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Zusammenfassung TI.ITI

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 zusammenhangen und wie der genetische Zustand der einzelnen Vorkom-
men zu bewerten ist. Hintergrund ist die Diskussion, ob die rdumliche Begrenzung auf
die normativ festgelegten zehn Rotwildgebiete dazu fuhrt, dass genetische Vielfalt ver-
loren geht und Inzucht zunimmt. Hiermit verbunden ist die Sorge, dass dies langfristig

Fitness und Anpassungsfahigkeit des Rotwildes beeintrachtigen koénnte.

Ziel des Projekts war es, eine faktenbasierte Datengrundlage zur Populationsstruktur,
zur genetischen Diversitat und zum mdglichen Austausch zwischen Vorkommen sowie
— erganzend — zur korperlichen Entwicklung (Kondition/Konstitution) des Rotwilds in

Bayern zu schaffen.

Fur sieben der zehn bayerischen Rotwildgebiete und damit einen sowohl hinsichtlich
Flache als auch Individuenzahlen sehr groflen Anteil der bayerischen Rotwildvorkom-
men konnte ein guter bis sehr guter genetischer Zustand festgestellt werden. Lediglich
die drei Gebiete Isarauen, Hallberge und Odenwald weisen geringfligig bis deutlich ein-

geschrankte genetische Diversitat, Isolation und/oder geringe Populationsgréf3en auf.

Fir die genetischen Analysen wurden bayernweit Gewebeproben (Ohrstanzproben) aus
der Jagdstrecke gewonnen. Insgesamt konnten 3.357 Proben gesammelt werden. Nach
Qualitatskontrollen flossen 3.118 Proben in die genetischen Auswertungen ein. Diese
stammten aus den zehn bayerischen Rotwildgebieten sowie aus rotwildfreien/sonstigen
Bereichen mit regelmaRigem Rotwildvorkommen und aus an Bayern angrenzenden Re-
gionen. Zur Genotypisierung wurden Mikrosatellitenmarker eingesetzt, bei deren Aus-
wahl auf eine mdglichst gute Vergleichbarkeit mit anderen Studien Wert gelegt wurde.
Die Populationsstruktur wurde mit zwei etablierten, clusterbasierten Verfahren analy-
siert. Erganzend wurde untersucht, wie stark sich die Gebiete genetisch unterscheiden
(Differenzierung) und ob Hinweise auf rezenten Genfluss bzw. Zu- und Abwanderung

bestehen.

Fur den genetischen Zustand innerhalb der Gebiete wurden mehrere Kennwerte kom-
biniert: Heterozygotie und allelische Vielfalt (als Mal3e der genetischen Vielfalt), Inzucht-
koeffizienten (als Hinweis auf enge Verwandtschaft) sowie die effektive Populations-
groRe (Ne) als genetisches Pendant zur Bestandsgrofie. Parallel wurden kérperliche

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

hangt.

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:

e Im Alpenraum zeigen sich Abweichungen von der Gebietseinteilung: Das Rot-
wildgebiet ,,Oberbayern Hochgebirge® lasst sich entlang des Inntals in einen
West- und Ostteil gliedern; das Rotwildgebiet Schwaben ist genetisch dem Ge-
biet Oberbayern Hochgebirge West zuzuordnen.

o Im Gebiet Oberpfalz Nord und Veldensteiner Forst zeigt sich eine von der Ge-
bietsabgrenzung abweichende Struktur: Der nérdliche Teil des Gebiets Oberpfalz
Nord ist genetisch eher dem Fichtelgebirge zuzuordnen.

¢ Das Rotwildgebiet Spessart / Rhén kann genetisch in zwei Teilbereiche geglie-
dert werden, die jedoch nicht stark voneinander getrennt sind und genetischen
Austausch zeigen.

e Das Rotwildgebiet HaRberge zeigt sowohl Ahnlichkeiten mit dem Gebiet Spess-

art / Rhon als auch mit den Rotwildvorkommen im Frankenwald.

Bei der genetischen Differenzierung wiesen die bayerischen Vorkommen mittlere
Werte auf. Benachbarte Gebiete waren haufig 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 Stid und der tschechischen Grenzregion. Fir den Oden-
wald und die Isarauen wurde kein aktueller genetischer Austausch mit anderen bayeri-

schen Gebieten nachgewiesen.

Far 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 gro3en bzw. gut vernetzten Gebieten gefunden — am héchsten im Gebiet
Spessart / Rhon, gefolgt u. a. vom Bayerischen Wald. Im Odenwald sowie in den Gebie-

ten Oberpfalz Sid und Nord war die allelische Vielfalt geringer, die Heterozygotie lag
4
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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 hdchste mittlere Inzuchtkoeffizient wurde
ebenfalls in den Isarauen ermittelt, wobei sich erhohte Anteile von Individuen mit hohen
Inzuchtkoeffizienten (> 0,125) zwar insbesondere in den Isarauen, aber auch in den
HalRbergen sowie in Schwaben fanden. Der niedrigste mittlere Wert wurde im Odenwald

gemessen.

Die effektive PopulationsgroBe (N.) liefert eine zusatzliche Einschatzung zum geneti-
schen Zustand: Als potenziell kritisch gelten (bei Isolation) Werte unter 50-100. Werte
unterhalb dieser Schwelle wurden in Bayern flir die HaRberge sowie flr die Isarauen
festgestellt. Sehr hohe Ne-Werte erreichen u. a. Oberpfalz Stid (> 500) sowie Oberpfalz
Nord und Oberbayern Hochgebirge West (> 1.000). Gleichzeitig gelten solche Schwel-
lenwerte besonders flir isolierte Populationen. Flr kleine Populationen ist somit der
genetische Austausch mit anderen Vorkommen entscheidend: hoher Austausch wirkt

dem Verlust an genetischer Diversitat und Inzucht entgegen.

Die Daten zur Kondition/Konstitution zeigten erwartbare Unterschiede nach Alter und
Geschlecht (z. B. langere Unterkiefer und Hinterlaufe bei mannlichen Individuen; deutli-
che Unterschiede zwischen Altersklassen). Zudem gab es regionale Unterschiede in ein-
zelnen Messwerten. Die geringsten Koérpergewichte, Unterkieferlangen und Hinterlauf-
langen fanden sich in der Oberpfalz Nord / Veldensteiner Forst, die héchsten Werte je-
weils im Bayerischen Wald. Auch in den Isarauen war das Rotwild hinsichtlich der Kor-
pergewichte und der Konstitution trotz der dortigen geringen genetischen Vielfalt nicht

auffallig.

In der groRen Stichprobe wurden nur sieben Individuen (entspricht 0,2 % der Proben)
mit verkurzten Unterkiefern festgestellt. Bei diesen Tieren zeigte sich insgesamt kein
eindeutiges Muster von besonders hohen Inzuchtwerten oder besonders niedriger indi-
vidueller Diversitat. Auch die Ubrigen untersuchten Konditions-/Konstitutionsmerkmale
lieferten keinen Hinweis auf eine Inzuchtdepression in Gebieten mit niedriger geneti-

scher Diversitat (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-
flache, sondern auch hinsichtlich der Individuenzahlen auf einen sehr grol3en Anteil der

bayerischen Rotwildvorkommen zu: Dazu zéhlen die Rotwildgebiete Oberbayern Hoch-
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gebirge, Schwaben, Bayerischer Wald, Oberpfalz Siid, Oberpfalz Nord und Velden-
steiner Forst, Fichtelgebirge und Spessart / Rhon. Viele Vorkommen sind — teils auch

grenziberschreitend — Teil gréRerer Metapopulationen, in denen Austausch stattfindet.

Aufmerksamkeit verdienen jedoch drei Vorkommen:

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

Vielfalt und erhohten Inzuchtwerten.

o HaBberge: zwar sehr kleines Vorkommen (N in kritischer GréRenordnung), aber
dennoch mittlere Diversitat — plausibel durch hohen Austausch mit umliegenden
Gebieten; langfristig ist fur das Rotwildgebiet HalRberge der Erhalt dieser

Konnektivitat bedeutend.

¢ Odenwald: genetisch klar abgrenzbar und ohne nachgewiesenen rezenten Aus-
tausch in andere bayerische Rotwildgebiete; bislang jedoch ohne deutliche Auf-

falligkeiten in der Diversitat.

Fur die drei oben genannten Rotwildgebiete ist der Erhalt bzw. die Férderung der
genetischen Diversitat von Bedeutung. Bei der etwaigen Umsetzung von entspre-
chenden Mallnahmen missen neben wildbiologischen Aspekte Belange der Land-
und Forstwirtschaft bertcksichtigt und auch Aspekte der Tiergesundheit (z. B. die
Verbreitung und Ausbreitung von Wildkrankheiten und Parasiten) bedacht werden.

Fir die anderen sieben Rotwildgebiete besteht aktuell kein Handlungsbedarf.
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1 Einfuhrung

1.1 Einfihrung

Das Rotwild besiedelt in Bayern unterschiedlichste Lebensraume: von grélteren Wald-
gebieten in den Mittelgebirgen Uber die Auwalder 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 nattrlichen und anthropogenen Ein-
flissen ausgesetzt. Ihre Lebensraume 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 (Meiner 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 6ffentlichen Diskurs bestehen Beflirchtungen,
dass durch die Beschrankung auf festgelegte Rotwildgebiete die einzelnen Rotwildvor-
kommen zu isoliert und das Rotwild in seinen aktuellen Lebensraumen zu stark einge-
schrankt waren. Als Folge wird eine genetische Verarmung mit potenziellen Auswirkun-
gen auf die Kérperentwicklung und Fitness des Rotwildes beflirchtet. Hintergrund hierfir
sind auch Studien aus Schleswig-Holstein und Hessen, die in den beiden Bundeslandern
eine genetische Verarmung bei Teilpopulationen festgestellt haben. Eine Verklirzung der
Unterkiefer beim Rotwild und andere Fehlbildungen wurden als Hinweise auf Inzuchtde-
pression bewertet (Reiner & Willems, 2019; Zachos et al., 2007).

Wahrend genetische Defekte vornehmlich in sehr kleinen Populationen auftreten kén-
nen, ist eine ausreichende genetische Diversitat gerade hinsichtlich der Klima-, der
Landschafts- und Landnutzungsveranderungen auch fur die langfristige Anpassungsfa-
higkeit und Vitalitat aller Populationen wichtig (Frankham, 2005; Holderegger et al.,
2016). Die genetische Diversitat stellt daher einen wesentlichen Baustein der Biodiver-
sitat dar (Vereinte Nationen 1992) und ihr Erhalt ist Bestandteil der nationalen Biodiver-

sitatsstrategie.

Aktuelle populationsgenetische Untersuchungen liegen fur das Rotwild in Bayern nicht
vor. Zur Identifikation von Populationen, die mdglicherweise durch eine genetische Ver-
armung betroffen sein kdnnten, und zur Ermittlung zielgerichteter Handlungsmaoglichkei-
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 Diversitat und der Isolierungsgrad zwischen Rotwildvorkommen mit einer um-
fassenden populationsgenetischen Studie mit Giber 3.000 Proben untersucht. Erganzend
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 durchgefuhrt (Westekemper, 2021; Zachos et al., 2016; Zachos et
al., 2007). Eine deutschlandweite landschaftsgenetische Studie von Forscherinnen und
Forschern aus Gattingen bietet einen guten Uberblick Uiber die genetische Situation des

Rotwilds in Deutschland (Westekemper, 2021). Hierbei wurden 34 Rotwildvorkommen
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untersucht, davon drei aus Bayern. Fur viele der Vorkommen wurden eine deutliche ge-
netische Differenzierung und ein geringer Genfluss festgestellt. Die Ursachen hierflr
sind vielfaltig und reichen von jagdlichem Management Uber natlrliche Barrieren bis zu
Habitatfragmentierung durch Stra3en und Siedlungsgebiete (Edelhoff et al., 2020; Hartl
et al., 2003).

Innerhalb Deutschlands liegen aus einigen Bundeslandern detaillierte Untersuchungen
zum Rotwild vor, z. B. aus Schleswig-Holstein (Edelhoff et al., 2020; Zachos et al., 2007),
Hessen (Reiner et al., 2021), Baden-Wiurttemberg (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 Gefahr-
dung insbesondere kleinerer Vorkommen fiihren (Walling et al., 2011; Zachos et al.,
2007).

Die erste umfassende populationsgenetische Studie zu Rotwild stammt aus Bayern
(Kdhn et al., 2003). In dieser Studie wurden flr Vorkommen in Berchtesgaden, dem Am-
mergebirge und dem Bayerischen Wald jeweils eine hohe genetische Vielfalt ermittelt.
Die kleineren Rotwildgebiete in den Isarauen und den HalR3bergen wiesen eine geringere
Diversitat auf, wurden aber als stabil eingestuft. Innerhalb der Rotwildgebiete wurden
jedoch jeweils nur kleine Bereiche beprobt, was die Aussagekraftigkeit der Studie fur die
Gesamtgebiete einschrankt. Zudem liegt die Probennahme von Kuhn et al. (2003) knapp
30 Jahre zurlick. Daher kdnnen nur eingeschrankt Ruckschlisse auf die aktuelle gene-
tische Diversitat des Rotwildes in Bayern gezogen werden und die Daten sind insbeson-
dere im Vergleich zu den aktuellen Studien anderer Bundeslander als veraltet anzuse-
hen. Fir einzelne der bayerischen Populationen liegen aktuellere Studien vor. Fickel et
al. (2012) untersuchten das Vorkommen im Bayrischen Wald und Béhmerwald. Rotwild
aus Berchtesgaden und dem Fichtelgebirge wurde durch Zachos et al. (2016), Rotwild
aus Grafenwohr, dem Bayerischen Wald und Kemptener Wald von Westekemper (2021)
genetisch analysiert. Fur diese Vorkommen konnten Uberwiegend hohe Werte fur die
genetische Diversitat bestimmt werden, eine Vergleichbarkeit der Untersuchungen ist
jedoch aufgrund der Verwendung unterschiedlicher genetischer Marker nur einge-
schrankt mdglich. Insbesondere fur die kleineren Rotwildgebiete in den Isarauen oder

den HalRRbergen waren keine aktuellen genetischen Daten verfiigbar.

