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0 Zusammenfassung  

Der vorliegende Bericht fasst die Ergebnisse des Projekts zur Rotwildgenetik in Bayern 

zusammen. In diesem Forschungsvorhaben wurde anhand einer umfangreichen Stich-

probe von 3.118 Proben untersucht, wie die bayerischen Rotwildvorkommen genetisch 

miteinander zusammenhängen und wie der genetische Zustand der einzelnen Vorkom-

men zu bewerten ist. Hintergrund ist die Diskussion, ob die räumliche Begrenzung auf 

die normativ festgelegten zehn Rotwildgebiete dazu führt, dass genetische Vielfalt ver-

loren geht und Inzucht zunimmt. Hiermit verbunden ist die Sorge, dass dies langfristig 

Fitness und Anpassungsfähigkeit des Rotwildes beeinträchtigen könnte. 

Ziel des Projekts war es, eine faktenbasierte Datengrundlage zur Populationsstruktur, 

zur genetischen Diversität und zum möglichen Austausch zwischen Vorkommen sowie 

– ergänzend – zur körperlichen Entwicklung (Kondition/Konstitution) des Rotwilds in 

Bayern zu schaffen.  

Für sieben der zehn bayerischen Rotwildgebiete und damit einen sowohl hinsichtlich 

Fläche als auch Individuenzahlen sehr großen Anteil der bayerischen Rotwildvorkom-

men konnte ein guter bis sehr guter genetischer Zustand festgestellt werden. Lediglich 

die drei Gebiete Isarauen, Haßberge und Odenwald weisen geringfügig bis deutlich ein-

geschränkte genetische Diversität, Isolation und/oder geringe Populationsgrößen auf.  

Für die genetischen Analysen wurden bayernweit Gewebeproben (Ohrstanzproben) aus 

der Jagdstrecke gewonnen. Insgesamt konnten 3.357 Proben gesammelt werden. Nach 

Qualitätskontrollen flossen 3.118 Proben in die genetischen Auswertungen ein. Diese 

stammten aus den zehn bayerischen Rotwildgebieten sowie aus rotwildfreien/sonstigen 

Bereichen mit regelmäßigem Rotwildvorkommen und aus an Bayern angrenzenden Re-

gionen. Zur Genotypisierung wurden Mikrosatellitenmarker eingesetzt, bei deren Aus-

wahl auf eine möglichst gute Vergleichbarkeit mit anderen Studien Wert gelegt wurde. 

Die Populationsstruktur wurde mit zwei etablierten, clusterbasierten Verfahren analy-

siert. Ergänzend wurde untersucht, wie stark sich die Gebiete genetisch unterscheiden 

(Differenzierung) und ob Hinweise auf rezenten Genfluss bzw. Zu- und Abwanderung 

bestehen.  

Für den genetischen Zustand innerhalb der Gebiete wurden mehrere Kennwerte kom-

biniert: Heterozygotie und allelische Vielfalt (als Maße der genetischen Vielfalt), Inzucht-

koeffizienten (als Hinweis auf enge Verwandtschaft) sowie die effektive Populations-

größe (Ne) als genetisches Pendant zur Bestandsgröße. Parallel wurden körperliche 

Merkmale erhoben (u. a. Gewichte, Unterkiefer- und Hinterlauflängen), um zu prüfen, ob 
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geringe genetische Vielfalt mit Auffälligkeiten in Kondition oder Konstitution zusammen-

hängt.  

Die Analysen zur genetischen Struktur und zum Austausch zeigten insgesamt, dass 

die bayerischen Rotwildvorkommen unterscheidbare genetische Einheiten bilden, 

die weitgehend den Rotwildgebieten entsprechen. Gleichzeitig gibt es Bereiche, in de-

nen die genetische Struktur nicht exakt den administrativen Grenzen folgt: 

• Im Alpenraum zeigen sich Abweichungen von der Gebietseinteilung: Das Rot-

wildgebiet „Oberbayern Hochgebirge“ lässt sich entlang des Inntals in einen 

West- und Ostteil gliedern; das Rotwildgebiet Schwaben ist genetisch dem Ge-

biet Oberbayern Hochgebirge West zuzuordnen.  

• Im Gebiet Oberpfalz Nord und Veldensteiner Forst zeigt sich eine von der Ge-

bietsabgrenzung abweichende Struktur: Der nördliche Teil des Gebiets Oberpfalz 

Nord ist genetisch eher dem Fichtelgebirge zuzuordnen. 

• Das Rotwildgebiet Spessart / Rhön kann genetisch in zwei Teilbereiche geglie-

dert werden, die jedoch nicht stark voneinander getrennt sind und genetischen 

Austausch zeigen.  

• Das Rotwildgebiet Haßberge zeigt sowohl Ähnlichkeiten mit dem Gebiet Spess-

art / Rhön als auch mit den Rotwildvorkommen im Frankenwald. 

Bei der genetischen Differenzierung wiesen die bayerischen Vorkommen mittlere 

Werte auf. Benachbarte Gebiete waren häufig nur gering voneinander differenziert, was 

auf einen genetischen Austausch hinweist. Besonders stark differenziert war das Rot-

wildgebiet Isarauen, gefolgt vom Odenwald (der v. a. zum Spessart nur moderate Unter-

schiede zeigt).  

Hinweise auf aktuellen Austausch (rezenten Genfluss) fanden sich vor allem zwi-

schen den Alpengebieten (Obb. Ost / West) und Schwaben sowie zwischen Oberpfalz 

Nord, Fichtelgebirge, Oberpfalz Süd und der tschechischen Grenzregion. Für den Oden-

wald und die Isarauen wurde kein aktueller genetischer Austausch mit anderen bayeri-

schen Gebieten nachgewiesen.  

Für fast alle bayerischen Rotwildgebiete wurden mittlere bis hohe Werte der geneti-

schen Vielfalt ermittelt. Besonders hohe Werte (insbesondere bei der allelischen Viel-

falt) wurden in großen bzw. gut vernetzten Gebieten gefunden – am höchsten im Gebiet 

Spessart / Rhön, gefolgt u. a. vom Bayerischen Wald. Im Odenwald sowie in den Gebie-

ten Oberpfalz Süd und Nord war die allelische Vielfalt geringer, die Heterozygotie lag 
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aber im mittleren bis hohen Bereich. Sehr niedrige Werte zeigten die Isarauen: sowohl 

beobachtete/erwartete Heterozygotie als auch allelische Vielfalt lagen hier im Vergleich 

der bayerischen Gebiete am niedrigsten. Der höchste mittlere Inzuchtkoeffizient wurde 

ebenfalls in den Isarauen ermittelt, wobei sich erhöhte Anteile von Individuen mit hohen 

Inzuchtkoeffizienten (> 0,125) zwar insbesondere in den Isarauen, aber auch in den 

Haßbergen sowie in Schwaben fanden. Der niedrigste mittlere Wert wurde im Odenwald 

gemessen.  

Die effektive Populationsgröße (Ne) liefert eine zusätzliche Einschätzung zum geneti-

schen Zustand: Als potenziell kritisch gelten (bei Isolation) Werte unter 50–100. Werte 

unterhalb dieser Schwelle wurden in Bayern für die Haßberge sowie für die Isarauen 

festgestellt. Sehr hohe Ne-Werte erreichen u. a. Oberpfalz Süd (> 500) sowie Oberpfalz 

Nord und Oberbayern Hochgebirge West (> 1.000). Gleichzeitig gelten solche Schwel-

lenwerte besonders für isolierte Populationen. Für kleine Populationen ist somit der  

genetische Austausch mit anderen Vorkommen entscheidend: hoher Austausch wirkt 

dem Verlust an genetischer Diversität und Inzucht entgegen.  

Die Daten zur Kondition/Konstitution zeigten erwartbare Unterschiede nach Alter und 

Geschlecht (z. B. längere Unterkiefer und Hinterläufe bei männlichen Individuen; deutli-

che Unterschiede zwischen Altersklassen). Zudem gab es regionale Unterschiede in ein-

zelnen Messwerten. Die geringsten Körpergewichte, Unterkieferlängen und Hinterlauf-

längen fanden sich in der Oberpfalz Nord / Veldensteiner Forst, die höchsten Werte je-

weils im Bayerischen Wald. Auch in den Isarauen war das Rotwild hinsichtlich der Kör-

pergewichte und der Konstitution trotz der dortigen geringen genetischen Vielfalt nicht 

auffällig. 

In der großen Stichprobe wurden nur sieben Individuen (entspricht 0,2 % der Proben) 

mit verkürzten Unterkiefern festgestellt. Bei diesen Tieren zeigte sich insgesamt kein 

eindeutiges Muster von besonders hohen Inzuchtwerten oder besonders niedriger indi-

vidueller Diversität. Auch die übrigen untersuchten Konditions-/Konstitutionsmerkmale 

lieferten keinen Hinweis auf eine Inzuchtdepression in Gebieten mit niedriger geneti-

scher Diversität (z. B. Isarauen).  

In der Gesamtschau weisen fast alle bayerischen Rotwildgebiete einen guten bis 

sehr guten genetischer Zustand auf. Dies trifft dabei nicht nur hinsichtlich der Rotwild-

fläche, sondern auch hinsichtlich der Individuenzahlen auf einen sehr großen Anteil der 

bayerischen Rotwildvorkommen zu: Dazu zählen die Rotwildgebiete Oberbayern Hoch-
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gebirge, Schwaben, Bayerischer Wald, Oberpfalz Süd, Oberpfalz Nord und Velden-

steiner Forst, Fichtelgebirge und Spessart / Rhön. Viele Vorkommen sind – teils auch 

grenzüberschreitend – Teil größerer Metapopulationen, in denen Austausch stattfindet.  

 

Aufmerksamkeit verdienen jedoch drei Vorkommen: 

• Isarauen: kleines, stark isoliertes Vorkommen mit sehr niedriger genetischer 

Vielfalt und erhöhten Inzuchtwerten.  

• Haßberge: zwar sehr kleines Vorkommen (Ne in kritischer Größenordnung), aber 

dennoch mittlere Diversität – plausibel durch hohen Austausch mit umliegenden 

Gebieten; langfristig ist für das Rotwildgebiet Haßberge der Erhalt dieser 

Konnektivität bedeutend.  

• Odenwald: genetisch klar abgrenzbar und ohne nachgewiesenen rezenten Aus-

tausch in andere bayerische Rotwildgebiete; bislang jedoch ohne deutliche Auf-

fälligkeiten in der Diversität.  

Für die drei oben genannten Rotwildgebiete ist der Erhalt bzw. die Förderung der 

genetischen Diversität von Bedeutung. Bei der etwaigen Umsetzung von entspre-

chenden Maßnahmen müssen neben wildbiologischen Aspekte Belange der Land- 

und Forstwirtschaft berücksichtigt und auch Aspekte der Tiergesundheit (z. B. die 

Verbreitung und Ausbreitung von Wildkrankheiten und Parasiten) bedacht werden. 

Für die anderen sieben Rotwildgebiete besteht aktuell kein Handlungsbedarf. 
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1 Einführung  

1.1 Einführung 

Das Rotwild besiedelt in Bayern unterschiedlichste Lebensräume: von größeren Wald-

gebieten in den Mittelgebirgen über die Auwälder entlang der Isar bis hin zu Wald- und 

Offenlandgebieten in den Alpen. Die Hauptverbreitung begrenzt sich auf insgesamt zehn 

normativ festgelegte Rotwildgebiet in verschiedenen Teilen Bayerns (§ 17 AVBayJG, 

Abbildung 1). Die Wildart ist dort einer Vielzahl an natürlichen und anthropogenen Ein-

flüssen ausgesetzt. Ihre Lebensräume werden unter anderem durch verschiedene For-

men der Landnutzung, z. B. Jagd, Tourismus und Forstwirtschaft (Lone et al., 2015; 

Westekemper, 2021), durch die Zerschneidung durch Infrastruktur (Meißner et al., 

2007), aber auch durch den Klimawandel beeinflusst (Felton et al., 2024; Perez-Barberia 

et al., 2020).  

 

Abbildung 1: Lage der zehn Rotwildgebiete in Bayern; Abbildung: https://www.wildtier-
portal.bayern.de/ 
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Das Management von Rotwildvorkommen wird aktuell deutschlandweit, insbesondere 

aber auch in Bayern, kritisch diskutiert. Im öffentlichen Diskurs bestehen Befürchtungen, 

dass durch die Beschränkung auf festgelegte Rotwildgebiete die einzelnen Rotwildvor-

kommen zu isoliert und das Rotwild in seinen aktuellen Lebensräumen zu stark einge-

schränkt wären. Als Folge wird eine genetische Verarmung mit potenziellen Auswirkun-

gen auf die Körperentwicklung und Fitness des Rotwildes befürchtet. Hintergrund hierfür 

sind auch Studien aus Schleswig-Holstein und Hessen, die in den beiden Bundesländern 

eine genetische Verarmung bei Teilpopulationen festgestellt haben. Eine Verkürzung der 

Unterkiefer beim Rotwild und andere Fehlbildungen wurden als Hinweise auf Inzuchtde-

pression bewertet (Reiner & Willems, 2019; Zachos et al., 2007).  

Während genetische Defekte vornehmlich in sehr kleinen Populationen auftreten kön-

nen, ist eine ausreichende genetische Diversität gerade hinsichtlich der Klima-, der 

Landschafts- und Landnutzungsveränderungen auch für die langfristige Anpassungsfä-

higkeit und Vitalität aller Populationen wichtig (Frankham, 2005; Holderegger et al., 

2016). Die genetische Diversität stellt daher einen wesentlichen Baustein der Biodiver-

sität dar (Vereinte Nationen 1992) und ihr Erhalt ist Bestandteil der nationalen Biodiver-

sitätsstrategie. 

Aktuelle populationsgenetische Untersuchungen liegen für das Rotwild in Bayern nicht 

vor. Zur Identifikation von Populationen, die möglicherweise durch eine genetische Ver-

armung betroffen sein könnten, und zur Ermittlung zielgerichteter Handlungsmöglichkei-

ten ist eine solide Datenbasis essenziell. Um die Situation des Rotwilds in Bayern fak-

tenbasiert und objektiv zu bewerten, wurden daher die Populationsstruktur, die gene-

tische Diversität und der Isolierungsgrad zwischen Rotwildvorkommen mit einer um-

fassenden populationsgenetischen Studie mit über 3.000 Proben untersucht. Ergänzend 

wurde der Zustand der Rotwildpopulationen durch Kennzahlen zur Kondition und Kon-

stitution der Tiere innerhalb der Populationen erhoben.  

1.2 Stand der Forschung 

Populationsgenetische Studien zum Rotwild wurden sowohl auf deutschland- als auch 

europaweiter Ebene durchgeführt (Westekemper, 2021; Zachos et al., 2016; Zachos et 

al., 2007). Eine deutschlandweite landschaftsgenetische Studie von Forscherinnen und 

Forschern aus Göttingen bietet einen guten Überblick über die genetische Situation des 

Rotwilds in Deutschland (Westekemper, 2021). Hierbei wurden 34 Rotwildvorkommen 
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untersucht, davon drei aus Bayern. Für viele der Vorkommen wurden eine deutliche ge-

netische Differenzierung und ein geringer Genfluss festgestellt. Die Ursachen hierfür 

sind vielfältig und reichen von jagdlichem Management über natürliche Barrieren bis zu 

Habitatfragmentierung durch Straßen und Siedlungsgebiete (Edelhoff et al., 2020; Hartl 

et al., 2003).  

Innerhalb Deutschlands liegen aus einigen Bundesländern detaillierte Untersuchungen 

zum Rotwild vor, z. B. aus Schleswig-Holstein (Edelhoff et al., 2020; Zachos et al., 2007), 

Hessen (Reiner et al., 2021), Baden-Württemberg (Brockhaus et al., 2025) und Nord-

rhein-Westfalen (Laumeier et al., 2025). Einige dieser Studien weisen darauf hin, dass 

Rotwildvorkommen in den Untersuchungsgebieten stark fragmentiert und teilweise ge-

netisch verarmt waren. Dies kann z. B. zu Inzuchtdepression und dadurch einer Gefähr-

dung insbesondere kleinerer Vorkommen führen (Walling et al., 2011; Zachos et al., 

2007).  

Die erste umfassende populationsgenetische Studie zu Rotwild stammt aus Bayern 

(Kühn et al., 2003). In dieser Studie wurden für Vorkommen in Berchtesgaden, dem Am-

mergebirge und dem Bayerischen Wald jeweils eine hohe genetische Vielfalt ermittelt. 

Die kleineren Rotwildgebiete in den Isarauen und den Haßbergen wiesen eine geringere 

Diversität auf, wurden aber als stabil eingestuft. Innerhalb der Rotwildgebiete wurden 

jedoch jeweils nur kleine Bereiche beprobt, was die Aussagekräftigkeit der Studie für die 

Gesamtgebiete einschränkt. Zudem liegt die Probennahme von Kühn et al. (2003) knapp 

30 Jahre zurück. Daher können nur eingeschränkt Rückschlüsse auf die aktuelle gene-

tische Diversität des Rotwildes in Bayern gezogen werden und die Daten sind insbeson-

dere im Vergleich zu den aktuellen Studien anderer Bundesländer als veraltet anzuse-

hen. Für einzelne der bayerischen Populationen liegen aktuellere Studien vor. Fickel et 

al. (2012) untersuchten das Vorkommen im Bayrischen Wald und Böhmerwald. Rotwild 

aus Berchtesgaden und dem Fichtelgebirge wurde durch Zachos et al. (2016), Rotwild 

aus Grafenwöhr, dem Bayerischen Wald und Kemptener Wald von Westekemper (2021) 

genetisch analysiert. Für diese Vorkommen konnten überwiegend hohe Werte für die 

genetische Diversität bestimmt werden, eine Vergleichbarkeit der Untersuchungen ist 

jedoch aufgrund der Verwendung unterschiedlicher genetischer Marker nur einge-

schränkt möglich. Insbesondere für die kleineren Rotwildgebiete in den Isarauen oder 

den Haßbergen waren keine aktuellen genetischen Daten verfügbar.  

Somit existieren aktuell keine verlässlichen Daten dazu, wie gut bayerische Rotwildvor-

kommen vernetzt sind und ob einzelne Gebiete von einer möglichen genetischen Isola-

tion und Verarmung betroffen sind. Zur Beurteilung der Situation des Rotwilds in Bayern 
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und der Ermittlung zielgerichteter Handlungsmöglichkeiten ist eine solide Datenbasis je-

doch essenziell. 

1.3 Einführung in die Populationsgenetik 

Die Populationsgenetik hat sich weltweit in den vergangenen Jahrzehnten als wichtige 

Forschungsdisziplin etabliert und gewinnt zunehmend Bedeutung im Wildtiermonitoring 

und im Wildtiermanagement (Schwartz et al., 2007). Untersucht wird in der Regel die 

genetische Diversität. Diese äußert sich durch unterschiedliche Ausprägungen, soge-

nannte Allele, an einem Genort (Locus) der DNA bei verschiedenen Individuen innerhalb 

einer Art vorhanden sind. Die Häufigkeit, mit der verschiedene Allele an einem Locus 

vorzufinden sind, ist von der Größe und Entwicklung der betrachteten Population abhän-

gig. Die Variation an Allelen bildet sich entweder über Mutationen, Selektion, Genfluss 

oder genetische Drift aus (Allendorf et al., 2022; Hedrick, 1985). Diese und weitere we-

sentliche Begriffe aus der Genetik werden im Glossar (Kapitel 10.1) erläutert.  

Innerhalb jedes Individuums können an einem Locus die Ausprägungen auf den jeweils 

paarigen Chromosomen identisch (homozygot) oder unterschiedlich (heterozygot) sein. 

Die Heterozygotie, also der Anteil an Loci mit unterschiedlichen Allelen, ist ein zentraler 

Messwert für die genetische Diversität. In der vorliegenden Studie wurden Mikrosatelli-

tenmarker verwendet. Mikrosatelliten sind kurze, sich wiederholende Abschnitte der 

DNA, die deutlich mehr Variabilität zwischen Individuen aufweisen als die meisten ande-

ren Abschnitte des Erbguts. An jedem Locus gibt es somit eine große Zahl möglicher 

Ausprägungen. Die Populationsgenetik betrachtet und quantifiziert diese Ausprägungen 

anhand der Gendaten vieler Individuen. Je näher die Tiere miteinander verwandt sind, 

desto mehr Marker stimmen überein. Hieraus können sowohl nahe Verwandtschaftsver-

hältnisse als auch großräumige Populationsstrukturen ermittelt werden. Individuen, die 

genetisch ähnliche Muster aufweisen, können zu populationsgenetischen Einheiten 

(z. B. Populationen oder Subpopulationen) zusammengefasst werden (Holderegger et 

al., 2016).  

Mittels genetischer Methoden kann der Zustand von Populationen hinsichtlich ihrer ge-

netischen Vielfalt beurteilt werden. Hier werden Werte wie die Heterozygotie und die 

Allelvielfalt herangezogen. Insbesondere bei kleinen und isolierten Vorkommen kann es 

zu genetischer Verarmung (hoher Anteil an Homozygotie) und Inzucht kommen 

(Templeton et al., 1990). Langfristig kann eine verringerte genetische Vielfalt auch die 
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Anpassungsfähigkeit an Veränderungen des Lebensraums vermindern. Je mehr geneti-

sche Varianten in einer Population vorhanden sind, desto höher ist die Wahrscheinlich-

keit, dass zufällig Merkmale vorkommen, die auch für veränderten Bedingungen beson-

ders geeignet sind. Eine wichtige Maßeinheit ist hierbei auch die effektive Populations-

größe (Ne). Sie ist das genetische oder evolutionäre Pendant zur tatsächlichen Popula-

tionsgröße und bemisst, wie groß eine Population unter genetischen Gesichtspunkten 

ist und berücksichtigt nur diejenigen Individuen, die an der Fortpflanzung beteiligt sind. 

In der Regel ist Ne deshalb deutlich kleiner als die tatsächliche Populationsgröße 

(Frankham et al., 2014). Von den genannten populationsgenetischen Parametern gelten 

die Heterozygotie, die effektive Populationsgröße und die Differenzierung zwischen Po-

pulationen auch als essentielle Biodiversitätsvariablen zur Einschätzung der geneti-

schen Diversität von Arten (Hoban et al., 2022). 

In der Praxis werden Vorkommen von Wildtieren häufig anhand von geographischen 

oder administrativen Grenzen abgegrenzt - wie z. B. Gebirgsstöcke, Landesgrenzen, 

Einteilung in Hegeringe. Dies muss jedoch nicht immer ökologischen Zusammenhängen 

entsprechen (Meisingset et al., 2018). So können z. B. mehrere Hegeringe für eine 

Wildart aus genetischer Sicht die gleiche Population beinhalten (siehe z. B. Edelhoff et 

al. (2020)). Somit stellt die Analyse der Populationsstruktur einen ersten zentralen As-

pekt der Populationsgenetik dar (Mills, 2007). Erst dann lassen sich weitere Fragen be-

antworten, zum Beispiel wie es um diese Populationen hinsichtlich der genetischen Viel-

falt steht oder wie intensiv der Genfluss zwischen den Populationen ist.  

1.4 Zielsetzung des Projektes 

Hauptziel:  

Hauptziel des Projektes war die Schaffung einer faktenbasierten und objektiven Daten-

grundlage zur genetischen Diversität des Rotwildes in Bayern.  

 
Teilziele des Vorhabens: 

Die Teilziele der genetischen Studie zu den bayerischen Rotwildvorkommen waren: 

• die Erfassung und Darstellung der genetischen Populationsstruktur innerhalb 

und zwischen den bestehenden Rotwildgebieten 

• die Ermittlung des genetischen Zustands der einzelnen Rotwildpopulationen hin-

sichtlich Diversität und Inzucht 
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• die Ermittlung des körperlichen Zustands (Konstitution und Kondition) der Rot-

wildvorkommen 

• die Abschätzung des Isolierungsgrads (genetische Differenzierung und Struktur) 

zwischen den ermittelten lokalen (Teil-)Populationen  

• zusammenfassende Bewertung des Zustands der Rotwildpopulationen sowie 

Ableitung etwaiger Handlungsempfehlung
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2 Methodik 

2.1 Probengewinnung und Erfassung des körperlichen Zustandes 

Um eine breite, statistisch aussagekräftige Datenbasis zu erhalten, wurde eine bayern-

weite Stichprobe von mindestens 3.000 Proben angestrebt. Hierbei wurden Proben aus 

allen zehn bayerischen Rotwildgebieten (Abbildung 1, Tabelle 1) gewonnen. Zusätzlich 

wurden rotwildfreie Gebiete mit regelmäßigem Rotwildabschuss, beispielsweise an Rot-

wildgebiete angrenzende Bereiche, sowie grenznahe Bereiche anderer Länder, beprobt. 

Insbesondere beim Rotwildgebiet Odenwald, das nur zu einem kleinen Teil in Bayern 

liegt, wurden auch Proben aus den angrenzenden Teilen in Baden-Württemberg und 

Hessen genommen.  

Zur Gewährleistung einer repräsentativen Stichprobe für die jeweiligen Gebiete wurden 

für die Probenanzahl auch die Flächenausdehnung und Populationsgröße der einzelnen 

Rotwildgebiete einbezogen. Für große Gebiete wie beispielweise das Gebiet Oberbay-

erischen Hochgebirge waren höhere Probenanzahlen möglich, aber auch erforderlich, 

um etwaige Populationsstrukturen innerhalb dieser Bereiche berücksichtigen zu können. 

Für sehr kleine Gebiete wie etwa die Haßberge war die Probenanzahl dagegen bereits 

durch die geringe Populationsgröße und die daraus resultierende geringe Jagdstrecke 

beschränkt.  

Tabelle 1: Bayerische Rotwildgebiete nach Gebietsnummer und Namen sowie für den Be-
richt verwendete Abkürzungen 

Gebiet Nr. Rotwildgebiet Abkürzung 

1 Oberbayern Hochgebirge (Teilgebiet Ost) Obb. Ost 

1 Oberbayern Hochgebirge (Teilgebiet West) Obb. West 

2 Oberbayern Isarauen Obb. Isarauen 

3 Schwaben Schwaben 

4 Bayerischer Wald Bayer. Wald 

5 Oberpfalz Süd Opf. Süd 

6 Oberpfalz Nord und Veldensteiner Forst Opf. Nord 

7 Fichtelgebirge Fichtelgeb. 

8 Haßberge Haßberge 

9 Spessart/Rhön Spessart/Rhön 

10 Odenwald Odenwald 

 

Die Probennahme erfolgte an im Rahmen der Jagdausübung erlegten Tieren. Gewebe 

für die genetische Untersuchung wurden mittels Stanzproben aus den Ohren des Wildes 

gewonnen (Abbildung 2). Die Stanzproben werden durch Feuchtigkeitsentzug unmittel-

bar konserviert und können bei Raumtemperatur gelagert und leicht weiterverarbeitet 



Methodik                                                                                                              

16 
 

werden. Zur Vermessung der Kiefer und zur Altersbestimmung durch Zahnschliff wurde, 

sofern möglich, ein Unterkieferast entnommen. Die Gewinnung der Stanzproben und 

Entnahme der Unterkieferäste erfolgte in enger Abstimmung mit den Bayerischen 

Staatsforsten AöR (BaySF) sowie den privaten Jägern. 

 

 

Abbildung 2: Stanzprobe und Markierung der Ohrprobe (Foto: Stehr) 

 

Neben den genetischen Proben wurden von allen Tieren das Geschlecht, die Alters-

klasse und Messwerte für Kondition und Konstitution erfasst. Außerdem wurden Uhrzeit 

und Ort der Erlegung sowie die Jagdart festgehalten. Das Alter der Tiere wurde im Labor 

über Zahnwechsel sowie Zahnzementzonen im M1 geschätzt (Mitchell, 1967). Als Kon-

ditionsmaß wurde das Gewicht - aufgebrochen mit Läufen und Kopf - bestimmt. Zur Be-

stimmung der Konstitution wurden die Unterkiefer- sowie Hinterlauflängen verwendet 

(Langvatn, 1977). 

