 223 | 223252 | 262
364|N1212 | 118|123|176|178|231|233|283|283|131| 131|147 | 152223 | 227262 | 262
365|N131 | 118|123|176|176|226|243|278|283|131| 134|160 | 166223 | 223264 | 272
366|N132 | 104|125|176(176|217|231|283|283|131| 131|148 | 160223 | 223261 | 261
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Fortsetzung Tabelle A 1: Auflistung aller Tiere und der dazu gehdrigen Ggpen
an allen untersuchten Loci

Nr. | Tier |SW1701|SW1979|S0005 | SO070 | Sw288 SWwW2052 S0228 S0359
367| N33 |102|104|176(178|217|231|273|283|131| 134|148 | 160223 | 227272 | 272
368| N34 1104|123|176(178|201|231|283|283|131| 134|150 | 154223 | 223262 | 262
369|N13s 1102|102\ 176(178|217|226|273|283|134| 134|150 | 160223 | 227272 | 272
370|N136 | 123|125|176(178|217|233|273|273|134|134|150 | 160223 | 227272 | 272
371|N37  1112)112|176(176|217|226|278|278|131| 131|148 | 166223 | 223262 | 272
372|N3s 1102|123|176(176|201|238|276|283|131| 131|148 | 148223 | 223262 | 272
373|N39 |89 | 123 176|176 226|233|278|283|128| 131|148 | 160223 | 223252 | 262
374|(Ni310 | 100|102|176|178|214|222|273|278|131| 134|147 | 160 223 | 223252 | 262
375|N311 | 112|125|176|178|214|222|283|283|123| 131|147 | 154223 | 223252 | 272
376|N1312 | 118|118|176|178|226|238|278|283|131| 134|147 | 160223 | 223252 | 272
377|Ni41 1102|123|176(176|222|228|278|278|134| 136|152 | 154223 | 225252 | 252
378| N4z 1118|123|176|176|222|231|280|283|123| 134|154 | 154223 | 225252 | 252
379| N3 |118|123|176(176|228|243|278|280(123| 134|154 | 158 223 | 225252 | 262
380| N4 1118|123|176(176|228|228|273|278|134| 134|148 | 152223 | 223252 | 272
381|Ni4s 1123|123 176(176|231|243|271|276|123| 134|152 | 154227 | 227252 | 252
382| N6 |118|123|176(172|228|243|280|280(134| 134|154 | 160223 | 225252 | 252
383| N7 1118|121|176(172|231|231|271|283|134| 134|148 | 154223 | 227262 | 262
384|Ni52 |89 | 123 176(176|250|252|271|278|131| 131|152 | 158 223 | 225262 | 272
385|Nis3 |89 | 89 | 176174|211|245|276|276|/131| 131|148 | 152223 | 223262 | 262
386|Niss  |104|123|176|174|231|239|273|283|128| 134|147 | 147223 | 225262 | 264
387|Nis6 | 104|123|176(176|231|250|276|283|128| 131|147 | 147223 | 225262 | 264
388|Nis8 |89 | 118 176|176 231|245|276|276|/131| 131|148 | 152223 | 223252 | 262
389|Nis9  1118|133|176|176|250|252|283|283|134| 134|147 | 147223 | 223262 | 262
390(Nis10 |89 | 123 176|174|211|245|264|271|123|131|148 | 152223 | 225252 | 262
391|nNi513 | 123|133|176(174|231|245|276|283|107| 123|147 | 152223 | 225262 | 262
392|Ni514  1118|118|176(172|248|250|276|283|131| 134|147 | 147223 | 223262 | 262
393(Nis16 | 116|123|176|174|211|228|264|276|123| 131|152 | 156223 | 225252 | 262
394|Nis18 |102|116|176(176|231|231|271|283|131| 131|147 | 152223 | 223262 | 262
395(Nis19 | 118|131|176|176|250|250|276|278|123| 131|152 | 15§ 223 | 225252 | 262
396|Ni522 |123|131|176|176|248|252|276|276|123| 131|152 | 152223 | 223262 | 272
397|Nis23 | 123|123|176(176|231|231|276|283|123| 131|147 | 147223 | 227262 | 262
398(Nis24 | 104|123|176|176|224|224|276|283|134| 134|147 | 15§ 223 | 223262 | 262
399|Nis25  |104|131|176(174|211|245|283|283|123| 123|152 | 156223 | 223262 | 272
400|NI1527 | 104|123|176|176|231|239|273|283|123| 134|147 | 147223 | 225262 | 264
401|Nis28 | 102|131|176(174|231|252|271|283|123| 131|148 | 148223 | 223262 | 262
402|BB11 | 121|125|176|172|231|236|273|278|131| 134|154 | 154223 | 223252 | 262
403|BB12 |123|128|176|176|222|243|264|288|128|131|154 | 154223 | 227262 | 278
404|8BB13 |102|121|176|176|214|226|264|264|128|134|154 | 154225 | 225252 | 262
405|BB14 | 121|125|176|172|222|231|278|278|131| 134|154 | 15§ 223 | 227262 | 262
406|BB15 |121|125|176|176|231|238|266|266|131|131|154 | 158 223 | 227262 | 272
407|BB17 | 118|118|176|178|222|228|278|278|131|134|147 | 14§ 223 | 225252 | 278
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Fortsetzung Tabelle A 1: Auflistung aller Tiere und der dazu gehdrigen Ggpen
an allen untersuchten Loci

Nr. | Tier |SW1701|SW1979|S0005 | SO070 | Sw288 SWwW2052 S0228 S0359
408|BB18 |116|118|176|178|222|222|264|278|131|134|148 | 152223 | 223252 | 261
409|BB19 |102|118|176|172|222|243|264|278|107|131|152 | 152223 | 225252 | 272
410(BB110 |116|121|176|178|222|222|278|283|131| 131|150 | 154223 | 225262 | 262
411|8BB112 |102|125|176(178|211|211|264|273|128|134|150 | 154223 | 227252 | 272
412|8B113 |123|125|176|172|222|231|278|278|131| 134|154 | 160 223 | 227262 | 262
413|BB114 |102|123|176(178|214|214|273|283|128|131|154 | 160225 | 227262 | 272
414|8B115 |131|131|176|174|233|239|264|283|131| 131|154 | 154225 | 225252 | 252
415|8B22 |108|118|176|174|214|238|276|288|131|131|150 | 154223 | 225252 | 262
416|BB24 |118|118|176|174|226|228|276|276|/131|131|152 | 152223 | 223252 | 272
417|8B25 |102|118|176|174|211|222|276|283|107|128|147 | 150223 | 223262 | 262
418|BB26 |118|118|176|174|228|236|271|276|/131| 131|147 | 148223 | 225262 | 262
419|8BB27 |118|118|176|174|222|228|276|276|131|131|147 | 147223 | 225252 | 262
420(|BB28 |118|118|176|174|228|239|271|276|131| 131|147 | 147223 | 223262 | 262
4218829 |100|125|176|174|214|239|264|276|107|131|147 | 154223 | 223252 | 272
422|8B210 |102|102|176|174|222|238|276|288|134| 134|148 | 154223 | 225262 | 272
423|BB31 |102|102|176|176|214|248|266|266|123| 131|148 | 148225 | 227262 | 272
4248832 |102|121|176|176|222|248|276|278|134|134|148 | 154225 | 227262 | 278
4258833 |102|118|176|162|214|248|278|283|131| 134|147 | 154223 | 227262 | 262
426(BB41 | 104|104|176|174|228|250|278|278|131| 131|152 | 152223 | 223252 | 262
427|BB42 |102|121|176|174|217|238|278|288|123| 134|148 | 152223 | 223252 | 278
428|BB44 |100|104|176|174|243|245|280|280(123| 131|145 | 154223 | 227261 | 272
429|BB45 | 123|125|176|174|222|228|271|288|131| 131|145 | 152223 | 223261 | 272
430|BB46 |108|121|176|176|222|245|276|276|128| 134|150 | 152223 | 225272 | 278
431|BB47 | 121|125|176|174|217|224|276|280|131|134|145 | 150218 | 223261 | 272
432|BB410 |102|104|176|174|217|245|280|288|131| 134|145 | 154223 | 225252 | 272
433|BB411 |102|121|176|174|224|243|280|288|123| 128|152 | 152218 | 223252 | 261
434|8B412 | 108|108|176|174|217|224|276|276|131| 134|145 | 152223 | 223261 | 261
435|BB413 |102|121|176|176|228|243|276|276|128| 128|147 | 152223 | 225261 | 272
436|BE11 | 108|123|176|174|222|243|276|276|128| 134|154 | 154227 | 227252 | 262
437|BE12 |108|108|176(172|231|243|283|283|128|134|154 | 166223 | 227252 | 262
438|BE13 | 108|118|176|172|222|222|283|283|128|134|168 | 16§ 227 | 227252 | 262
439|BE14 |102|102|176|166|243|243|276|283|134|134|152 | 164227 | 227262 | 262
440|BE21 |108|123|176|170|222|222|278|283|134|134|152 | 152227 | 227262 | 262
441|BE22 | 108|123|176|172|243|243|283|283|134|134|150 | 152223 | 227252 | 262
442|BE23 | 102|123|176|164|222|243|273|276|134|134|150 | 152223 | 227252 | 262
443|BE24 | 102|123|176|172|243|243|283|283|128| 134|152 | 16§ 223 | 227252 | 262
444|BE25 |108|123|176|164|222|222|276|283|134|134|152 | 162223 | 223262 | 262
445|BE26 | 102|104|176|166|222|243|276|278|102| 134|154 | 164223 | 223262 | 262
446|BE27 | 108|108|176|166|222|243|276|278|134| 134|154 | 164223 | 227262 | 262
447|BE28 |108|123|176|164|243|243|276|283|123| 134|154 | 164223 | 227262 | 262
448|BE29 | 102|123|176|172|243|250|283|283|134|134|154 | 164223 | 227262 | 262
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Fortsetzung Tabelle A 1: Auflistung aller Tiere und der dazu gehdrigen Ggpeh
an allen untersuchten Loci