Somit existieren aktuell keine verlasslichen Daten dazu, wie gut bayerische Rotwildvor-
kommen vernetzt sind und ob einzelne Gebiete von einer méglichen genetischen Isola-

tion und Verarmung betroffen sind. Zur Beurteilung der Situation des Rotwilds in Bayern
11
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und der Ermittlung zielgerichteter Handlungsméglichkeiten ist eine solide Datenbasis je-

doch essenziell.

1.3 Einfiihrung 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 Diversitat. Diese aulert sich durch unterschiedliche Auspragungen, soge-
nannte Allele, an einem Genort (Locus) der DNA bei verschiedenen Individuen innerhalb
einer Art vorhanden sind. Die Haufigkeit, mit der verschiedene Allele an einem Locus
vorzufinden sind, ist von der Gréle und Entwicklung der betrachteten Population abhan-
gig. Die Variation an Allelen bildet sich entweder tber 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) erlautert.

Innerhalb jedes Individuums kénnen an einem Locus die Auspragungen 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 flr die genetische Diversitat. In der vorliegenden Studie wurden Mikrosatelli-
tenmarker verwendet. Mikrosatelliten sind kurze, sich wiederholende Abschnitte der
DNA, die deutlich mehr Variabilitat zwischen Individuen aufweisen als die meisten ande-
ren Abschnitte des Erbguts. An jedem Locus gibt es somit eine groRe Zahl mdglicher
Auspragungen. Die Populationsgenetik betrachtet und quantifiziert diese Auspragungen
anhand der Gendaten vieler Individuen. Je naher die Tiere miteinander verwandt sind,
desto mehr Marker stimmen Uberein. Hieraus kdbnnen sowohl nahe Verwandtschaftsver-
haltnisse als auch groRraumige Populationsstrukturen ermittelt werden. Individuen, die
genetisch ahnliche Muster aufweisen, kénnen 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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Anpassungsfahigkeit an Veranderungen des Lebensraums vermindern. Je mehr geneti-
sche Varianten in einer Population vorhanden sind, desto héher ist die Wahrscheinlich-
keit, dass zufallig Merkmale vorkommen, die auch fir veranderten Bedingungen beson-
ders geeignet sind. Eine wichtige Maleinheit ist hierbei auch die effektive Populations-
groflie (N¢). Sie ist das genetische oder evolutionare Pendant zur tatsachlichen Popula-
tionsgrofie und bemisst, wie grold eine Population unter genetischen Gesichtspunkten
ist und berlcksichtigt nur diejenigen Individuen, die an der Fortpflanzung beteiligt sind.
In der Regel ist Ne deshalb deutlich kleiner als die tatsachliche Populationsgrofie
(Frankham et al., 2014). Von den genannten populationsgenetischen Parametern gelten
die Heterozygotie, die effektive Populationsgréfe und die Differenzierung zwischen Po-
pulationen auch als essentielle Biodiversitatsvariablen zur Einschatzung der geneti-

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

In der Praxis werden Vorkommen von Wildtieren haufig anhand von geographischen
oder administrativen Grenzen abgegrenzt - wie z. B. Gebirgsstocke, Landesgrenzen,
Einteilung in Hegeringe. Dies muss jedoch nicht immer 6kologischen Zusammenhangen
entsprechen (Meisingset et al.,, 2018). So kénnen z. B. mehrere Hegeringe flir 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 Diversitat des Rotwildes in Bayern.

Teilziele des Vorhabens:
Die Teilziele der genetischen Studie zu den bayerischen Rotwildvorkommen waren:

e die Erfassung und Darstellung der genetischen Populationsstruktur innerhalb

und zwischen den bestehenden Rotwildgebieten

o die Ermittlung des genetischen Zustands der einzelnen Rotwildpopulationen hin-

sichtlich Diversitat und Inzucht
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o die Ermittlung des korperlichen Zustands (Konstitution und Kondition) der Rot-

wildvorkommen

o die Abschatzung des Isolierungsgrads (genetische Differenzierung und Struktur)

zwischen den ermittelten lokalen (Teil-)Populationen

e zusammenfassende Bewertung des Zustands der Rotwildpopulationen sowie

Ableitung etwaiger Handlungsempfehlung
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2 Methodik

2.1 Probengewinnung und Erfassung des korperlichen Zustandes

Um eine breite, statistisch aussagekraftige 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. Zusatzlich
wurden rotwildfreie Gebiete mit regelmaRigem Rotwildabschuss, beispielsweise an Rot-
wildgebiete angrenzende Bereiche, sowie grenznahe Bereiche anderer Lander, beprobt.
Insbesondere beim Rotwildgebiet Odenwald, das nur zu einem kleinen Teil in Bayern
liegt, wurden auch Proben aus den angrenzenden Teilen in Baden-Wurttemberg und

Hessen genommen.

Zur Gewahrleistung einer reprasentativen Stichprobe flr die jeweiligen Gebiete wurden
fur die Probenanzahl auch die Flachenausdehnung und Populationsgrdfie der einzelnen
Rotwildgebiete einbezogen. Fir grole Gebiete wie beispielweise das Gebiet Oberbay-
erischen Hochgebirge waren héhere Probenanzahlen maoglich, aber auch erforderlich,
um etwaige Populationsstrukturen innerhalb dieser Bereiche bericksichtigen zu kénnen.
Fir sehr kleine Gebiete wie etwa die HalRberge war die Probenanzahl dagegen bereits
durch die geringe PopulationsgréfRe und die daraus resultierende geringe Jagdstrecke

beschrankt.

Tabelle 1: Bayerische Rotwildgebiete nach Gebietshummer und Namen sowie fiir den Be-
richt verwendete Abkiirzungen

Gebiet Nr. Rotwildgebiet Abkurzung
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 Sud Opf. Sid
6 Oberpfalz Nord und Veldensteiner Forst Opf. Nord
7 Fichtelgebirge Fichtelgeb.
8 HaRberge Halberge
9 Spessart/Rhon Spessart/Rhén
10 Odenwald Odenwald

Die Probennahme erfolgte an im Rahmen der Jagdausibung erlegten Tieren. Gewebe
fur die genetische Untersuchung wurden mittels Stanzproben aus den Ohren des Wildes
gewonnen (Abbildung 2). Die Stanzproben werden durch Feuchtigkeitsentzug unmittel-

bar konserviert und kdnnen bei Raumtemperatur gelagert und leicht weiterverarbeitet
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werden. Zur Vermessung der Kiefer und zur Altersbestimmung durch Zahnschliff wurde,
sofern méglich, ein Unterkieferast entnommen. Die Gewinnung der Stanzproben und

Entnahme der Unterkieferaste erfolgte in enger Abstimmung mit den Bayerischen

Staatsforsten A6R (BaySF) sowie den privaten Jagern.

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

Neben den genetischen Proben wurden von allen Tieren das Geschlecht, die Alters-
klasse und Messwerte fur Kondition und Konstitution erfasst. AuRerdem wurden Uhrzeit
und Ort der Erlegung sowie die Jagdart festgehalten. Das Alter der Tiere wurde im Labor
Uber Zahnwechsel sowie Zahnzementzonen im M1 geschatzt (Mitchell, 1967). Als Kon-
ditionsmal wurde das Gewicht - aufgebrochen mit Laufen und Kopf - bestimmt. Zur Be-
stimmung der Konstitution wurden die Unterkiefer- sowie Hinterlauflangen 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) ausgewahlte, hochvariable Abschnitte der DNA — sogenannte
Mikrosatelliten oder STR (short tandem repeats) vervielfaltigt. Diese DNA-Abschnitte
wurden dann in einem Sequenziergerat auf ihre Fragmentlange untersucht. Die DNA-
Sticke werden hierflr mit Fluoreszenzfarben markiert, die im Sequenziergerat sichtbar
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gemacht werden. Je langer ein DNA-Abschnitt ist, desto langer bendtigt er fir die Pas-
sage durch das Sequenziergerat. So kénnen die Langen der Fragmente bis auf ein DNA-
Basenpaar genau bestimmt und automatisiert ausgewertet werden. Aus der Kombina-
tion einer ausreichenden Anzahl an Markern lasst sich dann fir 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 Auswabhl richtete sich auch danach, eine hohe Ver-
gleichbarkeit mit vorhanden Studien sicherzustellen. Die ausgewahlten 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 Kuhn et al. (2003).

Im Auswahlprozess nicht bertcksichtigt wurden Marker, die sich in den vorliegenden
Studien als nicht zuverlassig funktionsfahig erwiesen haben. Einzelne Marker wurden
zudem wahrend des Optimierungsprozesses ausgeschlossen, wenn sie zu viele Geno-

typisierungsausfalle oder inkonsistente Ergebnisse zeigten.

Tabelle 2: Fiir die genetischen Analysen ausgewahlte Mikrosatelliten

Marker Referenz Kithn Westekemper | Reiner FVA
2003 2022 2019* 2022
CSPS115 Kihn et al. (1996) X X
DIK082 Hirano et al. (1996) X X
CSSM66 Kihn et al. (1996) X X
RT1 Wilson et al. (1997) X X X
ETH3 Kihn et al. (1996) X X
CSSM19 Moore and Byrne (1992) X X X
CSSM22 Kihn et al. (1996) X X X
ETH225 Steffen et al. (1993) 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
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 Kihn Westekemper Reiner FVA
2003 2022 2019* 2022

ILSTS06 Kihn et al. (1996) X X

CSRM60 Moore and Byrne (1992) X

Haut24 Thieven et al. (1997) X

Bevor weiterfiihrende, populationsgenetische Analysen durchgefihrt werden kdnnen,
mussen die verwendeten Marker zunachst auf etwaige Anomalien und Abweichungen
untersucht werden, die die Auswertung der Mikrosatelliten-Daten verfalschen kdnnten.
Den populationsgenetischen Untersuchungen wurde daher eine Uberpriifung der Mikro-
satelliten-Marker vorangestellt. Da diese Analysen in der Regel nicht zu grof3rdumig er-
folgen durfen und eine Vorab-Abgrenzung von Populationen erfordern, wurden hierfur
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) durchgefuhrt. 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 Nahe eines Gens liegen oder dass Null-Allele auftreten (= Auspragungen des Mar-
kers, die durch Mutationen in der ,Erkennungssequenz” des Markers nicht entdeckt wer-
den) (Waples, 2015, 2018). Das Vorliegen von Null-Allelen wurde zusatzlich mit einem
daflr entwickelten Test gepruft (Adamack & Gruber, 2014; Chakraborty et al., 1994).
AulRerdem wurden die Marker auf ,linkage disequilibrium* (LD, ,Kopplungsungleichge-
wicht”) getestet. Wenn zwei Marker Uber 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 unabhangig voneinander
sind und ggf. von weiteren Auswertungen ausgeschlossen werden mussen (Waples,
2018).

2.3 Analyse von Populationsstruktur und Differenzierung zwischen Rotwildvor-
kommen
Die Aufbereitung und Auswertung der aus dem Labor erhaltenen Mikrosatelliten-Daten
erfolgte Uberwiegend in der R-Umgebung (R Core Team, 2023). Fiur einzelne Auswer-
tungsschritte, fur die keine Implementierung in R zur Verfligung stand, wurden entspre-
chend andere Software-Anwendungen verwendet, die in den einzelnen Unterkapiteln
gesondert aufgefuhrt werden. Das R-Package adegenet (Jombart, 2008) wurde flr die
Aufbereitung und Formatierung der Daten fur 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 Ansétze, welche auf unterschiedlichen statistischen Methoden und jeweils
leicht unterschiedlichen biologischen bzw. populationsgenetischen Vorannahmen basie-
ren (Frangois & Durand, 2010; Guillot et al., 2005; Pritchard et al., 2000). In naturlichen
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 Ansatze kombiniert.

2.3.1.1 STRUCTURE

In der vorliegenden Untersuchung wurden die Daten zunachst mit der in der Populati-
onsgenetik gangigsten Methode (Janes et al., 2017), der Software STRUCTURE analy-
siert (Pritchard et al., 2000). Die Software STRUCTURE schatzt 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 ahnliche Individuen in még-
lichst homogene Gruppen. Fur jedes Individuum wird ermittelt, wie hoch die Wahrschein-
lichkeit (posterior probability) ist, mit der ein Individuum einem der ermittelten Cluster
zuzuordnen ist. Hieraus lasst 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-

mafiger genetischer Austausch zwischen den Clustern angenommen werden.