2.2 Laboranalyse 

Aus den Gewebeproben wurde im Labor in einem ersten Schritt genomische DNA ex-

trahiert. Im Anschluss wurden mittels PCR (Polymerase-Ketten-Reaktion bzw. poly-

merase chain reaction) ausgewählte, hochvariable Abschnitte der DNA – sogenannte 

Mikrosatelliten oder STR (short tandem repeats) vervielfältigt. Diese DNA-Abschnitte 

wurden dann in einem Sequenziergerät auf ihre Fragmentlänge untersucht. Die DNA-

Stücke werden hierfür mit Fluoreszenzfarben markiert, die im Sequenziergerät sichtbar 
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gemacht werden. Je länger ein DNA-Abschnitt ist, desto länger benötigt er für die Pas-

sage durch das Sequenziergerät. So können die Längen der Fragmente bis auf ein DNA-

Basenpaar genau bestimmt und automatisiert ausgewertet werden. Aus der Kombina-

tion einer ausreichenden Anzahl an Markern lässt sich dann für jedes Individuum ein 

individuelles Profil, ein genetischer Fingerabdruck, ermitteln. 

Zu Beginn der Studie wurde ein ausreichend variables, gut analysierbares Set an Mik-

rosatelliten-Markern erprobt. Die Auswahl richtete sich auch danach, eine hohe Ver-

gleichbarkeit mit vorhanden Studien sicherzustellen. Die ausgewählten 21 Markern 

deckten sich mit (Tabelle 2):  

- 11 von 15 Markern aus der Studie von Westekemper (2021)  

- 12 von 16 Markern aus Reiner and Willems (2019),  

- 19 von 27 Markern aus FVA 2022 (Brockhaus et al., 2025),  

- 15 von 18 Markern aus Kühn et al. (2003).  

Im Auswahlprozess nicht berücksichtigt wurden Marker, die sich in den vorliegenden 

Studien als nicht zuverlässig funktionsfähig erwiesen haben. Einzelne Marker wurden 

zudem während des Optimierungsprozesses ausgeschlossen, wenn sie zu viele Geno-

typisierungsausfälle oder inkonsistente Ergebnisse zeigten. 

Tabelle 2: Für die genetischen Analysen ausgewählte Mikrosatelliten 

Marker Referenz Kühn 
2003 

Westekemper 
2022 

Reiner 
2019* 

FVA 
2022 

CSPS115 Kühn et al. (1996) x   x 

DIK082 Hirano et al. (1996)  x  x 

CSSM66 Kühn et al. (1996) x   x 

RT1 Wilson et al. (1997)  x x x 

ETH3 Kühn et al. (1996) x   x 

CSSM19 Moore and Byrne (1992) x x x x 

CSSM22 Kühn et al. (1996) x x x x 

ETH225 Steffen et al. (1993) x x x x 

BMC1009 Bishop et al. (1994)  x  x 

BM1818 Bishop et al. (1994) x x x x 

BM203 Bishop et al. (1994)  x  x 

MM12 Mommens et al. (1994) x  x x 

Haut14 Thieven et al. (1997) x x x x 

CSSM16 Moore and Byrne (1992) x x x x 

INRA35 Vaiman et al. (1994) x  x x 

NVHRT48 Roed and Midthjell (1998)   x x 

RT6 Wilson et al. (1997)   x x 

CSSM14 Moore and Byrne (1992) x x x x 
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Marker Referenz Kühn 
2003 

Westekemper 
2022 

Reiner 
2019* 

FVA 
2022 

ILSTS06 Kühn et al. (1996) x   x 

CSRM60 Moore and Byrne (1992) x    

Haut24 Thieven et al. (1997) x    

Bevor weiterführende, populationsgenetische Analysen durchgeführt werden können, 

müssen die verwendeten Marker zunächst auf etwaige Anomalien und Abweichungen 

untersucht werden, die die Auswertung der Mikrosatelliten-Daten verfälschen könnten. 

Den populationsgenetischen Untersuchungen wurde daher eine Überprüfung der Mikro-

satelliten-Marker vorangestellt. Da diese Analysen in der Regel nicht zu großräumig er-

folgen dürfen und eine Vorab-Abgrenzung von Populationen erfordern, wurden hierfür 

als grobe Abgrenzung die Rotwildgebiete verwendet. Die Analysen wurden in der R-

Umgebung (R Core Team, 2023) mit dem R-Package PopGenReport (Adamack & 

Gruber, 2014) durchgeführt. Ermittelt wurde, ob die Marker systematisch vom Hardy-

Weinberg-Gleichgewicht (Hardy-Weinberg-Equilibrium, HWE) abweichen, was z. B. da-

rauf hinweisen kann, dass die Marker nicht wie vorausgesetzt neutral sind, sondern in 

der Nähe eines Gens liegen oder dass Null-Allele auftreten (= Ausprägungen des Mar-

kers, die durch Mutationen in der „Erkennungssequenz“ des Markers nicht entdeckt wer-

den) (Waples, 2015, 2018). Das Vorliegen von Null-Allelen wurde zusätzlich mit einem 

dafür entwickelten Test geprüft (Adamack & Gruber, 2014; Chakraborty et al., 1994). 

Außerdem wurden die Marker auf „linkage disequilibrium“ (LD, „Kopplungsungleichge-

wicht“) getestet. Wenn zwei Marker über verschiedene Populationen hinweg LD aufwei-

sen, ist dies ein Hinweis darauf, dass diese Marker physisch gekoppelt sind, also auf 

einem Chromosom sehr nah beieinander liegen, somit nicht unabhängig voneinander 

sind und ggf. von weiteren Auswertungen ausgeschlossen werden müssen (Waples, 

2018).  

2.3 Analyse von Populationsstruktur und Differenzierung zwischen Rotwildvor-
kommen 

Die Aufbereitung und Auswertung der aus dem Labor erhaltenen Mikrosatelliten-Daten 

erfolgte überwiegend in der R-Umgebung (R Core Team, 2023). Für einzelne Auswer-

tungsschritte, für die keine Implementierung in R zur Verfügung stand, wurden entspre-

chend andere Software-Anwendungen verwendet, die in den einzelnen Unterkapiteln 

gesondert aufgeführt werden. Das R-Package adegenet (Jombart, 2008) wurde für die 

Aufbereitung und Formatierung der Daten für die Nutzung in anderen Packages oder 

Programmen genutzt. 
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2.3.1 Genetische Populationsstruktur 

Zur Abgrenzung von Populationen und Erfassung von Populationsstrukturen gibt es ver-

schiedene Ansätze, welche auf unterschiedlichen statistischen Methoden und jeweils 

leicht unterschiedlichen biologischen bzw. populationsgenetischen Vorannahmen basie-

ren (François & Durand, 2010; Guillot et al., 2005; Pritchard et al., 2000). In natürlichen 

Populationen treffen diese Grundannahmen in der Regel nur teilweise zu. Daher ist es 

von Vorteil, verschiedene Methoden zu kombinieren und zu vergleichen (Fedy et al., 

2017; Frantz et al., 2009; Puechmaille, 2016). In der vorliegenden Studie wurden folglich 

zur Ermittlung der Populationsstrukturen und zur Abgrenzung genetisch unterscheidba-

rer Populationen mehrere clusterbasierte Ansätze kombiniert.  

2.3.1.1 STRUCTURE 

In der vorliegenden Untersuchung wurden die Daten zunächst mit der in der Populati-

onsgenetik gängigsten Methode (Janes et al., 2017), der Software STRUCTURE analy-

siert (Pritchard et al., 2000). Die Software STRUCTURE schätzt mittels bayesscher Sta-

tistik die wahrscheinlichste Anzahl an Populationen oder Gruppen (in STRUCTURE 

auch als „Cluster“ bezeichnet), auf die sich die Individuen basierend auf ihren Gendaten 

aufteilen lassen. Die Software gruppiert hierbei genetisch ähnliche Individuen in mög-

lichst homogene Gruppen. Für jedes Individuum wird ermittelt, wie hoch die Wahrschein-

lichkeit (posterior probability) ist, mit der ein Individuum einem der ermittelten Cluster 

zuzuordnen ist. Hieraus lässt sich auch bestimmen, wie deutlich die errechneten Cluster 

voneinander getrennt sind. Sind alle Individuen sehr eindeutig nur einem Cluster zuzu-

ordnen, ist von einer starken Trennung mit geringer Mischung zwischen den Clustern 

auszugehen. Sind viele Individuen anteilig mehreren Clustern zuzuordnen, kann regel-

mäßiger genetischer Austausch zwischen den Clustern angenommen werden. 

Die STRUCTURE-Analyse wurde zunächst mit dem Gesamtdatensatz durchgeführt. Der 

Probennahmeort (Rotwildgebiet oder entsprechendes rotwildfreies Gebiet) wurde als 

Vorannahme (Prior) verwendet. Bei schwach ausgeprägten Strukturen kann die Verwen-

dung des Probennahmeortes als Prior zu einer besseren Konvergenz des Modells füh-

ren (Hubisz et al., 2009). Haben die Orte keine Bedeutung für die genetische Struktur, 

bleiben sie hingegen unberücksichtigt. Für die übrigen Analyseparameter wurde der je-

weilige in der Software vorgegebene Standardwert angewandt. Mit diesen Parametern 

wurde die Zuordnung zu 1 bis 15 Clustern (K = 1-15) in je zehn unabhängigen Durch-

läufen (so genannte Markov-Ketten) getestet. Aufgrund der hohen Individuenzahl wurde 

ein „Burnin“ (verworfene Anfangswerte der Analysen, die die Ergebnisse verzerren kön-

nen) von 500.000 Wiederholungen und 1,5 Mio. MCMC (Markov-Chain-Monte-Carlo) 
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Wiederholungen zur Datenaufnahme verwendet. Da aus der Literatur bekannt ist, dass 

STRUCTURE empfindlich auf ungleiche Probenzahlen pro Gebiet/Population reagiert 

und Verzerrungen auftreten können, wenn einzelne Gebiete/Populationen hohe Proben-

anzahlen aufweisen (Puechmaille, 2016; Wang, 2017), wurde zudem eine Analyse mit 

einer stratifizierten Stichprobe durchgeführt. Um kleine Gebiete trotzdem nicht überzu-

bewerten, wurden abhängig vom durchschnittlichen Jahresabschuss folgende Stichpro-

bengrößen gewählt: <100 = 20 Proben; 100-500 = 50 Proben; 500-1.000 = 100 Proben; 

>1.000 = 200 Proben. So wurde den sich unterscheidenden Flächen- und Populations-

größen Rechnung getragen, um insbesondere in größeren Gebieten auch interne Struk-

turen abbilden zu können. Gleichzeitig wurde eine möglichst gleichverteilte Stichprobe 

geschaffen. Für die Analysen mit dieser kleineren Stichprobe wurde ein „Burnin“ von 

200.000 Wiederholungen und weitere 200.000 MCMC verwendet. Kontrollläufe wurden 

mit veränderten Parametern, beispielsweise ohne den Ort als Prior durchgeführt. 

Die Aufbereitung der STRUCTURE-Ergebnisse erfolgte mittels des R-Packages 

„Pophelper“ (Francis, 2017). Zur Ermittlung der optimalen Anzahl an Clustern wurde die 

Software „KFinder“ herangezogen, das Ergebnisse nach der Evanno-Methode (deltaK) 

(Evanno et al., 2005), der logarithmierten posterioren Wahrscheinlichkeit für die jeweilige 

Clusteranzahl (LnP(D)) und der Parsimony-Methode nach Wang (2019) ausgibt. Als prä-

ferenzieller Parameter wurde die Parsimony-Methode verwendet. Sofern durch diese 

Methode keine eindeutige Clusteranzahl festgestellt werden konnte, wurde auf die del-

taK-Methode zurückgegriffen, die in der Regel aber nur die unterste hierarchische Ebene 

der Struktur (Grobstruktur) erkennt. In diesem Fall wurde ein hierarchischer Ansatz ge-

wählt. Die im ersten Schritt ermittelten Gruppen (Cluster) wurden separat einer erneuten 

Analyse unterzogen. Dieser Schritt wurde so lange wiederholt, bis sich mittels STRUC-

TURE keine weitere Aufteilung der Cluster ermitteln ließ. Für die vorliegende Analyse 

wurden Individuen, die mit einer Wahrscheinlichkeit von mehr als 0,7 dem jeweiligen 

Cluster zuzuordnen waren, in die Analyse auf der nächsttieferen hierarchischen Stufe 

einbezogen (Oyler-McCance et al., 2022). Individuen, die sich nur mit geringerer Wahr-

scheinlichkeit einem der Cluster zugeordnet werden konnten, wurden als „admixed“ 

(also „gemischt“ zwischen den Clustern) kategorisiert.  

2.3.1.2 Geneland 

Als zweiter Ansatz wurde das in R implementierte „Geneland“ verwendet (Guillot et al., 

2005). Anders als bei STRUCTURE bezieht Geneland auch die räumliche Verortung der 

Proben bereits in die Analyse ein und stellt die Ergebnisse räumlich dar. Für die Analyse 
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gilt die Vorannahme, dass Individuen, die räumlich näher zueinander sind, auch mit hö-

herer Wahrscheinlichkeit der gleichen genetischen Gruppe angehören. Die Ermittlung 

der Anzahl von Clustern, in die sich die untersuchten Individuen aufteilen lassen, erfolgte 

mit zehn Läufen für Clusteranzahlen von eins bis 15 (K = 1-15) mit je 500.000 MCMC-

Wiederholungen, unkorrelierten Allelfrequenzen und einem Unsicherheitsfaktor für die 

räumliche Zuordnung. Dieser Unsicherheitsfaktor erlaubt, dass Proben von Individuen 

die exakt am selben Punkt verortet sind, dennoch unterschiedlichen Gruppen zugewie-

sen werden können. Das thinning (die Speicherrate) wurde auf 500 festgelegt (jeder 

500ste Wert wird gespeichert), so dass insgesamt 1.000 Werte gespeichert wurden. Für 

die Auswertung wurden die ersten 500 Werte als „Burnin“ verworfen. Für die präzise 

Zuordnung der Individuen zur ermittelten Anzahl Cluster wurde eine erneute Analyse mit 

1 Mio. MCMC-Wiederholungen, einem thinning von 1.000 und einem „Burnin“ von 500 

durchgeführt, jedoch wurde die Anzahl Cluster auf die zuvor ermittelte optimale Anzahl 

festgelegt.  

2.3.2 Genetische Differenzierung 

Ein wichtiges Ziel der Untersuchung war die Ermittlung der Differenzierung – also der 

Stärke genetischer Unterschiede – und des Austauschs zwischen den Rotwildgebieten. 

Die genetische Differenzierung ist in der Regel stärker, je räumlich weiter und zeitlich 

länger Populationen voneinander getrennt waren und je geringer der Austausch zwi-

schen ihnen ist. Die Differenzierungskennwerte Jost’s D und FST wurden für die Rotwild-

gebiete sowie für die mittels Clusteranalysen abgegrenzten Cluster berechnet. Hierfür 

wurden die R-Packages mmod (Winter, 2012) und diveRsity (Keenan et al., 2013) ver-

wendet. Zur besseren Vergleichbarkeit mit anderen, vor allem älteren, Studien, wurde 

hierbei neben dem in neueren Studien empfohlenen Jost’s D-Wert zusätzlich der FST-

Wert berechnet. Dieser kann wie Jost’s D Werte von 0 (nicht differenziert) bis 1 (voll-

ständig differenziert) annehmen. In der Regel liegen die Werte jedoch aufgrund der Ab-

hängigkeit von der Diversität innerhalb der Populationen deutlich unter 1 und auch nied-

riger als die Werte für Jost’s D (Jost et al., 2018). 

2.3.3 Analyse des Genflusses 

Ein wichtiger Kennwert für die Konnektivität und den genetischen Austausch zwischen 

Populationen ist der Anteil an Tieren, die aus anderen Populationen zugewandert sind. 

Bei deutlich differenzierten Populationen können direkt aus anderen Bereichen zuge-

wanderte Individuen („first generation migrants“) und ggf. auch Nachkommen der ersten 

Generation („F1“) bereits mit Zuweisungstests wie STRUCTURE nachgewiesen werden. 

So können Individuen identifiziert werden, die einem Cluster zugewiesen wurden, der 
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nicht ihrem geographischen Ursprung entspricht, oder Individuen, die je zur Hälfte ihrem 

geographischen Ursprungscluster und zur anderen Hälfte einem anderen Cluster ent-

sprechen. Bei wenig stark ausgeprägten Populationsstrukturen ist die Zuordnung aber 

erschwert. Zusätzlich zur Auswertung der STRUCTURE-Ergebnisse wurde die Software 

„Geneclass“ (Piry et al., 2004) angewendet, die ermittelt, ob Individuen genetisch zu ei-

nem vorab abgegrenzten Gebiet gehören. Hierbei wurde die Option zur Erfassung von 

„first generation migrants“ (also direkt abgewanderten Individuen) mit dem bayesschen 

Ansatz, Monte-Carlo-Resampling mit 1.000 Simulationen, dem Kriterium 

„L=L_home/L_max“ und einem Signifikanzniveau von 0,01 verwendet. 

2.4 Analyse der Diversität innerhalb vom Rotwildvorkommen 

Für die genetisch abgegrenzten Populationen können Kennwerte für die genetische 

Diversität ermittelt werden. Dazu zählen beispielsweise die Heterozygotie, die allelische 

Vielfalt oder der durchschnittliche Inzuchtgrad der Populationen. Diese Werte können 

mit gängigen populationsgenetischen Methoden aus den mit Mikrosatelliten-Markern ge-

wonnenen genetischen Daten errechnet werden. Hierbei können z. B. Vorkommen mit 

geringer genetischer Vielfalt identifiziert werden, die potenziell von genetischer Verar-

mung oder Inzuchtdepression betroffen sein könnten. Andererseits können auch Ge-

biete ermittelt werden, die aufgrund ihrer hohen genetischen Vielfalt von besonderer Be-

deutung für den Erhalt des Rotwildes sind. 

2.4.1 Heterozygotie und allelische Vielfalt 

Als Parameter für die genetische Diversität wurden für die abgegrenzten Populationen 

und Subpopulationen im R-package hierfstat (Goudet, 2005) die allelische Vielfalt (AR), 

die beobachtete (HO) und erwartete (HE) Heterozygotie und der sogenannte Inzuchtko-

effizient (FIS-Wert) berechnet.  

Die erwartete Heterozygotie gibt den Wert an genetischer Vielfalt einer Population unter 

der Annahme, dass sich alle Individuen der Population gleich wahrscheinlich miteinan-

der verpaaren, wieder (Frankham et al., 2002). Sie errechnet sich aus der Wahrschein-

lichkeit mit der zwei zufällig aus der Stichprobe einer Population gezogene Allele unter-

schiedlich sind und ist somit ein Wert für die theoretisch innerhalb einer realen Popula-

tion über alle Individuen verteilte genetische Diversität (Hoban et al., 2022) . Die beo-

bachtete Heterozygotie ist die gemittelte tatsächliche Diversität der Individuen. Bei einer 

sich zufällig verpaarenden und vollständig mischenden Population (=panmiktische Po-
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pulation) sind die beiden Werte gleich. In der Regel ist jedoch die beobachtete Hetero-

zygotie etwas niedriger als die erwartete. Erwartete und beobachtete Heterozygotie sind, 

ein Mindestmaß von 30-50 Proben pro Population vorausgesetzt, auch bei großen Po-

pulationen kaum abhängig von der Probenanzahl (Hale et al., 2012).  

Die allelische Vielfalt ist ein Maß für die Anzahl verschiedener Varianten an einem Gen-

ort. Sie ist von der Probenanzahl abhängig und muss daher auf eine einheitliche Pro-

benanzahl skaliert werden (Kalinowski, 2004). Dies wurde durch „rarefaction“, also eine 

Skalierung auf die Population mit der kleinsten Probenanzahl, realisiert. Das bedeutet 

aber, dass die allelische Vielfalt nur innerhalb einer Untersuchung vergleichbar ist und 

sich nicht auf andere Analysen mit abweichenden Probenzahlen übertragen lässt. Für 

die Diversitäts-Parameter wurden mittels bootstrapping (1.000 Wiederholungen) über 

die 20 Mikrosatelliten-Marker 95 %-Konfidenzintervalle geschätzt. Paarweise Unter-

schiede zwischen Populationen wurden auf Basis der Bootstrap-Verteilungen der Diffe-

renzen getestet. Die p-Werte wurden mittels Holm-Verfahren für multiple Tests korrigiert.  

Während die Heterozygotie vor allem geeignet ist, um kurzfristigere Effekte auf Popula-

tionen zu beschreiben (z. B. Inzucht), ist die allelische Vielfalt das ausschlaggebendere 

Maß für die evolutiven Möglichkeiten einer Population (Allendorf et al., 2008). Zudem 

reagiert die allelische Vielfalt stärker auf starke Drift, z. B. durch genetische Flaschen-

halseffekte (Allendorf, 1986). 

2.4.2 Inzuchtkoeffizienten 

Das Verhältnis von erwarteter und beobachteter Heterozygotie drückt sich im sogenann-

ten Inzuchtkoeffizienten (FIS) aus. Stark positive FIS-Werte können auf Inzucht hinweisen, 

sind aber insbesondere bei der Berechnung über große Populationen und Areale ledig-

lich ein Hinweis auf ausgeprägte Populationsstrukturen innerhalb des untersuchten Ge-

bietes (nicht-zufällige Verpaarung auf Populationsebene, z. B. wegen zu großer räumli-

cher Distanz zwischen den Individuen). Zusätzlich wurde daher der Inzuchtkoeffizient im 

Package adegenet mit der „likelihood“-Option berechnet. Diese schätzt die Wahrschein-

lichkeit, mit der zwei Allele von einem gleichen Vorfahren abstammen (Jombart, 2008). 

Auch dieses Verfahren reagiert auf Populationsstrukturen innerhalb der Gebiete und 

kann bei Einbezug großer Areale zu Verzerrungen führen (Meeûs, 2018). Daher wurde 

der Inzucht-Schätzwert für kleinere räumliche Einheiten berechnet und gemittelt. Zur 

Veranschaulichung wurden neben der Angabe Mittelwert und Standardabweichung auch 
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Inzucht-Klassen gebildet, die sich nach üblichen Grenzwerten richten. Als Schwelle wur-

den 0,125 (statistischer Inzuchtkoeffizient einer Halbgeschwister-Verpaarung) und 0,250 

(statistischer Inzuchtkoeffizient einer Vollgeschwister-Verpaarung) angegeben. 

2.4.3 Individuelle genetische Vielfalt 

Neben diesen populationsbasierten Messwerten wurden auch individuelle Maße für die 

genetische Vielfalt bestimmt. Anders als die vorgenannten Werte, die für Gruppen von 

Individuen gelten, wird hier für jedes Individuum ein eigener Wert für die genetische 

Diversität berechnet. Diese Parameter sind notwendig, wenn individuelle Vergleiche der 

genetischen Diversität verwendet werden sollen, beispielsweise im Zusammenhang mit 

individuellen körperlichen Merkmalen bzw. Kondition/Konstitution. 

Standardisierte Heterozygotie (Hs), internal relatedness (IR) und homozygosity by locus 

(HL) wurden mit dem R-Skript genhet berechnet (COULON, 2010). Zur besseren Ver-

ständlichkeit bzw. Vergleichbarkeit mit den populationsbasierten Parametern, die i. d. R. 

Maße für die Heterozygotie sind – also je höher der Wert, desto diverser – wurde aus 

der „homozygosity by locus“ (HL) durch Subtraktion von 1 die individuelle „heterozygo-

sity by locus“ (HeL) errechnet. Diese individuellen Werte wurden auch verwendet, um zu 

überprüfen, ob phänotypisch auffällige Individuen (z. B. mit verkürztem Unterkiefer) auch 

Auffälligkeiten hinsichtlich ihrer individuellen genetischen Diversität aufweisen. 

2.4.4 Effektive Populationsgröße 

Die effektive Populationsgröße (Ne) ist das genetische Pendant zur Populationsgröße 

(N). Die effektive Populationsgröße ermöglicht eine Einschätzung, wie stark sich Inzucht 

oder der Verlust der genetischen Vielfalt durch Drift auf eine Population auswirken kön-

nen. Für alle Rotwildgebiete wurde Ne mit der linkage disequilibrium (LD) – Methode, 

implementiert in der Software NeEstimator V2.1 (Do et al., 2014), berechnet. Da die Be-

rechnung der effektiven Populationsgröße stark durch genetische Populationsstruktur 

beeinflusst wird (Neel et al., 2013), wurden wie bei der Berechnung der Inzuchtkoeffi-

zienten kleinere Raumeinheiten verwendet. Eine einfache Addition der Werte ist mathe-

matisch nicht korrekt, daher wurden nur jeweils grobe Größenklassen anhand in der Na-

turschutzgenetik geläufiger Grenzwerte angegeben. Darüber hinaus kann auch Alters-

struktur die Schätzungen beeinflussen (Waples et al., 2014). Diesem Effekt kann durch 

die Auswahl nur einzelner Altersklassen begegnet werden, in der aktuellen Studie wurde 

jedoch aufgrund der dadurch stark eingeschränkten Stichprobengröße darauf verzichtet. 

Seltene Allele, die die Schätzung beeinflussen können, wurden entsprechend der Stich-

probengröße gefiltert (Waples & Do, 2010). 
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2.5 Altersbestimmung, Kondition und Konstitution 

Im Rahmen der Studie wurde von dem beprobten Rotwild neben den Proben zur Analyse 

der Genetik Daten über das Alter, Konditions- sowie Konstitution aufgenommen. Als 

Konditionsparameter wurde die Körpermasse ermittelt. Hinterlauflänge und Unterkiefer-

länge wurden als Konstitutionsparameter herangezogen (Langvatn, 1977). Weiterhin 

war für einen Vergleich eine möglichst genaue Altersschätzung notwendig. 

2.5.1 Altersbestimmung mittels Gebissentwicklung und Zahnschnitt 

In der Studie wurden für eine Zuordnung der Altersklassen bzw. der Bestimmung des 

genauen Alters bei mehrjährigen Stücken das Alter anhand der Zahnschnittmethode und 

den Zementzonen im M1 vorgenommen (Mitchell, 1967). Bei Kälbern und subadulten 

Stücken wurde das Alter über den Wechsel von Milchzähnen zu Dauerzähnen sowie das 

Durchstoßen von Dauerzähnen wie den Molaren (Habermehl, 1961) unter Zuhilfenahme 

der Zahnformel und des Erlegungsdatums bestimmt.  

2.5.1.1 Bestimmung des Alters anhand des Zahnwechsels 

Alle Unterkiefer, bei denen der dritte Prämolar (p4) dreiteilig ist, können mittels der Ge-

bissentwicklung bestimmt werden, da Rotwild alle Schneide- und Eckzähne im Unterkie-

fer und alle Prämolaren im Unter- und Oberkiefer als Milchzähne von Geburt an ausge-

bildet hat (Abbildung 3). Das Alter errechnet sich anhand des Zeitpunktes, an dem je-

weils ein bestimmter Milchzahn gewechselt wird, sowie über das Auftreten der Backen-

zähne (Molaren) im Unter- bzw. Oberkiefer (Habermehl, 1961). 