Nr. | Tier |SW1701|SW1979|S0005 | SO070 | Sw288 SWwW2052 S0228 S0359
449|mvi1 | 121)123|176|174|222|231|264|278|131| 134|148 227 | 227262 | 272
450\ mv1i2 1118|121|176|174|226|252|278|283|131| 134|154 223 | 223262 | 272
451|mvie |121)123|176|176|243|252|278|278|131| 131|148 225 | 225262 | 272
452|mv17 1114|123 176|174|252|252|264|273|131| 134|152 223 | 227262 | 262
453|mvis | 123|123|176(174|231|231|273|283|131| 134|148 223 | 223262 | 272
454\ mvie | 102|123|176|174|222|243|264|283|131| 131|148 223 | 227252 | 272
455|mviio | 123|123|176(174|231|231|273|283|131| 134|148 223 | 223262 | 272
456|Mv4al | 125|125(176|178|226|228|264|283|131| 134|152 223 | 227252 | 262
457\ mv42 1121|123 176|178|226|226|273|283|131| 134|147 225 | 227262 | 272
458|Mv43  1118|118|176|178|243|245|273|283|134| 134|150 223 | 223252 | 262
459|Mv44 1118|121 176|178|243|245|273|283|134| 134|147 225 | 225252 | 252
460|mv4s  1102|121|{176(178|231|243|278|283|131| 131|148 223 | 227252 | 272
461|mvae | 121)123|176(176|214|248|278|283|131| 131|150 223 | 227252 | 272
462|mMv47  1118|123|176(162|217|248|283|283|131| 131|147 223 | 223262 | 262
463|Mv21 | 123|123|176|174|224|231|278|283|131| 131|154 223 | 223262 | 272
464|mv22  1123|123|176(174|228|231|278|283|131| 134|150 223 | 225262 | 272
465|Mv23  1100|121|176|174|239|243|283|283|128| 131|152 223 | 225252 | 262
466|Mv24  |121)128|176|174|222|226|264|283|131| 131|150 225 | 227252 | 262
467|mv2s  1102|121|{176|174|222|238|276|283|131| 134|152 227 | 227262 | 262
468|Mv26 | 102|133|176|176|222|245|264|276|131| 134|152 225 | 227252 | 262
469|Mv29 | 121|125(176|176|222|243|283|283|134| 134|152 223 | 225252 | 272
470|mv210 | 125)133|176(176|250|250|276|278|131| 134|152 223 | 227272 | 272
471|mv211 |102|123|176(172|243|243|278|283|131| 134|148 223 | 2295262 | 272
472\ Mv212 |123|123|176|174|222|228|278| 283|131 131|152 225 | 225262 | 262
473|mMv213 |100|121|176|174|243|243|278|283|131| 131|152 225 | 225262 | 262
474\ mv214 |123|123|176|174|243|252|273|278|131| 134|152 225 | 2295252 | 252
475|mv21s | 102|118|176|174|214|222|278|283|128|131| 148 223 | 229252 | 252
476|mv2i6 | 102|128 176|174|214|243|278|278|128| 131|152 223 | 2295262 | 272
477|Mv217 |100|102|176|174|222|252|273|278|131| 134|152 223 | 225252 | 272
478|mv32 | 123|128|176|168|231|233|264|278|134| 134|152 223 | 227252 | 262
479|mv33 | 102|123|176|176|214|214|278|283|134| 134|152 223 | 225252 | 272
480(Mv34 | 102|123|176|176|222|231|278|283|131| 134|152 223 | 225262 | 272
481|mv3s | 100|123|176|166|222|228|278|283|131| 134|152 223 | 227262 | 262
482|Mv36 | 125|125|176|178|226|226|278|283|134| 134|152 223 | 227272 | 272
483|sH11 | 108|108|176|176|226|252|264|283|128| 131|154 223 | 223252 | 262
484|sH12 | 100|123|176|176|243|252|273|278|128| 134|154 223 | 223262 | 262
485|sH13 | 108|108|176|176|226|252|264|283|128| 131|154 223 | 223252 | 262
486|sH14 |118|121|176|174|226|252|278|283|128|131|158 223 | 223262 | 262
487|sH15 | 102|123|176|176|226|252|273|278|131| 131|154 223 | 223262 | 262
488|sHi6 |108|118|176|176|226|250|264|278|128| 131|154 223 | 223262 | 262
489|sH17 | 108|118|176|176|226|250|264|278|128| 131|154 223 | 223262 | 262
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Fortsetzung Tabelle A 1: Auflistung aller Tiere und der dazu gehdrigen Ggpen
an allen untersuchten Loci

Nr. | Tier |SW1701|SW1979|S0005 | SO070 | Sw288 SWwW2052 S0228 S0359
490|sH18 |108|118|176|176|226|250|264|278|128|131|154 | 154223 | 223262 | 262
491|sH21 |118|121|176|178|252|255|283|283|128| 131|152 | 152223 | 223262 | 262
492|sH22 | 102|121|176|178|245|252|276|283|128| 131|152 | 152223 | 223252 | 272
493|sH23 | 102|108|176|178|226|252|283|283|128|134|152 | 158 223 | 223252 | 262
494|sH24 |118|121|176|178|222|226|283|283|128| 134|152 | 152223 | 223262 | 262
495|sH25 | 121|125|176|178|252|252|264|283|131| 136|152 | 158 223 | 227252 | 262
496|sH26 | 118|121|176|176|222|224|283|283|128|134|150 | 152223 | 223262 | 262
497|sH27 | 121|123|176|176|252|252|264|283|131| 131|150 | 152223 | 223262 | 262
498|sH28 |102|121|176|176|245|252|278|283|128|131|150 | 152223 | 223252 | 272
499|sH29 |102|108|176|176|224|224|283|283|128| 134|152 | 158 223 | 223252 | 262
500|sH210 |108|118|176|176|224|250|264|278|128| 131|152 | 152223 | 223262 | 262
501|sH31 |118|123|176|176|222|222|271|283|134|134|164 | 164223 | 223252 | 262
502|sH32 |123|123|176|172|222|252|278|283|131| 134|164 | 164223 | 223262 | 262
503|sH33 |118|118|176|172|222|252|283|283|134| 134|160 | 164223 | 223252 | 262
504|sH34 |118|123|176|172|226|248|283|283|131| 134|154 | 164223 | 223252 | 262
505|sH36 |118|123|176|172|222|252|283|283|131| 134|164 | 164223 | 223262 | 262
506|sH37 | 118|123|176|172|222|252|283|283|134|134|160 | 164223 | 223262 | 262
507|sH38 |118|123|176|172|222|252|283|283|134| 134|164 | 164 223 | 223252 | 262
508|sH39 |121|123|176|172|226|252|278|283|131| 134|154 | 164223 | 223262 | 262
509|sH311 |118|123|176|176|222|252|283|283|131| 131|160 | 164223 | 223252 | 262
510|sH312 |123|123|176|176|222|252|283|283|131| 134|164 | 164223 | 223262 | 262
511|sH313 |123|123|176|174|248|252|283|283|131| 131|164 | 164223 | 223262 | 262
512|sH41 |123|123]176|176|236|252|280|280|131| 134|152 | 158 223 | 227261 | 261
513|sH42 | 116|118|176|172|236|252|276|280|131| 134|158 | 15§ 223 | 227261 | 261
514|sH43 |104|118|176|172|236|252|276|276|131| 134|158 | 158 223 | 223261 | 261
515|sH44 |104|123|176|174|236|252|276|280|131| 134|158 | 158 223 | 223261 | 261
516|sH45 | 116|118|176|172|236|252|276|280|131|134|156 | 15§ 223 | 223261 | 261
517|sH46 |104|123|176|174|236|252|276|280|131| 134|158 | 158 223 | 223261 | 261
518|sH47 | 102|121|176|170|226|252|280|280|131| 134|145 | 152223 | 227252 | 261
519|sH48 |123|123|176|174|222|222|280|280|131|131|158 | 162223 | 223261 | 261
520(sH49 | 102|121|176|170|226|252|280|280|131| 134|147 | 152223 | 227252 | 261
521|sH410 | 123|123|176|174|222|222|280|280|131| 131|158 | 162223 | 223261 | 261
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Tabelle A 2 Alle Genotypen und ihre Frequenzen des Mikrobest&W1979
Genotyp | Beob. Erwart. Genotyp | Beob. Erwart. Genotyp | Beob. Erwart.
162-162 |0 0,008 162-172 |0 0,119 166-176 |28 30,331
162-164 |0 0,012 164-172 |0 0,089 168-176 |2 1,857
164-164 |0 0,004 166-172 |0 1,458 170-176 |32 27,236
162-166 |0 0,188 168-172 |0 0,089 172-176 |28 19,189
164-166 |0 0,141 170-172 |0 1,309 174-176 |165 114,515
166-166 |4 1,152 172-172 |0 0,461 176-176 | 158 199,628
162-168 |0 0,012 162-174 |0 0,710 162-178 |0 0,299
164-168 |0 0,009 164-174 |0 0,533 164-178 |0 0,225
166-168 |0 0,141 166-174 |0 8,700 166-178 |6 3,668
168-168 |0 0,004 168-174 |0 0,533 168-178 |1 0,225
162-170 |0 0,169  |170-174 |1 7,812  |170-178 |2 3,294
164-170 |0 0,127 172-174 |3 5,504 172-178 |0 2,321
166-170 |7 2,060 |174-174 |7 16,423 |174-178 |2 13,848
168-170 |0 0,127 162-176 |4 2,476 176-178 |67 48,282
170-170 |1 0,929 164-176 |3 1,857 178-178 |0 2,919