Die STRUCTURE-Analyse wurde zunachst mit dem Gesamtdatensatz durchgefuhrt. Der
Probennahmeort (Rotwildgebiet oder entsprechendes rotwildfreies Gebiet) wurde als
Vorannahme (Prior) verwendet. Bei schwach ausgepragten Strukturen kann die Verwen-
dung des Probennahmeortes als Prior zu einer besseren Konvergenz des Modells fuh-
ren (Hubisz et al., 2009). Haben die Orte keine Bedeutung flir die genetische Struktur,
bleiben sie hingegen unberucksichtigt. Fur die Ubrigen 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 unabhangigen Durch-
laufen (so genannte Markov-Ketten) getestet. Aufgrund der hohen Individuenzahl wurde
ein ,Burnin“ (verworfene Anfangswerte der Analysen, die die Ergebnisse verzerren kon-

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 kdnnen, wenn einzelne Gebiete/Populationen hohe Proben-
anzahlen aufweisen (Puechmaille, 2016; Wang, 2017), wurde zudem eine Analyse mit
einer stratifizierten Stichprobe durchgefiihrt. Um kleine Gebiete trotzdem nicht tberzu-
bewerten, wurden abhangig vom durchschnittlichen Jahresabschuss folgende Stichpro-
bengréRen gewahlt: <100 = 20 Proben; 100-500 = 50 Proben; 500-1.000 = 100 Proben;
>1.000 = 200 Proben. So wurde den sich unterscheidenden Flachen- und Populations-
grélRen Rechnung getragen, um insbesondere in groReren Gebieten auch interne Struk-
turen abbilden zu kdnnen. Gleichzeitig wurde eine mdglichst gleichverteilte Stichprobe
geschaffen. Fir die Analysen mit dieser kleineren Stichprobe wurde ein ,Burnin® von
200.000 Wiederholungen und weitere 200.000 MCMC verwendet. Kontrollldufe wurden

mit veranderten Parametern, beispielsweise ohne den Ort als Prior durchgeflhrt.

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 fir die jeweilige
Clusteranzahl (LnP(D)) und der Parsimony-Methode nach Wang (2019) ausgibt. Als pra-
ferenzieller Parameter wurde die Parsimony-Methode verwendet. Sofern durch diese
Methode keine eindeutige Clusteranzahl festgestellt werden konnte, wurde auf die del-
tak-Methode zurlckgegriffen, die in der Regel aber nur die unterste hierarchische Ebene
der Struktur (Grobstruktur) erkennt. In diesem Fall wurde ein hierarchischer Ansatz ge-
wahlt. 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 lie®. Fur die vorliegende Analyse
wurden Individuen, die mit einer Wahrscheinlichkeit von mehr als 0,7 dem jeweiligen
Cluster zuzuordnen waren, in die Analyse auf der nachsttieferen 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 raumliche Verortung der

Proben bereits in die Analyse ein und stellt die Ergebnisse raumlich dar. Fur die Analyse
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gilt die Vorannahme, dass Individuen, die raumlich naher zueinander sind, auch mit ho-
herer Wahrscheinlichkeit der gleichen genetischen Gruppe angehoéren. Die Ermittlung
der Anzahl von Clustern, in die sich die untersuchten Individuen aufteilen lassen, erfolgte
mit zehn Laufen fir Clusteranzahlen von eins bis 15 (K = 1-15) mit je 500.000 MCMC-
Wiederholungen, unkorrelierten Allelfrequenzen und einem Unsicherheitsfaktor fir die
raumliche Zuordnung. Dieser Unsicherheitsfaktor erlaubt, dass Proben von Individuen
die exakt am selben Punkt verortet sind, dennoch unterschiedlichen Gruppen zugewie-
sen werden kénnen. Das thinning (die Speicherrate) wurde auf 500 festgelegt (jeder
500ste Wert wird gespeichert), so dass insgesamt 1.000 Werte gespeichert wurden. Fur
die Auswertung wurden die ersten 500 Werte als ,Burnin“ verworfen. Fir die prazise
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
durchgefluhrt, 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
Starke genetischer Unterschiede — und des Austauschs zwischen den Rotwildgebieten.
Die genetische Differenzierung ist in der Regel starker, je raumlich weiter und zeitlich
langer Populationen voneinander getrennt waren und je geringer der Austausch zwi-
schen ihnen ist. Die Differenzierungskennwerte Jost’s D und Fst wurden fur die Rotwild-
gebiete sowie fUr die mittels Clusteranalysen abgegrenzten Cluster berechnet. Hierfur
wurden die R-Packages mmod (Winter, 2012) und diveRsity (Keenan et al., 2013) ver-
wendet. Zur besseren Vergleichbarkeit mit anderen, vor allem alteren, Studien, wurde
hierbei neben dem in neueren Studien empfohlenen Jost's D-Wert zusatzlich der Fsr-
Wert berechnet. Dieser kann wie Jost's D Werte von 0 (nicht differenziert) bis 1 (voll-
standig differenziert) annehmen. In der Regel liegen die Werte jedoch aufgrund der Ab-
hangigkeit von der Diversitat innerhalb der Populationen deutlich unter 1 und auch nied-
riger als die Werte fur Jost’s D (Jost et al., 2018).

2.3.3 Analyse des Genflusses

Ein wichtiger Kennwert fur die Konnektivitdt und den genetischen Austausch zwischen
Populationen ist der Anteil an Tieren, die aus anderen Populationen zugewandert sind.
Bei deutlich differenzierten Populationen kdnnen 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 kénnen Individuen identifiziert werden, die einem Cluster zugewiesen wurden, der
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nicht ihrem geographischen Ursprung entspricht, oder Individuen, die je zur Halfte ihrem
geographischen Ursprungscluster und zur anderen Halfte einem anderen Cluster ent-
sprechen. Bei wenig stark ausgepragten Populationsstrukturen ist die Zuordnung aber
erschwert. Zusatzlich 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 gehdren. Hierbei wurde die Option zur Erfassung von
Lfirst 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 Diversitat innerhalb vom Rotwildvorkommen

Fur die genetisch abgegrenzten Populationen kénnen Kennwerte flr die genetische
Diversitat ermittelt werden. Dazu zahlen beispielsweise die Heterozygotie, die allelische
Vielfalt oder der durchschnittliche Inzuchtgrad der Populationen. Diese Werte kénnen
mit gangigen populationsgenetischen Methoden aus den mit Mikrosatelliten-Markern ge-
wonnenen genetischen Daten errechnet werden. Hierbei kbnnen z. B. Vorkommen mit
geringer genetischer Vielfalt identifiziert werden, die potenziell von genetischer Verar-
mung oder Inzuchtdepression betroffen sein kénnten. Andererseits kbnnen auch Ge-
biete ermittelt werden, die aufgrund ihrer hohen genetischen Vielfalt von besonderer Be-

deutung fur den Erhalt des Rotwildes sind.

2.41 Heterozygotie und allelische Vielfalt

Als Parameter fur die genetische Diversitat wurden fur 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 zufallig aus der Stichprobe einer Population gezogene Allele unter-
schiedlich sind und ist somit ein Wert fir die theoretisch innerhalb einer realen Popula-
tion Uber alle Individuen verteilte genetische Diversitat (Hoban et al., 2022) . Die beo-
bachtete Heterozygotie ist die gemittelte tatsachliche Diversitat der Individuen. Bei einer

sich zufallig verpaarenden und vollstdndig 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 Mindestmal} von 30-50 Proben pro Population vorausgesetzt, auch bei grollen Po-

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

Die allelische Vielfalt ist ein MaR fur die Anzahl verschiedener Varianten an einem Gen-
ort. Sie ist von der Probenanzahl abhangig 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 Ubertragen lasst. Fur
die Diversitats-Parameter wurden mittels bootstrapping (1.000 Wiederholungen) tber
die 20 Mikrosatelliten-Marker 95 %-Konfidenzintervalle geschatzt. Paarweise Unter-
schiede zwischen Populationen wurden auf Basis der Bootstrap-Verteilungen der Diffe-

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

Wahrend die Heterozygotie vor allem geeignet ist, um kurzfristigere Effekte auf Popula-
tionen zu beschreiben (z. B. Inzucht), ist die allelische Vielfalt das ausschlaggebendere
Mal fur die evolutiven Mdéglichkeiten einer Population (Allendorf et al., 2008). Zudem
reagiert die allelische Vielfalt starker auf starke Drift, z. B. durch genetische Flaschen-
halseffekte (Allendorf, 1986).

2.4.2 Inzuchtkoeffizienten

Das Verhaltnis von erwarteter und beobachteter Heterozygotie driickt sich im sogenann-
ten Inzuchtkoeffizienten (Fis) aus. Stark positive Fis-Werte kdnnen auf Inzucht hinweisen,
sind aber insbesondere bei der Berechnung Uber groRe Populationen und Areale ledig-
lich ein Hinweis auf ausgepragte Populationsstrukturen innerhalb des untersuchten Ge-
bietes (nicht-zufallige Verpaarung auf Populationsebene, z. B. wegen zu groRer raumli-
cher Distanz zwischen den Individuen). Zusatzlich wurde daher der Inzuchtkoeffizient im
Package adegenet mit der ,likelihood“-Option berechnet. Diese schatzt 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 groRer Areale zu Verzerrungen fuhren (Mee(s, 2018). Daher wurde
der Inzucht-Schatzwert fir kleinere raumliche Einheiten berechnet und gemittelt. Zur

Veranschaulichung wurden neben der Angabe Mittelwert und Standardabweichung auch
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Inzucht-Klassen gebildet, die sich nach blichen 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 Malde flr die
genetische Vielfalt bestimmt. Anders als die vorgenannten Werte, die flir Gruppen von
Individuen gelten, wird hier fiir jedes Individuum ein eigener Wert flr die genetische
Diversitat berechnet. Diese Parameter sind notwendig, wenn individuelle Vergleiche der
genetischen Diversitat verwendet werden sollen, beispielsweise im Zusammenhang mit

individuellen kérperlichen 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-
standlichkeit bzw. Vergleichbarkeit mit den populationsbasierten Parametern, diei. d. R.
Malie fir die Heterozygotie sind — also je hoher 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
Uberprifen, ob phanotypisch auffallige Individuen (z. B. mit verkiirztem Unterkiefer) auch

Auffalligkeiten hinsichtlich ihrer individuellen genetischen Diversitat aufweisen.

2.4.4 Effektive PopulationsgroRe

Die effektive PopulationsgrofRe (Ne) ist das genetische Pendant zur Populationsgréie
(N). Die effektive Populationsgréf3e ermoglicht eine Einschatzung, wie stark sich Inzucht
oder der Verlust der genetischen Vielfalt durch Drift auf eine Population auswirken koén-
nen. Fur 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 Populationsgréf3e 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 GréRRenklassen anhand in der Na-
turschutzgenetik gelaufiger Grenzwerte angegeben. Darlber hinaus kann auch Alters-
struktur die Schatzungen 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 eingeschrankten StichprobengréRe darauf verzichtet.
Seltene Allele, die die Schatzung beeinflussen kénnen, wurden entsprechend der Stich-
probengrofie 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 Uber das Alter, Konditions- sowie Konstitution aufgenommen. Als
Konditionsparameter wurde die Kérpermasse ermittelt. Hinterlauflange und Unterkiefer-
lange wurden als Konstitutionsparameter herangezogen (Langvatn, 1977). Weiterhin

war flr einen Vergleich eine mdglichst genaue Altersschatzung notwendig.

2.5.1 Altersbestimmung mittels Gebissentwicklung und Zahnschnitt

In der Studie wurden fur eine Zuordnung der Altersklassen bzw. der Bestimmung des
genauen Alters bei mehrjahrigen Sticken das Alter anhand der Zahnschnittmethode und
den Zementzonen im M1 vorgenommen (Mitchell, 1967). Bei Kalbern und subadulten
Stucken wurde das Alter Uber den Wechsel von Milchzahnen zu Dauerzahnen sowie das
Durchstof3en von Dauerzahnen 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 Pramolar (p4) dreiteilig ist, kbnnen mittels der Ge-
bissentwicklung bestimmt werden, da Rotwild alle Schneide- und Eckzéhne im Unterkie-
fer und alle Pramolaren im Unter- und Oberkiefer als Milchzahne 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 Uber das Auftreten der Backen-
zahne (Molaren) im Unter- bzw. Oberkiefer (Habermehl, 1961).

Der erste Molar und damit der erste Dauerzahn erscheint zwischen dem 5. und 12. Le-
bensmonat. Die einjahrigen Tiere (SchmalspieRer und Schmaltiere) wechseln zwischen
dem 12. und dem 24 Lebensmonat die Schneidezahne (Incisivi). Im gleichen Zeitraum
bricht der zweite Molar (M2) durch. Ab dem 23. Lebensmonat wird der dritte Pramolar
(p4) zusammen mit den beiden anderen Pramolaren (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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Schneidezihne Grandeln Pramolaren (vordere Badkenzihne) Molaren (hintere Backenzihne) Aler in
Jd1-jd3lji-J3| cdlc Pd2| P2 | Pd3|P3 l Pd4| P4 M1 M2 M3 Monaten
Milchschneide- fehlt noch fehlt noch fehlt noch fehlt noch fehle fehle fehlt noch | bei der
zihne vorhanden noch noch Geburt
Milchzihne Milchzahn Milchzahn Milchzzhn Milchzahn fehle fehle fehlt noch | 2—5
vorhanden vorhanden vorhanden vorhanden | (drencilig) noch noch

vorhanden
Milchzihne Milchzahn Milchzahn Milchzahn Milchzahn vor- fechk fehlt noch | 5—12
vorhanden vorhanden | vorhanden | vorhanden | (dreiteilig) handen | noch

vorhanden
\_\”cd\icl der Wechsel der | Milchzahn Milchzahn Milchzahn vor- vor- fehlt noch | 12—24
Schneidezihne Hakenzdhne | vorhanden | vorhanden | (dreiteilig) handen | handen

| vorhanden
Ersatzzihne Ersatzzahn Ersatzzihne unter Milchzihnen sichtbar vor- vor- im Durch- | 2327
vorhanden vorhanden handen handen bruch be-
griffen

- o ‘

Ersatzzihne Ersatzzahn Ersatzzahn Ersatzzahn Ersatzzahn vor- vor- vorhanden | 27—30
vorhanden vorhanden | vorhanden vorhanden | (zweiteilig) | handen | handen
| vorhanden

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 Pramolaren P3 und P4 mit der Deku-
piersage (Proxxon DS460) geklrzt, um sie besser in die Mehrzweckschleifmaschine mit
Koordinatentisch einspannen zu kénnen. 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. AnschlieBend wird der Kiefer mittels des Koordinatenti-
sches fur den zweiten und dritten Schnitt jeweils um 2 mm von dem getétigten, zentrier-
ten, Mittelschnitt verschoben, um zwei Zahnscheiben zu erhalten. Falls der M1 fehlt, be-
schadigt ist oder keine deutlichen Zementzonen zeigt, kann ersatzweise der M2 ange-
schnitten werden. Die so entstandenen zwei Zahnschnitte werden anschlie3end
mit 1000er Schleifpapierkérnung poliert. Anschlie’end kénnen unter einem Binokular
(16- bis 20-fache Vergroéferung) die Zementzonen, bestehend aus einer Winterzone und
einer Sommerzone (Mitchell, 1967), wie Jahresringe gezahlt werden (Abbildung 4).
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g o
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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 Grin-
den der Zahnentwicklung ein zusatzliches Jahr addiert werden.