Der erste Molar und damit der erste Dauerzahn erscheint zwischen dem 5. und 12. Le-

bensmonat. Die einjährigen Tiere (Schmalspießer und Schmaltiere) wechseln zwischen 

dem 12. und dem 24 Lebensmonat die Schneidezähne (Incisivi). Im gleichen Zeitraum 

bricht der zweite Molar (M2) durch. Ab dem 23. Lebensmonat wird der dritte Prämolar 

(p4) zusammen mit den beiden anderen Prämolaren (p2 und p3) gewechselt, wobei der 

P4 im Dauergebiss nur noch 2-teilig ist. Zwischen dem 27. und dem 30 Lebensmonat 

erscheint der dritte Molar (M3) im Dauergebiss und der Zahnwechsel ist abgeschlossen. 
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Abbildung 3: Zahnwechseltabelle des Rotwildes aus Habermehl (1961) 

 

2.5.1.2 Bestimmung des Alters anhand der Zahnschliffmethode 

Zur Bearbeitung werden die Kiefer zwischen den Prämolaren P3 und P4 mit der Deku-

piersäge (Proxxon DS460) gekürzt, um sie besser in die Mehrzweckschleifmaschine mit 

Koordinatentisch einspannen zu können. Nach der Zentrierung des ersten Molaren (M1) 

erfolgt der erste Schnitt zentriert zwischen die beiden Zahnwurzeln mittels einer Dia-

manttrennscheibe, an einem Langhalsbohrschleifer (Proxxon LBS/E), vertikal durch den 

Zahn und die Zementschicht. Anschließend wird der Kiefer mittels des Koordinatenti-

sches für den zweiten und dritten Schnitt jeweils um 2 mm von dem getätigten, zentrier-

ten, Mittelschnitt verschoben, um zwei Zahnscheiben zu erhalten. Falls der M1 fehlt, be-

schädigt ist oder keine deutlichen Zementzonen zeigt, kann ersatzweise der M2 ange-

schnitten werden. Die so entstandenen zwei Zahnschnitte werden anschließend 

mit 1000er Schleifpapierkörnung poliert. Anschließend können unter einem Binokular 

(16- bis 20-fache Vergrößerung) die Zementzonen, bestehend aus einer Winterzone und 

einer Sommerzone (Mitchell, 1967), wie Jahresringe gezählt werden (Abbildung 4).  
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Abbildung 4: Zahnschnitt nach Habermehl (1961) eines M1 mit 65 Zementzonen; das un-
tersuchte Individuum war also 7 Jahre alt (Foto: Stehr) 

Zur Berechnung des Alters muss auf die vorliegende Anzahl der Jahresringe aus Grün-

den der Zahnentwicklung ein zusätzliches Jahr addiert werden.  

2.5.2 Erfassung von Konditions- und Konstitutionsparametern 

Konditions- und Konstitutionsparameter sind wichtige Kennwerte, um die körperliche 

Verfassung von Tieren zu beschreiben und damit auch von Bedeutung um verschiedene 

Individuen, Geburtskohorten oder Rotwildpopulationen bzw. -vorkommen vergleichen zu 

können. Für die körperliche Entwicklung von Jungtieren ist die Qualität und Quantität der 

Nahrungsressourcen der Mütter kurz vor der Geburt und während der Säugephase wich-

tig (Hewison et al., 2011; Hewison et al., 2006).  

Speziell das Skelett, das als Maß für die Konstitution verwendet wird, hat im Rahmen 

der Körperentwicklung eine höhere Priorität als die Körpermasse und ist damit weniger 

von den jährlich schwankenden Nährstoffversorgungen der Äsung abhängig (Klein, 

1964). Häufig ist ein größeres Skelett mit einer höheren Körpermasse verbunden. Bei 

gleicher Körpergröße sind schwerere Individuen gewöhnlich in einer besseren Körper-

kondition (Dobson, 1992). Sollte durch Krankheit, Umweltveränderungen, Verlust der 

sozialen Stellung u. v. m. die Kondition eines Tieres schlechter werden, wirkt sich dieses 

nur auf die Körpermasse und nicht auf das Skelett aus.  
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Bei Hirscharten muss berücksichtigt werden, dass Konditions- und Konstitutionsmaße 

neben Erbgut und Umweltparametern (Post et al., 1997) vor allem auch durch die Popu-

lationsdichte bestimmt werden. Populationen mit hohen Dichten haben in der Regel ge-

ringere Körpermassen (Bonenfant et al., 2002; Raesfeld & Reulecke, 1988). Das gleiche 

gilt auch bei der Ausbildung des Skeletts: bei hohen Dichten von Hirscharten fällt das 

Wachstum, und somit die Konstitution, geringer aus (Gaillard et al., 1993; Pettorelli et 

al., 2002; Toïgo et al., 2006). 

Als Maß für die Kondition dient gewöhnlich der Fettansatz, der bei Hirscharten über die 

Methode von Riney (1955) gemessen wird, sowie die Körpermasse, gemessen als Le-

bendmasse und / oder ohne Organe, aufgebrochen, erfasst. Um Konstitution anhand 

das Skeletts zu beschreiben werden in der Regel die Länge der Hinterläufe und / oder 

die Unterkieferlängen gemessen (Langvatn, 1977). 

Da niedrigere Körpergewichte bei Kälber Anzeichen für eine Inzuchtdepression sein kön-

nen (Walling et al., 2011), wurden die Körpergewichte der Hirschkälber und Wildkälber 

auf den Monat November mittels geschlechtsspezifischer Wachstumskurven umgerech-

net und getrennt nach Geschlechtern analysiert. 

2.5.2.1 Erfassung der Körpermasse 

Um eine einheitliche Datengrundlage zu erhalten, sollten im Rahmen der Studie das 

Rotwild nach dem Aufbrechen mit Läufen und Haupt (Kopf) durch Projektmitarbeitende 

oder die Erleger selbst gewogen werden.  

2.5.2.2 Messung der Mandibel – bzw. Kieferlänge nach Langvatn (1977)  

Als Konstitutionsparameter wurden bei dem Rotwild die Unterkieferlänge bzw. „Mandi-

bellänge“ erhoben (Langvatn, 1977). Nach dem Auskochen der Unterkiefer wurden die 

Unterkieferkörper (Corpus mandibulae) auf den Millimeter genau vermessen. Die Mes-

sung wurde von der Unterkieferspitze (Spitze des Pars incisiva, K) bis zum Angulus 

mandibulae (Salomon et al. (2014), Abbildung 5) durchgeführt. 
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Abbildung 5: Messung der Unterkieferlänge bzw. der Mandibellänge 

 

2.5.2.3 Messung der Hinterlauflänge nach Langvatn (1977)  

Die Vermessung der Hinterlauflänge wurde von der Schalenspitze bis zum Tuber cal-

canei mittels eines Meterstabes durchgeführt (Abbildung 6). Die Werte wurden auf den 

nächsten halben Zentimeter gerundet. 

 
 

 

Abbildung 6: Messung des Hinterlaufes am Beispiel eines Rehs (Foto: Stehr) 

2.5.3 Statistische Auswertung der Konditions- und Konstitutionsmerkmale 

Die statistische Auswertung des Konditions- und Konstitutionsmerkmale wurde mit 

SPSS 31 durchgeführt. Da die erfassten Körpergewichte sowie Mandibel- und Hinter-

lauflängen nicht normalverteilt sind, werden die Ergebnisse nicht als Mittelwerte, son-

dern als Median angegeben. Das Vorliegen einer Normalverteilung wurde mit Kolmo-

gorov-Smirnov sowie Shapiro-Wilk Test geprüft und findet sich im Anhang 10.3.1. Beim 

Vorliegen von zwei Stichproben wurden Unterschiede mit Hilfe des Mann-Whitney-U 

Tests, beim Vorliegen von mehr als zwei Stichproben mit dem Kruskal-Wallis Test auf 

Signifikanz geprüft. Dabei wurden die Testergebnisse nach Bonferroni korrigiert 

(Janssen & Laatz, 2017). Als Signifikanzniveau wurde beidseitig p <= 0,05 verwendet. 



Methodik                                                                                                              

30 
 

Bei der graphischen Darstellung wurden die Ergebnisse in Boxplots wiedergegeben (Ab-

bildung 7). 

 

  

Abbildung 7: Aufbau und Kennwerte eines Boxplots 

2.6 Zusammenhang von körperlichen Merkmalen und genetischer Diversität 

Die erhobenen Daten zu Kondition und Konstitution der Individuen wurden den geneti-

schen Daten gegenübergestellt, um mögliche Effekte der genetischen Diversität auf die 

körperlichen Parameter zu ermitteln. Hierbei wurden insbesondere Anomalien wie ver-

kürzte Unterkiefer berücksichtigt, da in anderen Untersuchungen Zusammenhänge zwi-

schen einer verringerten individuellen oder populationsweiten genetischen Diversität und 

Merkmalen wie verkürzten Unterkiefern angenommen wurden (Zachos et al., 2007).  
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3 Ergebnisse 

3.1 Probennahme und Laboranalyse 

Im Rahmen des Projektes konnten insgesamt 3.357 Proben aus den bayerischen Rot-

wildgebieten, aus rotwildfreien Gebieten mit regelmäßigem Rotwildvorkommen und Rot-

wildvorkommen angrenzender Länder gewonnen werden. Für die genetischen Auswer-

tungen wurden Proben verworfen, die nicht klar zugeordnet werden konnten oder verun-

reinigt waren. Zusätzlich wurden Proben von der weiteren Analyse ausgeschlossen, für 

die nur ein unvollständiger Genotyp ermittelt werden konnte– möglicherweise aufgrund 

geringer DNA-Qualität. Als Schwellenwert wurde hierbei das Fehlen von mehr als drei 

Markern angesetzt. Insgesamt verblieben 3.118 Proben, die in die genetische Auswer-

tung einflossen (Tabelle 3). 

Tabelle 3: Probenanzahl nach Gebieten 

Rotwildgebiet Genetisch ausgewer-
tete Proben 

Zuordenbare Proben 
gesamt 

Oberbayern Hochgebirge (Teilgebiet Ost) 
218 229 

Oberbayern Hochgebirge (Teilgebiet West) 
254 274 

Oberbayern Isarauen 
133 134 

Schwaben 
219 238 

Bayerischer Wald 
185 201 

Oberpfalz Süd 
255 274 

Oberpfalz Nord und Veldensteiner Forst 
676 716 

Fichtelgebirge 
159 167 

Haßberge 
21 21 

Spessart/Rhön 
485 551 

Odenwald* 
110 114 

Rotwildfrei/Sondergebiete 
403 399 

Summe 
3.118 3.343 

*inklusive Proben aus den Gebietsteilen außerhalb Bayerns 

Bei den in die Auswertungen einbezogenen Proben lag der Anteil an fehlenden geneti-

schen Daten bei 0,84%. Je nach Marker fehlten zwischen 0 und 3,46% der Allele, je 

Gebiet zwischen 0,43 und 1,27%. Wie zuvor beschrieben, wurden Proben mit mehr als 

drei fehlenden Markern bereits vorab von weiteren Analysen ausgeschlossen. 
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Da Ausfälle in der Genotypisierung regelmäßig auftreten, sind nahezu alle populations-

genetischen Auswertungsmethoden darauf ausgelegt, mit fehlenden Daten umzugehen 

(Putman & Carbone, 2014). Daher wurden auch Proben mit fehlenden genetischen Da-

ten für einzelne Marker in die weitere Analyse eingeschlossen. 

Bei der Prüfung der Mikrosatelliten-Marker fiel beim Marker NVHRT48 eine hohe Anzahl 

an Nullallelen und eine systematische Abweichung vom Hardy-Weinberg-Gleichgewicht 

auf. Dieser Marker wurde daher nicht für die weiterführenden Analysen herangezogen, 

um Verzerrungen zu vermeiden. Für alle anderen Marker gab es keine systematischen 

Auffälligkeiten hinsichtlich Nullallelen, Hardy-Weinberg-Gleichgewicht oder Kopplungs-

ungleichgewicht.  

3.2 Genetische Struktur und Differenzierung zwischen Rotwildvorkommen 

3.2.1 Genetische Populationsstruktur 

3.2.1.1 STRUCTURE 

Mit der Software STRUCTURE wurde ein Optimum von elf Clustern ermittelt (Parsimony-

Methode). Die Analysen mit ausgeglichenen Stichprobengrößen, mit anderen Analyse-

parametern oder mittels hierarchischer Analyse unter Verwendung des deltaK-Kriteri-

ums (siehe Kapitel 2.3.1.1) führte zu weitgehend identischen Ergebnissen. Die Cluster 

entsprachen weitgehend den Rotwildgebieten (Abbildung 8).  

 

Abbildung 8: Zuordnungswahrscheinlichkeit von Rotwild-Individuen zu verschiedenen 
STRUCTURE-Clustern. Die Cluster sind farblich abgegrenzt, jede senkrechte Linie ent-
spricht einem Individuum. Die Individuen sind nach Rotwildgebieten geordnet. 

Das Rotwildgebiet Oberbayern Hochgebirge wird entlang des Inntals in zwei Cluster ge-

teilt. Gleichzeitig wird das Rotwildgebiet Schwaben von STRUCTURE dem westlichen 
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Hochgebirge zugeordnet. Sehr deutlich trennt sich das Rotwildgebiet Oberbayern Isara-

uen von den anderen Gebieten. Das Rotwildgebiet Oberpfalz Nord wird in einen südli-

chen Teil (überwiegend Truppenübungsplatz (TrÜbPl) Grafenwöhr und Veldensteiner 

Forst) und einen nördlichen Teil unterteilt. Der nördliche Teil ist genetisch dem Fichtel-

gebirge zuzuordnen. Das Rotwildgebiet Spessart/Rhön wurde durch STRUCTURE in 

zwei genetische Einheiten unterteilt, wobei die Grenze etwas südlich der Trennung zwi-

schen Spessart und Rhön, etwa auf Höhe von Lohr am Main, liegt. Die Haßberge wurden 

nicht klar vom Cluster der Rhön abgegrenzt. Das Rotwild aus dem eigentlich rotwildfreien 

Gebiet im Frankenwald an der Thüringer Grenze (BaySF Forstbetrieb Rothenkirchen) 

wies genetisch sowohl Ähnlichkeiten mit dem Vorkommen entlang der tschechischen 

Grenze als auch mit der Rhön auf. 

In Abbildung 9 sind die Anteile an den jeweiligen Clustern räumlich dargestellt.  

 

Abbildung 9: Räumliche Zuordnung von Individuen zu STRUCTURE-Clustern. Dargestellt 
sind jeweils die Anteile an Individuen, die mit mehr als 70% Wahrscheinlichkeit dem je-
weiligen Cluster zugeordnet wurden. Individuen mit weniger als 70% Zuordnungs-Wahr-
scheinlichkeit sind pauschal als „admixed“ gekennzeichnet. Hintergrundkarte: Esri, Geo-
land, NASA, NCA, USGS; BVV - geodaten.bayern.de, Esri, TomTom, Garmin, FAO, NOAA, 
JSGS 
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Insgesamt waren nur etwa 8 % der Individuen mit einer Wahrscheinlichkeit von weniger 

als 70 % einem der Cluster zuzuordnen und wurden daher als „admixed“ klassifiziert. 

Besonders häufig traten diese genetisch „gemischten“ Individuen in den Haßbergen und 

dem Frankenwald auf; dort wurden viele Individuen anteilig zur Rhön und zu den Vor-

kommen an der tschechischen Grenze zugeordnet. Im nördlichen Teil von Oberpfalz 

Nord traten Individuen auf, die nicht klar dem Fichtelgebirge oder der tschechischen 

Grenze zuzuordnen waren. Im Bereich der Alpen-Cluster traten einige Individuen auf, 

die anteilig dem jeweils anderen Cluster zugeordnet wurden.  

3.2.1.2 Geneland 

Mit Geneland ließen sich zwölf Cluster abgrenzen, die in etwa mit den Aufteilungen von 

STRUCTURE übereinstimmten und weitgehend die Rotwildgebiete abbildeten (Abbil-

dung 10).  

 

Abbildung 10: Räumliche Clusterzuordnung nach Geneland, zugeschnitten auf die Ge-
biete mit Rotwildvorkommen 
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Auch mit diesem Ansatz wurde abweichend von den Rotwildgebietsgrenzen das Gebiet 

Oberbayern Hochgebirge im Bereich des Inntals in einen westlichen und einen östlichen 

Teil unterteilt. Das Rotwildgebiet Schwaben wurde ebenfalls dem westlichen Teil des 

Alpenraums angegliedert. Ebenso war auch in Geneland der nördliche Teil des Gebiets 

Oberpfalz Nord dem Fichtelgebirge zugehörig. Das Gebiet Spessart/Rhön wurde eben-

falls etwas südlich der Grenze zwischen Spessart und Rhön geteilt. Anders als in 

STRUCTURE wurden die Haßberge mit dem Bereich im Frankenwald zu einer eigenen 

genetischen Gruppe zusammengefasst. Auch Geneland gruppierte die Proben aus dem 

nördlichen Teil des Rotwildgebiets Oberpfalz Süd trotz der räumlichen Distanz zum Ge-

biet Oberpfalz Nord bzw. zur tschechischen Grenze. 

3.2.2 Differenzierungskennwerte 

Bei der Auswertung der Differenzierungskennwerte zeigten sich deutliche Unterschiede. 

Einige Gebiete wiesen nur geringe genetische Unterschiede auf, während andere deut-

lich von allen oder einem Großteil der anderen Gebiete differenziert waren (Abbildung 

11, Tabelle 4). 

Tabelle 4: Differenzierungskennwerte zwischen Rotwildgebieten. Oberhalb der Diagona-
len: Jost’s D; unterhalb der Diagonalen: FST. Dunklere Farbtöne signalisieren stärkere Dif-
ferenzierung 

 
Obb. 
Ost  

Obb. 
West Schwaben 

Obb. Isar-
auen 

Bayer. 
Wald 

Opf. 
Süd 

Opf. 
Nord 

Fichtel-
geb. 

Haß-
berge 

Spessart/ 
Rhön 

Oden-
wald 

Obb. Ost 0 0,071 0,072 0,234 0,119 0,153 0,185 0,199 0,166 0,144 0,228 

Obb. West 0,015 0 0,022 0,219 0,109 0,153 0,18 0,191 0,132 0,13 0,229 

Schwaben 0,015 0,005 0 0,226 0,12 0,158 0,19 0,19 0,148 0,138 0,224 

Obb. Isarauen 0,057 0,055 0,058 0 0,303 0,308 0,308 0,288 0,281 0,247 0,295 

Bayerischer Wald 0,024 0,023 0,026 0,073 0 0,183 0,202 0,191 0,187 0,142 0,251 

Oberpfalz Süd 0,031 0,033 0,035 0,076 0,038 0 0,103 0,162 0,162 0,166 0,261 

Oberpfalz Nord 0,036 0,036 0,039 0,072 0,039 0,021 0 0,129 0,185 0,18 0,275 

Fichtelgebirge 0,041 0,041 0,042 0,073 0,04 0,035 0,027 0 0,259 0,198 0,253 

Haßberge 0,034 0,029 0,033 0,071 0,039 0,035 0,038 0,056 0 0,129 0,274 

Spessart/ Rhön 0,027 0,025 0,027 0,057 0,027 0,032 0,033 0,039 0,026 0 0,17 

Odenwald 0,048 0,05 0,05 0,076 0,053 0,057 0,056 0,056 0,06 0,034 0 

 

Genetisch kaum unterschiedlich war der westliche Bereich des Rotwildgebiets Oberbay-

ern Hochgebirge und Schwaben, somit bestätigte sich die von STRUCTURE und Gene-

land bestimmte Struktur. Geringe Unterschiede lagen zwischen dem West- und dem 

Ostteil des Rotwildgebiets Oberbayern Hochgebirge vor. Auch das Rotwildgebiet Baye-

rischer Wald war nur wenig von den Alpen-Gebieten sowie Schwaben differenziert. Auf-

fällig ist, dass der Bereich Spessart/Rhön weniger vom Alpenraum, Schwaben und dem 

Bayerischen Wald differenziert war als von den Rotwildgebieten in der Oberpfalz. Die 



Ergebnisse                                                                                                           

36 
 

Rotwildgebiete Oberpfalz Süd, Nord und Fichtelgebirge waren von allen anderen Gebie-

ten differenziert. Eine hohe Differenzierung von fast allen anderen Gebieten wies das 

Rotwildgebiet Odenwald auf, lediglich zu Spessart/Rhön waren die Werte für die Diffe-

renzierung etwas geringer. Das Rotwildgebiet Isarauen war von allen anderen Gebieten 

am deutlichsten differenziert. Genetisch am nächsten, aber immer noch deutlich diffe-

renziert, waren die Rotwildgebiete im Alpenraum sowie Schwaben. Im Mittel lag der 

paarweise FST bei 0,041, der Gesamt-FST (über alle Vorkommen zusammen berechnet) 

bei 0,08. 

 

Abbildung 11: Kartografische Darstellung des FST als Maß für die genetische Differenzie-
rung zwischen bayerischen Rotwildvorkommen. Je dunkler die Verbindungslinie zwi-
schen den Vorkommen, desto stärker sind diese genetisch differenziert. Hintergrund-
karte: OpenStreetMap 
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3.2.3 Genetischer Austausch 

Zur Ermittlung des rezenten genetischen Austauschs zwischen den Rotwildgebieten 

wurde neben den Differenzierungskennwerten auch die Zuordnung von Individuen zu 

den jeweiligen Gebieten in STRUCTURE sowie Geneclass herangezogen (Tabelle 5).  

Tabelle 5: Zuordnungswahrscheinlichkeiten in STRUCTURE und Anzahlen ab- und zuge-
wanderter Individuen aus Geneclass 

 STRUCTURE Geneclass 

Rotwildgebiet 
% korrekt 
zugeordnet 

% mittlere 
Wahrschein-
lichkeit 

Anzahl zuge-
wandert 

Anzahl 
Proben 

Oberbayern Hochgebirge Ost 90% 87% 7 218 

Oberbayern Hochgebirge West 90% 87% 20 254 

Schwaben 94% 92% 12 133 

Oberbayern Isar 98% 96% 1 219 

Bayerischer Wald 94% 90% 2 185 

Oberpfalz Süd 86% 84% 18 255 

Oberpfalz Nord 88% 86% 52 676 

Fichtelgebirge 75% 75% 12 159 

Haßberge 40% 52% 3 21 

Spessart/Rhön 94% 94% 13 485 

Odenwald 99% 96% 0 110 

Als Maß für den Austausch mit anderen Gebieten wurde der Prozentsatz korrekt zuge-

ordneter Individuen in STRUCTURE verwendet und die durchschnittliche Wahrschein-

lichkeit aller Individuen im jeweiligen Gebiet ermittelt, mit der sie genetisch aus dem Ge-

biet stammen, in dem sie erlegt wurden. Außerdem wurden in Geneclass zu- und abge-

wanderte Individuen ermittelt. Für die STRUCTURE-Analysen wurden die Rotwildge-

biete mit den ermittelten Clustern verglichen. Daher stellen die Prozentwerte für Spess-

art/Rhön die Summe aus den Werten für die Zuordnung zu Spessart oder Rhön/Haß-

berge dar, für die Haßberge ist der Anteil der zum Cluster Rhön/Haßberge angegeben, 

für Schwaben und Oberbayern West jeweils der Anteil der zum gemeinsamen Cluster 

zugeordneten Individuen. Für Geneclass dienten die Rotwildgebiete als Einheiten. Be-

sonders niedrige Werte für die Zuordnung waren im Fichtelgebirge und der Oberpfalz zu 

beobachten. Hier gab es auch größere Anzahlen an zugewanderten Individuen. Dies 

spiegelt einerseits die Zuordnung der nördlichen Oberpfalz zum Fichtelgebirge wider, 

weist aber auch auf einen Austausch der drei Gebiete untereinander sowie mit den Rot-

wildvorkommen an der tschechischen Grenze hin. Auch für die Rotwildgebieten 

Oberbayern Ost und West sowie Schwaben konnten Hinweise auf Genfluss ermittelt 

werden, der vor allem zwischen diesen drei Gebieten erfolgte. Die Haßberge wurden in 

der genetischen Analyse keinem Cluster eindeutig zugeordnet, daher resultierte eine 
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niedrige Zuordnungswahrscheinlichkeit. Nur etwa die Hälfte wurde dem Cluster Spess-

art/Rhön zugeordnet, größere Anteile waren genetisch den Rotwildvorkommen im Fran-

kenwald ähnlicher. Im Rotwildgebiet Isarauen zeigten sich sowohl in der STRUCTURE-

Analyse als auch den Ergebnissen aus Geneclass nicht eindeutig zugeordnete Indivi-

duen im Bereich nördlich von Freising. Für den übrigen Teil dieses Rotwildgebiets lagen 

keine Hinweise auf Genfluss vor. Besonders eindeutig wurden die Individuen dem Rot-

wildgebiet Odenwald zugeordnet. Hier lagen keine Hinweise auf rezenten Genfluss mit 

den anderen bayerischen Rotwildgebieten vor. 

3.3 Diversität innerhalb der Rotwildvorkommen 

3.3.1 Heterozygotie und allelische Vielfalt 

Die bayerischen Rotwildgebiete wiesen deutliche Unterschiede hinsichtlich ihrer geneti-

schen Diversität auf (Tabelle 6).  

Tabelle 6 Genetische Diversität innerhalb von Rotwildgebieten: beobachtete Heterozygo-
tie (HO), erwartete Heterozygotie (HE), allelische Vielfalt (AR) und Fixierungsindex (FIS). Die 
Farben geben die Höhe der Werte im Vergleich zu den Werten dieses Parameters der an-
deren Rotwildgebiete wieder – rote Farbtöne deuten auf ungünstigere, grüne auf güns-
tige Werte  

Gebiet HO HE AR FIS 

Oberbayern Hochgebirge Ost 0,659 0,713 7,235 0,079 

Oberbayern Hochgebirge West 0,651 0,695 7,387 0,058 

Schwaben 0,625 0,685 7,164 0,083 

Oberbayern Isar 0,555 0,610 4,772 0,084 

Bayerischer Wald 0,672 0,708 7,577 0,047 

Oberpfalz Süd 0,657 0,691 6,245 0,048 

Oberpfalz Nord 0,694 0,718 6,421 0,031 

Fichtelgebirge 0,656 0,686 6,732 0,047 

Haßberge 0,644 0,687 6,873 0,067 

Spessart/Rhön 0,683 0,737 7,652 0,071 

Odenwald 0,659 0,677 6,093 0,024 

Mittelwert bayerische Rotwildgebiete 0,65 0,692 6,74 0,058 

Bei der beobachteten Heterozygotie, die den Durchschnittswert der Individuen wieder-

gibt und nicht von Populationsstrukturen beeinflusst ist, waren die Werte im Gebiet Ober-

pfalz Nord und im Gebiet Spessart/Rhön und dem Bayerischen Wald am höchsten (Ab-

bildung 12). Etwas niedriger lagen die Werte in den Alpen, Oberpfalz Süd, dem Fichtel-

gebirge, dem Odenwald sowie den Haßbergen. Beim Rotwildgebiet Schwaben war die 

beobachtete Heterozygotie vergleichsweise niedrig. Besonders niedrig lag die beobach-

tete Heterozygotie in den Isarauen, hier war der Wert signifikant niedriger als in den 

Alpen, dem Bayerischen Wald, Oberpfalz Süd und Nord, dem Odenwald und dem Gebiet 
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Spessart/Rhön. Bei der erwarteten Heterozygotie (Abbildung 12), die allerdings stärker 

durch Populationsstrukturen beeinflusst ist, lagen die Unterschiede der Gebiete auf ähn-

lichem Niveau, signifikante Unterschiede konnten hier für das Rotwildgebiet Isarauen im 

Vergleich mit dem Hochgebirge Ost und dem Gebiet Spessart/Rhön festgestellt werden. 

Der auch als Inzuchtkoeffizient bezeichnete Fixierungsindex (FIS-Wert), der angibt, wie 

zufällig die Verpaarungen innerhalb einer untersuchten Einheit sind, war insbesondere 

für die großflächigeren Gebiete, Oberbayern Hochgebirge, Schwaben und Spess-

art/Rhön, aber auch in den Isarauen erhöht.  

 

 

Abbildung 12: Darstellung der beobachteten Heterozygotie (hell gefärbt) und der erwarte-
ten Heterozygotie (dunkel gefärbt) in den verschiedenen Rotwildgebieten. Die Fehlerbal-
ken geben das 95%-Konfidenzintervall nach 1000 bootstrap-Variationen über die 20 Mar-
ker wieder 

Bei der allelischen Vielfalt erreichten das Rotwildgebiet Spessart/Rhön und der Bayeri-

sche Wald die höchsten Werte, gefolgt von den Alpen und Schwaben (Abbildung 13). 