Tabelle A 3 Alle Genotypen und ihre Frequenzen des Mikrosete&30070
Genotyp | Beob. Erwar. Genotyp | Beob. Erwar. Genotyp | Bob. Erwar.
264-264 |2 1,559 276-278 |9 22,841 271-286 |5 2,948
264-266 |0 0,875 278-278 |22 19,194 273-286 |1 4,791
266-266 |2 0,123 264-280 |0 3,118 276-286 |6 3,655
264-271 |6 5,251 266-280 |7 0,875 278-286 |3 6,142
266-271 |2 1,474 271-280 |7 5,251 280-286 |1 1,750
271-271 |10 4,422 273-280 |6 8,534 283-286 |4 8,107
264-273 |5 8,534 276-280 |10 6,510 286-286 |4 0,491
266-273 |0 2,395 278-280 |2 10,940 264-288 |1 2,462
271-273 |16 14,372 280-280 |8 1,559 266-288 |0 0,691
273-273 |23 11,678 264-283 |14 14,441 271-288 |2 4,146
264-276 |9 6,510 266-283 |0 4,054 273-288 |12 6,737
266-276 |1 1,827 271-283 |10 24,322 | 276-288 |3 5,139
271-276 |12 10,964 |273-283 |31 39,524 |278-288 |5 8,637
273-276 |5 17,816 276-283 |22 30,150 280-288 |2 2,462
276-276 |21 6,795 278-283 |71 50,672 |283-288 |6 11,401
264-278 |14 10,940 280-283 |6 14,441 286-288 |0 1,382
266-278 |2 3,071 283-283 |50 33,443 |288-288 |7 0,972
271-278 |16 18,426 264-286 |4 1,750
273-278 |34 29,942 266-286 |0 0,491
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Tabelle A 4: Alle Genotypen und ihre Frequenzen des MikrogegelwW1701
Genotyp Beob. Erwar. Genotyp Beob. Erwar. | Genotyp Beob Erwar.
89-89 3 0,461 114-118 0 1,152 116-128 0 0,474
89-100 1 1,131 116-118 5 3,743 118-128 1 2,735
100-100 1 0,693 118-118 21 10,797 |121-128 1 2,225
89-102 6 6,367 89-121 6 3,630 123-128 4 2,917
100-102 8 7,804 100-121 5 4,449 125-128 1 1,185
102-102 28 21,975 |102-121 36 25,056 |128-128 0 0,173
89-104 1 1,874 104-121 14 7,376 89-131 2 1,874
100-104 2 2,298 108-121 1 3,278 100-131 3 2,298
102-104 8 12,939 [112-121 1 1,171 102-131 19 12,939
104-104 3 1,905 114-121 1 0,937 104-131 2 3,809
89-108 0 0,833 116-121 4 3,044 108-131 0 1,693
100-108 0 1,021 118-121 13 17,562 |112-131 0 0,605
102-108 5 5,750 121-121 4 7,142 114-131 0 0,484
104-108 0 1,693 89-123 3 4,760 116-131 0 1,572
108-108 5 0,376 100-123 5 5,835 118-131 8 9,069
89-112 0 0,298 102-123 31 32,860 121-131 6 7,376
100-112 0 0,365 104-123 10 9,674 123-131 5 9,674
102-112 1 2,054 108-123 5 4,299 125-131 4 3,930
104-112 0 0,605 112-123 1 1,536 128-131 3 1,149
108-112 1 0,269 114-123 3 1,228 131-131 4 1,905
112-112 1 0,048 116-123 2 3,992 89-133 0 1,309
89-114 0 0,238 118-123 27 23,033 100-133 2 1,605
100-114 1 0,292 121-123 13 18,733 102-133 11 9,036
102-114 2 1,643 123-123 21 12,284 |104-133 1 2,660
104-114 0 0,484 89-125 1 1,934 108-133 0 1,182
108-114 0 0,215 100-125 1 2,370 112-133 0 0,422
112-114 0 0,077 102-125 11 13,349 114-133 1 0,338
114-114 0 0,031 104-125 6 3,930 116-133 0 1,098
89-116 1 0,774 108-125 0 1,747 118-133 8 6,334
100-116 2 0,948 112-125 2 0,624 121-133 4 5,152
102-116 4 5,340 114-125 0 0,499 123-133 6 6,756
104-116 1 1,572 116-125 0 1,622 125-133 3 2,745
108-116 0 0,699 118-125 10 9,357 128-133 1 0,802
112-116 1 0,250 121-125 9 7,610 131-133 3 2,660
114-116 0 0,200 123-125 3 9,981 133-133 2 0,929
116-116 3 0,324 125-125 7 2,027 89-140 0 0,030
89-118 4 4,463 89-128 0 0,565 100-140 0 0,036
100-118 1 5,470 100-128 5 0,693 102-140 1 0,205
102-118 12 30,806 102-128 3 3,902 104-140 0 0,060
104-118 12 9,069 104-128 0 1,149 108-140 0 0,027
108-118 6 4,031 108-128 0 0,511 112-140 0 0,010
112-118 1 1,440 112-128 0 0,182 114-140 0 0,008
116-140 0 0,025 123-140 0 0,154 131-140 0 0,060
118-140 0 0,144 125-140 0 0,062 133-140 0 0,042
121-140 0 0,117 128-140 0 0,018 140-140 0 0,000
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Tabelle A5 Alle Genotypen und ihre Frequenzen des Mikrobete€30005
Genotyp | Beob. Erwar. Genotyp | Beob. Erwar. Genotyp | Bob. Erwar.
201-201 |0 0,002 222-238 |2 2,920 222-250 |6 7,215
201-211 (O 0,029 224-238 |0 0,767 224-250 |1 1,894
211-211 |2 0,108 226-238 |1 1,550 226-250 |3 3,829
201-214 |0 0,079 228-238 |0 0,832 228-250 |1 2,056
211-214 |0 0,590 231-238 (3 2,496 231-250 |3 6,167
214-214 |6 0,807 233-238 |1 0,702 233-250 |2 1,733
201-217 |0 0,075 236-238 |0 0,555 236-250 |0 1,370
211-217 |0 0,561 238-238 |1 0,139 238-250 |0 0,685
214-217 |0 1,535 201-239 |0 0,061 239-250 |1 1,290
217-217 |2 0,730 211-239 (0 0,461 243-250 |1 3,950
201-222 (0 0,344 214-239 |3 1,259 245-250 |2 1,612
211-222 |4 2,577 217-239 |1 1,198 248-250 |3 1,733
214-222 |7 7,043 222-239 |3 5,497 250-250 |7 0,846
217-222 |4 6,700 224-239 |1 1,443 201-252 |0 0,121
222-222 |36 15,375 226-239 |2 2,917 211-252 |0 0,907
201-224 |0 0,090 228-239 |3 1,566 214-252 |0 2,479
211-224 |0 0,677 231-239 |5 4,699 217-252 |0 2,358
214-224 |1 1,849 233-239 |1 1,321 222-252 |8 10,822
217-224 |2 1,759 236-239 (0 1,044 224-252 |0 2,842
222-224 |4 8,074 238-239 |2 0,522 226-252 (12 5,744
224-224 |11 1,060 239-239 |1 0,491 228-252 |0 3,083
201-226 (0O 0,182 201-243 |0 0,188 231-252 |4 9,250
211-226 |0 1,368 211-243 |1 1,411 233-252 |0 2,600
214-226 |5 3,738 214-243 |3 3,856 236-252 |7 2,056
217-226 |6 3,556 217-243 |0 3,668 238-252 |0 1,028
222-226 |2 16,320 222-243 |13 16,835 239-252 |0 1,935
224-226 |1 4,285 224-243 |2 4,420 243-252 |4 5,925
226-226 |16 4,331 226-243 |6 8,935 245-252 |8 2,418
201-228 (0 0,098 228-243 |6 4,797 248-252 |3 2,600
211-228 (2 0,734 231-243 (12 14,390 [250-252 |3 2,539
214-228 |0 2,007 233-243 |2 4,044 252-252 |6 1,905
217-228 |0 1,909 236-243 |2 3,198 201-255 |0 0,006
222-228 |15 8,761 238-243 |1 1,599 211-255 |0 0,043
224-228 |1 2,300 239-243 |6 3,010 214-255 |0 0,118
226-228 |5 4,650 243-243 |14 4,608 217-255 |0 0,112
228-228 |4 1,248 201-245 |0 0,077 222-255 |1 0,515
201-231 |1 0,294 211-245 |3 0,576 224-255 |0 0,135
211-231 (0O 2,202 214-245 |1 1,574 226-255 |0 0,274
214-231 (3 6,020 217-245 |3 1,497 228-255 |0 0,147
217-231 |9 5,726 222-245 |2 6,871 231-255 |0 0,440
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Fortsetzung Tabelle A5: Alle Genotypen und ihre Frequenzen des Mikrostgell