2.5.2 Erfassung von Konditions- und Konstitutionsparametern

Konditions- und Konstitutionsparameter sind wichtige Kennwerte, um die korperliche
Verfassung von Tieren zu beschreiben und damit auch von Bedeutung um verschiedene
Individuen, Geburtskohorten oder Rotwildpopulationen bzw. -vorkommen vergleichen zu
kénnen. Fur die kdérperliche Entwicklung von Jungtieren ist die Qualitat und Quantitat der
Nahrungsressourcen der Mutter kurz vor der Geburt und wahrend der Sdugephase wich-
tig (Hewison et al., 2011; Hewison et al., 2006).

Speziell das Skelett, das als MaR fir die Konstitution verwendet wird, hat im Rahmen
der Korperentwicklung eine hohere Prioritat als die Korpermasse und ist damit weniger
von den jahrlich schwankenden Nahrstoffversorgungen der Asung abhangig (Klein,
1964). Haufig ist ein groleres Skelett mit einer hdheren Kérpermasse verbunden. Bei
gleicher Korpergrofie sind schwerere Individuen gewohnlich in einer besseren Korper-
kondition (Dobson, 1992). Sollte durch Krankheit, Umweltveranderungen, Verlust der
sozialen Stellung u. v. m. die Kondition eines Tieres schlechter werden, wirkt sich dieses

nur auf die Kérpermasse und nicht auf das Skelett aus.

27



Methodik m

Bei Hirscharten muss bericksichtigt werden, dass Konditions- und Konstitutionsmafle
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 Koérpermassen (Bonenfant et al., 2002; Raesfeld & Reulecke, 1988). Das gleiche
gilt auch bei der Ausbildung des Skeletts: bei hohen Dichten von Hirscharten fallt das
Wachstum, und somit die Konstitution, geringer aus (Gaillard et al., 1993; Pettorelli et
al., 2002; Toigo et al., 2006).

Als Mal fir die Kondition dient gewdhnlich der Fettansatz, der bei Hirscharten Uber die
Methode von Riney (1955) gemessen wird, sowie die Kérpermasse, gemessen als Le-
bendmasse und / oder ohne Organe, aufgebrochen, erfasst. Um Konstitution anhand
das Skeletts zu beschreiben werden in der Regel die Lange der Hinterlaufe und / oder

die Unterkieferlangen gemessen (Langvatn, 1977).

Da niedrigere Kérpergewichte bei Kalber Anzeichen fir eine Inzuchtdepression sein kon-
nen (Walling et al., 2011), wurden die Kérpergewichte der Hirschkalber und Wildkalber
auf den Monat November mittels geschlechtsspezifischer Wachstumskurven umgerech-

net und getrennt nach Geschlechtern analysiert.

2.5.2.1 Erfassung der Kérpermasse

Um eine einheitliche Datengrundlage zu erhalten, sollten im Rahmen der Studie das
Rotwild nach dem Aufbrechen mit Laufen und Haupt (Kopf) durch Projektmitarbeitende

oder die Erleger selbst gewogen werden.

2.5.2.2 Messung der Mandibel — bzw. Kieferlange nach Langvatn (1977)

Als Konstitutionsparameter wurden bei dem Rotwild die Unterkieferlange bzw. ,Mandi-
bellange® erhoben (Langvatn, 1977). Nach dem Auskochen der Unterkiefer wurden die
Unterkieferkdrper (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) durchgeflhrt.

28



Methodik .I.I.m

Abbildung 5: Messung der Unterkieferlange bzw. der Mandibellange

2.5.2.3 Messung der Hinterlauflange nach Langvatn (1977)

Die Vermessung der Hinterlauflange wurde von der Schalenspitze bis zum Tuber cal-
canei mittels eines Meterstabes durchgefiihrt (Abbildung 6). Die Werte wurden auf den

nachsten 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 durchgefihrt. Da die erfassten Kérpergewichte sowie Mandibel- und Hinter-
lauflangen 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 geprift 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 gepruft. Dabei wurden die Testergebnisse nach Bonferroni korrigiert

(Janssen & Laatz, 2017). Als Signifikanzniveau wurde beidseitig p <= 0,05 verwendet.
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Bei der graphischen Darstellung wurden die Ergebnisse in Boxplots wiedergegeben (Ab-
bildung 7).
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Abbildung 7: Aufbau und Kennwerte eines Boxplots

2.6 Zusammenhang von korperlichen Merkmalen und genetischer Diversitat

Die erhobenen Daten zu Kondition und Konstitution der Individuen wurden den geneti-
schen Daten gegenlbergestellt, um mogliche Effekte der genetischen Diversitat auf die
korperlichen Parameter zu ermitteln. Hierbei wurden insbesondere Anomalien wie ver-
kirzte Unterkiefer berticksichtigt, da in anderen Untersuchungen Zusammenhange zwi-
schen einer verringerten individuellen oder populationsweiten genetischen Diversitat und

Merkmalen wie verkurzten 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 regelmaRigem Rotwildvorkommen und Rot-
wildvorkommen angrenzender Lander gewonnen werden. Fir die genetischen Auswer-
tungen wurden Proben verworfen, die nicht klar zugeordnet werden konnten oder verun-
reinigt waren. Zusatzlich wurden Proben von der weiteren Analyse ausgeschlossen, flr
die nur ein unvollstandiger Genotyp ermittelt werden konnte— mdglicherweise aufgrund
geringer DNA-Qualitat. 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- Zuordenbare Proben
tete 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 Sud 255 274
Oberpfalz Nord und Veldensteiner Forst 676 716
Fichtelgebirge 159 167
Halberge 21 21

Spessart/Rhon 485 551
Odenwald* 110 114
Rotwildfrei/Sondergebiete 403 399

3.118 3.343

Summe

*inklusive Proben aus den Gebietsteilen aulRerhalb 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 Ausfalle in der Genotypisierung regelmafig 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 fir einzelne Marker in die weitere Analyse eingeschlossen.

Bei der Priifung 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 fir die weiterfihrenden Analysen herangezogen,
um Verzerrungen zu vermeiden. Fur alle anderen Marker gab es keine systematischen
Auffalligkeiten hinsichtlich Nullallelen, Hardy-Weinberg-Gleichgewicht oder Kopplungs-

ungleichgewicht.

3.2 Genetische Struktur und Differenzierung zwischen Rotwildvorkommen
3.2.1 Genetische Populationsstruktur
3.21.1 STRUCTURE

Mit der Software STRUCTURE wurde ein Optimum von elf Clustern ermittelt (Parsimony-
Methode). Die Analysen mit ausgeglichenen Stichprobengréfien, mit anderen Analyse-
parametern oder mittels hierarchischer Analyse unter Verwendung des deltaK-Kriteri-
ums (siehe Kapitel 2.3.1.1) fuhrte zu weitgehend identischen Ergebnissen. Die Cluster

entsprachen weitgehend den Rotwildgebieten (Abbildung 8).

ji

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 sudli-
chen Teil (iberwiegend Truppenibungsplatz (TrUbPI) Grafenwdhr und Veldensteiner
Forst) und einen nérdlichen Teil unterteilt. Der ndrdliche Teil ist genetisch dem Fichtel-
gebirge zuzuordnen. Das Rotwildgebiet Spessart/Rhén wurde durch STRUCTURE in
zwei genetische Einheiten unterteilt, wobei die Grenze etwas sldlich der Trennung zwi-
schen Spessart und Rhon, etwa auf Hohe von Lohr am Main, liegt. Die HaRberge wurden
nicht klar vom Cluster der Rhon abgegrenzt. Das Rotwild aus dem eigentlich rotwildfreien
Gebiet im Frankenwald an der Thiringer Grenze (BaySF Forstbetrieb Rothenkirchen)
wies genetisch sowohl Ahnlichkeiten mit dem Vorkommen entlang der tschechischen

Grenze als auch mit der Rhon auf.

In Abbildung 9 sind die Anteile an den jeweiligen Clustern raumlich dargestellt.
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Abbildung 9: Raumliche Zuordnung von Individuen zu STRUCTURE-Clustern. Dargestelit
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 haufig traten diese genetisch ,gemischten” Individuen in den HalRbergen und
dem Frankenwald auf; dort wurden viele Individuen anteilig zur Rhén und zu den Vor-
kommen an der tschechischen Grenze zugeordnet. Im nérdlichen 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 lielden sich zwolf Cluster abgrenzen, die in etwa mit den Aufteilungen von
STRUCTURE ubereinstimmten und weitgehend die Rotwildgebiete abbildeten (Abbil-
dung 10).
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Abbildung 10: Raumliche 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 éstlichen
Teil unterteilt. Das Rotwildgebiet Schwaben wurde ebenfalls dem westlichen Teil des
Alpenraums angegliedert. Ebenso war auch in Geneland der nérdliche Teil des Gebiets
Oberpfalz Nord dem Fichtelgebirge zugehdrig. Das Gebiet Spessart/Rhén wurde eben-
falls etwas sudlich der Grenze zwischen Spessart und Rhon geteilt. Anders als in
STRUCTURE wurden die HalRberge mit dem Bereich im Frankenwald zu einer eigenen
genetischen Gruppe zusammengefasst. Auch Geneland gruppierte die Proben aus dem
nordlichen Teil des Rotwildgebiets Oberpfalz Sud trotz der raumlichen 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, wahrend andere deut-
lich von allen oder einem Grof3teil 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 Farbtdne signalisieren starkere Dif-
ferenzierung

Obb. Obb. Obb. Isar-  Bayer. Opf. Opf.  Fichtel- HaB- Spessart/ Oden-

Ost West  Schwaben auen Wald Sid Nord  geb. berge  Rhén 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 0,281 0,247
Bayerischer Wald | 0,024 0,023 0,026 0,073 0 0,183 0,202 0,191 0,187 0,142 0,251
Oberpfalz Sud 0,031 0,033 0,035 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
HaRberge 0,034 0,029 0,033 0,071 0,039 0,035 0,038 0,056 0 0,129 0,274
Spessart/ Rhon 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 0,053 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 bestatigte 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-
fallig ist, dass der Bereich Spessart/Rhén weniger vom Alpenraum, Schwaben und dem

Bayerischen Wald differenziert war als von den Rotwildgebieten in der Oberpfalz. Die
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Rotwildgebiete Oberpfalz Siid, 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/Rhén waren die Werte fir die Diffe-
renzierung etwas geringer. Das Rotwildgebiet Isarauen war von allen anderen Gebieten
am deutlichsten differenziert. Genetisch am nachsten, aber immer noch deutlich diffe-
renziert, waren die Rotwildgebiete im Alpenraum sowie Schwaben. Im Mittel lag der
paarweise Fst bei 0,041, der Gesamt-Fsr (Uber alle Vorkommen zusammen berechnet)
bei 0,08.

FST

nno
UL

0.04

0.06

Abbildung 11: Kartografische Darstellung des Fst als MaB fiir die genetische Differenzie-
rung zwischen bayerischen Rotwildvorkommen. Je dunkler die Verbindungslinie zwi-
schen den Vorkommen, desto starker 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
% mittlere Anzahl zuge- | Anzahl

% korrekt Wahrschein- | wandert Proben
Rotwildgebiet zugeordnet | lichkeit
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 Siid 86% 84% 18 255
Oberpfalz Nord 88% 86% 52 676
Fichtelgebirge 75% 75% 12 159
HaRberge 40% 52% 3 21
Spessart/Rhén 94% 94% 13 485
Odenwald 99% 96% 0 110

Als Maf} fur 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. Aufderdem wurden in Geneclass zu- und abge-
wanderte Individuen ermittelt. Fur die STRUCTURE-Analysen wurden die Rotwildge-
biete mit den ermittelten Clustern verglichen. Daher stellen die Prozentwerte flir Spess-
art/Rhén die Summe aus den Werten fir die Zuordnung zu Spessart oder Rhdon/Hal3-
berge dar, fur die HalRberge ist der Anteil der zum Cluster Rhén/HalRberge angegeben,
fur Schwaben und Oberbayern West jeweils der Anteil der zum gemeinsamen Cluster
zugeordneten Individuen. Fur Geneclass dienten die Rotwildgebiete als Einheiten. Be-
sonders niedrige Werte fur die Zuordnung waren im Fichtelgebirge und der Oberpfalz zu
beobachten. Hier gab es auch gréliere Anzahlen an zugewanderten Individuen. Dies
spiegelt einerseits die Zuordnung der nérdlichen 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 fur die Rotwildgebieten
Oberbayern Ost und West sowie Schwaben konnten Hinweise auf Genfluss ermittelt
werden, der vor allem zwischen diesen drei Gebieten erfolgte. Die HalRberge wurden in

der genetischen Analyse keinem Cluster eindeutig zugeordnet, daher resultierte eine
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niedrige Zuordnungswahrscheinlichkeit. Nur etwa die Halfte wurde dem Cluster Spess-
art/Rhén zugeordnet, groliere Anteile waren genetisch den Rotwildvorkommen im Fran-
kenwald ahnlicher. Im Rotwildgebiet Isarauen zeigten sich sowohl in der STRUCTURE-
Analyse als auch den Ergebnissen aus Geneclass nicht eindeutig zugeordnete Indivi-
duen im Bereich nérdlich von Freising. Fir den brigen 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 Diversitat innerhalb der Rotwildvorkommen
3.3.1 Heterozygotie und allelische Vielfalt

Die bayerischen Rotwildgebiete wiesen deutliche Unterschiede hinsichtlich ihrer geneti-

schen Diversitat auf (Tabelle 6).