Auffällig war, dass das Rotwildgebiet Oberpfalz Nord hier etwas niedrigere Werte auf-

wies und noch unter dem Fichtelgebirge und den Haßbergen lag. Auch im Odenwald 

war die allelische Vielfalt vergleichsweise niedrig. Die Isarauen wiesen auch für die alle-

lische Vielfalt den niedrigsten Wert auf. 
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Abbildung 13: Darstellung der allelischen Vielfalt in den verschiedenen Rotwildgebieten. 
Die Fehlerbalken geben das 95%-Konfidenzintervall nach 1000 bootstrap-Variationen 
über die 20 Marker wieder 

Zum Vergleich wurden auch größere rotwildfreie Gebiete entlang der tschechischen und 

Thüringer Grenze, das grenznah in Österreich gelegene Gebiet des BaySF Forstbetriebs 

St. Martin sowie die zwei Wildparkvorkommen in Ebersberg und Forstenried untersucht 

(Tabelle 7). Die Gebiete an der tschechischen Grenze sowie im Bereich des eigentlich 

rotwildfreien Gebiets im Frankenwald wiesen sehr hohe Werte für Heterozygotie und 

allelische Vielfalt auf. Auch für den in Österreich gelegenen BaySF Forstbetrieb St. Mar-

tin konnten hohe Diversitätskennwerte festgestellt werden. In einem erwartbar sehr nied-

rigen Bereich lagen hingegen die Diversitätskennwerte in den beiden Wildparks, wobei 

der Ebersberger Forst ähnliche Werte aufwies wie das Rotwildgebiet in den Isarauen. In 

den beiden Wildparks waren die FIS-Werte ebenfalls deutlich erhöht. 

Tabelle 7: Genetische Diversität in Vergleichsgebieten (rotwildfreie und grenznahe Ge-
biete, Wildparks)  

Name Vergleichsgebiet HO HE AR FIS 

Frankenwald 0,679 0,718 7,82 0,051 

Tschechische Grenze 0,701 0,743 7,866 0,052 

St. Martin 0,681 0,709 7,371 0,031 

Ebersberger Forst 0,548 0,616 4,739 0,096 

Forstenrieder Park 0,513 0,577 4,997 0,105 

3.3.2 Inzuchtkoeffizienten 

Wie die Parameter für die genetische Diversität, unterschieden sich auch die Inzucht-

werte zwischen den Rotwildgebieten (Tabelle 8). Wie in der Methodik beschrieben, wur-

den die Werte jeweils für kleinere räumliche Einheiten berechnet und gemittelt, um dem 

Wahlund-Effekt (Auswirkung von Populationsstruktur auf populationsgenetische Para-

meter; Meeûs (2018)) zu begegnen. Eine Übersicht aller Detailwerte findet sich im An-

hang (Kap. 10.2,Tabelle 14). 
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Tabelle 8: Mittelwert und Standardabweichung (SD) der Inzuchtwerte von Individuen in 
den jeweiligen Rotwildgebieten  

Rotwildgebiet Mittelwert SD 

Oberbayern Hochgebirge Ost 0,084 0,110 

Oberbayern Hochgebirge West 0,085 0,100 

Schwaben 0,100 0,105 

Oberbayern Isarauen 0,125 0,141 

Bayerischer Wald 0,074 0,099 

Oberpfalz Nord 0,062 0,088 

Oberpfalz Süd 0,082 0,107 

Fichtelgebirge 0,067 0,100 

Haßberge 0,107 0,158 

Spessart/ Rhön 0,080 0,104 

Odenwald 0,058 0,092 

Der geringste Wert wurde im Odenwald gemessen. Ebenfalls gering war der Wert in 

Oberpfalz Nord, im Fichtelgebirge und im Bayerischen Wald. Etwas höhere Werte lagen 

für die Haßberge und Schwaben vor. Der höchste Wert wurde im Rotwildgebiet Isarauen 

erreicht – hier lag der Inzuchtkoeffizient im Mittel bei 0,125. Hohe Werte für die Stan-

dardabweichungen deuten darauf hin, dass es einige Individuen mit sehr hohen Inzucht-

koeffizienten gab. Dies wurde auch aus der Auswertung nach Inzucht-Klassen deutlich 

(Abbildung 14). Hohe Anteile an Individuen mit Inzuchtkoeffizienten über 25% lagen ins-

besondere für die Isarauen, aber auch für die Haßberge sowie Schwaben vor. Zu be-

rücksichtigen ist hierbei jedoch, dass aufgrund des Paarungssystems bei Rotwild grund-

sätzlich in allen Populationen auch Individuen mit höheren Inzuchtkoeffizienten zu er-

warten sind (z. B. Vater-Tochter-Verpaarungen) und dass die Populationsstruktur (in 

größeren Gebieten oder bei kürzlichem genetischen Austausch) die Werte beeinflussen 

kann. Da in realen Populationen Verpaarungen i. d. R. nie vollständig zufällig sind, sind 

auch in gut vernetzten und abundanten Vorkommen Individuen mit Inzuchtkoeffizienten 

von > 0 zu erwarten.  
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Abbildung 14: Verteilung der individuellen Inzuchtwerte in den Rotwildgebieten nach 
Klassen  

3.3.3 Effektive Populationsgröße 

Die für die Rotwildgebiete berechneten effektiven Populationsgrößen unterschieden sich 

in etwa proportional zur geschätzten Gesamtgröße der Populationen (Tabelle 9). Für 

größere Gebiete wurden als ungefährer Schätzwert die lokalen effektiven Populations-

größen, die für kleinere Unter-Einheiten berechnet wurden, addiert und in groben Grö-

ßenklassen angegeben. Insbesondere für größere Gebiete ist aber aufgrund des Ein-

flusses von Populationsstrukturen in der Tendenz von einer Unterschätzung der effekti-

ven Populationsgröße mit den vorliegenden Berechnungen auszugehen. Die vollstän-

dige Datengrundlage ist dem Anhang (Tabelle 14) zu entnehmen.  

Tabelle 9: Effektive Populationsgröße der jeweiligen Rotwildgebiete nach Klassen  

Rotwildgebiet Klasse Ne 

Oberbayern Hochgebirge Ost 250-500 

Oberbayern Hochgebirge West >1.000 

Schwaben 250-500 

Oberbayern Isarauen 50-100 

Bayerischer Wald 250-500 

Oberpfalz Süd 500-1.000 

Oberpfalz Nord >1.000 

Fichtelgebirge 100-250 

Haßberge <50 

Spessart/ Rhön 250-500 

Odenwald 100-250 
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Niedrige effektive Populationsgrößen wurden in den Haßbergen und im Rotwildgebiet 

Isarauen ermittelt. Im etwas höheren Bereich, über der naturschutzgenetisch oft benann-

ten Schwelle von Ne = 100 (Frankham et al., 2014), lagen der Odenwald sowie das Fich-

telgebirge. Mittlere Werte wiesen die Gebiete Schwaben, Oberbayern Hochgebirge Ost 

und der Bayerischen Wald auf. Hohe Werte konnten in den Rotwildgebieten Oberpfalz 

Süd, sehr hohe Werte in den Gebieten Oberbayern Hochgebirge West und Oberpfalz 

Nord ermittelt werden. 

3.4 Alter, Kondition und Konstitution 

3.4.1 Alter und Geschlecht des beprobten Rotwildes 

Von den insgesamt 3.357 eingegangen Proben enthielten 3.281 Proben Angaben zum 

Geschlecht, 3.278 Proben Angaben zum Alter sowie 3.215 Proben beide Angaben. Im 

Durchschnitt (Mittelwert) war das in Bayern beprobte männliche Rotwild x̄ = 1,86 Jahre 

und das weibliche beprobte Rotwild x̄ = 3,69 Jahre alt. Die ältesten Tiere wurden bei den 

Hirschen auf 17 Jahre und bei den Alttieren auf 21 Jahre bestimmt. Während die Alters-

verteilung des adulten weiblichen Rotwildes als zufällig und somit repräsentativ betrach-

tet werden kann (Abbildung 15), wurde uns wegen der Trophäen ein Großteil der Hirsche 

zur Altersbestimmung vorenthalten, weshalb die Verteilung der adulten Hirsche über das 

Alter nicht repräsentativ, sondern selektiv ist. Das Verhältnis zwischen Kälbern und ein- 

/ mehrjährigem Rotwild ist ebenfalls nicht repräsentativ, da im Rahmen des Projektes 

Proben von adulten Tieren bevorzugt wurden, um die Beprobung von nah verwandten 

Individuen, beispielsweise Alttier-Kalb-Dubletten zu reduzieren. Hinsichtlich des Ge-

schlechterverhältnisses gelten die beprobten Kälber wiederum als repräsentativ. 
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Abbildung 15: Alterspyramide des beprobten Rotwildes (n = 3.215)  

Das Geschlechterverhältnis (GV) im Probensatz ist mit 1 m : 1,06 w leicht zum weibli-

chen Rotwild verschoben. Betrachtet man nur die Kälber, zeigt sich mit einem GV von 

1 : 0,97 eine leichter Überhang an Hirschkälbern im Datensatz. Nur in den Rotwildgebie-

ten Schwaben, Oberpfalz Nord und Veldensteiner Forst, Fichtelgebirge sowie Odenwald 

wurden mehr Wildkälber als Hirschkälber beprobt. 

3.4.2 Körpermasse als Weiser der Kondition des Rotwildes in Bayern 

Im Median wogen die Hirsche in Bayern x̂ = 76 kg aufgebrochen mit Kopf und Alttiere 

x̂ = 61 kg aufgebrochen mit Kopf (Abbildung 16). Die stärksten Hirsche brachten es auf 

140 kg und die schwersten Alttiere 93 kg. 

Hirschkälber brachten im Median x̂ = 36 kg und Wildkälber x̂ = 32 kg auf die Waage. 

Auch bei Schmalspießern und Schmaltieren zeigte sich der Geschlechtsdimorphismus 

im Körpergewicht. Schmalspießer hatten im Median ein Gewicht aufgebrochen von x̂ = 

55 kg und Schmaltiere von x̂ = 47 kg. 
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Abbildung 16: Körpergewichte des Rotwildes aufgebrochen mit Kopf und Läufen in Bay-
ern, differenziert nach Altersklasse und Geschlecht (n = 2.911). 

Relativ gesehen, waren im Median Hirsche im Vergleich zu Alttieren in Bayern etwa 

25 %, Schmalspießer im Vergleich zu Schmaltieren 17 % und Hirschkälber zu Wildkäl-

bern 12,5 % schwerer. Da im Rahmen der Datenerhebung Daten zum männlichen Rot-

wild mit Ausnahme der Kälber im Rahmen des Wahlabschusses selektiv erfolgten 

(Raesfeld & Reulecke, 1988) wird für einen besseren Vergleich zwischen den Rotwild-

gebieten die Ergebnisse des weiblichen Wildes dargestellt. Daten zu den männlichen 

Tieren finden sich im Anhang 10.3.2.( Ergänzende Daten zum weiblichen Rotwild An-

hang 10.3.3) Da alle Tiere einheitlich mit Kopf und Läufen gewogen wurden, verzerren 

alte, reife Hirsche zudem mit ihrer starken Trophäe eine Vergleichbarkeit zwischen den 

Rotwildgebieten.  

Für eine durchgängige Vergleichbarkeit der Ergebnisse wird im Folgenden in gleicher 

Weise bei der Darstellung der Unterkieferlängen (Ergänzende Daten zu männlichem 

Rotwild siehe Anhang 10.3.6, weiblichem Anhang 10.3.7) sowie der Hinterlauflängen 

(Daten zu männlichem Rotwild siehe Anhang 10.3.8, weiblichem Rotwild Anhang 10.3.9) 

verfahren.  
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Abbildung 17: Körpergewichte (aufgebrochen) des weiblichen Rotwildes differenziert 
nach Rotwildgebieten (n = 1.418) 

Die stärksten Alttiere (Abbildung 17) fanden sich mit einem Median des Körpergewichtes 

aufgebrochen x̂ = 69 kg im Bayerischen Wald, während Alttiere im Rotwildgebiet Ober-

pfalz Nord mit x̂ = 55 kg den geringsten Median des Körpergewichtes aufwiesen. Auch 

in den Isarauen und den Haßbergen fanden sich relativ starke Gewichte der Alttiere mit 

x̂ = 67 kg in den oberbayerischen Isarauen und x̂ = 64 kg in den Haßbergen. Bei den 

Haßbergen muss berücksichtigt werden, dass die Datengrundlage mit n = 8 sehr gering 

ist. 

Alttiere in Oberpfalz Nord waren weiterhin signifikant leichter als Alttiere im Ostteil des 

Rotwildgebiets Oberbayern Hochgebirge (62 kg, p = 0,018), Schwaben (65 kg, 

p < 0,001), Bayerischen Wald (69 kg, p < 0,001) sowie Isarauen 67 kg, (p = 0,012). Wei-

terhin waren in Schwaben die Alttiere signifikant schwerer als jene im Fichtelgebirge 

(59 kg, p = 0,003), im Westteil des Rotwildgebiets Oberbayern Hochgebirge (60 kg, 

p = 0,001) sowie Spessart / Rhön (60 kg, p = 0,003). 

Ebenfalls signifikant schwerer waren Alttiere im Bayerischen Wald im Vergleich zu Alt-

tieren in Oberbayern Hochgebirge Ost (p < 0,001), Odenwald (62 kg, p = 0,007) sowie 

Spessart / Rhön (p < 0,001).   

Da auch Rotwildkälber relativ zufällig erlegt werden und keiner jagdlichen Selektion un-

terliegen (Raesfeld & Reulecke, 1988) sowie ein Merkmal von geringer genetischer 

Diversität sich in geringeren Kälbergewichten zeigen kann, wurden in einem ersten 
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Schritt die Kälbergewichte nach geographischen Regionen im Jahresverlauf analysiert 

und in einem zweiten Schritt, auf den Monat November anhand des Wachstums umge-

rechnet zwischen den Rotwildgebieten verglichen. Im November sind mit 26 % der Käl-

berproben die meisten Proben der Kälber gewonnen worden.  

Von August bis November stiegen die Körpergewichte der Kälber in allen Regionen an 

(Abbildung 18). In Ostbayern fallen anschließend im Dezember und Januar die Gewichte 

wieder ab, während sie in Südbayern erst im Januar leicht absinken und in Nord-West-

bayern noch leicht ansteigen. 

 

Abbildung 18: Kälbergewichte nach Monaten und geographischen Regionen differenziert 
(n = 891) 

Da sich in den Obb. Isarauen eine relativ geringere genetische Variabilität zeigte und ein 

geringeres Körpergewicht bei Kälbern im selben oder ähnlichen Lebensraum Folge einer 

Inzucht sein kann, wurden die Gewichte der Kälber zwischen den Rotwildgebieten. 

Hierzu war eine Normierung der Gewichte anhand des Kälberwachstums auf einen Mo-

nat notwendig, da sich die Körpergewichte der Kälber stark zwischen den Monaten un-

terschieden und die Anzahl der beprobten Kälber weder nach Geschlecht noch nach 

Rotwildgebiet in jedem Monat gleich hoch war. 

Im Folgenden werden die Ergebnisse graphisch für die Kälber nach Geschlechtern dar-

gestellt (Abbildung 19) die statistischen Analysen erfolgten getrennt nach Geschlech-

tern.  



Ergebnisse                                                                                                           

48 
 

 

Abbildung 19: Vergleich der Kälbergewichte auf den November bezogen zwischen den 
Rotwildgebieten (n = 891) 

Mit einem Median des auf den November normierten Körpergewichts der Hirschkälber 

von x̂ = 40 kg und einem Median des auf den November normierten Körpergewichts der 

Wildkälber von x̂ = 34 kg, entspricht das normierte Körpergewicht der Hirschkälber in 

Obb. Isarauen dem Median aller Hirschkälber in Bayern. Jenes der Wildkälber liegt leicht 

unter dem bayerischen Median. Den niedrigsten Median des normierten Körpergewichts 

der Hirschkälber von x̂ = 35 kg fand sich im Obb. Hochgebirge Ost und jenes der Wild-

kälber mit einem von x̂ = 32 kg in Oberpfalz Nord / Veldensteiner Forst. Die Mediane der 

Gewichte der Kälber in Obb. Isarauen unterschieden sich von jenen aus den anderen 

Rotwildgebieten nicht signifikant (siehe Anhang 10.3.4 und 10.3.5).  

3.4.3 Konstitution des Rotwildes in Bayern 

Konstitutionsmerkmale sind zusammen mit exakten Altersdaten eine wichtige Kenn-

größe, um den Zustand des Rotwilds aus verschiedenen Rotwildvorkommen miteinan-

der vergleichen zu können. 
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3.4.3.1 Unterkieferlängen 

Bei einjährigem sowie bei mehrjährigem Rotwild in Bayern betrug die Differenz der Un-

terkieferlängen zwischen männlichem und weiblichem Rotwild je ein cm (Abbildung 20). 

 
 

 

Abbildung 20: Unterkieferlängen des Rotwildes in Bayern nach Altersklassen (n = 2.566)  

Hirsche hatten im Median eine Unterkieferlänge von x̂ = 27,4 cm und Alttiere von x̂ = 

26,4 cm (p < 0,001). Bei den Kälbern waren im Median die Unterkiefer der Wildkälber 

um ca. 0,5 cm kürzer als bei Hirschkälbern mit einer Mandibellänge von x̂ = 20,0 cm. 

Wie bereits bei den Körpergewichten fanden sich die längsten Unterkiefer der Alttiere 

mit x̂ = 28,0 cm im Bayerischen Wald (Abbildung 21). Diese Unterkiefer waren mit Aus-

nahme jener der Alttiere in Schwaben und Haßbergen signifikant mit p < 0,001 länger 

als die Unterkiefer von Alttieren in allen anderen Rotwildgebieten (Länge zwischen 

25 cm und 26 cm) in Bayern.  
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Abbildung 21: Unterkieferlängen des weiblichen Rotwildes nach Altersklassen und Rot-
wildgebieten differenziert (n = 1.418) 

Weiterhin waren auch aus Schwaben stammende Unterkiefer von Alttieren mit einem 

Median von x̂ = 27,0 cm signifikant länger als jene aus dem Odenwald (25 cm, p = 0,018) 

und Opf. Nord (26 cm, p = 0,004). 

Zwischen der Unterkieferlänge und dem Körpergewicht besteht mit p < 0,001 ein signi-

fikanter Zusammenhang (Abbildung 22 und Tabelle 10).  

Tabelle 10: Korrelation zwischen Körpergewicht aufgebrochen und Mandibellänge; n = 
Anzahl Stichproben; Sig. = Signifikanzniveau (p-Wert) 

 Gewicht in kg Mandibellänge 

Gewicht aufgebr. kg Pearson-Korrela-
tion 

1 0,826** 

Sig. (2-seitig)  <0,001 

n 2.911 2.336 

Mandibellänge Pearson-Korrela-
tion 

0,826** 1 

Sig. (2-seitig) <0,001  

n 2.336 2.636 
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Abbildung 22: Zusammenhang zwischen Mandibellänge und Körpergewicht aufgebro-
chen von weiblichem Rotwild 

 

3.4.3.2 Hinterlauflängen 

Ebenso wie bei den Unterkieferlängen zeigte sich im Vergleich der Mediane der Hinter-

lauflängen zwischen den Geschlechtern bei ein- und mehrjährigem Rotwild jeweils eine 

Differenz von 3 cm (Abbildung 23). 
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Abbildung 23: Hinterlauflängen des Rotwildes in Bayern nach Altersklassen und Ge-
schlecht differenziert (n = 3.093) 

Die Länge der Hinterläufe bei Alttieren betrug im Median x̂ = 50 cm und jene der Hirsche 

x̂ = 53 cm (p < 0,001). Bei Kälbern fand sich nur eine Differenz von 1 cm (p < 0,001) 

zwischen den Geschlechtern, womit die Hinterlauflänge bei Hirschkälber x̂ = 45 cm und 

Wildkälbern x̂ = 44 cm betrug. 

Betrachtet man wieder differenziert nach Rotwildgebieten die Daten der Hinterlauflängen 

(Abbildung 24), haben Alttiere im Odenwald mit im Median x̂ = 48 cm signifikant kürzere 

Hinterläufe als jene in der Opf. Süd (50 cm; p = 0,025), Obb. Ost (50 cm, p = 0,001), 

Obb. West (51 cm, p = 0,001), Schwaben (51 cm, p < 0,001), Fichtelgebirge (51 cm, p < 

0,001) und Bayer. Wald (51 cm, p < 0,001).  
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Abbildung 24: Hinterlauflängen des weiblichen Rotwildes nach Altersklassen und Rot-
wildgebieten differenziert (n = 1.545) 

Ebenfalls signifikant kürzere Hinterlauflängen fanden sich mit im Median x̂ = 49 cm bei 

Alttieren in der Opf. Nord im Vergleich zu Obb. Ost (p < 0,001), Obb. West (p < 0,001), 

Schwaben (p < 0,001), Fichtelgebirge (p < 0,001) und Bayer. Wald (p < 0,001). Mit einem 

Median von ebenfalls x̂ = 49 cm zeigten auch Alttieren im Spessart / Rhön signifikant 

kürzere Hinterläufe im Vergleich zu Alttieren aus Obb. West (p = 0,001), Schwaben (p = 

0,009), Fichtelgebirge (p = 0,004) und Bayer. Wald (p < 0,001). 

In Abbildung 24 scheinen Schmal- und Alttiere in den Haßbergen im Median gleich lange 

Hinterlauflängen von 49 cm zu haben. Dieses Ergebnis ist einem sehr geringen Daten-

satz von drei Schmaltierproben aus den Haßbergen geschuldet. 

Genauso wie bei den Mandibellängen besteht mit p < 0,001 ein signifikanter Zusammen-

hang zwischen den Hinterlauflängen und den Körpergewichten Tabelle 11.  

Tabelle 11: Korrelation zwischen Hinterlauflänge und Körpergewicht; n = Anzahl Stich-
proben; Sig. = Signifikanzniveau (p-Wert) 

 Gewicht aufg. in kg Hinterlauflänge 

Gewicht aufg. in kg Pearson-Korrelation 1 0,703** 

Sig. (2-seitig)  <0,001 

n 2.911 2.725 

Hinterlauflänge Pearson-Korrelation 0,703** 1 
Sig. (2-seitig) <0,001  
n 2.725 3.093 
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3.5 Zusammenhang von körperlichen Merkmalen und genetischer Diversität 

Im Rahmen der Studie konnten insgesamt sieben Tiere mit verkürzten Unterkiefern fest-

gestellt werden (Tabelle 12).  

Tabelle 12: Genetische Diversität von Individuen mit verkürzten Unterkiefern: HeL = Hete-
rozygotie nach Loci, individuelles Maß für Diversität, IK Ind= individueller Inzuchtkoeffi-
zient, HO Pop = mittlere populationsweite Heterozygotie, IK Pop = mittlerer Inzuchtkoeffi-
zient der Population, Ø HeL = Mittelwert des individuellen Diversitätsmaßes über die Po-
pulation. Farblich hinterlegt sind die beiden Individuen mit hohen Inzuchtkoeffizienten. 

Nr Rotwildgebiet Alter Ge-
schlecht 

HeL 
Ind 

IK Ind HO 
Pop 

IK 
Pop 

Ø HeL 

573 Oberpfalz Nord 0 weiblich 0,574 0,219 0,694 0,062 0,723 

575 Oberpfalz Nord 4 weiblich 0,762 0,000 0,694 0,062 0,723 

635 Oberpfalz Nord 0 weiblich 0,728 0,048 0,694 0,062 0,723 

2338 Haßberge 14 weiblich 0,853 0,000 0,644 0,107 0,693 

2691 Oberpfalz Nord 0 / / / 0,694 0,062 0,723 

3279 Obb. Ost 2 männlich 0,588 0,200 0,659 0,084 0,695 

3522 Obb. West 8 männlich 0,723 0,000 0,651 0,085 0,692 

Vier der Tiere stammten aus dem Rotwildgebiet Oberpfalz Nord, aus dem Bereich des 

Truppenübungsplatzes (TrÜbPl) Grafenwöhr. Je ein Individuum stammte aus den Haß-

bergen, aus Oberbayern Hochgebirge Ost (Raum Berchtesgaden) und Oberbayern 

Hochgebirge West (Raum Inntal / Mangfallgebirge). Für eines der Individuen aus dem 

TrÜbPl Grafenwöhr konnte kein Genotyp ermittelt werden. Von den übrigen sechs Indi-

viduen mit verkürztem Unterkiefer wiesen lediglich zwei einen im Vergleich zum Gebiets-

durchschnitt deutlich höheren Inzuchtkoeffizienten und niedrigere Heterozygotie auf, vier 

lagen unter dem Mittel des Inzuchtkoeffizienten und über dem Mittel der Heterozygotie 

des jeweiligen Rotwildgebiets, bei drei der Tiere lag der Inzuchtkoeffizient nahe null. 

Beim Individuum 573 handelt es sich um das Kalb des Individuums 575 (Alttier), das 

ebenfalls einen verkürzten Unterkiefer aufwies, selbst aber eine im Vergleich zum Ge-

bietsmittel überdurchschnittliche Heterozygotie und einen Inzuchtkoeffizienten von nahe 

null hatte. Bei drei der Tiere handelte es sich um Kälber, die übrigen waren zwischen 

zwei und 14 Jahren. Zwei der Tiere aus Grafenwöhr (Alttier 575 und Kalb 573) wiesen 

zudem eine deutlich geringere Hinterlauflänge und ein geringeres Gewicht als der Ge-

bietsmedian auf. Das Alttier aus den Haßbergen war deutlich leichter als der Gebiets-

durchschnitt, hatte aber eine durchschnittliche Hinterlauflänge. Die übrigen Tiere mit ver-

kürztem Unterkiefer wiesen im Vergleich zum Gebietsmedian höhere Gewichte und län-

gere Hinterlauflängen auf. 
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4 Diskussion 

Im vorliegenden Projekt wurde erstmals für ganz Bayern eine umfassende populations-

genetische Untersuchung der Rotwildvorkommen durchgeführt. Derartige Erkenntnisse 

über die genetischen Populationsstrukturen und die genetische Diversität lagen bisher 

für Bayern noch nicht vor. Im Folgenden werden die angewendeten Methoden und die 

gewonnenen Ergebnisse zunächst diskutiert, mit anderen Studien verglichen und bewer-

tet. Abschließend erfolgt eine zusammenfassende Bewertung der einzelnen Rotwildge-

biete anhand aller erhobenen Parameter. 

4.1 Probennahme und Markerauswahl 

Das vorliegende Projekt ermöglicht aufgrund seiner Untersuchungstiefe (= Anzahl der 

Proben) und Untersuchungsbreite (= flächendeckende Beprobung) detaillierte und fun-

dierte Analysen. Je nach Fragestellung werden 30-50 (Hale et al., 2012) oder 60-70 

Proben (Reiner et al., 2019) als ausreichend für die sichere Berechnung von Allelfre-

quenzen und Parametern der genetischen Diversität und Differenzierung erachtet. Mit 

höheren Probenzahlen werden die Werte zwar noch genauer, allerdings nur in geringem 

Maße (Hale et al., 2012). Mit Ausnahme des Rotwildgebiets Haßberge konnten aus allen 

Gebieten nach diesen Kriterien ausreichend hohe Probenzahlen gewonnen werden. Für 

die Haßberge sind aufgrund der kleinen Stichprobe geringfügige statistische Ungenau-

igkeiten zwar nicht auszuschließen, im Vergleich zur geschätzten Populationsgröße war 

die Stichprobe aber angemessen. Für große Vorkommen – also individuenreiche oder 

ausgedehnte Gebiete - wurden höhere Probenzahlen angestrebt, um auch genetische 

Strukturen innerhalb der Rotwildgebiete ermitteln zu können. Darüber hinaus sind für 

einige Parameter, darunter insbesondere individuelle Inzuchtkoeffizienten und die effek-

tive Populationsgröße, hohe Stichprobengrößen notwendig (Antao et al., 2020; Kamath 

et al., 2015). Insbesondere in Gebieten mit großer Fläche oder hoher Individuenzahl sind 

für die Genauigkeit dieser Werte und die Ermittlung kleinerer Strukturen hohe Proben-

zahlen ausschlaggebend und eine zur Populationsgröße proportionale Stichprobe somit 

sinnvoll (Rosenberger et al., 2021). Für Auswertungen, die durch ungleiche Stichpro-

benumfänge beeinflusst werden können, wurden entsprechende Korrekturen verwendet 

(z. B. rarefaction-Verfahren für die allelische Vielfalt oder subsampling für die STRUC-

TURE-Analysen).  