S0005
Genotyp | Beob. Erwar. Genotyp | Beob. Erwar. Genotyp | Bob. Erwar.
222-231 |27 26,283 224-245 |0 1,804 233-255 |0 0,124
224-231 |5 6,901 226-245 |3 3,647 236-255 |0 0,098
226-231 |7 13,949 228-245 |1 1,958 238-255 |0 0,049
228-231 |5 7,488 231-245 |5 5,873 239-255 |0 0,092
231-231 |23 11,233 233-245 |0 1,651 243-255 |0 0,282
201-233 |0 0,083 236-245 |1 1,305 245-255 |0 0,115
211-233 |0 0,619 238-245 |0 0,653 248-255 |0 0,124
214-233 |1 1,692 239-245 |2 1,228 250-255 |0 0,121
217-233 |3 1,609 243-245 |6 3,762 252-255 |2 0,181
222-233 |5 7,387 245-245 |1 0,768 255-255 |0 0,004
224-233 |5 1,940 201-248 |0 0,083 201-258 |0 0,010
226-233 |8 3,920 211-248 |0 0,619 211-258 |0 0,072
228-233 |0 2,105 214-248 |3 1,692 214-258 |0 0,197
231-233 |4 6,314 217-248 |2 1,609 217-258 |0 0,187
233-233 |4 0,887 222-248 |2 7,387 222-258 |2 0,859
201-236 |0 0,065 224-248 |1 1,940 224-258 |1 0,226
211-236 |1 0,489 226-248 |2 3,920 226-258 |0 0,456
214-236 |1 1,338 228-248 |2 2,105 228-258 |0 0,245
217-236 |1 1,273 231-248 |6 6,314 231-258 |0 0,734
222-236 |0 5,841 233-248 |2 1,774 233-258 |0 0,206
224-236 |0 1,534 236-248 |4 1,403 236-258 |0 0,163
226-236 |0 3,100 238-248 |1 0,702 238-258 |0 0,082
228-236 |2 1,664 239-248 |0 1,321 239-258 |0 0,154
231-236 |8 4,992 243-248 |4 4,044 243-258 |1 0,470
233-236 |1 1,403 245-248 |1 1,651 245-258 |0 0,192
236-236 |3 0,555 248-248 |3 0,887 248-258 |1 0,206
201-238 |1 0,033 201-250 |0 0,081 250-258 |0 0,202
211-238 |0 0,245 211-250 |0 0,605 252-258 |0 0,302
214-238 |1 0,669 214-250 |0 1,653 255-258 |0 0,014
217-238 |2 0,636 217-250 |2 1,572 258-258 |0 0,012
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Tabelle A 6 Alle Genotypen und ihre Frequenzen des Mikrobest&W?2052
Genotyp | Beob. Erwar. Genotyp | Beob. Erwar. Genotyp | Bob. Erwar.
145-145 |7 2,154 158-158 |5 0,523 152-166 |3 4,439
145-147 |2 7,523 145-160 |17 6,494 154-166 |2 4,559
147-147 |16 6,569 147-160 |11 11,341 |156-166 |1 0,312
145-148 |8 9,581 148-160 |9 14,442 |158-166 |1 0,792
147-148 |14 16,730 | 150-160 9,208 160-166 |2 2,423
148-148 |17 10,653 152-160 17,932 162-166 |1 0,336
145-150 |10 6,108 154-160 |25 18,417 |164-166 |1 0,744
147-150 |12 10,667 156-160 |3 1,260 166-166 |2 0,300
148-150 |22 13,584 158-160 |0 3,199 145-168 |0 1,350
150-150 |8 4,331 160-160 |7 4,895 147-168 |4 2,358
145-152 |8 11,895 145-162 |0 0,900 148-168 |3 3,003
147-152 |22 20,773 |147-162 |1 1,572 150-168 |3 1,915
148-152 |21 26,454 148-162 |0 2,002 152-168 |2 3,728
150-152 |16 16,867 |150-162 |1 1,276 154-168 |2 3,829
152-152 |35 16,423 |152-162 |4 2,486 156-168 |0 0,262
145-154 |5 12,217  |154-162 |3 2,553 158-168 |0 0,665
147-154 |13 21,334 |156-162 |0 0,175 160-168 |3 2,036
148-154 |27 27,169 158-162 |2 0,443 162-168 |0 0,282
150-154 |8 17,322 |160-162 |0 1,357 164-168 |2 0,625
152-154 |14 33,733 162-162 |1 0,094 166-168 |0 0,504
154-154 |39 17,322 |145-164 |0 1,993 168-168 |1 0,212
145-156 |1 0,836 147-164 |3 3,481 145-172 |1 0,064
147-156 |0 1,460 148-164 |1 4,433 147-172 |0 0,112
148-156 |2 1,859 150-164 |0 2,826 148-172 |0 0,143
150-156 |0 1,185 152-164 |3 5,504 150-172 |0 0,091
152-156 |2 2,308 154-164 |6 5,653 152-172 |0 0,178
154-156 |3 2,370 156-164 |0 0,387 154-172 |0 0,182
156-156 |0 0,081 158-164 |0 0,982 156-172 |0 0,012
145-158 |0 2,122 160-164 |3 3,005 158-172 |0 0,032
147-158 |2 3,705 162-164 |0 0,417 160-172 |0 0,097
148-158 |0 4,719 164-164 |6 0,461 162-172 |0 0,013
150-158 |0 3,009 145-166 |1 1,607 164-172 |0 0,030
152-158 |13 5,859 147-166 |1 2,807 166-172 |0 0,024
154-158 |4 6,017 148-166 |8 3,575 168-172 |0 0,020
156-158 |1 0,412 150-166 |0 2,279 172-172 |0 0,000
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Tabelle A 7. Alle Genotypen und ihre Frequenzen des Mikrobete30228
Genotyp | Beob. Erwar. Genotyp | Beob. Erwar. Genotyp | Bob. Erwar.
218-218 |6 1,152 223-225 |45 53,528 223-227 |125 153,489
218-223 |26 31,601 225-225 |11 3,306 225-227 |13 18,958
223-223 |238 216,691 |218-227 |8 11,192 227-227 |46 27,180
218-225 |3 3,903

Tabelle A 8 Alle Genotypen und ihre Frequenzen des Mikrobete30359
Genotyp | Beob. Erwar. Genotyp | Beob. Erwar. Genotyp | Bob. Erwar.
252-252 |42 32,189 252-264 |3 11,931 264-272 |1 6,495
252-258 |15 18,393 258-264 |2 3,409 272-272 |11 9,540
258-258 |10 2,628 261-264 |2 3,086 252-278 |2 2,237
252-261 |15 16,654 |262-264 |22 20,453 258-278 |0 0,639
258-261 |0 4,758 264-264 |9 1,106 261-278 |0 0,579
261-261 |23 2,154 252-272 |37 35,047 262-278 |5 3,835
252-262 |103 110,361 |258-272 |19 10,013 264-278 |0 0,415
258-262 |18 31,532 261-272 |4 9,066 272-278 |2 1,218
261-262 |0 28,549 262-272 |56 60,081 278-278 |0 0,039
262-262 |120 94,595