Tabelle 6 Genetische Diversitit innerhalb von Rotwildgebieten: beobachtete Heterozygo-
tie (Ho), erwartete Heterozygotie (Hg), allelische Vielfalt (Ar) und Fixierungsindex (F;s). Die
Farben geben die Hohe der Werte im Vergleich zu den Werten dieses Parameters der an-
deren Rotwildgebiete wieder — rote Farbtone deuten auf ungiinstigere, griine auf giins-
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 Siid 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
HaBberge 0,644 0,687 6,873 0,067
Spessart/Rhon 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/Rhén und dem Bayerischen Wald am héchsten (Ab-
bildung 12). Etwas niedriger lagen die Werte in den Alpen, Oberpfalz Siid, dem Fichtel-
gebirge, dem Odenwald sowie den HaRbergen. 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 Stid und Nord, dem Odenwald und dem Gebiet
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Spessart/Rhon. Bei der erwarteten Heterozygotie (Abbildung 12), die allerdings starker
durch Populationsstrukturen beeinflusst ist, lagen die Unterschiede der Gebiete auf ahn-
lichem Niveau, signifikante Unterschiede konnten hier fir das Rotwildgebiet Isarauen im
Vergleich mit dem Hochgebirge Ost und dem Gebiet Spessart/Rhon festgestellt werden.
Der auch als Inzuchtkoeffizient bezeichnete Fixierungsindex (Fis-Wert), der angibt, wie
zufallig die Verpaarungen innerhalb einer untersuchten Einheit sind, war insbesondere
fur die grol¥flachigeren Gebiete, Oberbayern Hochgebirge, Schwaben und Spess-

art/Rhon, aber auch in den Isarauen erhoht.
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Abbildung 12: Darstellung der beobachteten Heterozygotie (hell gefarbt) und der erwarte-
ten Heterozygotie (dunkel geféarbt) in den verschiedenen Rotwildgebieten. Die Fehlerbal-

ken geben das 95%-Konfidenzintervall nach 1000 bootstrap-Variationen uiber die 20 Mar-

ker wieder

Bei der allelischen Vielfalt erreichten das Rotwildgebiet Spessart/Rhén und der Bayeri-
sche Wald die héchsten Werte, gefolgt von den Alpen und Schwaben (Abbildung 13).
Auffallig war, dass das Rotwildgebiet Oberpfalz Nord hier etwas niedrigere Werte auf-
wies und noch unter dem Fichtelgebirge und den HaRRbergen lag. Auch im Odenwald
war die allelische Vielfalt vergleichsweise niedrig. Die Isarauen wiesen auch flr 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
tiber die 20 Marker wieder

Zum Vergleich wurden auch groRRere rotwildfreie Gebiete entlang der tschechischen und
Thiringer Grenze, das grenznah in Osterreich 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 fur Heterozygotie und
allelische Vielfalt auf. Auch fiir den in Osterreich gelegenen BaySF Forstbetrieb St. Mar-
tin konnten hohe Diversitatskennwerte festgestellt werden. In einem erwartbar sehr nied-
rigen Bereich lagen hingegen die Diversitatskennwerte in den beiden Wildparks, wobei
der Ebersberger Forst ahnliche Werte aufwies wie das Rotwildgebiet in den Isarauen. In

den beiden Wildparks waren die Fis-Werte ebenfalls deutlich erhdht.

Tabelle 7: Genetische Diversitét in Vergleichsgebieten (rotwildfreie und grenznahe Ge-
biete, Wildparks)
Name Vergleichsgebiet
Frankenwald
Tschechische Grenze
St. Martin
Ebersberger Forst
Forstenrieder Park

3.3.2 Inzuchtkoeffizienten

Wie die Parameter fir die genetische Diversitat, unterschieden sich auch die Inzucht-
werte zwischen den Rotwildgebieten (Tabelle 8). Wie in der Methodik beschrieben, wur-
den die Werte jeweils fur kleinere rdumliche Einheiten berechnet und gemittelt, um dem
Wahlund-Effekt (Auswirkung von Populationsstruktur auf populationsgenetische Para-
meter; Meels (2018)) zu begegnen. Eine Ubersicht 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 Sid 0,082 0,107
Fichtelgebirge 0,067 0,100
HaBRberge 0,107 0,158
Spessart/ Rhon 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 héhere Werte lagen
fur die HalBberge und Schwaben vor. Der hdchste Wert wurde im Rotwildgebiet Isarauen
erreicht — hier lag der Inzuchtkoeffizient im Mittel bei 0,125. Hohe Werte fiir 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 Uber 25% lagen ins-
besondere fir die Isarauen, aber auch fir die HalRberge sowie Schwaben vor. Zu be-
ricksichtigen ist hierbei jedoch, dass aufgrund des Paarungssystems bei Rotwild grund-
satzlich in allen Populationen auch Individuen mit héheren Inzuchtkoeffizienten zu er-
warten sind (z. B. Vater-Tochter-Verpaarungen) und dass die Populationsstruktur (in
grolReren Gebieten oder bei kirzlichem genetischen Austausch) die Werte beeinflussen
kann. Da in realen Populationen Verpaarungen i. d. R. nie vollstandig zufallig 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 PopulationsgrofRe

Die fur die Rotwildgebiete berechneten effektiven PopulationsgréRen unterschieden sich
in etwa proportional zur geschatzten GesamtgroRe der Populationen (Tabelle 9). Fir
grolRere Gebiete wurden als ungefahrer Schatzwert die lokalen effektiven Populations-
grélien, die fir kleinere Unter-Einheiten berechnet wurden, addiert und in groben Gro-
Renklassen angegeben. Insbesondere flr groRere Gebiete ist aber aufgrund des Ein-
flusses von Populationsstrukturen in der Tendenz von einer Unterschatzung der effekti-
ven Populationsgréofle mit den vorliegenden Berechnungen auszugehen. Die vollstan-

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

Tabelle 9: Effektive Populationsgrofe 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 Sud 500-1.000
Oberpfalz Nord >1.000
Fichtelgebirge 100-250
HaBRberge <50
Spessart/ Rhén 250-500
Odenwald 100-250
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Niedrige effektive PopulationsgréRen wurden in den HalRbergen und im Rotwildgebiet
Isarauen ermittelt. Im etwas héheren Bereich, tUber 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
Sid, 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 mannliche Rotwild x = 1,86 Jahre
und das weibliche beprobte Rotwild X = 3,69 Jahre alt. Die altesten Tiere wurden bei den
Hirschen auf 17 Jahre und bei den Alttieren auf 21 Jahre bestimmt. Wahrend die Alters-
verteilung des adulten weiblichen Rotwildes als zufallig und somit reprasentativ betrach-
tet werden kann (Abbildung 15), wurde uns wegen der Trophaen ein Grofteil der Hirsche
zur Altersbestimmung vorenthalten, weshalb die Verteilung der adulten Hirsche Gber das
Alter nicht reprasentativ, sondern selektiv ist. Das Verhaltnis zwischen Kalbern und ein-
/ mehrjahrigem Rotwild ist ebenfalls nicht reprasentativ, 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-

schlechterverhaltnisses gelten die beprobten Kalber wiederum als reprasentativ.
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Abbildung 15: Alterspyramide des beprobten Rotwildes (n = 3.215)

Das Geschlechterverhaltnis (GV) im Probensatz ist mit 1 m : 1,06 w leicht zum weibli-
chen Rotwild verschoben. Betrachtet man nur die Kalber, zeigt sich mit einem GV von
1:0,97 eine leichter Uberhang an Hirschkalbern im Datensatz. Nur in den Rotwildgebie-
ten Schwaben, Oberpfalz Nord und Veldensteiner Forst, Fichtelgebirge sowie Odenwald

wurden mehr Wildkalber als Hirschkalber beprobt.

3.4.2 Korpermasse als Weiser der Kondition des Rotwildes in Bayern

Im Median wogen die Hirsche in Bayern X = 76 kg aufgebrochen mit Kopf und Alttiere
X = 61 kg aufgebrochen mit Kopf (Abbildung 16). Die starksten Hirsche brachten es auf
140 kg und die schwersten Alttiere 93 kg.

Hirschkalber brachten im Median X = 36 kg und Wildkalber X = 32 kg auf die Waage.
Auch bei SchmalspieRern und Schmaltieren zeigte sich der Geschlechtsdimorphismus
im Korpergewicht. SchmalspielRer hatten im Median ein Gewicht aufgebrochen von X =

55 kg und Schmaltiere von X = 47 kg.
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Abbildung 16: Korpergewichte des Rotwildes aufgebrochen mit Kopf und Laufen 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 %, SchmalspielRer im Vergleich zu Schmaltieren 17 % und Hirschkalber zu Wildkal-
bern 12,5 % schwerer. Da im Rahmen der Datenerhebung Daten zum mannlichen Rot-
wild mit Ausnahme der Kalber im Rahmen des Wahlabschusses selektiv erfolgten
(Raesfeld & Reulecke, 1988) wird fir einen besseren Vergleich zwischen den Rotwild-
gebieten die Ergebnisse des weiblichen Wildes dargestellt. Daten zu den mannlichen
Tieren finden sich im Anhang 10.3.2.( Erganzende Daten zum weiblichen Rotwild An-
hang 10.3.3) Da alle Tiere einheitlich mit Kopf und Laufen gewogen wurden, verzerren
alte, reife Hirsche zudem mit ihrer starken Trophae eine Vergleichbarkeit zwischen den

Rotwildgebieten.

Fur eine durchgangige Vergleichbarkeit der Ergebnisse wird im Folgenden in gleicher
Weise bei der Darstellung der Unterkieferlangen (Erganzende Daten zu mannlichem
Rotwild siehe Anhang 10.3.6, weiblichem Anhang 10.3.7) sowie der Hinterlauflangen
(Daten zu mannlichem Rotwild siehe Anhang 10.3.8, weiblichem Rotwild Anhang 10.3.9)

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

Die starksten Alttiere (Abbildung 17) fanden sich mit einem Median des Kérpergewichtes
aufgebrochen X = 69 kg im Bayerischen Wald, wahrend Alttiere im Rotwildgebiet Ober-
pfalz Nord mit X = 55 kg den geringsten Median des Korpergewichtes aufwiesen. Auch
in den Isarauen und den HalRbergen fanden sich relativ starke Gewichte der Alttiere mit
X = 67 kg in den oberbayerischen Isarauen und X = 64 kg in den HalBbergen. Bei den
Halbergen muss berlcksichtigt 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 / Rhén (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 / Rhon (p < 0,001).

Da auch Rotwildkalber relativ zufallig erlegt werden und keiner jagdlichen Selektion un-
terliegen (Raesfeld & Reulecke, 1988) sowie ein Merkmal von geringer genetischer

Diversitat sich in geringeren Kalbergewichten zeigen kann, wurden in einem ersten
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Schritt die Kalbergewichte 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 Kal-

berproben die meisten Proben der Kalber gewonnen worden.

Von August bis November stiegen die Koérpergewichte der Kalber in allen Regionen an
(Abbildung 18). In Ostbayern fallen anschlieRend im Dezember und Januar die Gewichte
wieder ab, wahrend sie in Stdbayern erst im Januar leicht absinken und in Nord-West-

bayern noch leicht ansteigen.
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Abbildung 18: Kalbergewichte nach Monaten und geographischen Regionen differenziert
(n =891)

Da sich in den Obb. Isarauen eine relativ geringere genetische Variabilitat zeigte und ein
geringeres Korpergewicht bei Kalbern im selben oder ahnlichen Lebensraum Folge einer
Inzucht sein kann, wurden die Gewichte der Kalber zwischen den Rotwildgebieten.
Hierzu war eine Normierung der Gewichte anhand des Kélberwachstums auf einen Mo-
nat notwendig, da sich die Korpergewichte der Kalber stark zwischen den Monaten un-
terschieden und die Anzahl der beprobten Kalber weder nach Geschlecht noch nach

Rotwildgebiet in jedem Monat gleich hoch war.