Bei der Markerauswahl wurde darauf geachtet, dass möglichst viele Marker mit anderen 

Studien aus Deutschland übereinstimmen. Eine vollständige Übereinstimmung konnte 
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jedoch nicht erreicht werden. Beim Vergleich mit anderen Studien muss daher immer die 

unterschiedliche Markerauswahl berücksichtigt werden, die eine unmittelbare Vergleich-

barkeit einschränkt (Reiner et al., 2019).  

4.2 Populationsstruktur und Differenzierung zwischen Rotwildvorkommen 

Die genetische Populationsstruktur wurde zunächst mit zwei clusterbasierten bayess-

chen Methoden untersucht. Da die verschiedenen Algorithmen unterschiedliche Voran-

nahmen treffen, die in der Regel nicht vollständig auf reale Populationen zutreffen, wird 

empfohlen, mehrere Methoden vergleichend anzuwenden (Fedy et al., 2017; Frantz et 

al., 2009). In der vorliegenden Studie wurden die Programme STRUCTURE und Gene-

land verwendet. Da aus der Literatur bekannt ist, dass bei STRUCTURE ungleiche Stich-

probenzahlen in verschiedenen Gebieten zu Verzerrungen führen können, wurde die 

Analyse sowohl mit dem kompletten Datensatz als auch mit einer stratifizierten Stich-

probe durchgeführt. Zusätzlich wurden verschiedene Methoden zur Bestimmung der op-

timalen Anzahl an Clustern verwendet – die deltaK-Methode nach Evanno et al. (2005) 

mit hierarchischem Vorgehen sowie die Parsimony-Methode nach (Wang, 2019). Die 

Ergebnisse blieben aber stabil, die Zuordnung wurde lediglich mit der kleineren Stich-

probe weniger eindeutig. Die Ergebnisse von STRUCTURE und Geneland stimmten dar-

über hinaus in weiten Teilen überein. Somit ist davon auszugehen, dass die statistischen 

Zuordnungen der Populationsstruktur in der vorliegenden Studie robust sind. 

Die Populationsstruktur folgt weitgehend der Einteilung der Rotwildgebiete (Abbildung 

25) und bestätigt damit das, allerdings nur für wenige bayerische Vorkommen, ermittelte 

Ergebnis von (Westekemper, 2021). Auch in anderen untersuchten Bundesländern 

wurde eine eng den Aufteilungen der Rotwildgebiete folgende genetische Struktur fest-

gestellt (Brockhaus et al., 2025; Laumeier et al., 2025; Reiner et al., 2021). Zudem wur-

den auch in einer europaweiten Studie vorwiegend deutlich abgegrenzte Cluster ermit-

telt, allerdings auf sehr viel größerer räumlicher Ebene (Zachos et al., 2016). Europaweit 

sind aber auch Schwierigkeiten in der Ermittlung genetischer Populationsstrukturen be-

kannt, die durch Translokationen, Vermischung mit Individuen aus Wildgattern oder Wie-

deransiedlungen von Rotwild verursacht werden können (de Jong et al., 2020; Fischer 

& Wotschikowsky, 2004; Zachos et al., 2016).  
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Abbildung 25: Zusammenfassung der genetischen Abgrenzung von Rotwildvorkommen 
anhand verschiedener Methoden in Bayern. Die Rotwildgebiete sind schwarz umrandet 
dargestellt, alle übrigen Reviere mit untersuchten Rotwildvorkommen sind ebenfalls ein-
gefärbt. Das Rotwildgebiet und die Rotwildvorkommen im Frankenwald sind mit einem 
Farbübergang dargestellt, da sich für diese Bereiche keine eindeutige Zuordnung ermit-
teln ließ. Hintergrundkarte: Esri, Geoland, NASA, NGA, USGS; BayernAtlas 

In der vorliegenden Studie gab es in einigen Bereichen aber auch Abweichungen der 

genetischen Struktur von den ausgewiesenen Rotwildgebieten. Das Gebiet Oberbayern 

Hochgebirge lässt sich in die beiden Teilgebiete westlich und östlich des Inntals unter-

teilen, die aber eine geringe Differenzierung und Genfluss aufweisen. Für diese Teilge-

biete ist daher ein eigenständiges Management sinnvoll. Auch das Rotwildgebiet Schwa-

ben und der Bereich Oberbayern Hochgebirge West bilden genetisch eine kontinuierli-

che Population, für die ein getrenntes Management aus genetischer Sicht nicht erforder-

lich scheint. Der Nordteil des Rotwildgebiets Oberpfalz Nord und Veldensteiner Forst ist 

genetisch eher dem Fichtelgebirge zuzuordnen, daher wäre ein abgestimmtes Manage-

ment für diesen Bereich sinnvoll. Das Rotwildgebiet Spessart/Rhön lässt sich in einen 

südlichen und einen nördlichen Teil unterteilen. Die beiden Teilgebiete sind jedoch nicht 
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stark differenziert und stehen in genetischem Austausch, daher ist eine besondere Be-

rücksichtigung dieser Unterteilung für das Management nicht erforderlich.  

Bei der Berücksichtigung hierarchischer Strukturen bzw. gröberer Clustereinteilungen 

sowie der FST -Werte wurde deutlich, dass sich die Bereiche Oberpfalz Nord und Süd 

sowie Fichtelgebirge deutlich von den anderen Gebieten in Bayern unterscheiden. So 

waren die geographisch weiter entfernten Gebiete Spessart/Rhön und das Oberbayeri-

sche Hochgebirge ähnlicher als beide Gebiete zur Oberpfalz und dem Fichtelgebirge. 

Dies könnte auf unterschiedliche Populationsursprünge hindeuten, könnte aber auch 

Ausdruck einer vorübergehend verringerten Populationsgröße im Bereich der Oberpfalz 

und des Fichtelgebirges in der Vergangenheit sein, die zu stärkerer Drift und somit grö-

ßeren genetischen Veränderungen geführt hat. Für den Bereich des Truppenübungs-

platzes Hohenfels im Rotwildgebiet Oberpfalz Süd ist zum Beispiel bekannt, dass die 

Rotwilddichte dort erst ab den 1960er Jahren deutlich zunahm (Manfred Kellner, Bun-

desforstbetrieb Hohenfels, persönliche Mitteilung). 

Das Rotwildgebiet Oberbayern Isarauen trennte sich in der hierarchischen Analyse be-

reits bei niedrigen Clusteranzahlen von den anderen Regionen und weist zu allen ande-

ren Gebieten eine hohe Differenzierung auf. Dies ist vermutlich auf die vergleichsweise 

kleine Populationsgröße bei bereits lang vorhandener, ausgeprägter Isolation zurückzu-

führen, die eine deutliche genetische Drift begünstig hat. Auffällig ist die unklare Zuord-

nung der drei im Norden von Freising beprobten Individuen, von denen eines keinem der 

beprobten bayerischen Vorkommen mit höherer Wahrscheinlichkeit zugeordnet werden 

konnte. Eine mögliche Erklärung ist eine Isolierung des nördlichen Rotwildgebietsteils 

vom restlichen bzw. südlichen Teil des Rotwildgebiets Obb. Isarauen mit vollständig ei-

genständiger Entwicklung. Wahrscheinlicher ist jedoch ein genetischer Einfluss von ge-

bietsfremden Tieren, die aus anderen Rotwildvorkommen und / oder Wildgehegen durch 

den Menschen eingebracht wurden. Fischer and Wotschikowsky (2004) berichten in ih-

rem waldbaulich-wildbiologischen Gutachten über das Rotwildgebiet Obb. Isarauen, 

dass Rotwild gezielt ausgesetzt wurde. 

Insgesamt waren die paarweisen FST-Werte in Bayern niedriger als in den Studien von 

Brockhaus et al. (2025) und Reiner and Willems (2019) für andere Bundesländer; die 

Gebiete in Bayern sind also weniger stark differenziert. Zu berücksichtigen sind hierbei 

allerdings die unterschiedlichen genetischen Markersets, die eine direkte Vergleichbar-

keit erschweren. Für einige Rotwildgebiete konnte ein ausgeprägter genetischer Aus-

tausch festgestellt werden. Niedrige Differenzierung und Hinweise auf aktuellen Gen-
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fluss lagen für Oberbayern Hochgebirge sowie Schwaben vor. Die beprobten angren-

zenden österreichischen Gebiete zeigten keine genetischen Unterschiede zu den baye-

rischen Vorkommen, daher ist von einer kontinuierlichen Population mit den österreichi-

schen Alpen auszugehen. Auffällig ist der geringe FST-Wert zwischen den Alpen und 

dem Bayerischen Wald, der auf einen gemeinsamen Populationsursprung oder auf (in-

direkten) genetischen Austausch hindeuten könnte. Für den Bayerischen Wald ist aller-

dings auch von Austausch mit den angrenzenden Gebieten in Tschechien, insbesondere 

dem Šumava Nationalpark, auszugehen. Austausch zwischen der deutschen und tsche-

chischen Seite wurde bereits von Fickel et al. (2012) nachgewiesen und auch Tourani et 

al. (2023) untersuchten die Verteilung des kontinuierlichen Vorkommens im Grenzbe-

reich.  

Auffällig war beim Rotwildgebiet Oberpfalz Süd, dass die Bereiche außerhalb des TrÜbPl 

Hohenfels (nördlich und östlich) genetisch deutlich verschieden waren. Je nach Auswer-

tung wurden sie dem Rotwildgebiet Oberpfalz Nord oder der tschechischen Grenze zu-

geordnet, teilweise waren die Individuen auch keinem Gebiet eindeutig zuzuordnen. In-

wiefern dies auf einen geringen Austausch zwischen dem TrÜbPl Hohenfels und dem 

restlichen Gebiet und dadurch unabhängige genetische Entwicklung oder aber auf 

Translokationen von Rotwild aus anderen Bereichen zurückzuführen ist, kann im Rah-

men der vorliegenden Studie nicht geklärt werden. Für den Nordteil kann jedoch von 

Genfluss aus Oberpfalz Nord und dem tschechischen Grenzgebiet ausgegangen wer-

den. Hinweise auf regelmäßigen Austausch liegen insbesondere zwischen dem Fichtel-

gebirge und der tschechischen Grenze, aber auch bis zum Rotwildgebiet Oberpfalz Nord 

vor. Die unklare Zuordnung des Rotwildgebiets Haßberge sowie der niedrige FST-Wert 

und die für die geringe Gebietsgröße hohe Diversität deuten auf regelmäßigen Aus-

tausch mit den umliegenden Gebieten hin. Die Zuordnung der Haßberge sowie der Vor-

kommen im eigentlich rotwildfreien Frankenwald nahe der Thüringer Grenze sind mög-

licherweise aber auch deswegen ungenau, weil eine nahe Verwandtschaft zu Populati-

onen aus Thüringen besteht, die im Rahmen der aktuellen Studie nicht beprobt wurden. 

Ein Zusammenführen mit Daten aus diesem Bereich wäre somit für die Zukunft wün-

schenswert. 

Die Analysen der vorliegenden Studie zeigten, dass das Rotwildgebiet Oberbayern Isa-

rauen vollständig isoliert ist. Darüber hinaus wies auch das Rotwildgebiet Odenwald, in 

dem neben dem kleinen bayerischen Teil auch hessische und baden-württembergische 

Bereiche beprobt wurden, eine vergleichsweise hohe Differenzierung zu anderen baye-

rischen Rotwildgebieten auf. Hinweise auf rezenten Austausch mit Gebieten außerhalb 
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des Odenwalds lagen anhand der vorliegenden Stichprobe nicht vor. Lediglich zum 

Spessart lag noch eine mäßige Differenzierung vor, die zumindest auf weiter zurücklie-

genden Genfluss hindeuten könnte. In der Studie aus Baden-Württemberg, in der baden-

württembergische und hessische Anteile des Odenwalds untersucht wurden, war die Dif-

ferenzierung zu allen anderen Gebieten in Baden-Württemberg aber höher als zum 

Spessart (Brockhaus et al., 2025). Auch in der Studie aus Hessen, die den hessischen 

Teil des Odenwalds berücksichtigte, waren die Differenzierungswerte zu den übrigen 

hessischen Gebieten höher (Reiner & Willems, 2019). Das bedeutet, dass die geneti-

sche Ähnlichkeit zu bayerischen Rotwildgebieten, hierunter vor allem dem Spessart, grö-

ßer ist als zu baden-württembergischen oder hessischen Gebieten. Diese Beobachtung 

deckt sich zudem mit der geringsten geografischen Distanz zwischen den einzelnen Rot-

wildgebieten. 

4.3 Genetische Diversität innerhalb von Rotwildvorkommen 

Die Bewertung der genetischen Verfassung einer Population stützt sich maßgeblich auf 

das Zusammenspiel verschiedener Kennzahlen, die jeweils spezifische Aussagen über 

die Historie und Struktur einer Population erlauben. Im Folgenden werden zunächst 

diese Kennwerte allgemein erläutert und eingeordnet und anschließend die Werte der 

bayerischen Rotwildkommen mit den Erkenntnissen anderer Studien verglichen. Für den 

Vergleich zwischen Studien muss allerdings berücksichtigt werden, dass unterschiedli-

che Markerkombinationen die Werte deutlich beeinflussen können (Reiner et al. 2019). 

Die allelische Vielfalt, die vor allem stark von der Stichprobengröße abhängt, wurde auf 

die kleinste untersuchte Stichprobe rückgerechnet (rarefaction). Dies macht die Werte 

intern vergleichbar, schränkt ihre Aussagekraft im Vergleich zu externen Studien jedoch 

ein. Die übrigen Werte sind weniger stark von der Stichprobengröße abhängig (Hale et 

al., 2012). Allerdings wird vor allem die erwartete Heterozygotie (HE) durch genetische 

Populationsstruktur innerhalb der untersuchten Gebiete beeinflusst. Insbesondere in 

großflächigen Untersuchungsgebieten treten oft graduelle genetische Unterschiede auf, 

da die räumliche Distanz den direkten Austausch zwischen weit entfernten Individuen 

begrenzt (Isolation by Distance) (Meirmans, 2012; Wright, 1946). Dies kann die über die 

gesamte Population gemittelte HE beeinflussen. Wichtig ist die Berücksichtigung der Ge-

bietsgröße auch für den sogenannten Inzuchtkoeffizienten (FIS). Er gibt Aufschluss dar-

über, inwieweit eine Population der idealisierten Panmixie – also der völlig zufälligen 

Verpaarung – entspricht. In großen Gebieten beruht ein hoher FIS-Wert in der Regel auf 
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Populationsstruktur, nicht auf tatsächliche Inzucht. In diesem Fall wird die erwartete He-

terozygotie für das Gesamtgebiet oft überschätzt, da die Individuen aufgrund räumlicher 

Distanzen faktisch keinen Zugriff auf den gesamten Genpool haben (Allendorf et al., 

2022). Im Gegensatz dazu kann ein erhöhter FIS-Wert in kleinen, isolierten Populationen 

ein deutliches Indiz für eine enge genetische Basis und tatsächliche Inzucht sein. Auch 

andere Inzucht-Schätzwerte wie das in diese Studie verwendete Wahrscheinlichkeits-

verfahren zur Ermittlung von individuellen Inzuchtkoeffizienten (IK) können durch Popu-

lationsstruktur beeinflusst werden (Meeûs, 2018), daher wurden für die Berechnung klei-

nere räumliche Einheiten verwendet. Beim Rotwild sind allerdings bereits durch das Paa-

rungssystem (Harems) gelegentlich deutlich ingezüchtete Individuen zu erwarten (z. B. 

Vater-Tochter-Paarung mit einem IK von 0,250; Clutton-Brock et al. (1982)).  

Wichtig ist daher bei der Beurteilung des genetischen Zustands die Berücksichtigung 

aller Parameter in der Zusammenschau. Beispielsweise kann der Vergleich zwischen 

der Heterozygotie und der allelischen Vielfalt Hinweise über die genetische Vergangen-

heit des Vorkommens geben. So ist ein niedriges AR bei gleichzeitig hohen Werten für 

HO oder HE ein Signal für einen genetischen Flaschenhals (Bottleneck) in der Vergan-

genheit (Allendorf, 1986; Cornuet & Luikart, 1996). Während sich die Heterozygotiewerte 

nach einer Bestandszunahme und bei annähernder Zufallspaarung relativ zügig erholen, 

bleibt die Anzahl der Allele über lange Zeiträume hinweg konstant niedrig, da neue Allele 

nur extrem langsam durch Mutation entstehen. Während die Heterozygotie daher vor 

allem geeignet ist, um kurzfristigere Effekte auf Populationen zu beschreiben (z. B. In-

zucht), ist die allelische Vielfalt das ausschlaggebendere Maß für das Anpassungspo-

tenzial einer Population (Allendorf et al., 2022). Für die Zukunftsaussichten eines Vor-

kommens sind neben der aktuellen genetischen Diversität die Populationsgröße – ins-

besondere die genetische effektive Populationsgröße – und die Verbindung zu anderen 

Vorkommen von Bedeutung (Frankham et al., 2002; Lowe & Allendorf, 2010).  

Im Vergleich mit den Werten der deutschlandweiten Studie von (Westekemper, 2021) 

lag die durchschnittliche beobachtete Heterozygotie in der vorliegenden Studie in Bayern 

etwas niedriger (HO BY: 0,65; HO DE: 0,70; HE BY:0,69; HE DE: 0,71). Im Vergleich zu 

einer aktuellen Studie aus Baden-Württemberg waren die Werte jedoch etwas höher (HO 

BW: 0,63, HE BW: 0,67; Brockhaus et al. (2025)). Besonders auffällig sind hierbei in 

Bayern aber die Isarauen, deren Wert unterhalb der Spanne beider Studien von 

Westekemper (2021) und Brockhaus et al. (2025) lag.  
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Hohe Werte für die genetische Diversität, insbesondere die allelische Vielfalt, wurden 

vor allem in großen oder gut verbundenen Gebieten ermittelt. Die höchsten Werte er-

reichte das Rotwildgebiet Spessart/Rhön. Auffällig waren die vergleichsweise niedrigen 

Werte für die beobachtete Heterozygotie in den Rotwildgebieten im Alpenraum, obwohl 

sie große und gut vernetzte Vorkommen darstellen. Auch die gemittelten Inzuchtwerte 

waren höher als in vergleichbar großen Gebieten. Mögliche Erklärungen könnte ein hö-

herer Landschaftswiderstand durch felsiges und steiles Gelände sowie gebündelte Inf-

rastruktur in den Talräumen sein (Mumme et al., 2023), die sich auf den genetischen 

Austausch innerhalb der Gebiete negativ auswirken können. Inwiefern sich auch Rot-

wild-Winterfütterungen auf die Abwanderung oder auf Wanderungen zur Brunftzeit aus-

wirken könnten, wurde bisher nicht gezielt untersucht. Außerdem konnten ähnliche Ef-

fekte in anderen Gebieten mit Winterfütterung (z. B. dem Bayerischen Wald) nicht fest-

gestellt werden.  

Die geringen Werte für die allelische Vielfalt in den Oberpfälzer Gebieten könnte auf 

einen Bottleneck bzw. einen Populationsursprung mit nur wenigen Individuen hindeuten. 

Die Heterozygotie lag dagegen bei diesem Vorkommen in einem hohen Bereich.  

Überraschend war, dass die ermittelten Werte für die Heterozygotie in allen Gebieten 

deutlich über den Werten aus der Studie von Kühn et al. (2003) lagen, auch wenn nur 

Marker einbezogen wurden, die auch in der älteren Studie verwendet wurden. Auffällig 

ist insbesondere die niedrige beobachtete Heterozygotie (HO) im Vergleich zur erwarte-

ten Heterozygotie (HE). Neben einer Beeinflussung durch die Probennahme – beispiels-

weise die Beprobung von eng verwandten Individuen bei Drückjagden – könnte auch die 

Analysetechnik zu niedrigeren Werten geführt haben. Das Verhältnis von HO zu HE 

könnte dafür sprechen, dass zwar insgesamt alle Allele festgestellt wurden, aber für ein-

zelne Individuen fälschlicherweise häufig nur ein Allel ermittelt werden konnte, obwohl 

zwei verschiedene Allele vorlagen. Eine unmittelbare Vergleichbarkeit zwischen der Stu-

die von Kühn et al. (2003) und der vorliegenden Untersuchung ist somit nicht gegeben, 

zumal eine Erhöhung der genetischen Diversität in allen Gebieten unwahrscheinlich 

scheint und den Trends anderer Länder und Bundesländer widerspricht. Eine bessere 

Vergleichbarkeit könnte durch eine Neuanalyse noch vorhandener Proben der alten Stu-

die erreicht werden. 

Für einige Rotwildgebiete lagen auch aus anderen Studien genetische Daten vor. Teile 

des Odenwalds wurden sowohl in der hessischen (Reiner et al., 2021) als auch der ba-

den-württembergischen (Brockhaus et al., 2025) Studie beprobt. In beiden Studien wur-

den etwas niedrigere Werte für die genetische Diversität ermittelt als in der vorliegenden 
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bayerischen Studie, die auch Proben aus dem hessischen und baden-württembergi-

schen Teil beinhaltete. Übereinstimmend war jedoch die im Vergleich zu anderen in den 

jeweiligen Studien untersuchten Gebieten niedrige allelische Vielfalt bei weniger deutlich 

verringerter Heterozygotie. Für den hessischen Teil des Spessarts ermittelten Reiner et 

al. (2021) etwas geringere Werte für die Heterozygotie, wiesen aber ebenfalls eine ver-

gleichsweise hohe allelische Vielfalt nach. Insgesamt liegen die Werte dieser Studien 

aber in einem ähnlichen Bereich und führen nicht zu einer deutlich abweichenden Be-

wertung der jeweiligen Gebiete.  

In der Studie von Zachos et al. (2016) wurden für Berchtesgaden übereinstimmend mit 

der aktuellen Untersuchung hohe Werte für Heterozygotie und allelische Vielfalt nach-

gewiesen, für das Fichtelgebirge mittlere Werte. Auch für die in der deutschlandweiten 

Studie von Westekemper (2021) untersuchten bayerischen Gebiete fand sich eine weit-

gehende Übereinstimmung mit den jetzt vorliegenden Daten.  

Hinsichtlich der effektiven Populationsgröße entsprachen die berechneten Werte in etwa 

der aus den geschätzten Populationsgrößen erwarteten Größenordnung. Wichtig ist 

hierbei, dass die effektive Populationsgröße nicht mit realen Individuen gleichzusetzen 

ist, in der Regel aber in einem art- oder populationsspezifischen Verhältnis zur tatsäch-

lichen Populationsgröße steht. Die Methodik zur Berechnung der genetischen effektiven 

Populationsgröße geht allerdings von einer weitgehend idealen Population ohne Popu-

lationsstruktur, Altersstruktur und mit Zufallspaarung aus (Waples, 2023; Waples et al., 

2014). Diese Vorannahmen treffen auf das Rotwild nicht zu, daher können die berech-

neten Werte lediglich als grobe Richtwerte dienen. Darüber hinaus reagiert die Berech-

nung empfindlich auf die Stichprobengröße: zu kleine Stichproben (unter etwa 10 % der 

geschätzten tatsächlichen Populationsgröße) können zu großen Konfidenzintervallen 

oder zu einer Über- oder Unterschätzung der effektiven Populationsgröße führen (Antao 

et al., 2020; Kamath et al., 2015). Im Gegensatz zu anderen gängigen populationsgene-

tischen Kennwerten wie der Heterozygotie und Allelfrequenzen, für die häufig geringere 

Probenzahlen ausreichen (Hale et al., 2012; Reiner et al., 2019), sind für die zuverläs-

sige Bestimmung der effektiven Populationsgröße umfangreichere Probenzahlen not-

wendig. Bei größeren Populationsgrößen werden die Werte außerdem methodisch be-

dingt ungenauer (Luikart et al., 2010; Wang, 2023). 

Als potenziell von Inzuchtdepression bedroht gelten (isolierte) Vorkommen mit Ne unter 

50 - 100 (Frankham et al., 2014; Franklin, 1980). Innerhalb von Bayern waren Werte 

unterhalb dieser Schwelle für die Haßberge sowie die Isarauen nachzuweisen. Bei Wer-

ten über 500 - 1.000 gilt die langfristige Anpassungsfähigkeit in der Regel als gesichert 
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(Frankham et al., 2014). Über dieser Schwelle lagen die Gebiete Oberpfalz Süd (> 500) 

sowie Oberpfalz Nord und Oberbayern Hochgebirge West (> 1.000). Wichtig ist jedoch, 

dass diese Schwellenwerte nur für isolierte Populationen gelten. In kleinen Gebieten 

können häufig alleine aufgrund des verfügbaren Lebensraums keine ausreichenden In-

dividuenzahlen erreicht werden, die eine Ne oberhalb solcher Schwellen sicherstellen 

würden. Von Bedeutung ist daher in diesen Fällen der genetische Austausch mit ande-

ren Vorkommen, der sowohl Inzuchteffekten entgegenwirken als auch die langfristige 

Anpassungsfähigkeit sichern kann (Frankham, 2015). 

Insgesamt lagen in Bayern weniger Vorkommen mit sehr niedrigen effektiven Populati-

onsgrößen vor als in Baden-Württemberg und Hessen. Darüber hinaus sind viele baye-

rische Vorkommen Teile größerer Populationen, z. B. grenzüberschreitend nach Öster-

reich und Tschechien, so dass lokale effektive Populationsgrößen der bayerischen An-

teile für den Erhalt der Populationen nicht allein ausschlaggeben sind. 

4.4 Alter und Geschlecht, Kondition und Konstitution 

Neben dem Gewebe für die genetischen Untersuchungen wurden beim beprobtem Rot-

wild Daten über das Alter, Körpergewicht aufgebrochen als Konditionsmaß sowie die 

Unterkieferlänge (Mandibellänge) und Hinterlauflänge als Konstitutionsmaße erfasst. 

Im Durchschnitt war das in Bayern beprobte männliche Rotwild x̄ = 1,86 Jahre und das 

weibliche beprobte Rotwild x̄ = 3,69 Jahre alt. Die ältesten Tiere wurden bei den Hirschen 

auf 17 Jahre und bei den Alttieren auf 21 Jahre bestimmt. Wagenknecht (1981) geht 

davon aus, dass in freier Wildbahn auf Grund der Zahnabnutzung Rotwild etwa 20 Jahre 

alt wird. Dabei bezieht er sich überwiegend auf Daten von Gatterhirschen. Im Rahmen 

des EMIDA ERANET Projektes wurden im Oberallgäu einzelnes Rotwild mit Alter von 

über 20 Jahren dokumentiert (König, 2013). Allerdings wurde hier bei der Altersbestim-

mung in der Regel kein Zahnschnitt durchgeführt, weshalb diese Altersangaben mit einer 

höheren Ungenauigkeit behaftet sind. Das beprobte Rotwild wurde im Rahmen des Ab-

schussplanes erlegt. Damit sind vor allem Hirsche nicht zufällig erlegt worden. Hinsicht-

lich des Alters kann bei Alttieren von einer zufälligen Stichprobe ausgegangen werden, 

genauso bei der Erlegung der Kälber (Raesfeld & Reulecke, 1988). 