Tabelle A9 Alle Genotypen und ihre Frequenzen des Mikrobete&3\W288
Genotyp | Beob. Erwar. Genotyp | Beob. Erwar. Genotyp | Bob. Erwar.
102-102 |O 0,000 123-131 |39 40,173 128-136 |0 4,332
102-107 |0 0,009 128-131 |45 37,701 131-136 |3 11,434
107-107 |O 0,039 131-131 |60 49,752 134-136 |11 14,701
102-123 |0 0,125 102-134 |1 0,397 136-136 |8 0,657
107-123 |2 1,123 107-134 |3 3,576 102-140 |0 0,007
123-123 |11 8,109 123-134 |48 51,651 107-140 |O 0,060
102-128 |0 0,117 128-134 |46 48,472 123-140 |0 0,873
107-128 |1 1,054 131-134 |111 127,935 |128-140 |3 0,820
123-128 |13 15,221 134-134 |96 82,244 131-140 |1 2,163
128-128 |7 7,142 102-136 |0 0,036 134-140 |2 2,781
102-131 |O 0,309 107-136 |O 0,320 136-140 |1 0,249
107-131 |3 2,781 123-136 |6 4,616 140-140 |0 0,024
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Tabelle A 1Q Uberpriifung des Hardy-Weinberg-Gleichgewichts jiles Revier
an jedem Loci (Revier: Schlissel siehe Abschnitl; 3DF:
Freiheitsgrad; ChiSq: Chi Square; p: WahrscheigiliglSignifikanz:
* p< 0,05; ** p< 0,01; *** p< 0,001; n.s.: nichtgnifikant)
Revier Locus DF ChiSq p Signifikanz
1 SW1701 1 0,222 0,637 n.s.
1 w1979 1 0,222 0,637 n.s.
1 S0005 1 2,000 0,157 n.s.
1 S0070 6 6,000 0,423 n.s.
1 SwW288 1 0,222 0,637 n.s.
1 SW2052 3 2,000 0,572 n.s.
1 S0228 1 0,222 0,637 n.s.
1 S0359 3 2,000 0,572 n.s.
2 SW1701 21 46,913 0,001 Fhx
2 SW1979 10 2,843 0,985 n.s.
2 S0005 21 34,931 0,029 *
2 S0070 10 20,556 0,024 *
2 SW288 6 7,591 0,270 n.s.
2 SW2052 6 6,448 0,375 n.s.
2 S0228 1 2,000 0,157 n.s.
2 S0359 10 8,431 0,587 n.s.
3 SW1701 10 7,000 0,725 n.s.
3 SW1979 10 16,066 0,098 n.s.
3 S0005 6 6,667 0,353 n.s.
3 S0070 6 0,426 0,999 n.s.
3 SW288 6 12,053 0,061 n.s.
3 SW2052 10 17,680 0,061 n.s.
3 S0228 1 0,163 0,686 n.s.
3 S0359 3 5,388 0,146 n.s.
4 SW1701 10 15,000 0,132 n.s.
4 SW1979 6 3,750 0,710 n.s.
4 S0005 3 5,556 0,135 n.s.
4 S0070 6 5,000 0,544 n.s.
4 SW288 3 5,000 0,172 n.s.
4 SW2052 10 12,500 0,253 n.s.
4 S0228 Monomorph
4 S0359 Monomorph
5 SW1701 6 3,938 0,685 n.s.
5 SW1979 6 7,560 0,272 n.s.
5 S0005 10 7,778 0,651 n.s.
5 S0070 6 9,800 0,133 n.s.
5 SW288 6 1,120 0,981 n.s.
5 SW2052 21 21,000 0,459 n.s.
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Fortsetzung Tabelle A 10: Uberprifung des Hardy-Weinberg-Gleichgewichts fiir

jedes Revier an jedem Loci (Revier. Schlussel siehe
Abschnitt 3.1; DF: Freiheitsgrad; ChiSq: Chi Square
Wabhrscheinlickeit; Signifikanz: * p< 0,05; ** p< @1,

*** p< 0,001; n.s.: nicht signifikant)

Revier Locus DF ChiSq p Signifikanz
5 S0228 1 7,000 0,008 i

5 S0359 6 4,900 0,557 n.s.
6 SW1701 36 44,740 0,151 n.s.
6 SW1979 10 10,854 0,369 n.s.
6 S0005 28 26,756 0,532 n.s.
6 S0070 15 26,601 0,032 *

6 SW288 10 11,016 0,356 n.s.
6 SW2052 36 45,733 0,128 n.s.
6 S0228 3 6,483 0,090 n.s.
6 S0359 6 9,475 0,149 n.s.
7 SW1701 21 15,310 0,807 n.s.
7 SW1979 15 40,784 0,000 ok
7 S0005 21 67,654 0,000 ok
7 S0070 21 16,996 0,711 n.s.
7 SW288 6 1,974 0,922 n.s.
7 SW2052 21 67,041 0,000 kx
7 S0228 1 5,673 0,017 *

7 S0359 10 61,431 0,000 ok
8 SW1701 21 14,044 0,868 n.s.
8 SW1979 1 0,889 0,346 n.s.
8 S0005 6 6,428 0,377 n.s.
8 S0070 6 2,556 0,862 n.s.
8 SW288 1 1,653 0,199 n.s.
8 SW2052 6 1,653 0,949 n.s.
8 S0228 1 2,000 0,157 n.s.
8 S0359 6 7,000 0,321 n.s.
9 SW1701 15 30,667 0,010 *

9 SW1979 3 8,000 0,046 *

9 S0005 10 6,500 0,772 n.s.
9 S0070 15 14,222 0,509 n.s.
9 SW288 6 6,095 0,413 n.s.
9 SW2052 28 29,111 0,407 n.s.
9 S0228 1 0,036 0,850 n.s.
9 S0359 6 11,769 0,067 n.s.
10 SW1701 6 1,331 0,970 n.s.
10 SW1979 3 3,645 0,302 n.s.
10 S0005 15 8,438 0,905 n.s.
10 S0070 6 2,813 0,832 n.s.
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Fortsetzung Tabelle A 10: Uberprifung des Hardy-Weinberg-Gleichgewichts fiir

jedes Revier an jedem Loci (Revier: Schlussel siehe
Abschnitt 3.1; DF: Freiheitsgrad; ChiSq: Chi Square
Wabhrscheinlickeit; Signifikanz: * p< 0,05; ** p< @1,

*** p< 0,001; n.s.: nicht signifikant)

Revier Locus DF ChiSq p Signifikanz
10 SW288 15 13,500 0,564 n.s.
10 SW2052 6 6,000 0,423 n.s.
10 S0228 1 0,257 0,613 n.s.
10 S0359 6 5,425 0,491 n.s.
11 SW1701 28 41,667 0,047 *
11 SW1979 6 4,444 0,617 n.s.
11 S0005 21 22,222 0,387 n.s.
11 S0070 6 4,269 0,640 n.s.
11 SW288 3 4,568 0,206 n.s.
11 SW2052 28 36,150 0,139 n.s.
11 S0228 1 0,625 0,429 n.s.
11 S0359 6 1,208 0,977 n.s.
12 SW1701 10 5,631 0,845 n.s.
12 SW1979 1 2,160 0,142 n.s.
12 S0005 21 24,780 0,257 n.s.
12 S0070 6 2,160 0,904 n.s.
12 SW288 3 2,458 0,483 n.s.
12 SW2052 15 21,778 0,114 n.s.
12 S0228 1 1,120 0,290 n.s.
12 S0359 3 4,511 0,211 n.s.
13 SW1701 6 6,563 0,363 n.s.
13 SW1979 3 6,122 0,106 n.s.
13 S0005 28 19,320 0,888 n.s.
13 S0070 10 9,500 0,485 n.s.
13 SW288 6 4,139 0,658 n.s.
13 SW2052 28 24,481 0,656 n.s.
13 S0228 3 3,374 0,338 n.s.
13 S0359 6 0,831 0,991 n.s.
14 SW1701 10 12,621 0,246 n.s.
14 SW1979 3 7,639 0,054 n.s.
14 S0005 21 24,348 0,277 n.s.
14 S0070 6 7,749 0,257 n.s.
14 SW288 3 0,952 0,813 n.s.
14 SW2052 6 3,514 0,742 n.s.
14 S0228 3 0,673 0,879 n.s.
14 S0359 10 7,578 0,670 n.s.
15 SW1701 6 7,111 0,311 n.s.
15 SW1979 1 1,440 0,230 n.s.
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Fortsetzung Tabelle A 10: Uberprifung des Hardy-Weinberg-Gleichgewichts fiir

jedes Revier an jedem Loci (Revier: Schlussel siehe
Abschnitt 3.1; DF: Freiheitsgrad; ChiSq: Chi Square
Wabhrscheinlickeit; Signifikanz: * p< 0,05; ** p< @1,

*** p< 0,001; n.s.: nicht signifikant)

Revier Locus DF ChiSq p Signifikanz
15 S0005 10 10,000 0,440 n.s.
15 S0070 1 0,082 0,775 n.s.
15 SW288 1 0,082 0,775 n.s.
15 SW2052 6 8,000 0,238 n.s.
15 S0228 3 3,360 0,339 n.s.
15 S0359 1 0,082 0,775 n.s.
16 SW1701 6 11,047 0,087 n.s.
16 SW1979 1 1,765 0,184 n.s.
16 S0005 21 26,809 0,177 n.s.
16 S0070 6 3,813 0,702 n.s.
16 SW288 6 7,583 0,270 n.s.
16 SW2052 10 18,669 0,045 *
16 S0228 1 13,000 0,000 ok
16 S0359 3 0,221 0,974 n.s.
17 SW1701 45 60,670 0,059 n.s.
17 SW1979 3 3,485 0,323 n.s.
17 S0005 15 11,816 0,693 n.s.
17 S0070 21 30,768 0,078 n.s.
17 SW288 10 2,813 0,985 n.s.
17 SW2052 15 14,526 0,486 n.s.
17 S0228 3 0,149 0,985 n.s.
17 S0359 3 0,720 0,868 n.s.
18 SW1701 1 0,375 0,540 n.s.
18 SW1979 1 0,240 0,624 n.s.
18 S0005 6 4,167 0,654 n.s.
18 S0070 3 3,467 0,325 n.s.
18 SW288 3 3,600 0,308 n.s.
18 SW2052 6 5,333 0,502 n.s.
18 S0228 3 0,667 0,881 n.s.
18 S0359 3 6,000 0,112 n.s.
19 SW1701 21 15,822 0,780 n.s.
19 SW1979 6 16,372 0,012 *
19 S0005 36 38,939 0,339 n.s.
19 S0070 15 10,300 0,800 n.s.
19 SW288 15 20,599 0,150 n.s.
19 SW2052 21 48,871 0,001 ok
19 S0228 1 0,247 0,619 n.s.
19 S0359 6 15,455 0,017 *
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Fortsetzung Tabelle 10 A: Uberprifung des Hardy-Weinberg-Gleichgewichts fiir

jedes Revier an jedem Loci (Revier: Schlussel siehe
Abschnitt 3.1; DF: Freiheitsgrad; ChiSq: Chi Square
Wabhrscheinlickeit; Signifikanz: * p< 0,05; ** p< @1,

