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Mehrfach wurden Rehfamilien untersucht.

Foto: Werner Henkel

Die genetische Vielfalt der Rehe

JFingerabdriicke” des Erbguts erlauben Einblicke in die Verwandtschaft
m Von Klaus Vollmer, Werner Hecht und Alexander Herzog

Genetisch gesehen galten die hei-
mischen Rehe bisher als einférmig.
Doch moderne genetische Metho-
den wie der ,DNS-Fingerabdruck”
offenbaren eine gréBere Vielfalt
als gedacht - eine ,genetische
Verarmung” der Rehe ist zur Zeit
nicht zu befiirchten. Der Finger-
abdruck der DNS verspricht, zu
einem wichtigen Instrument des
Artenschutzes und der Wildtierge-

netik zu werden.
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en Evolutionsbiologen gel-
ten die Rehe als eine der
altesten Wiederkiauerarten

mit einer groffen Anpassungsfa-
higkeit. In Europa besiedelt das
Rehwild Wald- und Agrarland-
schaften von der Nord- und Ost-
see bis zur Waldgrenze im Hoch-
gebirge. Das Sozialverhalten ist
plastisch: Manche Tiere leben als
Einzelganger, andere in einer
Gruppe, die von einer erfahrenen
Geif gefiihrt wird, wieder andere
in ganzjahrigen Feldrehgesell-
schaften. Bei dieser Vielfalt im
Verhalten verbliifft die genetische
Einformigkeit, die den Rehen bis-
her zugeschrieben wurde. Zum
Beispiel zeigt das Gen fiir Himo-
globin keine Variationen. Nur fiir
18 Prozent aller Genorte wurden
Varianten nachgewiesen.
Zurtickgefiihrt wurde die schein-
bar eingeschriankte genetische Va-
riabilitit einerseits auf den soge-
nannten Flaschenhalseffekt: In
der letzten Eiszeit hatten dem-
nach nur wenige Rehe in Riick-
zugsgebieten tiberlebt, die dann
das Erbgut der folgenden Genera-
tionen pragten. Andererseits wur-

de die Moglichkeit diskutiert, dafd
Rehe sich von vornherein an den
gleichformigen Genorten noch nie
voneinander unterschieden ha-
ben.

JFingerabdriicke” von Rehen

Ahnliche Muster im Fingerab-
druck von Menschen weisen auf
Verwandtschaft hin. Nun kann
man schlecht von den Hufen ei-
nes Rehs einen ,Fingerabdruck*
nehmen, aber aus dem Erbgut
kann ein Muster gewonnen wer-
den, dessen Aussagekraft dem ei-
nes herkommlichen Fingerab-
drucks beim Menschen ent-
spricht. Die notwendige DNS ist in
jedem Gewebe mit Zellkernen ent-
halten; von den Rehen benutzen
wir flir den genetischen Fingerab-
druck Blut- oder Leberzellen.
Daraus wird die DNS isoliert und
mit einem Enzym in kleine Stiicke
geschnitten. Das Enzym zer-
schneidet die Erbsubstanz nicht
an beliebiger Stelle, sondern im-
mer an denselben Basenfolgen im
genetischen ,Text". Da die Tiere
aber nicht genetisch identisch
sind wie eineiige Zwillinge, befin-



den sich diese ,Schnittstellen*
nicht immer am selben Ort im
Text, und die Abschnitte dazwi-
schen konnen unterschiedlich
lang sein. Nach der Enzymbe-
handlung bleiben also bei den
verschiedenen Individuen unter-
schiedlich lange DNS-Stiicke {ib-
rig. Sie werden in einem elektri-
schen Feld der Lange nach aufge-
trennt, und bestimmte Stiicke
werden radioaktiv markiert, da-
mit sie in einem dariibergelegten
Film Spuren hinterlassen. Stellen,
an denen radioaktive DNS zu lie-
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Abbildung 1: Fingerabdruckmuster von
Rehen der Nordseeinsel Fohr
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Abbildung 2: Fingerabdruckmuster der
Gehegefamilie (Kniill/Schwabische Alb).
Die Verwandtschaftsverhéltnisse sind in
Abbildung 4 angegeben.

gen kommt, werden auf dem Film
geschwarzt, so daf ein Muster
entsteht, das dem Strichcode fiir
die Scannerkassen im Supermarkt
ahnelt (Abbildungen 1 und 2). Ge-
netische Fingerabdriicke unter-
scheiden sich durch Anzahl, Posi-
tion und Intensitat der Banden.
Nur eineiige Zwillinge haben iden-
tische Muster.