Im Folgenden werden die Ergebnisse graphisch fur die Kalber nach Geschlechtern dar-
gestellt (Abbildung 19) die statistischen Analysen erfolgten getrennt nach Geschlech-

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

Mit einem Median des auf den November normierten Kérpergewichts der Hirschkalber
von X =40 kg und einem Median des auf den November normierten Kérpergewichts der
Wildkalber von X = 34 kg, entspricht das normierte Korpergewicht der Hirschkalber in
Obb. Isarauen dem Median aller Hirschkalber in Bayern. Jenes der Wildkalber liegt leicht
unter dem bayerischen Median. Den niedrigsten Median des normierten Kérpergewichts
der Hirschkalber von X = 35 kg fand sich im Obb. Hochgebirge Ost und jenes der Wild-
kalber mit einem von X = 32 kg in Oberpfalz Nord / Veldensteiner Forst. Die Mediane der
Gewichte der Kalber 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-
gréRe, um den Zustand des Rotwilds aus verschiedenen Rotwildvorkommen miteinan-

der vergleichen zu konnen.
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3.4.3.1 Unterkieferlangen

Bei einjahrigem sowie bei mehrjahrigem Rotwild in Bayern betrug die Differenz der Un-

terkieferlangen zwischen mannlichem und weiblichem Rotwild je ein cm (Abbildung 20).

35,0 Geschlecht

E mannlich
M weiblich

30,0

26,4
25,0

23,2

20,0 19,5

Median Kieferlange in cm

15,0

10,0

Kalb einjéhrig mehrjéhrig

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

Hirsche hatten im Median eine Unterkieferlange von X = 27,4 cm und Alttiere von X =
26,4 cm (p < 0,001). Bei den Kalbern waren im Median die Unterkiefer der Wildkalber
um ca. 0,5 cm kurzer als bei Hirschkalbern mit einer Mandibellange von x = 20,0 cm.
Wie bereits bei den Kérpergewichten fanden sich die langsten Unterkiefer der Alttiere
mit X = 28,0 cm im Bayerischen Wald (Abbildung 21). Diese Unterkiefer waren mit Aus-
nahme jener der Alttiere in Schwaben und Halbergen signifikant mit p < 0,001 langer
als die Unterkiefer von Alttieren in allen anderen Rotwildgebieten (Lange zwischen

25 cm und 26 cm) in Bayern.

49



Ergebnisse TI.ITI

Altersklasse
EKalb Meinjahrig [Emehrjahrig

b ézs éae
26 26 26 26 26 26 27
25,0 125 25
. * R 77
23 : o 2
i23 o o v
o ‘ e °
| H21
20,0 20 20 = 20
ém 19 * ° q19 H19 el 19

<]

8 8

w
o
[=)

Median Unterkieferlange in cm
I
o

180 'qq0
1S8M "qq0
uaneses| ‘qqo
usqemMyos
pleM "1oheg
pns "4do)|

pIoN "JdO
abagabjeiyoly
ablaqgeH
uoyy / yessads
premuspQ

Rotwildgebiete

Abbildung 21: Unterkieferlangen 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 X = 27,0 cm signifikant Ianger als jene aus dem Odenwald (25 cm, p = 0,018)

und Opf. Nord (26 cm, p = 0,004).
Zwischen der Unterkieferlange und dem Koérpergewicht besteht mit p < 0,001 ein signi-
fikanter Zusammenhang (Abbildung 22 und Tabelle 10).

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

Gewicht in kg Mandibellange

Gewicht aufgebr. kg Pearson-Korrela- 1 0,826”
tion
Sig. (2-seitig) <0,001
n 2.911 2.336
Mandibellange Pearson-Korrela- 0,826™ 1
tion
Sig. (2-seitig) <0,001
n 2.336 2.636
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100 - R2 Linear = 0,726

Gewicht aufgebr. mit Kopf
(k)

15,0 20,0 25,0 30,0
Mandibellange

Abbildung 22: Zusammenhang zwischen Mandibellange und Koérpergewicht aufgebro-
chen von weiblichem Rotwild

3.4.3.2 Hinterlauflangen

Ebenso wie bei den Unterkieferlangen zeigte sich im Vergleich der Mediane der Hinter-
lauflangen zwischen den Geschlechtern bei ein- und mehrjahrigem Rotwild jeweils eine
Differenz von 3 cm (Abbildung 23).
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Abbildung 23: Hinterlauflangen des Rotwildes in Bayern nach Altersklassen und Ge-
schlecht differenziert (n = 3.093)

Die Lange der Hinterlaufe bei Alttieren betrug im Median X = 50 cm und jene der Hirsche
X =53 cm (p < 0,001). Bei Kélbern fand sich nur eine Differenz von 1 cm (p < 0,001)
zwischen den Geschlechtern, womit die Hinterlauflange bei Hirschkalber X = 45 cm und
Wildkalbern X = 44 cm betrug.

Betrachtet man wieder differenziert nach Rotwildgebieten die Daten der Hinterlauflangen
(Abbildung 24), haben Alttiere im Odenwald mit im Median X = 48 cm signifikant kiirzere
Hinterlaufe als jene in der Opf. Sud (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: Hinterlaufldngen des weiblichen Rotwildes nach Altersklassen und Rot-
wildgebieten differenziert (n = 1.545)

Ebenfalls signifikant kiirzere Hinterlauflangen fanden sich mit im Median X = 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 X = 49 cm zeigten auch Alttieren im Spessart / Rhdn signifikant

kilrzere Hinterlaufe 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 HalRbergen im Median gleich lange

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

satz von drei Schmaltierproben aus den Hal3bergen geschuldet.

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

hang zwischen den Hinterlauflangen und den Korpergewichten Tabelle 11.

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

Gewicht aufg. in kg

Hinterlauflange

Gewicht aufg. in kg Pearson-Korrelation 1 0,703~
Sig. (2-seitig) <0,001
n 2.911 2.725

Hinterlauflange Pearson-Korrelation 0,703~ 1
Sig. (2-seitig) <0,001

n

2.725 3.093
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3.5 Zusammenhang von korperlichen Merkmalen und genetischer Diversitat

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

gestellt werden (Tabelle 12).

Tabelle 12: Genetische Diversitat von Individuen mit verkiirzten Unterkiefern: HeL = Hete-
rozygotie nach Loci, individuelles MaRB fiir Diversitét, IK Ind= individueller Inzuchtkoeffi-
zient, Ho Pop = mittlere populationsweite Heterozygotie, IK Pop = mittlerer Inzuchtkoeffi-
zient der Population, @ HeL = Mittelwert des individuellen DiversititsmaRes iiber die Po-
pulation. Farblich hinterlegt sind die beiden Individuen mit hohen Inzuchtkoeffizienten.

Nr Rotwildgebiet Alter Ge- HeL IKInd Ho IK @ HeL
schlecht Ind Pop Pop
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 HalRberge 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 mannlich 0,588 0,200 0,659 0,084 0,695
3522 Obb. West 8 mannlich 0,723 0,000 0,651 0,085 0,692

Vier der Tiere stammten aus dem Rotwildgebiet Oberpfalz Nord, aus dem Bereich des
Truppenibungsplatzes (TrUbPI) Grafenwohr. Je ein Individuum stammte aus den HalR-
bergen, aus Oberbayern Hochgebirge Ost (Raum Berchtesgaden) und Oberbayern
Hochgebirge West (Raum Inntal / Mangfallgebirge). Fur eines der Individuen aus dem
TrUbPI Grafenwdhr konnte kein Genotyp ermittelt werden. Von den (brigen sechs Indi-
viduen mit verkurztem Unterkiefer wiesen lediglich zwei einen im Vergleich zum Gebiets-
durchschnitt deutlich héheren Inzuchtkoeffizienten und niedrigere Heterozygotie auf, vier
lagen unter dem Mittel des Inzuchtkoeffizienten und tber 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 verkirzten Unterkiefer aufwies, selbst aber eine im Vergleich zum Ge-
bietsmittel Gberdurchschnittliche Heterozygotie und einen Inzuchtkoeffizienten von nahe
null hatte. Bei drei der Tiere handelte es sich um Kalber, die Ubrigen waren zwischen
zwei und 14 Jahren. Zwei der Tiere aus Grafenwdhr (Alttier 575 und Kalb 573) wiesen
zudem eine deutlich geringere Hinterlauflange und ein geringeres Gewicht als der Ge-
bietsmedian auf. Das Alttier aus den Hal3bergen war deutlich leichter als der Gebiets-
durchschnitt, hatte aber eine durchschnittliche Hinterlauflange. Die Ubrigen Tiere mit ver-
kurztem Unterkiefer wiesen im Vergleich zum Gebietsmedian hdhere Gewichte und lan-

gere Hinterlauflangen auf.
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4 Diskussion

Im vorliegenden Projekt wurde erstmals fiir ganz Bayern eine umfassende populations-
genetische Untersuchung der Rotwildvorkommen durchgefiihrt. Derartige Erkenntnisse
Uber die genetischen Populationsstrukturen und die genetische Diversitat lagen bisher
fur Bayern noch nicht vor. Im Folgenden werden die angewendeten Methoden und die
gewonnenen Ergebnisse zunachst diskutiert, mit anderen Studien verglichen und bewer-
tet. AbschlieRend erfolgt eine zusammenfassende Bewertung der einzelnen Rotwildge-

biete anhand aller erhobenen Parameter.

4.1 Probennahme und Markerauswahl

Das vorliegende Projekt ermdéglicht aufgrund seiner Untersuchungstiefe (= Anzahl der
Proben) und Untersuchungsbreite (= flachendeckende 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 flr die sichere Berechnung von Allelfre-
quenzen und Parametern der genetischen Diversitat und Differenzierung erachtet. Mit
héheren Probenzahlen werden die Werte zwar noch genauer, allerdings nur in geringem
Malie (Hale et al., 2012). Mit Ausnahme des Rotwildgebiets HalRberge konnten aus allen
Gebieten nach diesen Kriterien ausreichend hohe Probenzahlen gewonnen werden. Fur
die Hallberge sind aufgrund der kleinen Stichprobe geringfligige statistische Ungenau-
igkeiten zwar nicht auszuschlief3en, im Vergleich zur geschatzten Populationsgréfe war
die Stichprobe aber angemessen. Fir grofde Vorkommen — also individuenreiche oder
ausgedehnte Gebiete - wurden hdéhere Probenzahlen angestrebt, um auch genetische
Strukturen innerhalb der Rotwildgebiete ermitteln zu kénnen. Dartber hinaus sind fur
einige Parameter, darunter insbesondere individuelle Inzuchtkoeffizienten und die effek-
tive PopulationsgrofRe, hohe Stichprobengréf3en notwendig (Antao et al., 2020; Kamath
et al., 2015). Insbesondere in Gebieten mit groRer Flache oder hoher Individuenzahl sind
fur die Genauigkeit dieser Werte und die Ermittlung kleinerer Strukturen hohe Proben-
zahlen ausschlaggebend und eine zur PopulationsgréRe proportionale Stichprobe somit
sinnvoll (Rosenberger et al., 2021). Fur Auswertungen, die durch ungleiche Stichpro-
benumfange beeinflusst werden kdnnen, wurden entsprechende Korrekturen verwendet
(z. B. rarefaction-Verfahren fir die allelische Vielfalt oder subsampling fir die STRUC-
TURE-Analysen).

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

Studien aus Deutschland (ibereinstimmen. Eine vollstandige Ubereinstimmung konnte
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jedoch nicht erreicht werden. Beim Vergleich mit anderen Studien muss daher immer die
unterschiedliche Markerauswahl beriicksichtigt werden, die eine unmittelbare Vergleich-
barkeit einschrankt (Reiner et al., 2019).

4.2 Populationsstruktur und Differenzierung zwischen Rotwildvorkommen

Die genetische Populationsstruktur wurde zunachst mit zwei clusterbasierten bayess-
chen Methoden untersucht. Da die verschiedenen Algorithmen unterschiedliche Voran-
nahmen treffen, die in der Regel nicht vollstandig 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 fihren kénnen, wurde die
Analyse sowohl mit dem kompletten Datensatz als auch mit einer stratifizierten Stich-
probe durchgefihrt. Zusatzlich 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-
Uber hinaus in weiten Teilen Uberein. 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 bestatigt damit das, allerdings nur flr wenige bayerische Vorkommen, ermittelte
Ergebnis von (Westekemper, 2021). Auch in anderen untersuchten Bundeslandern
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 gréRerer rdumlicher 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 kdnnen (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 Gbrigen Reviere mit untersuchten Rotwildvorkommen sind ebenfalls ein-
gefarbt. Das Rotwildgebiet und die Rotwildvorkommen im Frankenwald sind mit einem
Farbiibergang dargestellt, da sich fiir diese Bereiche keine eindeutige Zuordnung ermit-
teln lieR. 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 lasst sich in die beiden Teilgebiete westlich und dstlich des Inntals unter-
teilen, die aber eine geringe Differenzierung und Genfluss aufweisen. Fur diese Teilge-
biete ist daher ein eigenstéandiges Management sinnvoll. Auch das Rotwildgebiet Schwa-
ben und der Bereich Oberbayern Hochgebirge West bilden genetisch eine kontinuierli-
che Population, fur 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 ware ein abgestimmtes Manage-
ment fur diesen Bereich sinnvoll. Das Rotwildgebiet Spessart/Rhon lasst sich in einen

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

ricksichtigung dieser Unterteilung flir das Management nicht erforderlich.