*** p< 0,001; n.s.: nicht signifikant)

Revier Locus DF ChiSq p Signifikanz
20 SW1701 21 36,000 0,022 *
20 SW1979 1 1,111 0,292 n.s.
20 S0005 15 28,267 0,020 *
20 S0070 15 28,413 0,019 *
20 SW288 3 2,874 0,411 n.s.
20 SW2052 6 3,069 0,800 n.s.
20 S0228 3 3,333 0,343 n.s.
20 S0359 3 6,694 0,082 n.s.
21 SW1701 3 11,000 0,012 *
21 SW1979 1 0,952 0,329 n.s.
21 S0005 21 43,701 0,003 *
21 S0070 6 15,714 0,015 *
21 SW288 3 5,272 0,153 n.s.
21 SW2052 10 20,900 0,022 *
21 S0228 3 3,816 0,282 n.s.
21 S0359 3 7,508 0,057 n.s.
22 SW1701 10 14,778 0,140 n.s.
22 SW1979 6 0,662 0,995 n.s.
22 S0005 21 46,235 0,001 *
22 S0070 6 5,372 0,497 n.s.
22 SW288 6 8,388 0,211 n.s.
22 SW2052 15 13,077 0,596 n.s.
22 S0228 1 6,644 0,010 *
22 S0359 6 14,346 0,026 *
23 SW1701 10 10,850 0,369 n.s.
23 SW1979 3 3,938 0,268 n.s.
23 S0005 6 7,778 0,255 n.s.
23 S0070 6 10,889 0,092 n.s.
23 SW288 3 3,938 0,268 n.s.
23 SW2052 10 3,694 0,960 n.s.
23 S0228 3 5,110 0,164 n.s.
23 S0359 6 3,938 0,685 n.s.
24 SW1701 15 26,213 0,036 *
24 SW1979 6 4,840 0,565 n.s.
24 S0005 21 23,111 0,338 n.s.
24 S0070 6 5,533 0,477 n.s.
24 SW288 1 0,036 0,850 n.s.
24 SW2052 15 13,067 0,597 n.s.
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Fortsetzung Tabelle 10 A: Uberprifung des Hardy-Weinberg-Gleichgewichts fiir

jedes Revier an jedem Loci (Revier: Schlussel siehe
Abschnitt 3.1; DF: Freiheitsgrad; ChiSq: Chi Square
Wabhrscheinlickeit; Signifikanz: * p< 0,05; ** p< @1,

*** p< 0,001; n.s.: nicht signifikant)

Revier Locus DF ChiSq p Signifikanz
24 S0228 1 2,880 0,090 n.s.
24 S0359 6 6,222 0,399 n.s.
25 SW1701 21 23,281 0,329 n.s.
25 SW1979 6 34,000 0,000 ok
25 S0005 55 59,777 0,306 n.s.
25 S0070 21 23,123 0,337 n.s.
25 SW288 10 16,484 0,087 n.s.
25 SW2052 66 97,183 0,008 o
25 S0228 6 3,075 0,799 n.s.
25 S0359 6 4,571 0,600 n.s.
26 SW1701 10 5,036 0,889 n.s.
26 SW1979 1 0,041 0,839 n.s.
26 S0005 10 16,528 0,085 n.s.
26 S0070 10 10,889 0,366 n.s.
26 SW288 3 3,150 0,369 n.s.
26 SW2052 15 21,438 0,123 n.s.
26 S0228 3 7,058 0,070 n.s.
26 S0359 3 2,160 0,540 n.s.
27 SW1701 15 22,400 0,098 n.s.
27 SW1979 1 1,120 0,290 n.s.
27 S0005 15 16,625 0,342 n.s.
27 S0070 3 2,160 0,540 n.s.
27 SW288 6 14,000 0,030 *
27 SW2052 10 7,875 0,641 n.s.
27 S0228 Monomorph

27 S0359 3 4,486 0,214 n.s.
28 SW1701 78 59,956 0,936 n.s.
28 SW1979 15 2,878 1,000 n.s.
28 S0005 66 68,595 0,389 n.s.
28 S0070 15 13,116 0,593 n.s.
28 SW288 15 22,217 0,102 n.s.
28 SW2052 15 24,970 0,050 n.s.
28 S0228 6 7,186 0,304 n.s.
28 S0359 3 3,572 0,312 n.s.
29 SW1701 28 28,444 0,441 n.s.
29 SW1979 6 0,889 0,989 n.s.
29 S0005 21 25,680 0,219 n.s.
29 S0070 6 16,000 0,014 *
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Fortsetzung Tabelle 10 A: Uberprifung des Hardy-Weinberg-Gleichgewichts fiir

jedes Revier an jedem Loci (Revier: Schlussel siehe
Abschnitt 3.1; DF: Freiheitsgrad; ChiSq: Chi Square
Wabhrscheinlickeit; Signifikanz: * p< 0,05; ** p< @1,

*** p< 0,001; n.s.: nicht signifikant)

Revier Locus DF ChiSq p Signifikanz
29 SW288 6 2,880 0,824 n.s.
29 SW2052 15 11,556 0,712 n.s.
29 S0228 1 0,426 0,514 n.s.
29 S0359 1 2,000 0,157 n.s.
30 SW1701 36 31,518 0,682 n.s.
30 SW1979 6 8,033 0,236 n.s.
30 S0005 66 70,518 0,329 n.s.
30 S0070 15 11,695 0,702 n.s.
30 SW288 6 6,551 0,364 n.s.
30 SW2052 15 46,521 0,000 ok
30 S0228 3 6,627 0,085 n.s.
30 S0359 10 7,179 0,708 n.s.
31 SW1701 28 22,880 0,739 n.s.
31 SW1979 1 2,035 0,154 n.s.
31 S0005 36 44,240 0,163 n.s.
31 S0070 6 1,653 0,949 n.s.
31 SW288 6 1,747 0,941 n.s.
31 SW2052 15 13,333 0,577 n.s.
31 S0228 1 0,245 0,621 n.s.
31 S0359 10 14,722 0,143 n.s.
32 SW1701 6 4771 0,573 n.s.
32 SW1979 1 0,194 0,659 n.s.
32 S0005 6 3,920 0,688 n.s.
32 S0070 15 13,125 0,593 n.s.
32 SW288 3 1,120 0,772 n.s.
32 SW2052 10 3,571 0,965 n.s.
32 S0228 3 5,349 0,148 n.s.
32 S0359 3 2,458 0,483 n.s.
33 SW1701 28 27,677 0,482 n.s.
33 SW1979 3 1,469 0,689 n.s.
33 S0005 36 55,160 0,021 *
33 S0070 15 12,941 0,607 n.s.
33 SW288 10 9,330 0,501 n.s.
33 SW2052 10 15,468 0,116 n.s.
33 S0228 3 2,000 0,572 n.s.
33 S0359 6 2,663 0,850 n.s.
34 SW1701 28 35,252 0,163 n.s.
34 SW1979 6 5,078 0,534 n.s.
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Fortsetzung Tabelle 10 A: Uberprifung des Hardy-Weinberg-Gleichgewichts fiir

jedes Revier an jedem Loci (Revier: Schlussel siehe
Abschnitt 3.1; DF: Freiheitsgrad; ChiSq: Chi Square
Wabhrscheinlickeit; Signifikanz: * p< 0,05; ** p< @1,

*** p< 0,001; n.s.: nicht signifikant)

Revier Locus DF ChiSq p Signifikanz
34 S0005 55 67,568 0,119 n.s.
34 S0070 15 18,040 0,261 n.s.
34 SW288 6 3,449 0,751 n.s.
34 SW2052 21 25,499 0,226 n.s.
34 S0228 3 3,701 0,296 n.s.
34 S0359 10 4,533 0,920 n.s.
35 SW1701 10 18,809 0,043 *
35 SW1979 1 8,000 0,005 o
35 S0005 28 19,333 0,888 n.s.
35 S0070 10 2,880 0,984 n.s.
35 SW288 6 15,339 0,018 *
35 SW2052 10 10,993 0,358 n.s.
35 S0228 1 0,889 0,346 n.s.
35 S0359 3 3,259 0,353 n.s.
36 SW1701 3 0,750 0,861 n.s.
36 SW1979 1 0,120 0,729 n.s.
36 S0005 3 3,000 0,392 n.s.
36 S0070 6 6,000 0,423 n.s.
36 SW288 3 2,333 0,506 n.s.
36 SW2052 3 2,333 0,506 n.s.
36 S0228 3 3,000 0,392 n.s.
36 S0359 3 0,750 0,861 n.s.
37 SW1701 21 25,528 0,225 n.s.
37 SW1979 1 4,444 0,035 *
37 S0005 28 23,333 0,716 n.s.
37 S0070 10 14,629 0,146 n.s.
37 SW288 6 4,333 0,632 n.s.
37 SW2052 15 9,309 0,861 n.s.
37 S0228 6 1,837 0,934 n.s.
37 S0359 10 9,150 0,518 n.s.
38 SW1701 10 10,458 0,401 n.s.
38 SW1979 15 13,000 0,602 n.s.
38 S0005 6 2,611 0,856 n.s.
38 S0070 6 4,737 0,578 n.s.
38 SW288 6 1,170 0,978 n.s.
38 SW2052 21 23,624 0,312 n.s.
38 S0228 1 0,138 0,710 n.s.
38 S0359 1 1,170 0,279 n.s.
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Fortsetzung Tabelle 10 A: Uberprifung des Hardy-Weinberg-Gleichgewichts fiir

jedes Revier an jedem Loci (Revier: Schlussel siehe
Abschnitt 3.1; DF: Freiheitsgrad; ChiSq: Chi Square
Wabhrscheinlickeit; Signifikanz: * p< 0,05; ** p< @1,