Mit dem DNS-Fingerabdruck las-
sen sich Strukturen des Erbguts
bei Tier- und Pflanzenarten dar-
stellen. Fiir den Genetiker ist er

Ein Fingerabdruck
entsteht

Die isolierte DNS wird mit ei-
nem Enzym - bei unseren
Untersuchungen mit dem Re-
striktionsenzym Hinf I - ver-
daut, so daf? sie in kleinen
Fragmenten vorliegt, welche in
einem elektrischen Feld ge-
trennt werden (Elektrophorese
in einem 1% Agarose-Gel auf

20 cm Trennstrecke bei 1,5 V/
cm). Die DNS-Stiicke werden
vom Gel auf eine Nylonmem-
bran tibertragen (HYBOND-
N™) und darauf fixiert. Mit
Sonden (zum Beispiel des Pha-
gen M13), die mit dem radioak-
tiven Isotop Phosphor-32 mar-
kiert werden, kénnen bestimm-
te DNS-Stiicke auf dem Trager
tiber Autoradiographie auf ei-
nem Film dargestellt werden
(Hyperfilm-MP®). Ein Schwér-
zungsmuster entsteht,, ahnlich
einem Strichcode fiir die Scan-
nerkassen im Supermarkt.

ein Instrument, mit dem sich die
Verwandtschaftsverhaltnisse in
einem Bestand erkennen und ein-
zelne Tiere identifizieren lassen.
Gegentiber den herkommlichen
Methoden bietet er Vorteile: So
kénnen — und das ist wichtig —
Proben, wie Blut, Bast, Haarwur-
zeln oder Schleimhautabstriche,
verwendet werden, die ohne gro-
3ere Belastung der Tiere zu ge-
winnen sind. Die Brauchbarkeit
des DNS-Fingerabdrucks, um die
Verwandtschaftsverhéltnisse zu
ermitteln, wurde erstmals bei ei-
nem saarlindischen Rehbestand
gepriift.

Inselrehe

Wir haben Proben von Rehen der
Nordseeinsel Féhr untersucht.
Der Rehbestand auf Fohr wurde
1938 fiir genetische Versuche des
damaligen Reichsjagdamtes ge-
griindet. So weifd man, daf} die ge-
samte Population auf eine Ricke
und zwei Bocke zuriickzufiihren
ist. Trotz ihrer engen Verwandt-
schaft haben sich die Rehe gut
entwickelt. Daf3 ihnen die Inzucht
geschadet hatte, ist nicht festzu-
stellen. Aus Markierungen wissen
wir aufierdem, daf® die Tiere mit
einem Aktionsradius von maximal
zwei Kilometern sehr standort-
treu sind. Eine Ausnahme machen
die einjahrigen Bocke, die vor der
Brunft auswandern, haufig durch
das Watt liber zweieinhalb Kilo-
meter bis zur Insel Amrum.

Aus einem freilebenden Rehbe-
stand im nordhessischen Kniillge-
birge stammen weitere Proben;
auflerdem wurde eine Familie aus
Kreuzungen von Rehen des Kniill-
gebirges und der Schwabischen
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Narkotisierte Tiere
wurden tierschutz-
gerecht zum Feld-
untersuchungs-

raum transportiert.

16 Spiegel der Forschung ¢ 12. Jg./Nr. 2 « November 1995

30

DNA-Fingerabdriicke
mittlere Bandenzahl

Abbildung 4: Stammbaum der Gehege-
familie (Kniill/Schwébische Alb)
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Abbildung 3: Mittlere Bandenzahl der verschiedenen Proban-
dengruppen
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Tabelle 1:

Signifikanz (p) der Differenzen der
mittleren Bandenzahlen zwischen ver-
schiedenen Populationen (Varianzana-
lyse):

Fohr - Kniill 0,0003
Fohr - Gehege (Kreuzung) < 0,0001
Fohr - Ungarn 0,0002
Kniill - Gehege (Kreuzung) 0,0152
Kniill - Ungarn 0,0015

Gehege (Kreuzung) - Ungarn  0,0401




Alb untersucht sowie Gehegerehe
verschiedener Herkunft.

Ahnlichkeit im Bandenmuster

Als Maf fiir die Verwandtschaft
dient uns die Ubereinstimmung in
den Banden eines DNS-Fingerab-
drucks. Bande fiir Bande werden
die Fingerabdriicke zwischen zwei
Individuen verglichen. Der pro-
zentuale Anteil an gemeinsamen
Banden wird fiir jeden Vergleich
nach einer Formel ermittelt, und
der Durchschnitt aller Vergleiche
ergibt den Band-Sharing-Index
(BSI). ,Band sharing® bedeutet
also soviel wie ,eine oder mehre-
re Banden gemeinsam haben".
Der BSI liegt zwischen 0 und 1,
wobei der Wert 1 véllige Uberein-
stimmung anzeigt.