Bei der Bertiicksichtigung hierarchischer Strukturen bzw. groberer Clustereinteilungen
sowie der Fst -Werte wurde deutlich, dass sich die Bereiche Oberpfalz Nord und Sid
sowie Fichtelgebirge deutlich von den anderen Gebieten in Bayern unterscheiden. So
waren die geographisch weiter entfernten Gebiete Spessart/Rhon und das Oberbayeri-
sche Hochgebirge ahnlicher als beide Gebiete zur Oberpfalz und dem Fichtelgebirge.
Dies koénnte auf unterschiedliche Populationsurspriinge hindeuten, kénnte aber auch
Ausdruck einer voribergehend verringerten Populationsgréf3e im Bereich der Oberpfalz
und des Fichtelgebirges in der Vergangenheit sein, die zu starkerer Drift und somit gro-
Reren genetischen Veranderungen gefihrt hat. Fir den Bereich des Truppenibungs-
platzes Hohenfels im Rotwildgebiet Oberpfalz Sid ist zum Beispiel bekannt, dass die
Rotwilddichte dort erst ab den 1960er Jahren deutlich zunahm (Manfred Kellner, Bun-

desforstbetrieb Hohenfels, personliche 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 Populationsgrdfe bei bereits lang vorhandener, ausgepragter Isolation zurtickzu-
fuhren, die eine deutliche genetische Drift begunstig hat. Auffallig ist die unklare Zuord-
nung der drei im Norden von Freising beprobten Individuen, von denen eines keinem der
beprobten bayerischen Vorkommen mit hdherer Wahrscheinlichkeit zugeordnet werden
konnte. Eine maogliche Erklarung ist eine Isolierung des nordlichen Rotwildgebietsteils
vom restlichen bzw. sldlichen Teil des Rotwildgebiets Obb. Isarauen mit vollstéandig ei-
genstandiger 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 Uber 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) fur andere Bundeslander; die
Gebiete in Bayern sind also weniger stark differenziert. Zu beriicksichtigen sind hierbei
allerdings die unterschiedlichen genetischen Markersets, die eine direkte Vergleichbar-
keit erschweren. Fir einige Rotwildgebiete konnte ein ausgepragter genetischer Aus-

tausch festgestellt werden. Niedrige Differenzierung und Hinweise auf aktuellen Gen-
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fluss lagen fir Oberbayern Hochgebirge sowie Schwaben vor. Die beprobten angren-
zenden dsterreichischen Gebiete zeigten keine genetischen Unterschiede zu den baye-
rischen Vorkommen, daher ist von einer kontinuierlichen Population mit den &sterreichi-
schen Alpen auszugehen. Auffallig ist der geringe Fst-Wert zwischen den Alpen und
dem Bayerischen Wald, der auf einen gemeinsamen Populationsursprung oder auf (in-
direkten) genetischen Austausch hindeuten kénnte. Fir den Bayerischen Wald ist aller-
dings auch von Austausch mit den angrenzenden Gebieten in Tschechien, insbesondere
dem Sumava 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.

Auffallig war beim Rotwildgebiet Oberpfalz Siid, dass die Bereiche auRerhalb des TrUbPI
Hohenfels (n6rdlich und &stlich) 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 TrUbPI Hohenfels und dem
restlichen Gebiet und dadurch unabhangige genetische Entwicklung oder aber auf
Translokationen von Rotwild aus anderen Bereichen zurlickzufiihren ist, kann im Rah-
men der vorliegenden Studie nicht geklart werden. Fir den Nordteil kann jedoch von
Genfluss aus Oberpfalz Nord und dem tschechischen Grenzgebiet ausgegangen wer-
den. Hinweise auf regelmaRigen Austausch liegen insbesondere zwischen dem Fichtel-
gebirge und der tschechischen Grenze, aber auch bis zum Rotwildgebiet Oberpfalz Nord
vor. Die unklare Zuordnung des Rotwildgebiets HalRberge sowie der niedrige Fst-Wert
und die fur die geringe Gebietsgrolle hohe Diversitat deuten auf regelmafigen Aus-
tausch mit den umliegenden Gebieten hin. Die Zuordnung der Hal3berge sowie der Vor-
kommen im eigentlich rotwildfreien Frankenwald nahe der Thiringer Grenze sind mog-
licherweise aber auch deswegen ungenau, weil eine nahe Verwandtschaft zu Populati-
onen aus Tharingen besteht, die im Rahmen der aktuellen Studie nicht beprobt wurden.
Ein Zusammenfuhren mit Daten aus diesem Bereich ware somit fur die Zukunft win-

schenswert.

Die Analysen der vorliegenden Studie zeigten, dass das Rotwildgebiet Oberbayern Isa-
rauen vollstandig isoliert ist. Dartber hinaus wies auch das Rotwildgebiet Odenwald, in
dem neben dem kleinen bayerischen Teil auch hessische und baden-wurttembergische
Bereiche beprobt wurden, eine vergleichsweise hohe Differenzierung zu anderen baye-

rischen Rotwildgebieten auf. Hinweise auf rezenten Austausch mit Gebieten aulRerhalb
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des Odenwalds lagen anhand der vorliegenden Stichprobe nicht vor. Lediglich zum
Spessart lag noch eine mafige Differenzierung vor, die zumindest auf weiter zuriicklie-
genden Genfluss hindeuten kénnte. In der Studie aus Baden-Wirttemberg, in der baden-
wurttembergische und hessische Anteile des Odenwalds untersucht wurden, war die Dif-
ferenzierung zu allen anderen Gebieten in Baden-Wiurttemberg aber hoéher als zum
Spessart (Brockhaus et al., 2025). Auch in der Studie aus Hessen, die den hessischen
Teil des Odenwalds bertcksichtigte, waren die Differenzierungswerte zu den Ubrigen
hessischen Gebieten hoher (Reiner & Willems, 2019). Das bedeutet, dass die geneti-
sche Ahnlichkeit zu bayerischen Rotwildgebieten, hierunter vor allem dem Spessart, gro-
Rer ist als zu baden-wirttembergischen oder hessischen Gebieten. Diese Beobachtung
deckt sich zudem mit der geringsten geografischen Distanz zwischen den einzelnen Rot-

wildgebieten.

4.3 Genetische Diversitat innerhalb von Rotwildvorkommen

Die Bewertung der genetischen Verfassung einer Population stiitzt sich mafigeblich auf
das Zusammenspiel verschiedener Kennzahlen, die jeweils spezifische Aussagen tber
die Historie und Struktur einer Population erlauben. Im Folgenden werden zunachst
diese Kennwerte allgemein erldutert und eingeordnet und anschlieBend die Werte der
bayerischen Rotwildkommen mit den Erkenntnissen anderer Studien verglichen. Fur den
Vergleich zwischen Studien muss allerdings bertcksichtigt werden, dass unterschiedli-

che Markerkombinationen die Werte deutlich beeinflussen kdnnen (Reiner et al. 2019).

Die allelische Vielfalt, die vor allem stark von der Stichprobengré3e abhangt, wurde auf
die kleinste untersuchte Stichprobe rickgerechnet (rarefaction). Dies macht die Werte
intern vergleichbar, schrankt ihnre Aussagekraft im Vergleich zu externen Studien jedoch
ein. Die Ubrigen Werte sind weniger stark von der Stichprobengréf3e abhangig (Hale et
al., 2012). Allerdings wird vor allem die erwartete Heterozygotie (He) durch genetische
Populationsstruktur innerhalb der untersuchten Gebiete beeinflusst. Insbesondere in
grof¥flachigen Untersuchungsgebieten treten oft graduelle genetische Unterschiede auf,
da die raumliche Distanz den direkten Austausch zwischen weit entfernten Individuen
begrenzt (Isolation by Distance) (Meirmans, 2012; Wright, 1946). Dies kann die Uber die
gesamte Population gemittelte He beeinflussen. Wichtig ist die Berlcksichtigung der Ge-
bietsgroRe auch fir den sogenannten Inzuchtkoeffizienten (Fis). Er gibt Aufschluss dar-
Uber, inwieweit eine Population der idealisierten Panmixie — also der véllig zufalligen

Verpaarung — entspricht. In groRen Gebieten beruht ein hoher Fis-Wert in der Regel auf
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Populationsstruktur, nicht auf tatsachliche Inzucht. In diesem Fall wird die erwartete He-
terozygotie flr das Gesamtgebiet oft Uiberschatzt, da die Individuen aufgrund raumlicher
Distanzen faktisch keinen Zugriff auf den gesamten Genpool haben (Allendorf et al.,
2022). Im Gegensatz dazu kann ein erhdhter Fis-Wert in kleinen, isolierten Populationen
ein deutliches Indiz fiir eine enge genetische Basis und tatsachliche Inzucht sein. Auch
andere Inzucht-Schatzwerte wie das in diese Studie verwendete Wahrscheinlichkeits-
verfahren zur Ermittlung von individuellen Inzuchtkoeffizienten (1K) kénnen durch Popu-
lationsstruktur beeinflusst werden (Mee(s, 2018), daher wurden fir die Berechnung klei-
nere raumliche Einheiten verwendet. Beim Rotwild sind allerdings bereits durch das Paa-
rungssystem (Harems) gelegentlich deutlich ingezlchtete 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 Berlcksichtigung
aller Parameter in der Zusammenschau. Beispielsweise kann der Vergleich zwischen
der Heterozygotie und der allelischen Vielfalt Hinweise Uber die genetische Vergangen-
heit des Vorkommens geben. So ist ein niedriges Ar bei gleichzeitig hohen Werten flur
Ho oder He ein Signal fur einen genetischen Flaschenhals (Bottleneck) in der Vergan-
genheit (Allendorf, 1986; Cornuet & Luikart, 1996). Wahrend sich die Heterozygotiewerte
nach einer Bestandszunahme und bei anndhernder Zufallspaarung relativ zligig erholen,
bleibt die Anzahl der Allele Uber lange Zeitraume hinweg konstant niedrig, da neue Allele
nur extrem langsam durch Mutation entstehen. Wahrend die Heterozygotie daher vor
allem geeignet ist, um kurzfristigere Effekte auf Populationen zu beschreiben (z. B. In-
zucht), ist die allelische Vielfalt das ausschlaggebendere Mal fiur das Anpassungspo-
tenzial einer Population (Allendorf et al., 2022). Fur die Zukunftsaussichten eines Vor-
kommens sind neben der aktuellen genetischen Diversitat die Populationsgrofe — ins-
besondere die genetische effektive PopulationsgréRe — 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-Wirttemberg waren die Werte jedoch etwas héher (Ho
BW: 0,63, He BW: 0,67; Brockhaus et al. (2025)). Besonders auffallig sind hierbei in
Bayern aber die Isarauen, deren Wert unterhalb der Spanne beider Studien von
Westekemper (2021) und Brockhaus et al. (2025) lag.

61



Diskussion .I.Ilr"

Hohe Werte fir die genetische Diversitat, insbesondere die allelische Vielfalt, wurden
vor allem in grof3en oder gut verbundenen Gebieten ermittelt. Die hochsten Werte er-
reichte das Rotwildgebiet Spessart/Rhon. Auffallig waren die vergleichsweise niedrigen
Werte flr die beobachtete Heterozygotie in den Rotwildgebieten im Alpenraum, obwohl
sie grofRe und gut vernetzte Vorkommen darstellen. Auch die gemittelten Inzuchtwerte
waren hdher als in vergleichbar grol3en Gebieten. Mogliche Erklarungen kénnte ein ho-
herer Landschaftswiderstand durch felsiges und steiles Gelande sowie geblindelte Inf-
rastruktur in den Talrdumen sein (Mumme et al., 2023), die sich auf den genetischen
Austausch innerhalb der Gebiete negativ auswirken kénnen. Inwiefern sich auch Rot-
wild-Winterfatterungen auf die Abwanderung oder auf Wanderungen zur Brunftzeit aus-
wirken kdnnten, wurde bisher nicht gezielt untersucht. AuRerdem konnten ahnliche Ef-
fekte in anderen Gebieten mit Winterfltterung (z. B. dem Bayerischen Wald) nicht fest-

gestellt werden.

Die geringen Werte fur die allelische Vielfalt in den Oberpfalzer Gebieten kdnnte auf
einen Bottleneck bzw. einen Populationsursprung mit nur wenigen Individuen hindeuten.

Die Heterozygotie lag dagegen bei diesem Vorkommen in einem hohen Bereich.

Uberraschend war, dass die ermittelten Werte fiir die Heterozygotie in allen Gebieten
deutlich Gber den Werten aus der Studie von Kihn et al. (2003) lagen, auch wenn nur
Marker einbezogen wurden, die auch in der alteren Studie verwendet wurden. Auffallig
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 Drickjagden — konnte auch die
Analysetechnik zu niedrigeren Werten gefuhrt haben. Das Verhaltnis von Ho zu He
kdénnte daflr sprechen, dass zwar insgesamt alle Allele festgestellt wurden, aber fir ein-
zelne Individuen falschlicherweise haufig nur ein Allel ermittelt werden konnte, obwohl
zwei verschiedene Allele vorlagen. Eine unmittelbare Vergleichbarkeit zwischen der Stu-
die von Kuhn et al. (2003) und der vorliegenden Untersuchung ist somit nicht gegeben,
zumal eine Erhéhung der genetischen Diversitat in allen Gebieten unwahrscheinlich
scheint und den Trends anderer Lander und Bundeslander widerspricht. Eine bessere
Vergleichbarkeit kdnnte durch eine Neuanalyse noch vorhandener Proben der alten Stu-

die erreicht werden.

Fur 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-wirttembergischen (Brockhaus et al., 2025) Studie beprobt. In beiden Studien wur-

den etwas niedrigere Werte flir die genetische Diversitat ermittelt als in der vorliegenden
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bayerischen Studie, die auch Proben aus dem hessischen und baden-wtrttembergi-
schen Teil beinhaltete. Ubereinstimmend war jedoch die im Vergleich zu anderen in den
jeweiligen Studien untersuchten Gebieten niedrige allelische Vielfalt bei weniger deutlich
verringerter Heterozygotie. Fur den hessischen Teil des Spessarts ermittelten Reiner et
al. (2021) etwas geringere Werte flr die Heterozygotie, wiesen aber ebenfalls eine ver-
gleichsweise hohe allelische Vielfalt nach. Insgesamt liegen die Werte dieser Studien
aber in einem ahnlichen Bereich und flhren nicht zu einer deutlich abweichenden Be-

wertung der jeweiligen Gebiete.