Gleichzeitig spiegeln die Daten auch eine verstärkte Entnahme juveniler und subadulter 

Tiere gemäß den Abschussplänen wider. Die pyramidenförmige Altersverteilung des be-

probten Rotwildes über alle Gebiete gibt eine für jagdlich regulierte Populationen typi-

sche Form wieder. Die Überlebensrate nimmt mit dem Alter in der Regel ab (Bauling et 
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al., 2013), auch soll häufig eine gewisse Populationsdichte nicht überschritten werden 

um Schäden an der Vegetation zu vermeiden. In Studien mit Langzeitdaten stellten sich 

bei Jagdstrecken folgende Strukturen dar: ca. 38 % Kälber, 15 % Schmaltiere, 20 % Alt-

tiere, etwas mehr als 20 % jüngere Hirsche (1–3-jährig) und 6 % ältere Hirsche (> 3 

Jahre) (Gärtner, 2017). Diese Verteilung deckt sich im Wesentlichen mit der Alterspyra-

mide der Erlegungen des Rotwildes dieser Studie.  

Das Geschlechterverhältnis (GV) im Datensatz war leicht zum weiblichen Rotwild ver-

schoben. Das GV bei den Kälbern war mit 1:0,97 nahezu ausgeglichen. In den Rotwild-

gebieten Schwaben, Oberpfalz Nord und Veldensteiner Forst, Fichtelgebirge sowie 

Odenwald war das GV jedoch stärker zu den weiblichen Kälbern verschoben, was in 

diesen Gebieten auf eine höhere relative Populationsdichte schließen lässt. So belegen 

Studien aus Schottland und Norwegen, dass mit steigender Populationsdichte der Anteil 

der Hirschkälber in einer Population sinkt (Clutton-Brock et al., 1982; Clutton-Brock et 

al., 1985; Kruuk et al., 1999; Mysterud et al., 2001). 

Als Konditionsmaß wurde bei den beprobten Individuen das Gewicht aufgebrochen er-

fasst. Im Median wogen Hirsche x̂ = 76 kg und Alttiere x̂ = 61 kg. Für Bayern finden sich 

bei Bützler (2001) Wildbretgewichte bzw. Körpergewichte aufgebrochen von 61 kg bei 

Alttieren und 76,4 kg bei geringen Hirschen. Für einjähriges Rotwild beschreibt er Daten 

aus dem Harz, wo Schmalspießer 53 kg und Schmaltiere 41 kg gewogen haben. Im 

Vergleich hierzu, waren unsere Spießer im Median 2 kg und Schmaltiere 6 kg schwerer. 

Kröning and Vorreyer (1957) fanden in ihren Untersuchungen Mitte des 20sten Jhr. Kör-

pergewichte von Schmaltieren in Süddeutschland von 44,8 kg, im Alpenraum von 44,7 

kg und im Karwendel von 44,2 kg. Die von uns festgestellten Körpergewichte der 

Schmaltiere lagen mit einem Median von x̂ = 47 kg leicht über diesen Werten, betrachtet 

man die Werte aus Obb. Ost und Obb. West, decken sich diese mit den Ergebnissen 

von Kröning and Vorreyer (1957). Gewichte der Wildkälber in Obb. Ost und Obb. West 

decken sich mit den Ergebnissen des Projektes „Integrales Schalenwildmanagement im 

Bergwald“ der Bayerischen Landesanstalt für Wald und Forstwirtschaft (Zollner et al., 

2024). In dieser Studie waren die Schmaltiere etwas schwerer, während sich die Ge-

wichte der Alttiere im Chiemgau ebenfalls mit unseren Ergebnissen decken, jedoch die 

Gewichte der Alttiere im Karwendel etwas niedriger lagen als unsere Ergebnisse. 

Büntgen et al. (2020) fanden in der Schweiz Körpergewichte der Alttiere im Mittel von 

62 kg, was sich gut mit unseren Werten deckt. Ihre Gewichte von Schmaltieren und Hir-

schen lagen allerdings über unseren Ergebnissen. Raesfeld and Reulecke (1988) doku-

mentierten Körpergewichte von Rotwild aus verschiedenen Gebieten in Niedersachsen, 
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die sich im Wesentlichen mit den hier gefundenen Daten insbesondere bei den Alttieren 

decken.  

Die Gewichte der Kälber stiegen über alle Regionen von August bis November an. Wäh-

rend jene im Süden sowie Nord-Westbayern ab November leicht stagnierten oder nur 

noch leicht anstiegen, sind die Kälbergewichte in Ostbayerns ab Dezember stark zurück-

gegangen. Auch Raesfeld and Reulecke (1988) beschreiben ab Dezember abnehmende 

Körpergewichte bei Kälbern. Ob die intensive Fütterung des Rotwildes im bayerischen 

Alpenraum (Schröder et al., 2012; Wotschikowsky, 2010) die Ursache ist, dass die Käl-

bergewichte im Dezember und Januar nicht absinken, müsste im Detail geprüft werden. 

Fütterung erhöht generell die Kondition und Körpermassen des Rotwildes (Deutz et al., 

2009). 

Insgesamt bestätigt sich auch anhand unserer Daten, dass die Körpergewichte und Kon-

stitutionsmaße der Hirscharten stark von den jeweiligen zur Umweltkapazität relativen 

Populationsdichten abhängen (Clutton-Brock et al., 1982; Clutton-Brock et al., 1985; 

Kruuk et al., 1999; Mysterud et al., 2001). Mit die höchste Heterozygotie findet sich beim 

Rotwild in der Oberpfalz Nord und Veldensteiner Forst, das gleichzeitig in einem Bereich 

mit relativ hohen Rotwilddichten lebt. Hier hatte das Rotwild zudem die niedrigsten Kör-

pergewichte und Hinterlauflängen in Bayern. Nur die Unterkieferlängen lagen im Median 

über die bayerische Stichprobe betrachtet. 

Raesfeld and Reulecke (1988) geben Vergleichswerte Werte zur Hinterlauflänge in 

Deutschland an. Nach ihren Daten hatten Hirschkälber eine Hinterlauflänge von 46 cm 

und Wildkälber von 45 cm. Mit im Median x̂ = 45 cm bei Hirschkälbern und x̂ = 44 cm bei 

Wildkälbern liegen unsere Daten leicht über diesen Werten. Berücksichtigt man, dass 

Raesfeld and Reulecke (1988) mit hoher Wahrscheinlichkeit mit Mittelwerten gearbeitet 

haben, decken sich die von uns erfassten Längen mit ihren Ergebnissen. Gleiches gilt 

beim Vergleich des einjährigen Rotwildes unserer Studie mit ihren Daten, bei dem die 

Werte ebenfalls übereinstimmen. Lediglich das von uns beprobte Rotwild schien um ca. 

1 cm kürzere Hinterlauflängen aufzuweisen. Mit im Mittel 48 cm Hinterlauflänge der Alt-

tiere und 51 cm der Hirsche decken sich die Ergebnisse aus der Schweizer Studie 

(Büntgen et al., 2020) gut mit den von uns gefunden Werten für die Hinterlauflängen des 

adulten Rotwildes.  

In den Oberbayerischen Isarauen zeigte sich eine im Vergleich zu den anderen Rotwild-

gebieten geringere genetische Diversität sowie ein höherer Inzuchtkoeffizient. In ande-

ren Studien wurde beobachtet, dass genetische Verarmung – bei ansonsten gleichen 
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Umweltbedingungen – zu geringeren Körpergewichten vor allem bei Kälbern führen 

kann (Walling et al., 2011). Um Hinweise auf solche Effekte aufzudecken, wurden Kon-

dition und Konstitution des Rotwilds in den Isarauen mit den Werten anderer Gebiete 

verglichen. Das Gewicht der Kälber wich nicht signifikant von den anderen Rotwildge-

bieten ab. Die Körpergewichte des weiblichen Rotwildes waren signifikant schwerer als 

jene in der Oberpfalz Nord, darüber hinaus lagen keine signifikanten Unterschiede vor. 

Während die Hinterlauflängen eher bei den unteren Werten angesiedelt waren, lagen 

die Unterkieferlängen im Bereich des Medians für ganz Bayern. Weder Hinterlauflänge 

noch Unterkieferlängen unterschieden sich aber signifikant von den anderen Rotwildge-

bieten. Zu berücksichtigen ist hierbei aber, dass sich die Umweltbedingungen in den 

verschiedenen Rotwildgebieten deutlich unterscheiden und Kondition und Konstitution 

stark von Umweltvariablen abhängen (Mysterud et al., 2001). Hinweise auf Auswirkun-

gen der genetischen Verarmung im Rotwildgebiet Isarauen auf Kondition und Konstitu-

tion konnten aber nicht ermittelt werden.  

Hinsichtlich der Unterkieferlängen fanden sich bei den Hirschen in der Schweiz mit einer 

Unterkieferlänge von 28 cm (Büntgen et al., 2020) etwas längere Unterkiefer im Ver-

gleich zu unseren Daten, jene der Alttiere deckt sich dagegen gut mit unseren Ergebnis-

sen. Die Unterschiede bei den Hirschen können dabei durch die jagdliche Nutzung ver-

ursacht worden sein, die zu Unterschieden in der Stichprobe geführt haben könnte. Im 

Kanton Graubünden wird das Rotwild nicht nach den in Bayern angewandten Klassen 

bejagt, so dass möglicherweise mehr kleinere oder jüngere Tiere in die Schweizer Aus-

wertung einflossen. 

Genauso wie bei den Körpergewichten und Hinterlauflängen zeigten sich die längsten 

Unterkiefer im Bayerischen Wald. Mit kleinen Ausnahmen zeigt (Abbildung 24) eine ähn-

liche Relation zwischen den Unterkieferlängen und ihrer Zuordnung zu Rotwildgebieten. 

Da sowohl Unterkieferlänge und Körpergewicht (Tabelle 10) sowie Hinterlauflänge und 

Körpergewicht (Tabelle 11) signifikant korrelieren, überrascht dieses Ergebnis nicht. Die 

Ergebnisse der Konditions- und Konstitutionsmerkmale unterstreichen zudem gut die 

Abhängigkeit dieser Parameter von Klima und Habitat sowie Populationsdichte (Azorit 

et al., 2003; Bertouille & De Crombrugghe, 2002; Langvatn et al., 2004). Diese Zusam-

menhänge gelten nicht nur für das Rotwild, sondern auch für andere Hirscharten wie 

dem Reh (Gaillard et al., 1993; Hewison et al., 1996; Hewison et al., 2006; Pettorelli et 

al., 2002; Toïgo et al., 2006; Zannese et al., 2006). 
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4.5 Zusammenhang körperlicher Merkmale und genetischer Diversität 

Wenn eine Unterkieferverkürzung (Brachygnathia inferior) als rezessiv erbliches Merk-

mal vorliegt, ist ein sporadisches Auftreten in Populationen, in denen dieses Gen (oder 

diese Gene) vorkommt, erwartbar. Aufgrund des rezessiven Erbgangs können Indivi-

duen über Generationen hinweg unauffällige Träger des Gens sein, ohne selbst diese 

phänotypischen Symptome zu zeigen. 

Besonders unter Berücksichtigung des Paarungssystems, bei dem dominante Männ-

chen einen Großteil der Nachkommen zeugen (Clutton-Brock et al., 1982), kann es sta-

tistisch gesehen immer wieder zu einem Zusammentreffen zweier Anlageträger kom-

men. Einzelne Fälle dieser Fehlbildung sind daher kein zwingender Beweis für Inzucht, 

sondern zunächst ein Resultat der natürlichen Genverteilung innerhalb der Population. 

Gleichwohl erhöht Inzucht die Wahrscheinlichkeit, dass rezessive Schadmerkmale phä-

notypisch sichtbar werden (Homozygotie), sofern die entsprechenden Allele im Genpool 

vorhanden sind (Keller, 2002). 

Innerhalb der sehr umfangreichen Stichprobe von > 3.000 Individuen wurden lediglich 

sieben Individuen in vier bayerischen Rotwildgebieten mit verkürzten Unterkiefern ge-

funden. Am häufigsten kamen diese in dem individuenreichen Gebiet Oberpfalz Nord im 

Bereich des TrÜbPl Grafenwöhr vor. Nur für ein Individuum in diesem Gebiet, ein Kalb, 

war der Inzuchtkoeffizient tatsächlich hoch. Das Alttier zum entsprechenden Kalb wies 

selbst einen verkürzten Unterkiefer auf, was auf einen genetischen Ursprung hindeuten 

könnte. Insgesamt war die Heterozygotie im Bereich Grafenwöhr hoch und die Inzucht-

koeffizienten gering, so dass von einem zufälligen Aufeinandertreffen von rezessiven 

Genen ausgegangen werden kann. Auch hier spielt die Fortpflanzungsstrategie des Rot-

wildes, die auch zur Verpaarung naher Verwandter sowie zu überdurchschnittlich hohen 

Beiträgen einzelner dominanter Hirsche zur Reproduktion führt, sicherlich eine wichtige 

Rolle (Clutton-Brock et al., 1982; Raesfeld & Reulecke, 1988; Wagenknecht, 1981; 

Zeiler, 2005). Die vergleichsweise niedrige allelische Vielfalt könnte, wie beschrieben, 

auf einen Flaschenhals in der Populationsgeschichte hindeuten, der eine Verbreitung 

bestimmter Allele in der Population gefördert hat. Das betroffene Individuum im Gebiet 

Haßberge wies keinen hohen individuellen Inzuchtkoeffizienten auf. Trotz aktuell nach-

weisbaren genetischen Austauschs kann die kleine Größe des Vorkommens zu einer 

häufigeren Verpaarung näherer Verwandter geführt haben. Für das betroffene Indivi-

duum aus dem Bereich Berchtesgaden konnte ein hoher Inzuchtkoeffizient und eine 

niedrige Heterozygotie nachgewiesen werden, für das Individuum aus dem Bereich Inn-

tal hingegen nicht. Da es sich überwiegend um adulte Individuen ohne Auffälligkeiten bei 
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Gewicht oder Hinterlauflänge handelte, ist davon auszugehen, dass die verkürzten Un-

terkiefer nicht zu bedeutenden Einschränkungen in der Vitalität geführt haben. Zwei der 

betroffenen Tiere in Grafenwöhr waren deutlich leichter und kleiner als der Gebietsme-

dian, allerdings kann dies im Bereich des TrÜbPl Grafenwöhr auch auf den Großen Ame-

rikanischen Leberegel zurückzuführen sein. Insgesamt deuten die Ergebnisse darauf 

hin, dass Gene für Missbildungen wie verkürzte Unterkiefer im Genpool des Rotwildes 

weit verbreitet sind. Auch aus Studien aus anderen deutschen Bundesländern sind Fälle 

verkürzter Unterkiefer bekannt (Zachos et al., 2007), diese sind aber auch in vielen an-

deren Säugetierarten vertreten (Hoy et al., 2011; Post et al., 2021). 

Sonstige Auffälligkeiten, die auf eine Inzuchtdepression hindeuten könnten, wurden bei 

den Untersuchungen von Kondition und Konstitution nicht gefunden. In Studien zu schot-

tischem Rotwild konnten Inzuchteffekte in Form verringerter Überlebenswahrscheinlich-

keiten von Kälbern bei Inzuchtkoeffizienten über 0,125 gefunden werden (Walling et al., 

2011). Aufgrund der Vielzahl an sonstigen Einflussfaktoren ist von der populationsweiten 

genetischen Diversität nur ein schwaches Signal eines Einflusses auf die Kondition und 

Konstitution zu erwarten (Coltman & Slate, 2003; Miller & Coltman, 2014). Hierfür wären 

detaillierte und hochaufgelöste, individuenbasierte Auswertungen notwendig. Zudem 

lassen sich Nachweise gering ausgeprägter Effekte von Inzuchtdepression häufig nur 

über eine hohe Datendichte über mehrere Generationen oder hochauflösende genomi-

sche Marker aufdecken (Huisman et al., 2016). Inzuchteffekte können durch unter-

schiedliche Habitatbedingungen, aber auch durch unterschiedliche Bedingungen in ver-

schiedenen Jahren verdeckt werden. So können in günstigen Jahren mit reichem Nah-

rungsspektrum Individuen mit hohem Inzuchtgrad ihre genetischen Nachteile möglicher-

weise kompensieren. Erst unter Stress (Extremwetter, Ressourcenmangel) tritt die In-

zuchtdepression deutlicher zutage (Keller, 2002). 

4.6 Zusammenfassende Bewertung des Zustands bayerischer Rotwildvorkom-
men 

In Tabelle 13 sind die Ergebnisse der genetischen Auswertungen für alle Rotwildgebiete 

zusammengefasst, um eine gebietsspezifische Bewertung des genetischen Zustands in 

der Gesamtschau abzuleiten. Für sieben der zehn bayerischen Rotwildgebiete und 

damit einen sowohl hinsichtlich Fläche als auch Individuenzahlen sehr großen An-

teil der bayerischen Rotwildvorkommen konnte ein guter bis sehr guter geneti-

scher Zustand festgestellt werden. Für die Rotwildgebiete Oberbayern Hochgebirge 
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Ost und West, Schwaben, den Bayerischen Wald, Oberpfalz Süd und Nord, Fichtelge-

birge und Spessart / Rhön wurden mittlere bis hohe Werte für die genetische Diversität 

sowie eine ausreichende bis hohe Vernetzung festgestellt. Einige Rotwildgebiete wie 

das Fichtelgebirge oder der Bayerische Wald oder das Teilgebiet Oberbayern Hochge-

birge Ost beherbergen zwar zu geringe Individuenzahlen, um innerhalb des Einzelge-

biets eine für den langfristigen genetischen Erhalt ausreichende effektive Populations-

größe zu erreichen (Ne < 500), sie sind jedoch Teil einer Metapopulation anzusehen. Die 

Auswertungen zeigen, dass sie in gelegentlichem Austausch mit benachbarten Gebie-

ten, teilweise auch in angrenzenden (Bundes-)Ländern stehen.  

Für das Rotwildgebiet Haßberge, das trotz seiner geringen Populationsgröße in der 

vorliegenden Studie mittlere Werte für die genetische Diversität und einen nur leicht er-

höhten Inzuchtkoeffizienten aufwies, ist diese Vernetzung von besonderer Bedeutung. 

Die Ergebnisse der Populationsstruktur und die Differenzierung sprechen derzeit für ei-

nen ausreichenden Austausch zu anderen Rotwildvorkommen – auch über nach AV-

BayJG rotwildfreies Gebiet hinweg. Dies kann den vergleichsweise guten genetischen 

Zustand in den Haßbergen erklären.  

Dagegen schlägt sich im Rotwildgebiet Oberbayern Isarauen die langanhaltende Iso-

lierung von anderen Vorkommen in niedriger genetischer Diversität und hohen Inzucht-

koeffizienten nieder. Auffälligkeiten in Kondition und Konstitution, die auf eine Inzucht-

depression hinweisen könnten, wurden im Rahmen der Studie nicht gefunden.  

Auch das Rotwildgebiet Odenwald ist genetisch stark von den anderen bayerischen 

Gebieten differenziert und es konnte kein Nachweis für rezenten Austausch mit anderen 

bayerischen Rotwildgebieten gefunden werden. Zwar ist die Entfernung zum Spessart 

vergleichsweise gering, mit dem Main liegt allerdings eine potenzielle Ausbreitungsbar-

riere zwischen den beiden Rotwildgebieten. Hinsichtlich der genetischen Diversität konn-

ten für den Odenwald noch keine Auffälligkeiten festgestellt werden. 
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Tabelle 13: Zusammenfassende Bewertung des genetischen Zustands der bayerischen Rotwildgebiete. Für die Diversitätskennwerte ist jeweils die 
Rangstufe innerhalb der bayerischen Rotwildgebiete angegeben. Mittlere bis gute Werte sind mit grünen Farbtönen gekennzeichnet, ungünstige 
bis schlechte Werte mit gelb bzw. orange. 

Rotwildge-
biet 

HO HE AR Inzucht Ne Konnektivität Zusammenfassende Bewertung 

Obb. Ost mittel (4) hoch (3) hoch (4) mittel (7) 250-500 
sehr hoch, nach Österreich + 
nach Obb West 

mittelgroße Population mit guter Diver-
sität und sehr guter Konnektivität 

Obb. West mittel (8) hoch (5) hoch (3) mittel (8) >1000 
sehr hoch, nach Österreich, 
Schwaben + Obb. Ost 

sehr große Population mit guter Diver-
sität und sehr guter Konnektivität 

Bayerischer 
Wald 

hoch (3) hoch (4) 
sehr hoch 
(2) 

niedrig (4) 250-500 
hoch, nach Tschechien (Böh-
merwald)  

mittelgroße Population mit hoher 
Diversität und sehr guter Konnektivität 

Spessart/ 
Rhön 

hoch (2) 
sehr hoch 
(1) 

sehr hoch 
(1) 

niedrig (5) 250-500 
mittel, vermutlich Austausch 
nach Thüringen 

mittelgroße Population mit sehr guter 
Diversität und mittlerer Konnektivität 

Schwaben niedrig (10) mittel (9) hoch (5) mittel (9) 250-500 
sehr hoch, nach Österreich + 
Obb. West 

mittelgroße Population mit mittlerer 
Diversität und sehr guter Konnektivität 

Oberpfalz 
Nord 

sehr hoch 
(1) 

hoch (2) niedrig (8) 
sehr nied-
rig (2) 

>1000 
hoch, zum Fichtelgebirge + 
tschechische Grenze 

sehr große Population mit mittlerer 
Diversität und mittlerer Konnektivität 

Fichtelge-
birge 

mittel (7) mittel (8) mittel (7) niedrig (3) 100-250 
hoch, nach Opf. Nord + 
tschechische Grenze 

kleine Population mit mittlerer Diversi-
tät und guter Konnektivität 

Oberpfalz 
Süd 

mittel (6) hoch (6) niedrig (9) mittel (6) 500-1000 
gering, vermutlich nach Opf. 
Nord 

große Population mit mittlerer Diversi-
tät und mittlerer Konnektivität 

Haßberge niedrig (9) mittel (7) mittel (6) hoch (10) <50 
hoch, zur Rhön + vermutl. 
Thüringen 

sehr kleine Population mit mittlerer 
Diversität und guter Konnektivität 

Odenwald mittel (4) mittel (10) niedrig (10) 
sehr nied-
rig (1) 

100-250 
sehr gering, kein nachgewie-
sener Austausch 

kleine Population mit mittlerer Diversi-
tät und sehr geringer Konnektivität 

Obb. Isara-
uen 

sehr niedrig 
(11) 

sehr niedrig 
(11) 

sehr niedrig 
(11) 

sehr hoch 
(11) 

50-100 keine 
kleine und isolierte Population mit sehr 
geringer Diversität 
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5 Handlungsoptionen 

Im Folgenden werden Handlungsoptionen zum Erhalt und – in ausgewählten Gebieten 

– zur Förderung des genetischen Zustands von Rotwild in Bayern erörtert. Insbesondere 

in stark anthropogen geprägten Landschaften stellt die Vernetzung der Landschaft eine 

Herausforderung dar (Westekemper et al., 2021). Wenn jedoch geringer genetischer 

Austausch zu reduzierter genetischer Diversität führt, können Anpassungen von Ma-

nagementkonzepten erforderlich werden (Cosgrove et al., 2018). Die Forschung muss 

die notwendigen robusten Daten und Fakten als Basis für mögliche Managementoptio-

nen liefern.  

Welche Schlussfolgerungen dann aber im Detail für den Umgang mit dem Rotwild und 

mit den Rotwildgebieten in Bayern aus dieser Studie gezogen werden, sind weniger Auf-

gabe der Wissenschaft und Gegenstand der Forschung als von Politik und Gesellschaft 

(Balkenhol, 2023; Decker et al., 2002; König, 2011; Krausman, 2002; Robin et al., 2017). 

Zukünftige Managementkonzepte können in einem sachlichen, offenen gesellschaftli-

chen Diskurs und Managementprozess, wie er im Wildtiermanagement üblich ist (Bailey, 

1984; Decker et al., 2001; Giles, 1978; König, 2011), gemeinsam entwickelt werden. 

In den vorherigen Kapiteln wurde bereits die Bedeutung genetischen Austauschs insbe-

sondere für kleinere Rotwildgebiete (Gebiete mit einer effektiven Populationsgröße (Ne) 

von unter 500, siehe Kapitel 3.3.3) herausgearbeitet. Im Folgenden werden zunächst 

allgemein Handlungsoptionen zur Förderung von genetischem Austausch beschrieben. 

Anschließend wird für die einzelnen Gebiete erläutert, ob genetischer Austausch für den 

Erhalt der genetischen Diversität des jeweiligen Rotwildgebiets aufgrund der Gebiets-

größe erforderlich ist, ob dieser Austausch bereits gewährleistet ist oder ob aus den Da-

ten der vorliegenden Studie ein Handlungsbedarf ableiten lässt und welche Manage-

mentoptionen hierfür in Frage kommen. 

5.1 Erläuterung möglicher Handlungsoptionen 

Um der Verringerung der genetischen Diversität in kleinen und isolierten Rotwildgebieten 

entgegenzuwirken, ist ein Erhalt oder eine Förderung des genetischen Austauschs von 

Bedeutung (Balkenhol, 2023). Jedoch ist eine flächendeckende Verbreitung des Rot-

wilds für den Erhalt der genetischen Diversität nicht notwendig, sofern ein ausreichender 

genetischer Austausch zwischen Rotwildgebieten gegeben ist. Eine Möglichkeit, den ge-
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netischen Austausch zu verbessern, bietet die Förderung der strukturellen und funktio-

nellen Konnektivität (=Durchlässigkeit) der Landschaft (Edelhoff et al., 2020; Martínez-

Richart et al., 2024):  

• Einerseits müssen geeignete Habitate ohne Barrieren für (wanderndes) Rotwild 

vorliegen, die eine Verbindung zwischen Rotwildvorkommen erlauben (struktu-

relle Konnektivität).  

• Um genetischen Austausch zu erzielen, muss Rotwild die Verbindungsbereiche 

aber auch tatsächlich nutzen und Individuen müssen sich im jeweiligen Gebiet, 

in das sie zuwandern, auch tatsächlich fortpflanzen (funktionale Konnektivität).  

Bei der Ausgestaltung des genetischen Austausches sind nicht nur ökologisch-wildbio-

logische Aspekte von Bedeutung. Zu beachten sind vor allem die rechtlichen Rahmen-

bedingungen (z. B. des BayJG und des BayWaldG) und die Belange der Land- und 

Forstwirtschaft. Auch gesellschaftliche und sonstige landeskulturelle Fragestellungen 

sind zu berücksichtigen. Zudem sind tiergesundheitsrelevante Fragen, z. B. die Verbrei-

tung und Ausbreitung von Wildkrankheiten und Parasiten, zu bedenken. 

  

5.1.1 Förderung des genetischen Austauschs durch Abwanderung 

In Abhängigkeit von der Landschaftszusammensetzung, Barrieren und der zu überwin-

denden Distanzen zwischen Rotwildvorkommen kann der genetische Austausch durch 

abwandernde Einzelindividuen ermöglicht werden. Dabei ist männliches Rotwild in ho-

hem Maße für den Genfluss verantwortlich (Jong et al., 2025; Loe et al., 2009). Aus 

diesem Grund bietet die Förderung von Wanderbewegungen, insbesondere der jungen 

und mittelalten Hirsche, die Möglichkeit, Austausch zu gewährleisten, ohne eine flächen-

deckende Ansiedlung von Rotwild zu begünstigen. Eine Studie aus Skandinavien zeigte, 

dass hohe Anteile weiblicher Tiere in der Population die Tendenz zur Abwanderung 

männlicher Tiere verringerten (Loe et al., 2009). Hohe Kahlwildbestände in Randberei-

chen und / oder außerhalb von Rotwildgebieten stehen dem Austausch möglicherweise 

sogar entgegen. Stärker zu weiblichen Individuen verschobene Abschusspläne könnten 

das Abwandern junger Hirsche begünstigen (Kirchenbaur et al., 2024). Dies könnte bei-

spielsweise bei der Abschussplanung berücksichtigt werden. 