Wahrend der BSI ein Mafd zum
Vergleich von Individuen oder Po-
pulationen ist, bezieht sich die
Anzahl der Banden zunéchst auf
das einzelne Tier. Die Zahl der gut
unterscheidbaren Banden liegt
bei unserer Untersuchung zwi-
schen 12 und 28 (Abbildungen 1
bis 3). Identische Bandenmuster
fanden sich in keiner der Proben.
Die geringste mittlere Bandenzahl
hatten mit knapp 15 Banden die
Rehe von der Insel Fohr, gefolgt
von den Kniillrehen mit 20 Ban-
den und den Rehen aus der Kreu-
zung Kniill/Schwiébische Alb
(Stammbaum in Abbildung 4) mit
23 Banden. Bei zwei Rehen ungari-
scher Herkunft (Vater und Sohn)
fand sich die hochste Bandenzahl
von 28 beziehungsweise 25 Ban-
den. Im Herkunftsvergleich zeigen
sich also grofde Unterschiede bei
den Mittelwerten der Bandenzahl,
die statistisch gut abgesichert
sind (Tabelle 1 und Abbildung 3).

Brauchbare Methode

Entgegen der friiher gedufierten
Skepsis iiber die Aussagekraft von
DNS-Fingerabdriicken, um die ge-
netische Variabilitat von Popula-
tionen zu beurteilen, halten wir
aufgrund unserer Untersuchun-
gen diese Methode fiir brauchbar.
Nur die seit mindestens 50 Gene-
rationen getrennten, freilebenden
Bestiande von der Nordseeinsel
Fohr und den Kniillbergen zeigen
im Rahmen des statistischen Feh-

auf.
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lers keinen Unterschied im Band-
Sharing-Index. Ihre genetische Va-
riabilitat ist damit vergleichbar
grofs. Aber auch sie lassen sich
noch unterscheiden, wenn man
die Bandenzahl hinzunimmt mit
durchschnittlich 15 Banden bei
den Rehen auf Fohr und 20 bei
den Tieren der Kniillpopulation.
Bei den Inselrehen stimmt eine
Bande bei allen Tieren iiberein,
bei den Kniillrehen sind zwei Ban-
den identisch. Hier kommt die
verminderte genetische Variabili-
tat zum Ausdruck, wie nicht an-
ders zu erwarten bei einer Gatter-
population, die nur auf wenige
Griindertiere zuriickgeht. Die
mittlere Bandenzahl pro Popula-
tion kann im vorliegenden Fall als
Indiz fiir die mit steigender Ver-
wandtschaft ebenfalls zunehmen-
de genetische Einformigkeit gese-
hen werden.

Wenn man nur weit genug in der
Geschichte zuriickgeht, ist nattir-
lich jeder mit jedem verwandt,
doch der Vergleich von Tieren un-
terschiedlicher Herkunft ermog-
licht es, einen Hintergrund-BSI zu
berechnen als sozusagen artspe-
zifische Variabilitat, da diese Tie-
re zumindest im populationsgene-
tischen Sinne nicht als verwandt
anzusehen sind. Mit steigender
Verwandtschaft zwischen zwei In-

Foto: Werner Henkel

dividuen in einer Population
steigt der BSI gleichmaf3ig an, wo-
bei die niedrigsten Werte beim
Vergleich der ungarischen mit
den deutschen Rehen auftraten.

Keine ,genetische Verarmung”

Mit der Bandenzahl eines Finger-
abdrucks und der Ahnlichkeit zwi-
schen den Fingerabdriicken, wie
er mit dem BSI gemessen wird,
lassen sich Rehfamilien, freileben-
de Populationen unterschiedli-
cher genetischer Variabilitat und
raumlich getrennte Populationen
unterscheiden. Die erhobenen Er-
gebnisse zeigen eindeutig, daf}
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die Variabilitit der Fingerabdriik-
ke beim Rehwild keine ,geneti-
sche Verarmung" anzeigt. Es kann
davon ausgegangen werden, dafd
die genetische Variabilitat inner-
halb dieser Art hoher ist, als bis-
her vermutet wurde. Fiir eine Be-
standsgefahrdung durch ,geneti-
sche Verarmung®, wie haufig be-
fiirchtet wird, gibt es nach unse-
ren Untersuchungen keinen An-
haltspunkt.

Ausblick

Dieses Verfahren kann auch zur
Abstammungskontrolle in Gehe-
gezuchten und fiir den Arten-
schutz eingesetzt werden, um Ver-
wandtschaftsverhiltnisse entwe-
der zu bestatigen oder auszu-
schlieffen. Das Artenschutzgesetz
wird so einfacher handhabbar,
weil im Zweifelsfall schwierige
Zuchtkontrollen, vor allem bei
Greifvogeln, ersetzt werden kon-
nen.