*** p< 0,001; n.s.: nicht signifikant)

Revier Locus DF ChiSq p Signifikanz
39 SW1701 15 19,437 0,195 n.s.
39 SW1979 6 7,875 0,247 n.s.
39 S0005 45 54,639 0,154 n.s.
39 S0070 6 5,833 0,442 n.s.
39 SW288 1 0,032 0,857 n.s.
39 SW2052 15 13,623 0,554 n.s.
39 S0228 3 8,591 0,035 *
39 S0359 3 3,365 0,339 n.s.
40 SW1701 28 31,574 0,292 n.s.
40 SW1979 3 6,667 0,083 n.s.
40 S0005 66 53,571 0,864 n.s.
40 S0070 10 8,791 0,552 n.s.
40 SW288 3 2,778 0,427 n.s.
40 SW2052 15 18,469 0,239 n.s.
40 S0228 3 2,400 0,494 n.s.
40 S0359 3 0,685 0,877 n.s.
41 SW1701 10 10,000 0,440 n.s.
41 SW1979 6 0,918 0,989 n.s.
41 S0005 15 17,500 0,290 n.s.
41 S0070 3 5,000 0,172 n.s.
41 SW288 1 0,313 0,576 n.s.
41 SW2052 1 0,918 0,338 n.s.
41 S0228 3 5,000 0,172 n.s.
41 S0359 3 0,625 0,891 n.s.
42 SW1701 21 27,960 0,141 n.s.
42 SW1979 3 0,720 0,868 n.s.
42 S0005 28 24,723 0,643 n.s.
42 S0070 10 13,640 0,190 n.s.
42 SW288 6 13,680 0,033 *
42 SW2052 10 21,600 0,017 *
42 S0228 1 0,015 0,904 n.s.
42 S0359 3 8,998 0,029 *
43 SW1701 3 1,338 0,720 n.s.
43 SW1979 3 3,592 0,309 n.s.
43 S0005 6 10,796 0,095 n.s.
43 S0070 3 0,274 0,965 n.s.
43 SW288 1 0,039 0,843 n.s.
43 SW2052 3 0,952 0,813 n.s.
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Fortsetzung Tabelle 10 A: Uberprifung des Hardy-Weinberg-Gleichgewichts fiir
jedes Revier an jedem Loci (Revier: Schlussel siehe
Abschnitt 3.1; DF: Freiheitsgrad; ChiSq: Chi Square
Wabhrscheinlickeit; Signifikanz: * p< 0,05; ** p< @1,
*** p< 0,001; n.s.: nicht signifikant)

Revier Locus DF | Chisq 'p | Signifikanz
43 S0228 Monomorph

43 S0359 1 0,952 0,329 n.s.
44 SW1701 15 34,514 0,003 **
44 SW1979 6 6,694 0,350 n.s.
44 S0005 6 20,000 0,003 **
44 S0070 1 0,023 0,880 n.s.
44 Sw288 1 4,444 0,035 *
44 SW2052 15 13,333 0,577 n.s.
44 S0228 1 0,625 0,429 n.s.
44 S0359 1 0,123 0,725 n.s.

Tabelle A 11 Uberprifung des Hardy-Weinberg-Gleichgewichts rtiiisher’s
exact Test" fur die Gesamtpopulation (P: Wahrsdiaikeit)

Locus p Standardfehler
SW1701 0,0000 0,0000
SW1979 0,0000 0,0000
S0005 0,0000 0,0000
S0070 0,0000 0,0000
SW288 0,0000 0,0000
SW2052 0,0000 0,0000
S0228 0,0000 0,0000
S0359 0,0000 0,0000
Chi Quadrat: unendlich

Freiheitsgrad (DF): 16.0000

Wahrscheinlichkeit: Hoch signifikant
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Tabelle A 12: Beobachtete Heterozygositat (Ho) und erwarteteetdeygositat
(He) lociubergreifend jeweils mit Standardabweidpufs) jedes

Reviers

Revier |Ho c He c Revier | Ho c He c

1 0,750 | 0,094 | 0,500| 0,053|23 0,750 | 0,080 | 0,640| 0,025
2 0,542 | 0,039 | 0,637 | 0,038/24 0,734 | 0,064 | 0,666 0,050
3 0,672 | 0,105 | 0,583 | 0,076|25 0,765 | 0,047 | 0,746 | 0,040
4 0,525 | 0,156 | 0,518 | 0,114|26 0,518 | 0,089 | 0,537 | 0,074
5 0,661 | 0,114 | 0,598 | 0,063|27 0,696 | 0,113 | 0,546 | 0,090
6 0,732 | 0,074 | 0,737 | 0,035|28 0,719 | 0,051 | 0,701 | 0,052
7 0,534 | 0,062 | 0,614 | 0,050/29 0,719 | 0,074 | 0,595| 0,065
8 0,656 | 0,081 | 0,564 | 0,050/30 0,694 | 0,057 | 0,660| 0,048
9 0,781 | 0,110 | 0,645| 0,078|31 0,656 | 0,082 | 0,627 | 0,079
10 0,694 | 0,050 | 0,596 | 0,044|32 0,625 | 0,081 | 0,568 | 0,063
11 0,700 | 0,078 | 0,645| 0,063(33 0,625 | 0,049 | 0,621 | 0,069
12 0,643 | 0,071 | 0,596 | 0,056/34 0,712 | 0,028 | 0,700| 0,036
13 0,688 | 0,077 | 0,605| 0,059|35 0,641 | 0,096 | 0,582 | 0,051
14 0,670 | 0,054 | 0,595| 0,051|36 0,708 | 0,076 | 0,556 | 0,047
15 0,500 | 0,082 | 0,484 | 0,086|37 0,763 | 0,056 | 0,693 | 0,050
16 0,644 | 0,088 | 0,555| 0,064|38 0,625 | 0,070 | 0,571 | 0,055
17 0,632 | 0,103 | 0,569 | 0,087|39 0,714 | 0,059 | 0,680| 0,044
18 0,708 | 0,098 | 0,524 | 0,048(40 0,692 | 0,042 | 0,643 | 0,048
19 0,650 | 0,086 | 0,648 | 0,071/41 0,700 | 0,076 | 0,578 | 0,058
20 0,725 | 0,075 | 0,648 | 0,055/42 0,569 | 0,109 | 0,540| 0,094
21 0,784 | 0,073 | 0,602 | 0,05043 0,489 | 0,099 | 0,389 | 0,070
22 0,643 | 0,101 | 0,625| 0,057/44 0,600 | 0,087 | 0,511| 0,070
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Tabelle A 13 Uberpriifung auf ein Kopplungsungleichgewicht (L®grgleich der
Loci und ihrer  Genotypverteilung  untereinander  (p:
Wahrscheinlichkeit mit Signifikanz; * p< 0,05; **<0,01; *** p<
0,001; n.s.: nicht signifikant)
Locus 1 Locus 2 p mit Signifikanz Standardfehler
SW1701 SW1979 0,00152 (**) 0,001520
SW1701 S0005 0,026820 (*) 0,015548
SW1979 S0005 0,000000 (***) 0,000000
SW1701 S0070 0,000580 (***) 0,000580
SW1979 S0070 0,000000 (***) 0,000000
S0005 S0070 0,000000 (***) 0,000000
SW1701 SW288 0,013540 (*) 0,010574
SW1979 SW288 0,000000 (***) 0,000000
S0005 SW288 0,000000 (***) 0,000000
S0070 SW288 0,000000 (***) 0,000000
SW1701 SW2052 0,011490 (*) 0,008670
SW1979 SW2052 0,000000 (***) 0,000000
S0005 SW2052 0,044010 (*) 0,020018
S0070 SW2052 0,000000 (***) 0,000000
SW288 SW2052 0,000000 (***) 0,000000
SW1701 S0228 0,032890 (*) 0,014133
SW1979 S0228 0,327950 (n.s.) 0,033801
S0005 S0228 0,000000 (***) 0,000000
S0070 S0228 0,000000 (***) 0,000000
SW288 S0228 0,400030 (*) 0,035896
SW2052 S0228 0,000660 (***) 0,000445
SW1701 S0359 0,000000 (***) 0,000000
SW1979 S0359 0,000000 (***) 0,000000
S0005 S0359 0,001330 (**) 0,001330
S0070 S0359 0,000000 (***) 0,000000
SW288 S0359 0,000000 (***) 0,000000
SW2052 S0359 0,000000 (***) 0,000000
S0228 S0359 0,000000 (***) 0,000000