Bei Maßnahmen zur Förderung der Konnektivität müssen auch Aspekte der Tiergesund-

heit einbezogen werden. Die Krankheitsübertragung durch Wildtiere ist unter anderem 
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von der Konnektivität zwischen Lebensräumen und vom Abwanderungs-/Dispersions-

verhalten geprägt, da vernetzte Teilpopulationen und größere Bewegungsreichweiten 

die räumliche Ausbreitung von Erregern erleichtern (North & Godfray, 2017). Für die 

bayerischen Rotwildvorkommen ist aktuell insbesondere der große amerikanische Le-

beregel (GAL) relevant, der in den ostbayerischen Rotwildgebieten sowie entlang der 

tschechischen Grenze mit hohen Befallsraten auftritt (König & Ehrmantraut, 2020). Ein 

weiteres Beispiel ist die im westlichen bayerischen Alpenraum immer wieder auftretende 

Tuberkulose (Tbc), die eine Infektionsgefahr für Weidetiere bis hin zum Menschen dar-

stellt (König, 2013; Nigsch et al., 2019). Beim Auftreten von Parasiten und anderen 

Krankheitserregern muss eine Förderung der Konnektivität von Populationen umsichtig 

erwogen werden, um negative Auswirkungen für bisher nicht betroffene Populationen zu 

vermeiden.  

Um kleinräumig geeignete Bereiche für wanderndes (insbesondere junges männliches) 

Rotwild zu identifizieren und dort die Landschaftsdurchlässigkeit gezielt zu verbessern, 

werden belastbare Daten zur funktionalen Konnektivität der Landschaft benötigt. Analy-

sen der Landschaftskonnektivität sowie landschaftsgenetische Auswertungen zur Iden-

tifikation jener Landschaftsstrukturen, die den Genfluss in unterschiedlichen Räumen 

begünstigen oder hemmen, bilden eine wesentliche Grundlage für ein wirksames und 

langfristig angelegtes Rotwildmanagement (Balkenhol et al., 2015; Edelhoff et al., 2020). 

Von besonderer Bedeutung ist die Untersuchung regionaler Unterschiede in der Wirkung 

einzelner Landschaftsmerkmale auf den Genfluss, da Rotwild in den verschiedenen Re-

gionen Bayerns sehr unterschiedliche Lebensraumbedingungen vorfindet und daher 

nicht von einheitlichen Wirkzusammenhängen ausgegangen werden kann. 

Zur Ermittlung solcher Wirkzusammenhänge sollten deshalb die Konnektivitätsverhält-

nisse für relevante Teilräume vertieft modelliert werden. Ein wichtiges Ziel ist hierbei, auf 

Basis genetischer, räumlicher und landschaftsökologischer Daten konkrete Bereiche mit 

hoher Bedeutung für den effektiven Genfluss räumlich abzugrenzen (Edelhoff et al., 

2020; Urbina et al., 2023). Dabei sollte nicht nur die grundsätzliche Durchlässigkeit der 

Landschaft betrachtet werden, sondern auch die Frage, welche Flächen für die Förde-

rung des Genflusses tatsächlich geeignet und langfristig verfügbar sind. Besonders zu 

berücksichtigen ist in diesem Zusammenhang, dass bestimmte Flächen trotz einer mög-

licherweise günstigen räumlichen Lage nicht oder nur eingeschränkt für die Entwicklung 

funktionaler Vernetzungsstrukturen herangezogen werden sollten (Kirchenbaur et al., 

2024). Daher sollten Flächen mit hoher Relevanz hinsichtlich Waldumbau und Verjün-
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gung sowie mit hohem Konfliktpotenzial gegenüber land- und forstwirtschaftlichen Nut-

zungen bei der Maßnahmenplanung besonders sorgfältig bewertet und gegebenenfalls 

von Maßnahmen zur Förderung des effektiven Genflusses ausgenommen werden. Dies 

gilt vor allem dort, wo mit relevanten Wildschäden oder einer nachhaltigen Beeinträchti-

gung der land- und forstwirtschaftlichen Bewirtschaftung zu rechnen ist. 

Die Erarbeitung geeigneter Bereiche für den genetischen Austausch sollte neben der 

rein fachlichen Modellierung ausdrücklich auch eine konfliktbezogene Flächenbewer-

tung enthalten (Kirchenbaur et al., 2024). Erforderlich wäre ein planerischer Ansatz, der 

fachlich geeignete Vernetzungsräume mit Aspekten der Umsetzbarkeit und Landnut-

zung in Beziehung setzt (Urbina et al., 2023). Auf diese Weise könnten Maßnahmen auf 

jene Bereiche konzentriert werden, in denen sowohl aus naturschutzfachlicher und wild-

biologischer Sicht als auch unter Berücksichtigung landeskultureller und forstlich-land-

wirtschaftlicher Belange die größten Erfolgsaussichten bestehen. Dies würde dazu bei-

tragen, die Förderung der Landschaftsdurchlässigkeit auf konfliktärmere und zugleich 

funktional wirksame Räume zu lenken. Nur durch Einbeziehen aller Faktoren– wildbio-

logisch wie gesellschaftlich – und aller Interessensgruppen können tragfähige Manage-

mentkonzepte geschaffen werden. 

In kleineren und stärker isolierten Teilpopulationen wie im Odenwald und den Haßber-

gen ist eine regelmäßige Überprüfung (Monitoring) der genetischen Anbindung von ho-

her Bedeutung, um Managementmaßnahmen evaluieren und mögliche Defizite in der 

Vernetzung rechtzeitig identifizieren zu können.  

5.1.2 Förderung des genetischen Austauschs durch Translokation 

Ist für Populationen durch geografische Distanz oder unüberwindbare Barrieren die na-

türliche Wiederherstellung oder die Förderung von Genfluss über Abwanderung nicht 

möglich, bieten Translokationen eine Möglichkeit zur Erhöhung der genetischen Diver-

sität (Holderegger et al., 2016; Poirier et al., 2019). Hierbei können Tiere aus geeigneten 

Ursprungspopulationen unter fachlicher Begleitung in Gebiete mit reduzierter geneti-

scher Diversität verbracht werden (Frankham, 2015; Frankham et al., 2002; Holderegger 

et al., 2016). Bei der Auswahl von Individuen für eine Umsiedelung ist darauf zu achten, 

dass einerseits die genetischen Unterschiede groß genug sind, um eine ausreichende 

Erhöhung der Vielfalt zu erreichen. Umgesiedelte Individuen sollten aus Populationen 

mit ähnlichen Lebensraumbedingungen stammen, da diese auch genetisch und phäno-

typisch entsprechend angepasst sind (Holderegger et al., 2016). Außerdem müssen ge-

sundheitliche Untersuchungen sicherstellen, dass eine Umsiedlung nicht zur Verbreitung 
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von Krankheitserregern führt. Wichtig für die Konzeption von Translokationen ist zudem 

die Ermittlung, wie viele Tiere für eine ausreichende Erhöhung der genetischen Vielfalt 

notwendig sind. Der Erfolg von Umsiedelung, also ob die umgesiedelten Tiere sich in 

der Zielpopulation fortgepflanzt haben, sollte zudem mit genetischen Folgeuntersuchun-

gen überprüft werden. 

5.2 Ermittlung möglichen Handlungsbedarfs 

Für den überwiegenden Teil der Rotwildgebiete sind aufgrund des guten bis sehr 

guten genetischen Zustands derzeit keine Maßnahmen zur Erhöhung der genetischen 

Diversität oder des Austauschs notwendig. Rotwildvorkommen in den Rotwildgebieten 

Schwaben, Oberbayern Hochgebirge West und Oberbayern Hochgebirge Ost ha-

ben eine mittlere bis gute Diversität und eine sehr gute Konnektivität in andere Gebiete. 

Die etwas niedrigere Heterozygotie im Vergleich mit anderen großen Vorkommen weist 

darauf hin, dass die Rotwildvorkommen im Bereich der Alpen stärker genetisch struktu-

riert sind als in anderen Gebieten. Inwiefern das Relief eine stärkere Untergliederung 

fördert oder ob das „traditionelle“ Rotwildmanagement in diesen Bereichen zu vermin-

dertem Austausch führt, kann zum aktuellen Zeitpunkt nicht beantwortet werden. Daher 

lassen sich derzeit auch keine wissenschaftlich basierten Handlungsoptionen ableiten. 

Um den günstigen genetischen Zustand zu erhalten, sind aus heutiger Sicht keine akti-

ven Maßnahmen notwendig. Bei aktuellen und künftigen Planungen sollten Wanderun-

gen des Rotwildes innerhalb der Rotwildgebiete nicht eingeschränkt werden. Entspre-

chend der festgestellten genetischen Struktur ist ein separates Monitoring und Manage-

ment der Teilgebiete Ost und West des Rotwildgebiets Oberbayern Hochgebirge sinn-

voll. Andererseits sollte für das Teilgebiet Oberbayern Hochgebirge West und das Rot-

wildgebiet Schwaben ein koordiniertes Monitoring und Management über Regierungs-

bezirksgrenzen hinweg erfolgen. Die westlichen Bereiche des Rotwildgebiets Schwaben 

stellen ein relevantes Gebiet für den genetischen Austausch zum baden-württembergi-

schen Rotwildgebiet in der Adelegg dar, so dass sich hier ein länderübergreifendes Kon-

zept zur Förderung des Genflusses empfehlen würde. 

Die ostbayerischen Rotwildpopulationen in den Rotwildgebieten Bayerischer Wald, 

Oberpfalz Süd, Oberpfalz Nord und Veldensteiner Forst sowie Fichtelgebirge 

zeichnen sich durch eine mittlere bis hohe Diversität und mittlere bis sehr gute Konnek-

tivität zu den jeweiligen Nachbargebieten und in Richtung Tschechien aus. Für den Nord-

teil des Gebiets Oberpfalz Nord ist aufgrund der genetischen Zuordnung ein abgestimm-

tes Management mit dem Rotwildgebiet Fichtelgebirge sinnvoll. Für den Bayerischen 
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Wald ist ein Erhalt des Austausches in Richtung Tschechien (Nationalpark Šumava) 

wichtig. Aufgrund der hohen Befallsraten mit dem großen amerikanischen Leberegel 

(Fascioloides magna; GAL; (König & Ehrmantraut, 2020, 2024)) ist eine Förderung des 

Austausches aus den ostbayerischen Gebieten in Richtung Westen jedoch nicht 

ratsam, um einer schnellen Ausbreitung des Leberegels in andere bayerische Rotwild-

gebiete oder angrenzende Bundesländer vorzubeugen. Zudem scheint für die ostbaye-

rischen Rotwildgebiete ein Austausch mit Rotwildpopulationen südlich, westlich und 

nördlich aufgrund der bereits guten Vernetzung in Richtung Osten zum Erhalt der gene-

tischen Diversität derzeit nicht notwendig.  

Das Rotwildgebiet Spessart / Rhön beherbergt ein Rotwildvorkommen mittlerer Größe, 

das eine sehr hohe Diversität aufweist. Die Konnektivität zu anderen bayerischen Ge-

bieten ist eingeschränkt. Ein Austausch liegt jedoch vermutlich in Richtung Thüringen 

und zu den Haßbergen vor. Aufgrund der räumlichen Lage ist für das Rotwildgebiet 

Spessart / Rhön eine verstärkte Vernetzung in Richtung Hessen und Thüringen nahelie-

gender als zu weit entfernten bayerischen Rotwildgebieten. Das Rotwildgebiet Spessart 

/ Rhön stellt aufgrund seiner Lage ein zentrales Element für die Vernetzung der Rotwild-

gebiete Odenwald und Haßberge dar. Daher ist liegt eine Förderung der Konnektivität 

zu den angrenzenden Bereichen anzudenken. Dazu wären detaillierte Analysen zur 

Konnektivität unter Einbezug landschaftsgenetischer Modelle notwendig (siehe 5.1.1). 

Aufgrund der Lage im Grenzbereich zu Hessen und Thüringen ergibt sich auch für das 

Gebiet Spessart / Rhön die die Notwendigkeit der Zusammenarbeit und Abstimmung 

über administrative Grenzen der Bundesländer hinweg.  

Das Rotwild zeigt im Gebiet Oberbayern Isarauen eine niedrige Diversität und hohe 

Inzuchtkoeffizienten. Körperlich gesehen ist es im Vergleich zu anderen Populationen 

nicht auffällig, das heißt, extrem schwaches Wild wurde nicht nachgewiesen und auch 

über eine hohe Kälbersterblichkeit und geringe Reproduktion ist nichts bekannt. Das 

Rotwildgebiet ist jedoch von anderen Gebieten räumlich weit entfernt, wird durch die 

Stadt Freising nochmals geteilt und ist zusätzlich durch eine Vielzahl von Infrastruktur-

einrichtungen von anderen Rotwildgebieten abgeschnitten. Eine natürliche Zuwande-

rung erscheint somit ausgeschlossen. Eine Erhöhung der genetischen Vielfalt ließe sich 

hier wahrscheinlich nur über das Einbringen geeigneter Individuen aus anderen Gebie-

ten (Translokation) unter wissenschaftlicher Begleitung erreichen (siehe 5.1.2).  

Die Rotwildpopulation der Haßberge ist zahlenmäßig das kleinste Rotwildvorkommen 

in Bayern. Es weist genetischen Austausch über rotwildfreies Gebiet mit dem Rotwild-

gebiet Spessart / Rhön sowie dem Rotwildvorkommen im Bereich des Frankenwalds 
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auf. Der Austausch in Richtung Spessart / Rhön und Thüringen sollte auch in Zukunft 

aufrechterhalten werden, um den aktuell vergleichsweise günstigen genetischen Zu-

stand zu erhalten. Eine Handlungsoption hierfür wäre die Förderung des Ab- und Zu-

wanderns von (jungen) Hirschen. Dazu wären jedoch, wie in Kapitel 5.1.1 beschrieben, 

mit detaillierten Analysen geeignete Landschaftsbereiche für den genetischen Aus-

tausch zu ermitteln. 

Im Odenwald zeigt das Rotwild eine mittlere Diversität, jedoch ohne bzw. mit wenig 

Austausch mit anderen bayerischen Gebieten. Das geografisch am nächsten gelegene 

Rotwildvorkommen befindet sich im Rotwildgebiet Spessart / Rhön, das vom Odenwald 

durch den Main getrennt ist. Inwiefern der Main eine vollständige Barriere für den gene-

tischen Austausch darstellt, ist nicht bekannt. Ob ein Austausch über den Main gefördert 

werden kann, wurde bisher nicht untersucht, bzw. modelliert. Auch für dieses Gebiet 

könnten die unter 5.1.1 beschriebenen detaillierten Untersuchungen zur Landschafts-

konnektivität für die Erarbeitung möglicher Handlungsoptionen wichtig sein.  
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10 Anhang 

10.1 Wichtige Begriffe aus der Populationsgenetik 

Allelische Vielfalt: Maß für die genetische Vielfalt, die sich aus der mittleren Anzahl an 

Allelen (verschiedenen Ausprägungen) an einem untersuchten Genort errechnet 

(Holderegger et al., 2016). Dieser Messwert muss für die Probenanzahl korrigiert 

werden und ist daher in der Regel nur innerhalb einer Studie vergleichbar. 

Effektive Populationsgröße: Die effektive Populationsgröße (Ne) ist das genetische 

Pendant zur Populationsgröße N. Sie gibt wieder, wie eine Population durch gene-

tische Veränderungen wie genetische Drift oder Inzucht beeinflusst wird. In der 

Regel ist Ne deutlich kleiner als die tatsächliche Populationsgröße (Frankham et 

al., 2014). Verschiedene Charakteristika einer Art oder Population bestimmen, wie 

groß Ne im Vergleich zur Individuenzahl ist, darunter das Geschlechterverhältnis, 

Unterschiede im Fortpflanzungserfolg zwischen Individuen und Schwankungen in 

der Populationsgröße. 

Geneland: In der Populationsgenetik häufig verwendetes Computerprogramm, das 

ähnlich wie STRUCTURE (s.u.) Individuen statistisch in verschiedene Gruppen 

einteilt. Anders als STRUCTURE verwendet Geneland als zusätzliche Information 

aber auch die geographische Herkunft der Individuen (Guillot et al., 2005). 

Genetische Differenzierung: Maß dafür, wie stark sich Populationen voneinander un-

terscheiden (Holderegger et al., 2016). Je geringer der genetische Austausch 

(Genfluss) zwischen Populationen, desto höher die genetische Differenzierung. 

Genetische Struktur: Geographisches Muster in der genetischen Vielfalt von Populati-

onen oder Gruppen von Populationen (Holderegger et al., 2016). 

Genetische Vielfalt: Als genetische Vielfalt bezeichnet man die Variationsbreite an un-

ter-schiedlichen genetischen Ausprägungen, die in verschiedenen Individuen einer 

Population oder Art vorliegen. Die genetische Vielfalt kann als Zeiger für den Zu-

stand von Populationen dienen. Darüber hinaus stellt sie einen bedeutenden Be-

standteil für das langfristige Überleben von Arten und Populationen dar, da eine 

hohe genetische Vielfalt beispielsweise wichtig für eine Anpassung an sich verän-

dernde Umweltbedingungen ist (Holderegger et al., 2016).  

Genfluss: Austausch von Erbgut zwischen Populationen, z. B. durch abwandernde In-

dividuen, die sich in einer anderen Population mit den dort ansässigen Individuen 

verpaaren (DeYoung & Honeycutt, 2005).  

Heterozygotie: Messwert für die genetische Vielfalt, der sich aus dem Anteil heterozy-

goter Individuen einer Population errechnen lässt. Heterozygot sind Individuen, die 

an einem unter-suchten Genort zwei verschiedene Ausprägungen aufweisen 

(Holderegger et al., 2016). 

Konnektivität: Die Konnektivität einer Landschaft definiert sich dadurch, wie stark 

Landschaftsstrukturen die Bewegung zwischen Habitaten einer Art fördert oder be-

hindert (Taylor et al., 1993). Bei einer hohen Konnektivität der Landschaft können 

sich Individuen einer Art leicht zwischen verschiedenen Habitaten bewegen, bei 

geringer Konnektivität sind die Habitate stärker isoliert. 
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Mikrosatelliten-Marker: Genabschnitt mit kurzem, sich wiederholenden DNA-Se-

quenzmuster. Mikrosatelliten sind i.d.R. sehr variabel zwischen Individuen und ha-

ben daher einen hohen Informationsgehalt für populationsgenetische Untersu-

chungen (DeYoung & Honeycutt, 2005). 

Population: Gruppe einer Art, die sich untereinander fortpflanzen und i.d.R. in einem 

räumlich abgegrenzten Gebiet vorkommen (Holderegger & Segelbacher, 2016). Im 

Naturschutz wird der Begriff Population häufig aber auch synonym mit dem Vor-

kommen einer Art in einem bestimmten Gebiet verwendet, ohne dass die biologi-

schen Kriterien einer Population erfüllt sind.  

STRUCTURE: Häufig verwendetes Computerprogramm, welches eine Clustering-Me-

thode durchführt, also Individuen statistisch genetischen Gruppen zuweist (Holde-

regger & Segelbacher, 2016). Hierbei wird auch die optimale Anzahl an Gruppen 

ermittelt, in die sich die Individuen einteilen lassen. 

Vorkommen: Das Vorkommen einer Art bezieht sich grundsätzlich auf die Präsenz 

oder die Häufigkeit einer bestimmten Art in einem bestimmten geografischen Ge-

biet oder Lebensraum. In der vorliegenden Studie wurde der Begriff Vorkommen 

gewählt, um Individuen in einer geographisch definierten Einheit zusammenzufas-

sen, ohne auf genetische Populationsstrukturen abzustellen) 
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10.2 Detaillierte Auswertung zu effektiver Populationsgröße und Inzuchtkoeffizienten 

Tabelle 14: Auswertung von Parametern für die genetische Diversität, die effektive Populationsgröße und den Inzuchtkoeffizienten für Teilgebiete: 
beobachtete Heterozygotie (HO), erwartete Heterozygotie (HE), allelische Vielfalt (AR), Fixierungsindex (FIS); gewählter Allelfilter für die Berechnung der 
effektiven Populationsgröße (Pcrit), effektive Populationsgröße (Ne), 95% jackknife-Konfidenzintervall (CI lower + CI higher); mittlerer Inzuchtkoeffi-
zient über die Individuen (IK mittel) und Standardabweichung (IK SD). 

  Genetische Diversität Effektive Populationsgröße Inzucht 

Rotwildgebiet Detailgebiet HO HE FIS AR Pcrit Ne CI lower  CI higher  IK mittel IK SD 

Obb. Ost Berchtesgadener Alpen 0,645 0,697 0,075 4,023 0,01 128,5 96,7 182,5 0,093 0,106 

Obb. Ost Chiemgauer Alpen 0,669 0,702 0,048 3,864 0,01 154,3 110,7 239 0,078 0,115 

Obb. West Ammergauer Alpen 0,654 0,696 0,058 4,028 0,01 339 192,6 1085,8 0,09 0,107 

Obb. West Mangfallgebirge 0,652 0,69 0,049 3,98 0,02 1027,7 261,2 Inf 0,087 0,107 

Obb. West Karwendelgebirge 0,651 0,681 0,038 3,959 0,02 545,4 221,8 Inf 0,073 0,084 

Obb. Isarauen Isarauen 0,555 0,61 0,084 3,18 0,01 55,3 44,4 69,8 0,125 0,141 

Schwaben Schwaben Hochgebirge 0,635 0,687 0,071 4,015 0,01 347,9 244,7 565,5 0,098 0,105 

Schwaben Kemptner Wald 0,573 0,629 NA 3,485 0,02 72 43,4 165,7 0,11 0,11 

Bayer. Wald Neureichenau 0,664 0,707 0,058 4,07 0,02 130,9 92 209,4 0,083 0,106 

Bayer. Wald NP Bayerischer Wald 0,68 0,699 0,022 4,04 0,02 311,9 185 836,9 0,065 0,091 

Opf. Süd Burglengenfeld 0,619 0,672 0,091 3,6 0,02 8,7 4,5 15,3 0,112 0,152 

Opf. Süd Hohenfels 0,662 0,685 0,03 3,763 0,01 623,9 407,4 1221,3 0,078 0,099 

Opf. Nord Grafenwöhr 0,704 0,714 0,013 3,864 0,01 995,6 737,9 1472,4 0,061 0,088 

Opf. Nord Pegnitz 0,649 0,67 0,026 3,593 0,02 85,8 52,1 190,1 0,06 0,083 

Opf. Nord Selb 0,68 0,708 0,039 3,872 0,02 34,2 23,2 54 0,078 0,101 

Opf. Nord Waldsassen 0,643 0,662 0,032 3,664 0,02 31,6 19,1 61,6 0,049 0,069 

Fichtelgebirge Fichtelberg 0,669 0,69 0,033 3,878 0,02 127,6 90,9 201 0,064 0,103 

Fichtelgebirge Fichtelgebirge Selb 0,645 0,667 0,039 3,718 0,02 63,9 44,6 99,5 0,07 0,097 

Haßberge Haßberge 0,644 0,687 0,067 3,855 0,05 28,1 15,2 80 0,107 0,158 
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  Genetische Diversität Effektive Populationsgröße Inzucht 

Rotwildgebiet Detailgebiet HO HE FIS AR Pcrit Ne CI lower  CI higher  IK mittel IK SD 

Spessart/ Rhön Bad Brückenau 0,66 0,711 0,073 4,024 0,01 188,5 128,6 324,9 0,096 0,112 

Spessart/ Rhön Hammelburg 0,678 0,72 0,05 4,078 0,02 111 80,8 166 0,078 0,104 

Spessart/ Rhön Heigenbrücken 0,703 0,748 0,056 4,292 0,02 37,7 26,1 58,4 0,08 0,098 

Spessart/ Rhön Rothenbuch 0,689 0,714 0,035 3,97 0,01 161,8 135,5 196,6 0,074 0,103 

Odenwald Odenwald 0,659 0,677 0,024 3,696 0,01 135,4 98,7 202,7 0,058 0,092 

Rotwildfrei Frankenwald 0,677 0,716 0,053 4,209 0,02 173,8 103,9 432,2 0,094 0,108 

Rotwildfrei Tschech. Grenze 0,699 0,743 0,055 4,33 0,01 357,9 265,4 530,1 0,084 0,1 

Wildpark Ebersberg 0,548 0,616 0,096 3,205 0,05 20,8 10,8 58,4 0,128 0,155 

Wildpark Forstenried 0,513 0,577 0,105 3,078 0,05 85 31,8 Inf 0,129 0,131 

Österreich St. Martin 0,681 0,709 0,031 4,101 0,02 156,4 92,4 423,5 0,078 0,104 
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10.3 Ergänzende Auswertungen zu Kondition und Konstitution 

10.3.1 Test auf Normalverteilung der Variablen, Körpergewicht, Unterkieferlänge 
(Mandibellänge) und Hinterlauflänge 

 
 

Tests auf Normalverteilung 

 Kolmogorov-Smirnova Shapiro-Wilk 

Statistik df Signifikanz Statistik df Signifikanz 

Hinterlauf-
länge_(cm) 

0,083 2.197 <0,001 0,978 2.197 <0,001 

Gewicht aufgebro-
chen (kg) 

0,052 2.197 <0,001 0,954 2.197 <0,001 

Unterkieferlänger 
(cm) 

0,093 2.197 <0,001 0,968 2.197 <0,001 

a. Signifikanzkorrektur nach Lilliefors 

 
 

Tests auf Normalverteilung 

 Ge-
schlecht 

Kolmogorov-Smirnova Shapiro-Wilk 

Statistik df Signifikanz Statistik df Signifikanz 

Hinterlauf-
länge_(cm) 

männlich 0,099 960 <0,001 0,970 960 <0,001 

weiblich 0,114 1.180 <0,001 0,962 1.18
0 

<0,001 

Gewicht aufgebro-
chen (kg) 

männlich 0,081 960 <0,001 0,952 960 <0,001 

weiblich 0,067 1.180 <0,001 0,980 1.18
0 

<0,001 

Unterkieferlänger 
(cm) 

männlich 0,083 960 <0,001 0,974 960 <0,001 

weiblich 0,120 1.180 <0,001 0,949 1.18
0 

<0,001 

a. Signifikanzkorrektur nach Lilliefors 

 
 

Tests auf Normalverteilung 

 Altersklasse Kolmogorov-Smirnova Shapiro-Wilk 

Statistik df Signifikanz Statistik df Signifikanz 

Hinterlauf-
länge_(cm) 

Kalb 0,085 670 <0,001 0,962 670 <0,001 

einjährig 0,125 435 <0,001 0,960 435 <0,001 

mehrjährig 0,081 1.035 <0,001 0,960 1.035 <0,001 

Gewicht aufge-
brochen (kg) 

Kalb 0,057 670 <0,001 0,986 670 <0,001 

einjährig 0,050 435 0,010 0,986 435 <0,001 

mehrjährig 0,115 1.035 <0,001 0,916 1.035 <0,001 

Unterkieferlän-
ger (cm) 

Kalb 0,052 670 <0,001 0,991 670 <0,001 

einjährig 0,052 435 0,006 0,993 435 0,031 

mehrjährig 0,039 1.035 <0,001 0,997 1.035 0,034 

a. Signifikanzkorrektur nach Lilliefors 
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10.3.2 Ergänzende Daten zu Körpergewichten des männlichen beprobten Rotwil-
des 