Zur Zeit ist es jedoch noch nicht
moglich, DNS-Fingerabdriicke mit
gentigender Zuverlassigkeit elek-
tronisch zu verarbeiten und zu
speichern. Fiir jeden Abstam-
mungsfall miissen daher die be-
troffenen Tiere untersucht wer-
den. Diese technischen Probleme
konnen aber vermutlich bald ge-
16st werden.

Der Hessische Minister fiir Landes-
entwicklung, Wohnen, Landwirt-
schaft, Forsten und Naturschutz,
der Niedersdchsische Minister fiir
Erncihrung, Landwirtschaft und For-
sten sowie die Firma Robert Heit-
kamp stellten iiber 1,5 Millionen
DM, Personal und Gehege zur Ver-
fiigung. Damit sollten unter ande-
rem wichtige genetische Methoden
wie der DNS-Fingerabdruck in die
Wildtiergenetik, den Artenschutz
und das Wildtiermanagement ein-
gefiihrt werden. Beteiligt waren Dr.
Klaus Vollmer, Dr. Werner Hecht
und Prof. Dr. Alexander Herzog
vom Institut fiir Tierzucht und
Haustiergenetik (Fachgebiet Veteri-
ndrmedizinische Genetik und Zyto-
genetik) und der Arbeitskreis Wild-
biologie an der Justus-Liebig-Uni-
versildl.



,Band sharing” und Bandenzahl

er prozentuale Anteil an ge-

meinsamen Banden wird fiir
jeden Vergleich nach der Formel
S, = 2N /(N +N) ermittelt.
Der Durchschnitt aller Verglei-
che ergibt den Band-Sharing-In-
dex (BSI). In Tabelle 2 sind die
BSI zwischen den untersuchten
geographischen Gruppen darge-
stellt. Der mittlere BSI der raum-
lich getrennt lebenden Tier ver-
schiedener Herkunft betrug bei
15 Vergleichen Sxy = 0,268 £+ 0,09.
Die Uberpriifung der BSI mit der
Varianzanalyse ergab hochsigni-
fikante Unterschiede zwischen
den Probandengruppen
(p < 0,0001), ausgenommen die
Freilandpopulationen Kniillge-
birge und Nordseeinsel Fohr, die
sich in den BSI nicht unterschie-
den (p = 0,3987).
Das Ausmaf3 der genetischen
Differenzierung in Subpopulatio-
nen lafst sich durch Vergleich
der mittleren BSI innerhalb zwei-
er Gruppen, sowie dem BSI, er-
mittelt aus dem Vergleich von
Tieren aus beiden Gruppen,
schatzen. Dies erfolgt nach der
Formel:

§*,=1+BSI, - (BSI,+ BSI) / 2

$*, = Maf3 fiir Differenzierung
(bei 1 kein Unterschied)
BSI, = BSI ermittelt zwischen
Tieren aus beiden Populatio-
nen
BSI,, BSll = BSI zwischen Tieren
innerhalb der beiden Popula-

tionen

Tabelle 1:

SA BY SR
SA .
BY 037 -
SR 035 019 -
U 020 0,6 0,21
K 030 029 0,26
F 024 023 043

SR —

BY

SA |

| | | | | | ! | | I T
0 0,09 0,18 0,27 0,36 045 0,54 0,63 0,72 0,81 0,90

Abbildung 7: Dendrogramm zum Vergleich der genetischen Distanzen
(1 - BSI) zwischen den Probandengruppen (SA = Schwabische Alb, BY = Bayern,
SR = Gehegezuchtgruppe, U = G6d6llo/Ungarn, K = Kniillgebirge, F = Insel Féhr)

Fiir bestimmte Untersuchungen waren zahme Tiere notwendig.

Die ,verwandtschaftlichen* Be-
ziehungen zwischen den ver-
schiedenen Herkiinften bezie-
hungsweise geographischen
Gruppen lassen sich in einem
Dendrogramm, also einem phy-
logenetischen Stammbaum dar-
stellen (Abbildung 7), wobei der
BSI als Ahnlichkeitsmaf} Verwen-
dung findet.

Fiir den Vergleich zwischen
Kreuzungsgruppen im Gehege
und der Population der Nordsee-
insel Fohr ergibt sich ein S* von

0,63, beim Vergleich der Frelil-

017 =
019 043

BSI von Tieren verschiedener Herkunft (SA = Schwabische
Alb, BY = Bayern, SR = Gehegezuchtgruppe, U = Godollo/
Ungarn, K = Kniillgebirge, F = Insel Fohr)

landpopulationen Kniillgebirge
und Fohr ein $* von 0,9, das
heifdt, daf} sich diese Populatio-
nen weniger unterscheiden. g
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