ANHANG 178

Tabelle A 14

Ergebnisse der Berechnungen mit BOTTLENECK 1.2@R&eils
unter Annahme eines anderen Mutationsmodells fikrddatelliten
(He: erwartete Heterozygositat; ¢kl erwartete Heterozygositat im
Mutations-DriftGleichgewicht; o:  Standardabweichung; (H
beobachtete Heterozygositéat; p: Wahrscheinlichkeit)

Unter Annahme des “infinite alleles model” (IAM)

Locus He Heq c H,—H,/o |p
SW1701 0,884 0,728 0,108 1,440 0,0020
SW1979 0,575 0,569 0,164 0,039 0,4330
S0005 0,913 0,780 0,087 1,525 0,0000
S0070 0,847 0,597 0,157 1,596 0,0010
SW288 0,717 0,535 0,171 1,062 0,1270
SW2052 0,878 0,695 0,122 1,502 0,0000
S0228 0,524 0,308 0,198 1,090 0,1680
S0359 0,728 0,488 0,183 1,314 0,0520
Unter Annahme des “stepwise mutation model” (SMM)

Locus He Heq c H,—H,/oc |p
SW1701 0,884 0,890 0,020 -0,330 0,3040
SW1979 0,575 0,799 0,045 -5,005 0,0010
S0005 0,913 0,913 0,023 -0,021 0,4170
S0070 0,847 0,821 0,039 0,655 0,2950
SW288 0,717 0,772 0,056 -0,990 0,1310
SW2052 0,878 0,874 0,024 0,168 0,5130
S0228 0,524 0,551 0,116 -0,235 0,3170
S0359 0,728 0,737 0,067 -0,135 0,3610
Unter Annahme des Zwei-Phasen Modells (TPM)

Locus He Heq c H,—H,/o |p
SW1701 0,884 0,869 0,030 0,475 0,3770
SW1979 0,575 0,770 0,057 -3,427 0,0040
S0005 0,913 0,897 0,021 0,716 0,2690
S0070 0,847 0,789 0,052 1,122 0,0900
SW288 0,717 0,740 0,069 -0,344 0,2840
SW2052 0,878 0,851 0,036 0,746 0,2390
S0228 0,524 0,515 0,135 0,065 0,4270
S0359 0,728 0,707 0,079 0,264 0,4700
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Abbildung A 1: Stammbaum aller Tiere mit der Neighbor-Joining-Noek
berechnet und mit TreeView visualisiert. Der facbé Balken zeigt
die, dem Tier von STRUCTURE 2.3.3 zugeordnete Spbladion
an (siehe Abschnitt 4.4); Tiere jeweils Uber Klurzentifizierbar: 2
Buchstaben: Bundesland; 1. Ziffer: Nummer des Rsyi2. und 3.
Ziffer: Tiernummer innerhalb des Reviet=il 1.
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Abbildung A 2: Stammbaum aller Tiere mit der Neighbor-Joiningthbele
berechnet und mit TreeView visualisiert. Der factbé Balken zeigt
die, dem Tier von STRUCTURE 2.3.3 zugeordnete Spbladion
an (siehe Abschnitt 4.4); Tiere jeweils Uber Kurzentifizierbar: 2
Buchstaben: Bundesland; 1. Ziffer: Nummer des Rsyi2. und 3.
Ziffer: Tiernummer innerhalb des Reviet=il 2.
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Abbildung A 3: Stammbaum aller Tiere mit der Neighbor-Joiningthbele
berechnet und mit TreeView visualisiert. Der factbé Balken zeigt
die, dem Tier von STRUCTURE 2.3.3 zugeordnete Spbladion
an (siehe Abschnitt 4.4); Tiere jeweils Uber Kurnentifizierbar: 2
Buchstaben: Bundesland; 1. Ziffer: Nummer des Rsyi2. und 3.
Ziffer: Tiernummer innerhalb des Revietil 3.
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Abbildung A 4: Stammbaum aller Tiere mit der Neighbor-Joiningthbele
berechnet und mit TreeView visualisiert. Der factbé Balken zeigt
die, dem Tier von STRUCTURE 2.3.3 zugeordnete Spbladion
an (siehe Abschnitt 4.4); Tiere jeweils Uber Kirnzentifizierbar: 2
Buchstaben: Bundesland; 1. Ziffer: Nummer des Rsyi2. und 3.
Ziffer: Tiernummer innerhalb des Reviet=il 4.
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Abbildung A5: Stammbaum aller Tiere mit der Neighbor-Joiningibete
berechnet und mit TreeView visualisiert. Der factbé Balken zeigt
die, dem Tier von STRUCTURE 2.3.3 zugeordnete Spbladion
an (siehe Abschnitt 4.4); Tiere jeweils Uber Klurzentifizierbar: 2
Buchstaben: Bundesland; 1. Ziffer: Nummer des Rsyi2. und 3.
Ziffer: Tiernummer innerhalb des Reviet=il 5.

Mv23 ¢
BB19
T —
STZ214
L MV214
Mv217
4| ST213

ST219
STI2

— BB110 e

RP23 mn

NI12

NIZ3 s

RP24 e

NI17

BB12 mem

{TI‘HZ =

TH14 ===

TH16
_‘—(:THB =]

TH15 s
BB15 mm

BB11 =
BB14

BB113 s
M HE36 m—
——1E312 -
ST12
] Ni523
ST28
NIS13
L NIS6
NI55
NI527 —

NI34 e
e ——
NI22 mom
NI27 s

BB4? ===
RP510 s
4|_¢ HE43
BB411
HE42
HE44
HE46
HE48
HE418




ANHANG 184

Abbildung A 6: Stammbaum aller Tiere mit der Neighbor-Joiningthbele
berechnet und mit TreeView visualisiert. Der factbé Balken zeigt
die, dem Tier von STRUCTURE 2.3.3 zugeordnete Spbladion
an (siehe Abschnitt 4.4); Tiere jeweils Uber Klurzentifizierbar: 2
Buchstaben: Bundesland; 1. Ziffer: Nummer des Rsyi2. und 3.
Ziffer: Tiernummer innerhalb des Revietil 6.
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Abbildung A 7: Stammbaum aller Tiere mit der Neighbor-Joiningthbele
berechnet und mit TreeView visualisiert. Der factbé Balken zeigt
die, dem Tier von STRUCTURE 2.3.3 zugeordnete Spbladion
an (siehe Abschnitt 4.4); Tiere jeweils Uber Kurnentifizierbar: 2
Buchstaben: Bundesland; 1. Ziffer: Nummer des Rsyi2. und 3.
Ziffer: Tiernummer innerhalb des Revietil 7.

NW535 -
4‘—‘—!’!\‘515 =
HW53; -

— NWG16 -
HW525 -

NW536
A

NW534
— BW25 =
BWz26 e
- BY311 mmm

SN14
[ HE25
NWG1 -

SN13
4|—|:su1t =

SH19 mm

BE 13

NW110

NWi13 -

BWZT s
SL11 ===

1 SL27 ===

[ Siem
[ SL28 mmm

BY35 ===

SL13 ===
SL21
SL14

_ SL15
SL10

SL110 mm
T st
SL116 ==
SL17
1 SL19 mmm
SLY
SL1G ===

—(5L111 ==
L] SL112 s

—|su1al—
SL119 wem
] SL113
SL114 e
SL23 m=m
SLZ6 e
T SL210
SL27
SL?9 mmm

[ SL
SL25 mem




ANHANG 186

Abbildung A 8: Stammbaum aller Tiere mit der Neighbor-Joiningthbele
berechnet und mit TreeView visualisiert. Der factbé Balken zeigt
die, dem Tier von STRUCTURE 2.3.3 zugeordnete Spbladion
an (siehe Abschnitt 4.4); Tiere jeweils Uber Kurzentifizierbar: 2
Buchstaben: Bundesland; 1. Ziffer: Nummer des Rsyi2. und 3.
Ziffer: Tiernummer innerhalb des Revier=il 8.
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Abbildung A 9: Stammbaum aller Tiere mit der Neighbor-Joiningthbele
berechnet und mit TreeView visualisiert. Der factbé Balken zeigt
die, dem Tier von STRUCTURE 2.3.3 zugeordnete Spbladion
an (siehe Abschnitt 4.4); Tiere jeweils Uber Kurzentifizierbar: 2
Buchstaben: Bundesland; 1. Ziffer: Nummer des Rsyi2. und 3.
Ziffer: Tiernummer innerhalb des Revietil 9.
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Abbildung A 10: Stammbaum aller Tiere mit

der Neigh-Joining-Methode

berechnet und mit TeView visualisiert. Der farbliche Balken ze
die, dem Tier von STRUCTURE 2.3.3 zugeordnete Spbladion
an (siehe Abschnitt 4.4); Tiere jeweils Uber Kurzgntifizierbar: Z
Buchstaben: Bundesland; 1. Ziffer: Nummer des Rsyi2. und 3
Ziffer: Tiernummer innerhalb des Reviereil 10.
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