 
Gewicht aufgebrochen mit Kopf in kg 

Altersklasse Rotwildgebiet  N Mittelwert Std.-Abweichung Median 

Kälber Obb. Ost 29 33,2 8,336 33,0 

Obb. West 26 33,5 6,223 32,0 

Obb. Isarauen 23 36,5 8,282 36,5 

Schwaben 32 39,0 6,199 38,7 

Bayer. Wald 27 43,1 6,166 42,0 

Opf. Süd 7 40,5 4,923 40,2 

Opf. Nord 131 33,7 8,593 32,5 

Fichtelgebirge 10 39,4 8,319 42,0 

Haßberge 3 42,2 8,432 40,0 

Spessart / Rhön 80 37,6 7,594 36,0 

Odenwald 20 36,0 5,596 37,5 

Insgesamt 388 36,2 8,132 35,5 

Schmalspießer Obb. Ost 24 51,0 9,868 49,8 

Obb. West 16 48,0 8,830 48,9 

Obb. Isarauen 7 56,2 15,347 54,0 

Schwaben 24 58,4 10,556 57,2 

Bayer. Wald 13 67,8 9,368 69,5 

Opf. Nord 82 49,9 9,788 48,6 

Fichtelgebirge 29 59,2 7,456 57,5 

Haßberge 3 68,3 10,408 65,0 

Spessart / Rhön 58 56,2 9,666 55,0 

Odenwald 7 46,0 13,441 45,0 

Insgesamt 263 54,2 10,985 53,0 

Hirsche Obb. Ost 55 76,3 19,052 76,4 

Obb. West 42 71,2 18,323 72,2 

Obb. Isarauen 12 92,9 20,548 91,0 

Schwaben 59 84,0 19,974 79,2 

Bayer. Wald 45 87,4 15,167 85,0 

Opf. Süd 70 73,4 12,020 73,6 

Opf. Nord 82 67,6 18,233 65,2 

Fichtelgebirge 36 75,3 17,621 69,0 

Haßberge 5 86,0 26,693 74,0 

Spessart / Rhön 72 79,8 24,638 74,5 

Odenwald 1 70,0 . 70,0 

Insgesamt 479 76,9 19,754 74,4 

Insgesamt Obb. Ost 108 59,1 23,893 57,0 

Obb. West 84 55,1 21,871 50,5 

Obb. Isarauen 42 55,9 28,213 45,6 

Schwaben 115 66,2 24,898 62,0 

Bayer. Wald 85 70,3 23,229 75,0 

Opf. Süd 77 70,4 14,966 71,3 

Opf. Nord 295 47,6 18,695 44,7 

Fichtelgebirge 75 64,3 18,127 62,0 

Haßberge 11 69,2 26,074 70,0 

Spessart / Rhön 210 57,2 24,018 52,0 

Odenwald 28 39,7 10,786 39,0 

Insgesamt 1.130 57,6 23,112 53,8 
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10.3.3 Ergänzende Daten zu Körpergewichten des weiblichen beprobten  
Rotwildes 

 
Gewicht mit Kopf in kg 

Altersklasse Rotwildgebiet N Mittelwert Std.-Abweichung Median 

Kälber Obb. Ost 24 30,38 7,195 29,35 

Obb. West 19 30,82 6,958 32,00 

Obb. Isarauen 24 33,96 7,997 33,00 

Schwaben 37 35,96 6,345 36,40 

Bayer. Wald 18 40,89 7,586 41,50 

Opf. Süd 8 36,09 8,551 38,50 

Opf. Nord 142 30,83 7,535 29,45 

Fichtelgebirge 17 34,74 6,476 35,00 

Spessart / Rhön 87 34,46 6,977 35,00 

Odenwald 24 32,73 4,445 32,75 

Insgesamt 400 33,09 7,509 32,00 

Schmaltiere Obb. Ost 24 45,38 8,584 45,00 

Obb. West 31 45,91 10,027 43,80 

Obb. Isarauen 3 51,63 14,491 60,00 

Schwaben 23 53,57 9,218 56,00 

Bayer. Wald 10 56,86 7,580 54,55 

Opf. Süd 4 50,50 5,907 50,10 

Opf. Nord 48 43,93 10,252 42,00 

Fichtelgebirge 17 52,35 8,123 51,00 

Haßberge 1 59,00 . 59,00 

Spessart / Rhön 47 48,19 10,177 46,00 

Odenwald 17 44,06 8,920 42,00 

Insgesamt 225 47,74 10,134 47,00 

Alttiere Obb. Ost 108 60,67 7,919 62,00 

Obb. West 119 59,39 9,127 60,00 

Obb. Isarauen 8 70,00 8,619 66,50 

Schwaben 72 65,67 9,580 64,50 

Bayer. Wald 55 67,25 10,282 68,50 

Opf. Süd 20 63,97 11,210 63,65 

Opf. Nord 147 56,55 9,916 55,00 

Fichtelgebirge 52 58,22 8,446 59,00 

Haßberge 3 57,93 14,893 63,80 

Spessart / Rhön 121 59,72 8,194 60,00 

Odenwald 36 58,76 10,202 61,50 

Insgesamt 741 60,38 9,733 60,50 

Insgesamt Obb. Ost 156 53,66 13,809 57,00 

Obb. West 169 53,71 13,230 55,50 

Obb. Isarauen 35 43,71 17,499 39,00 

Schwaben 132 55,23 15,502 58,50 

Bayer. Wald 83 60,28 14,296 64,00 

Opf. Süd 32 55,32 15,609 54,00 

Opf. Nord 337 43,91 14,949 43,60 

Fichtelgebirge 86 52,42 12,094 55,40 

Haßberge 4 58,20 12,172 61,40 

Spessart / Rhön 255 48,98 13,936 50,00 

Odenwald 77 47,40 14,221 46,00 

Insgesamt 1.366 50,31 15,090 51,65 
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10.3.4 Kruskal-Wallis-Test der normierten Hirschkälbergewichte zwischen den 
Rotwildgebieten 

 
Sample 1-Sample 2 Teststatistik Std.-Fehler Standardteststatistik Anp. Sig.a 

Obb. West-Obb. Ost 8,856 30,766 0,288 1,000 

Obb. West-Opf. Nord -12,104 24,755 -0,489 1,000 

Obb. West-Odenwald -17,263 33,756 -0,511 1,000 

Obb. West-Obb. Isarauen -51,019 32,533 -1,568 1,000 

Obb. West-Spessart / Rhön -58,234 26,105 -2,231 1,000 

Obb. West-Schwaben -104,400 29,221 -3,573 0,019 

Obb. West-Fichtelgebirge -106,263 41,964 -2,532 0,623 

Obb. West-Haßberge -116,396 68,274 -1,705 1,000 

Obb. West-Bayer. Wald -130,293 31,560 -4,128 0,002 

Obb. West-Opf. Süd -134,991 47,892 -2,819 0,265 

Obb. Ost-Opf. Nord -3,249 22,880 -0,142 1,000 

Obb. Ost-Odenwald -8,407 32,406 -0,259 1,000 

Obb. Ost-Obb. Isarauen -42,163 31,130 -1,354 1,000 

Obb. Ost-Spessart / Rhön -49,378 24,335 -2,029 1,000 

Obb. Ost-Schwaben -95,545 27,651 -3,455 0,030 

Obb. Ost-Fichtelgebirge -97,407 40,886 -2,382 0,946 

Obb. Ost-Haßberge -107,540 67,617 -1,590 1,000 

Obb. Ost-Bayer. Wald -121,438 30,112 -4,033 0,003 

Obb. Ost-Opf. Süd -126,135 46,951 -2,687 0,397 

Opf. Nord-Odenwald -5,158 26,766 -0,193 1,000 

Opf. Nord-Obb. Isarauen 38,915 25,206 1,544 1,000 

Opf. Nord-Spessart / Rhön -46,129 16,076 -2,869 0,226 

Opf. Nord-Schwaben 92,296 20,757 4,447 0,000 

Opf. Nord-Fichtelgebirge -94,158 36,577 -2,574 0,553 

Opf. Nord-Haßberge -104,291 65,102 -1,602 1,000 

Opf. Nord-Bayer. Wald 118,189 23,937 4,938 0,000 

Opf. Nord-Opf. Süd 122,887 43,251 2,841 0,247 

Odenwald-Obb. Isarauen 33,757 34,087 0,990 1,000 

Odenwald-Spessart / Rhön 40,971 28,019 1,462 1,000 

Odenwald-Schwaben 87,138 30,943 2,816 0,267 

Odenwald-Fichtelgebirge 89,000 43,180 2,061 1,000 

Odenwald-Haßberge 99,133 69,028 1,436 1,000 

Odenwald-Bayer. Wald 113,031 33,160 3,409 0,036 

Odenwald-Opf. Süd 117,729 48,962 2,404 0,891 

Obb. Isarauen-Spessart / Rhön -7,215 26,533 -0,272 1,000 

Obb. Isarauen-Schwaben -53,381 29,604 -1,803 1,000 

Obb. Isarauen-Fichtelgebirge -55,243 42,231 -1,308 1,000 

Obb. Isarauen-Haßberge -65,377 68,439 -0,955 1,000 

Obb. Isarauen-Bayer. Wald -79,274 31,914 -2,484 0,715 

Obb. Isarauen-Opf. Süd -83,972 48,127 -1,745 1,000 

Spessart / Rhön-Schwaben 46,167 22,350 2,066 1,000 

Spessart / Rhön-Fichtelgebirge 48,029 37,504 1,281 1,000 

Spessart / Rhön-Haßberge 58,162 65,627 0,886 1,000 

Spessart / Rhön-Bayer. Wald 72,060 25,331 2,845 0,244 

Spessart / Rhön-Opf. Süd 76,758 44,037 1,743 1,000 

Schwaben-Fichtelgebirge -1,862 39,736 -0,047 1,000 

Schwaben-Haßberge -11,995 66,928 -0,179 1,000 

Schwaben-Bayer. Wald -25,893 28,531 -0,908 1,000 

Schwaben-Opf. Süd -30,591 45,953 -0,666 1,000 

Fichtelgebirge-Haßberge -10,133 73,392 -0,138 1,000 

Fichtelgebirge-Bayer. Wald 24,031 41,486 0,579 1,000 

Fichtelgebirge-Opf. Süd 28,729 54,943 0,523 1,000 

Haßberge-Bayer. Wald 13,897 67,982 0,204 1,000 

Haßberge-Opf. Süd 18,595 76,936 0,242 1,000 

Bayer. Wald-Opf. Süd -4,698 47,475 -0,099 1,000 

Jede Zeile prüft die Nullhypothese, dass die Verteilungen in Stichprobe 1 und Stichprobe 2 gleich sind. 
Asymptotische Signifikanzen (2-seitige Tests) werden angezeigt. Das Signifikanzniveau ist 0,050. 

a. Signifikanzwerte werden von der Bonferroni-Korrektur für mehrere Tests angepasst. 
Gelb markiert sind die Ergebnisse aus den Obb. Isarauen 
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10.3.5 Kruskal-Wallis-Test der normierten Wildkälbergewichte zwischen den Rot-
wildgebieten 

Sample 1-Sample 2 Teststatistik Std.-Fehler Standardteststatistik Anp. Sig.a 

Opf. Nord-Obb. Ost 7,532 25,492 0,295 1,000 

Opf. Nord-Obb. West 13,653 28,216 0,484 1,000 

Opf. Nord-Odenwald -15,511 25,492 -0,608 1,000 

Opf. Nord-Obb. Isarauen 32,303 25,492 1,267 1,000 

Opf. Nord-Spessart / Rhön -70,456 15,840 -4,448 0,000 

Opf. Nord-Fichtelgebirge -85,927 29,644 -2,899 0,169 

Opf. Nord-Schwaben 94,774 20,676 4,584 0,000 

Opf. Nord-Opf. Süd 111,449 41,972 2,655 0,357 

Opf. Nord-Bayer. Wald 147,633 29,644 4,980 0,000 

Obb. Ost-Obb. West -6,121 35,470 -0,173 1,000 

Obb. Ost-Odenwald -7,979 33,344 -0,239 1,000 

Obb. Ost-Obb. Isarauen -24,771 33,344 -0,743 1,000 

Obb. Ost-Spessart / Rhön -62,924 26,700 -2,357 0,830 

Obb. Ost-Fichtelgebirge -78,395 36,616 -2,141 1,000 

Obb. Ost-Schwaben -87,242 29,824 -2,925 0,155 

Obb. Ost-Opf. Süd -103,917 47,155 -2,204 1,000 

Obb. Ost-Bayer. Wald -140,100 36,616 -3,826 0,006 

Obb. West-Odenwald -1,859 35,470 -0,052 1,000 

Obb. West-Obb. Isarauen -18,650 35,470 -0,526 1,000 

Obb. West-Spessart / Rhön -56,803 29,311 -1,938 1,000 

Obb. West-Fichtelgebirge -72,274 38,562 -1,874 1,000 

Obb. West-Schwaben -81,121 32,183 -2,521 0,527 

Obb. West-Opf. Süd -97,796 48,682 -2,009 1,000 

Obb. West-Bayer. Wald -133,980 38,562 -3,474 0,023 

Odenwald-Obb. Isarauen 16,792 33,344 0,504 1,000 

Odenwald-Spessart / Rhön 54,945 26,700 2,058 1,000 

Odenwald-Fichtelgebirge 70,415 36,616 1,923 1,000 

Odenwald-Schwaben 79,263 29,824 2,658 0,354 

Odenwald-Opf. Süd 95,938 47,155 2,034 1,000 

Odenwald-Bayer. Wald 132,121 36,616 3,608 0,014 

Obb. Isarauen-Spessart / Rhön -38,153 26,700 -1,429 1,000 

Obb. Isarauen-Fichtelgebirge -53,624 36,616 -1,464 1,000 

Obb. Isarauen-Schwaben -62,471 29,824 -2,095 1,000 

Obb. Isarauen-Opf. Süd -79,146 47,155 -1,678 1,000 

Obb. Isarauen-Bayer. Wald -115,330 36,616 -3,150 0,074 

Spessart / Rhön-Fichtelgebirge 15,471 30,688 0,504 1,000 

Spessart / Rhön-Schwaben 24,318 22,147 1,098 1,000 

Spessart / Rhön-Opf. Süd 40,993 42,716 0,960 1,000 

Spessart / Rhön-Bayer. Wald 77,176 30,688 2,515 0,536 

Fichtelgebirge-Schwaben 8,847 33,442 0,265 1,000 

Fichtelgebirge-Opf. Süd 25,522 49,523 0,515 1,000 

Fichtelgebirge-Bayer. Wald 61,706 39,618 1,558 1,000 

Schwaben-Opf. Süd -16,675 44,736 -0,373 1,000 

Schwaben-Bayer. Wald -52,859 33,442 -1,581 1,000 

Opf. Süd-Bayer. Wald 36,184 49,523 0,731 1,000 

Jede Zeile prüft die Nullhypothese, dass die Verteilungen in Stichprobe 1 und Stichprobe 2 gleich sind. 
Asymptotische Signifikanzen (2-seitige Tests) werden angezeigt. Das Signifikanzniveau ist 0,050. 
a. Signifikanzwerte werden von der Bonferroni-Korrektur für mehrere Tests angepasst. 
Gelb markiert sind die Ergebnisse aus den Obb. Isarauen 
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10.3.6 Ergänzende Daten zu Unterkieferlängen (Mandibellänge) des männlichen 
beprobten Rotwildes 

 
Mandibellänge 

Altersklasse Rotwildgebiet N Mittelwert Std.-Abweichung Median 

Kälber Obb. Ost 29 19,1 1,6166 19,5 

Obb. West 29 19,4 1,4151 19,7 

Obb. Isarauen 25 19,7 1,2748 19,6 

Schwaben 35 20,6 1,1599 20,8 

Bayer. Wald 16 20,5 1,3148 20,9 

Opf. Süd 17 20,1 0,8873 20,4 

Opf. Nord 90 19,9 1,1161 19,8 

Fichtelgebirge 11 19,5 1,6872 19,7 

Haßberge 2 20,1 0,8485 20,1 

Spessart / Rhön 80 19,6 1,2959 19,9 

Odenwald 14 19,5 1,2511 19,9 

Insgesamt 348 19,8 1,3215 20,0 

Schmalspießer Obb. Ost 21 23,6 1,2823 23,1 

Obb. West 16 22,9 1,1619 22,7 

Obb. Isarauen 10 24,4 1,8619 24,4 

Schwaben 30 25,0 1,5487 25,1 

Bayer. Wald 8 25,8 0,6676 25,9 

Opf. Süd 5 24,3 1,2740 23,6 

Opf. Nord 76 24,0 1,0488 23,9 

Fichtelgebirge 26 24,0 0,8608 23,8 

Haßberge 2 25,4 0,3536 25,4 

Spessart / Rhön 56 24,1 1,5195 23,9 

Odenwald 1 23,1 . 23,1 

Insgesamt 251 24,1 1,3767 23,9 

Hirsche Obb. Ost 50 27,1 2,1915 27,2 

Obb. West 31 26,6 1,9100 27,1 

Obb. Isarauen 22 27,7 1,4550 27,7 

Schwaben 61 27,8 2,0075 28,0 

Bayer. Wald 24 28,5 1,5077 28,3 

Opf. Süd 8 25,4 2,1397 25,0 

Opf. Nord 57 26,9 1,6084 27,2 

Fichtelgebirge 35 26,5 1,7432 26,5 

Haßberge 4 26,7 2,0216 26,8 

Spessart / Rhön 72 26,8 1,7128 27,1 

Insgesamt 364 27,1 1,9072 27,2 

Insgesamt Obb. Ost 100 24,0 3,9132 24,4 

Obb. West 76 23,1 3,5984 22,7 

Obb. Isarauen 57 23,6 3,9397 23,4 

Schwaben 126 25,1 3,4487 25,7 

Bayer. Wald 48 25,4 3,8421 26,5 

Opf. Süd 30 22,2 2,7895 21,1 

Opf. Nord 223 23,1 3,0978 23,3 

Fichtelgebirge 72 24,6 2,8512 24,5 

Haßberge 8 24,7 3,2191 25,4 

Spessart / Rhön 208 23,3 3,4327 23,4 

Odenwald 15 19,8 1,5111 20,0 

Insgesamt 963 23,7 3,5211 23,7 
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10.3.7 Ergänzende Daten zu Unterkieferlängen (Mandibellänge) des weiblichen 
beprobten Rotwildes 

 
Mandibellänge 

Altersklasse Rotwildgebiet N Mittelwert Std.-Abweichung Median 

Kälber Obb. Ost 22 18,9 1,6741 18,8 

Obb. West 17 18,9 1,5831 18,5 

Obb. Isarauen 22 19,6 1,1454 19,6 

Schwaben 41 19,7 1,5129 19,9 

Bayer. Wald 11 20,4 0,7744 20,5 

Opf. Süd 14 18,9 1,1600 19,1 

Opf. Nord 106 19,5 1,2921 19,7 

Fichtelgebirge 17 18,6 1,3349 18,8 

Spessart / Rhön 82 19,3 1,4277 19,5 

Odenwald 22 18,8 0,9823 18,8 

Insgesamt 354 19,4 1,3900 19,5 

Schmaltiere Obb. Ost 22 23,1 1,1332 23,1 

Obb. West 26 22,6 0,8895 22,5 

Obb. Isarauen 6 23,4 0,9501 23,6 

Schwaben 26 24,1 1,2225 24,1 

Bayer. Wald 7 24,6 1,1658 24,7 

Opf. Süd 11 23,1 1,3304 23,1 

Opf. Nord 48 22,7 1,0851 22,6 

Fichtelgebirge 15 23,3 1,0842 23,5 

Haßberge 1 22,8 . 22,8 

Spessart / Rhön 48 23,1 1,5034 23,0 

Odenwald 6 22,7 2,1379 22,2 

Insgesamt 216 23,1 1,3155 23,1 

Alttiere Obb. Ost 104 26,2 1,2753 26,2 

Obb. West 114 26,2 1,6618 26,3 

Obb. Isarauen 23 26,1 1,1741 25,9 

Schwaben 74 26,9 1,4663 26,7 

Bayer. Wald 37 27,7 2,0192 28,1 

Opf. Süd 58 26,1 1,3774 26,2 

Opf. Nord 131 26,1 1,2233 26,0 

Fichtelgebirge 55 26,4 1,2695 26,3 

Haßberge 3 27,6 1,9009 27,5 

Spessart / Rhön 118 26,5 1,2049 26,5 

Odenwald 15 25,4 1,2770 25,4 

Insgesamt 732 26,7 1,4453 26,4 

Insgesamt Obb. Ost 148 24,7 2,9593 25,5 

Obb. West 157 24,8 2,9143 25,6 

Obb. Isarauen 51 23,0 3,2415 24,0 

Schwaben 141 24,3 3,4042 25,5 

Bayer. Wald 55 25,9 3,3795 27,0 

Opf. Süd 83 24,5 3,0312 25,6 

Opf. Nord 285 23,1 3,2050 23,4 

Fichtelgebirge 87 24,4 3,2689 25,5 

Haßberge 4 26,4 2,8441 26,6 

Spessart / Rhön 248 23,5 3,4285 24,3 

Odenwald 43 21,7 3,3093 20,6 

Insgesamt 1.302 23,9 3,3255 24,9 

  



 

103 
 

10.3.8 Ergänzende Daten zu Hinterlauflängen des männlichen beprobten  
Rotwildes 

 
Hinterlauflänge 

Altersklasse Rotwildgebiet N Mittelwert Std.-Abweichung Median 

Kälber Obb. Ost 27 44,5 4,4550 46,0 

Obb. West 24 43,7 2,4754 43,5 

Obb. Isarauen 28 44,7 3,5497 45,5 

Schwaben 32 45,6 3,0212 46,7 

Bayer. Wald 27 47,5 2,3127 48,0 

Opf. Süd 22 46,6 1,5549 47,0 

Opf. Nord 137 43,7 3,3867 44,0 

Fichtelgebirge 11 46,0 3,5058 47,0 

Haßberge 3 40,6 4,2755 42,0 

Spessart / Rhön 80 44,8 3,2236 45,0 

Odenwald 19 44,7 2,3028 44,9 

Insgesamt 410 44,7 3,3768 45,0 

Schmalspießer Obb. Ost 22 49,6 2,5798 49,8 

Obb. West 16 49,3 2,1664 49,3 

Obb. Isarauen 12 49,5 3,0017 50,0 

Schwaben 29 50,8 2,6197 51,5 

Bayer. Wald 13 49,6 4,9387 52,0 

Opf. Süd 4 51,8 1,8428 52,0 

Opf. Nord 84 49,7 2,2826 50,0 

Fichtelgebirge 29 51,2 1,5029 51,0 

Haßberge 3 49,5 1,8028 50,0 

Spessart / Rhön 52 49,7 4,0206 50,9 

Odenwald 5 47,2 4,1324 48,6 

Insgesamt 269 49,9 2,9560 50,0 

Hirsche Obb. Ost 56 52,1 3,7447 52,6 

Obb. West 40 50,9 3,0370 51,0 

Obb. Isarauen 21 51,9 3,3649 53,0 

Schwaben 60 53,5 2,4198 54,0 

Bayer. Wald 49 53,2 3,0846 53,8 

Opf. Süd 125 52,0 1,8315 52,0 

Opf. Nord 97 51,3 2,3008 51,5 

Fichtelgebirge 36 51,8 1,9093 51,6 

Haßberge 5 53,7 1,9875 53,0 

Spessart / Rhön 69 52,5 2,5926 53,0 

Insgesamt 558 52,1 2,6821 52,0 

Insgesamt Obb. Ost 105 49,6 4,8764 50,5 

Obb. West 80 48,4 4,1486 49,0 

Obb. Isarauen 61 48,1 4,6941 48,5 

Schwaben 121 50,8 4,1927 52,0 

Bayer. Wald 89 50,9 4,0968 52,0 

Opf. Süd 151 51,2 2,6032 51,5 

Opf. Nord 318 47,6 4,4531 48,2 

Fichtelgebirge 76 50,8 2,8381 51,0 

Haßberge 11 48,9 6,1785 51,0 

Spessart / Rhön 201 48,7 4,6733 49,5 

Odenwald 24 45,2 2,8742 45,0 

Insgesamt 1.237 49,2 4,4382 50,0 

 
  



 

104 
 

10.3.9 Ergänzende Daten zu Hinterlauflängen des weiblichen beprobten  
Rotwildes 

 
Hinterlauflänge 

Altersklasse Rotwildgebiet N Mittelwert Std.-Abweichung Median 

Kalb Obb. Ost 23 43,1 3,7941 43,6 

Obb. West 17 42,6 3,3083 42,5 

Obb. Isarauen 26 42,9 3,7237 44,0 

Schwaben 33 44,2 3,1634 45,0 

Bayer. Wald 19 44,3 2,8105 45,0 

Opf. Süd 16 43,8 2,8159 43,3 

Opf. Nord 152 43,1 2,4914 43,5 

Fichtelgebirge 17 43,8 2,0854 44,0 

Spessart / Rhön 85 44,1 2,9409 44,0 

Odenwald 24 43,4 1,6190 43,0 

Insgesamt 412 43,5 2,8463 44,0 

einjährig Obb. Ost 24 48,2 2,1627 49,0 

Obb. West 30 48,0 3,6046 48,0 

Obb. Isarauen 5 48,2 2,2528 47,0 

Schwaben 25 49,5 2,6828 50,0 

Bayer. Wald 10 49,3 2,7814 49,5 

Opf. Süd 10 48,8 1,7002 49,0 

Opf. Nord 54 46,4 2,6718 46,8 

Fichtelgebirge 17 49,5 2,1012 50,0 

Haßberge 2 48,5 0,7071 48,5 

Spessart / Rhön 45 47,1 3,2899 48,0 

Odenwald 11 46,2 2,6819 47,0 

Insgesamt 233 47,8 2,9901 48,0 

mehrjährig Obb. Ost 107 50,0 3,1155 50,0 

Obb. West 117 50,4 2,0826 50,5 

Obb. Isarauen 17 48,8 2,9797 49,0 

Schwaben 70 50,2 2,8249 50,8 

Bayer. Wald 60 50,6 2,5024 51,0 

Opf. Süd 64 49,6 1,8855 50,0 

Opf. Nord 149 48,7 3,3871 48,5 

Fichtelgebirge 56 50,5 1,6616 51,0 

Haßberge 4 46,9 3,9660 48,5 

Spessart / Rhön 104 49,1 3,4909 49,0 

Odenwald 32 48,1 3,1353 48,0 

Insgesamt 780 49,7 2,9505 50,0 

Insgesamt Obb. Ost 154 48,7 3,9281 49,0 

Obb. West 164 49,2 3,5193 50,0 

Obb. Isarauen 48 45,5 4,3868 45,3 

Schwaben 128 48,5 3,8609 49,8 

Bayer. Wald 89 49,1 3,6268 50,0 

Opf. Süd 90 48,5 3,0092 49,0 

Opf. Nord 355 45,9 3,9016 46,0 

Fichtelgebirge 90 49,1 3,1472 50,0 

Haßberge 6 47,4 3,2003 48,5 

Spessart / Rhön 234 46,9 3,9483 48,0 

Odenwald 67 46,1 3,3480 47,0 

Insgesamt 1.425 47,7 3,9718 48,0 
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10.3.10 Korrelation Gewicht – Mandibellänge; Gewicht - Hinterlauflänge 

 
Korrelationen 

 Gewicht in kg Mandibellänge 

Gewicht mit Kopf in kg Pearson-Korrelation 1 0,826** 

Sig. (2-seitig)  <0,001 

N 2.911 2.336 

Mandibellänge Pearson-Korrelation 0,826** 1 

Sig. (2-seitig) <0,001  

N 2.336 2.636 

**. Die Korrelation ist auf dem Niveau von 0,01 (2-seitig) signifikant. 

 
 

Korrelationen 

 Gewicht in kg Hinterlauflänge 

Gewicht mit Kopf in kg Pearson-Korrelation 1 0,703** 

Sig. (2-seitig)  <0,001 

N 2.911 2.725 

Hinterlauflänge Pearson-Korrelation 0,703** 1 

Sig. (2-seitig) <0,001  

N 2.725 3.093 

**. Die Korrelation ist auf dem Niveau von 0,01 (2-seitig) signifikant. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 

 

 

 

 

 