In der Studie von Zachos et al. (2016) wurden flr Berchtesgaden Ubereinstimmend mit
der aktuellen Untersuchung hohe Werte fir Heterozygotie und allelische Vielfalt nach-
gewiesen, fur das Fichtelgebirge mittlere Werte. Auch fir die in der deutschlandweiten
Studie von Westekemper (2021) untersuchten bayerischen Gebiete fand sich eine weit-

gehende Ubereinstimmung mit den jetzt vorliegenden Daten.

Hinsichtlich der effektiven Populationsgréfie entsprachen die berechneten Werte in etwa
der aus den geschatzten Populationsgréfien erwarteten GrélRenordnung. Wichtig ist
hierbei, dass die effektive Populationsgrdf3e nicht mit realen Individuen gleichzusetzen
ist, in der Regel aber in einem art- oder populationsspezifischen Verhaltnis zur tatsach-
lichen PopulationsgréfRe steht. Die Methodik zur Berechnung der genetischen effektiven
PopulationsgréRe 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 kénnen die berech-
neten Werte lediglich als grobe Richtwerte dienen. DarUber hinaus reagiert die Berech-
nung empfindlich auf die Stichprobengréfie: zu kleine Stichproben (unter etwa 10 % der
geschatzten tatsachlichen Populationsgrofe) kénnen zu grofden Konfidenzintervallen
oder zu einer Uber- oder Unterschatzung der effektiven PopulationsgréRe fiihren (Antao
et al., 2020; Kamath et al., 2015). Im Gegensatz zu anderen gangigen populationsgene-
tischen Kennwerten wie der Heterozygotie und Allelfrequenzen, fur die haufig geringere
Probenzahlen ausreichen (Hale et al., 2012; Reiner et al., 2019), sind fir die zuverlas-
sige Bestimmung der effektiven PopulationsgréRe umfangreichere Probenzahlen not-
wendig. Bei groeren Populationsgrofien werden die Werte aulRerdem 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 fir die HalRberge sowie die Isarauen nachzuweisen. Bei Wer-

ten Gber 500 - 1.000 gilt die langfristige Anpassungsfahigkeit in der Regel als gesichert
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(Frankham et al., 2014). Uber dieser Schwelle lagen die Gebiete Oberpfalz Sid (> 500)
sowie Oberpfalz Nord und Oberbayern Hochgebirge West (> 1.000). Wichtig ist jedoch,
dass diese Schwellenwerte nur fir isolierte Populationen gelten. In kleinen Gebieten
kénnen haufig alleine aufgrund des verfigbaren Lebensraums keine ausreichenden In-
dividuenzahlen erreicht werden, die eine Ne oberhalb solcher Schwellen sicherstellen
wurden. Von Bedeutung ist daher in diesen Fallen der genetische Austausch mit ande-
ren Vorkommen, der sowohl Inzuchteffekten entgegenwirken als auch die langfristige

Anpassungsfahigkeit sichern kann (Frankham, 2015).

Insgesamt lagen in Bayern weniger Vorkommen mit sehr niedrigen effektiven Populati-
onsgroRen vor als in Baden-Wirttemberg und Hessen. Dartber hinaus sind viele baye-
rische Vorkommen Teile gréRerer Populationen, z. B. grenziiberschreitend nach Oster-
reich und Tschechien, so dass lokale effektive PopulationsgroRen der bayerischen An-

teile fur den Erhalt der Populationen nicht allein ausschlaggeben sind.

4.4 Alter und Geschlecht, Kondition und Konstitution

Neben dem Gewebe flr die genetischen Untersuchungen wurden beim beprobtem Rot-
wild Daten Uber das Alter, Kérpergewicht aufgebrochen als Konditionsmal} sowie die

Unterkieferlange (Mandibellange) und Hinterlauflange als Konstitutionsmalle erfasst.

Im Durchschnitt war das in Bayern beprobte mannliche Rotwild X = 1,86 Jahre und das
weibliche beprobte Rotwild x = 3,69 Jahre alt. Die altesten 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 Uberwiegend auf Daten von Gatterhirschen. Im Rahmen
des EMIDA ERANET Projektes wurden im Oberallgdu einzelnes Rotwild mit Alter von
uber 20 Jahren dokumentiert (Konig, 2013). Allerdings wurde hier bei der Altersbestim-
mung in der Regel kein Zahnschnitt durchgefiihrt, weshalb diese Altersangaben mit einer
héheren Ungenauigkeit behaftet sind. Das beprobte Rotwild wurde im Rahmen des Ab-
schussplanes erlegt. Damit sind vor allem Hirsche nicht zufallig erlegt worden. Hinsicht-
lich des Alters kann bei Alttieren von einer zufalligen Stichprobe ausgegangen werden,

genauso bei der Erlegung der Kélber (Raesfeld & Reulecke, 1988).

Gleichzeitig spiegeln die Daten auch eine verstarkte Entnahme juveniler und subadulter
Tiere gemal den Abschussplanen wider. Die pyramidenférmige Altersverteilung des be-
probten Rotwildes Uber alle Gebiete gibt eine fir jagdlich regulierte Populationen typi-

sche Form wieder. Die Uberlebensrate nimmt mit dem Alter in der Regel ab (Bauling et
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al., 2013), auch soll haufig eine gewisse Populationsdichte nicht Gberschritten werden
um Schaden an der Vegetation zu vermeiden. In Studien mit Langzeitdaten stellten sich
bei Jagdstrecken folgende Strukturen dar: ca. 38 % Kalber, 15 % Schmaltiere, 20 % Alt-
tiere, etwas mehr als 20 % jungere Hirsche (1-3-jahrig) und 6 % altere Hirsche (> 3
Jahre) (Gartner, 2017). Diese Verteilung deckt sich im Wesentlichen mit der Alterspyra-

mide der Erlegungen des Rotwildes dieser Studie.

Das Geschlechterverhaltnis (GV) im Datensatz war leicht zum weiblichen Rotwild ver-
schoben. Das GV bei den Kalbern war mit 1:0,97 nahezu ausgeglichen. In den Rotwild-
gebieten Schwaben, Oberpfalz Nord und Veldensteiner Forst, Fichtelgebirge sowie
Odenwald war das GV jedoch starker zu den weiblichen Kalbern verschoben, was in
diesen Gebieten auf eine hohere relative Populationsdichte schlief3en Iasst. So belegen
Studien aus Schottland und Norwegen, dass mit steigender Populationsdichte der Anteil
der Hirschkalber in einer Population sinkt (Clutton-Brock et al., 1982; Clutton-Brock et
al., 1985; Kruuk et al., 1999; Mysterud et al., 2001).

Als Konditionsmall wurde bei den beprobten Individuen das Gewicht aufgebrochen er-
fasst. Im Median wogen Hirsche X = 76 kg und Alttiere X = 61 kg. Fur Bayern finden sich
bei Butzler (2001) Wildbretgewichte bzw. Kérpergewichte aufgebrochen von 61 kg bei
Alttieren und 76,4 kg bei geringen Hirschen. Fur einjahriges Rotwild beschreibt er Daten
aus dem Harz, wo SchmalspieRer 53 kg und Schmaltiere 41 kg gewogen haben. Im
Vergleich hierzu, waren unsere Spief3er im Median 2 kg und Schmaltiere 6 kg schwerer.
Kréning and Vorreyer (1957) fanden in ihren Untersuchungen Mitte des 20sten Jhr. Kor-
pergewichte von Schmaltieren in Stiddeutschland von 44,8 kg, im Alpenraum von 44,7
kg und im Karwendel von 44,2 kg. Die von uns festgestellten Korpergewichte der
Schmaltiere lagen mit einem Median von X = 47 kg leicht Uber diesen Werten, betrachtet
man die Werte aus Obb. Ost und Obb. West, decken sich diese mit den Ergebnissen
von Kroning and Vorreyer (1957). Gewichte der Wildkalber in Obb. Ost und Obb. West
decken sich mit den Ergebnissen des Projektes ,Integrales Schalenwildmanagement im
Bergwald“ der Bayerischen Landesanstalt fur Wald und Forstwirtschaft (Zollner et al.,
2024). In dieser Studie waren die Schmaltiere etwas schwerer, wahrend 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.
Bilntgen et al. (2020) fanden in der Schweiz Kdrpergewichte der Alttiere im Mittel von
62 kg, was sich gut mit unseren Werten deckt. Ihre Gewichte von Schmaltieren und Hir-
schen lagen allerdings Uber unseren Ergebnissen. Raesfeld and Reulecke (1988) doku-

mentierten Kérpergewichte 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 Kalber stiegen Uber alle Regionen von August bis November an. Wah-
rend jene im Siden sowie Nord-Westbayern ab November leicht stagnierten oder nur
noch leicht anstiegen, sind die Kalbergewichte in Ostbayerns ab Dezember stark zurtick-
gegangen. Auch Raesfeld and Reulecke (1988) beschreiben ab Dezember abnehmende
Korpergewichte bei Kalbern. Ob die intensive Futterung des Rotwildes im bayerischen
Alpenraum (Schroder et al., 2012; Wotschikowsky, 2010) die Ursache ist, dass die Kal-
bergewichte im Dezember und Januar nicht absinken, musste im Detail gepruft werden.
Futterung erhdht generell die Kondition und Kérpermassen des Rotwildes (Deutz et al.,
2009).

Insgesamt bestatigt sich auch anhand unserer Daten, dass die Koérpergewichte und Kon-
stitutionsmalde der Hirscharten stark von den jeweiligen zur Umweltkapazitat relativen
Populationsdichten abhangen (Clutton-Brock et al., 1982; Clutton-Brock et al., 1985;
Kruuk et al., 1999; Mysterud et al., 2001). Mit die héchste 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 Kor-
pergewichte und Hinterlauflangen in Bayern. Nur die Unterkieferlangen lagen im Median

Uber die bayerische Stichprobe betrachtet.

Raesfeld and Reulecke (1988) geben Vergleichswerte Werte zur Hinterlauflange in
Deutschland an. Nach ihren Daten hatten Hirschkalber eine Hinterlauflange von 46 cm
und Wildkalber von 45 cm. Mit im Median X = 45 cm bei Hirschkalbern und X = 44 cm bei
Wildkalbern liegen unsere Daten leicht Uber diesen Werten. Bertcksichtigt man, dass
Raesfeld and Reulecke (1988) mit hoher Wahrscheinlichkeit mit Mittelwerten gearbeitet
haben, decken sich die von uns erfassten Langen mit ihren Ergebnissen. Gleiches gilt
beim Vergleich des einjahrigen Rotwildes unserer Studie mit ihren Daten, bei dem die
Werte ebenfalls Ubereinstimmen. Lediglich das von uns beprobte Rotwild schien um ca.
1 cm kurzere Hinterlauflangen aufzuweisen. Mit im Mittel 48 cm Hinterlauflange der Alt-
tiere und 51 cm der Hirsche decken sich die Ergebnisse aus der Schweizer Studie
(Buntgen et al., 2020) gut mit den von uns gefunden Werten fur die Hinterlauflangen des

adulten Rotwildes.

In den Oberbayerischen Isarauen zeigte sich eine im Vergleich zu den anderen Rotwild-
gebieten geringere genetische Diversitat sowie ein héherer Inzuchtkoeffizient. In ande-

ren Studien wurde beobachtet, dass genetische Verarmung — bei ansonsten gleichen
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Umweltbedingungen — zu geringeren Koérpergewichten vor allem bei Kalbern flihren
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 Kalber wich nicht signifikant von den anderen Rotwildge-
bieten ab. Die Korpergewichte des weiblichen Rotwildes waren signifikant schwerer als
jene in der Oberpfalz Nord, dariber hinaus lagen keine signifikanten Unterschiede vor.
Wahrend die Hinterlauflangen eher bei den unteren Werten angesiedelt waren, lagen
die Unterkieferlangen im Bereich des Medians fur ganz Bayern. Weder Hinterlauflange
noch Unterkieferlangen unterschieden sich aber signifikant von den anderen Rotwildge-
bieten. Zu berucksichtigen ist hierbei aber, dass sich die Umweltbedingungen in den
verschiedenen Rotwildgebieten deutlich unterscheiden und Kondition und Konstitution
stark von Umweltvariablen abhangen (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 Unterkieferlangen fanden sich bei den Hirschen in der Schweiz mit einer
Unterkieferlange von 28 cm (Blintgen et al., 2020) etwas langere Unterkiefer im Ver-
gleich zu unseren Daten, jene der Alttiere deckt sich dagegen gut mit unseren Ergebnis-
sen. Die Unterschiede bei den Hirschen kdnnen dabei durch die jagdliche Nutzung ver-
ursacht worden sein, die zu Unterschieden in der Stichprobe gefuhrt haben kénnte. Im
Kanton Graubuinden wird das Rotwild nicht nach den in Bayern angewandten Klassen
bejagt, so dass mdglicherweise mehr kleinere oder jingere Tiere in die Schweizer Aus-

wertung einflossen.

Genauso wie bei den Korpergewichten und Hinterlauflangen zeigten sich die langsten
Unterkiefer im Bayerischen Wald. Mit kleinen Ausnahmen zeigt (Abbildung 24) eine ahn-
liche Relation zwischen den Unterkieferlangen und ihrer Zuordnung zu Rotwildgebieten.
Da sowohl Unterkieferlange und Korpergewicht (Tabelle 10) sowie Hinterlauflange und
Kdrpergewicht (Tabelle 11) signifikant korrelieren, Gberrascht dieses Ergebnis nicht. Die
Ergebnisse der Konditions- und Konstitutionsmerkmale unterstreichen zudem gut die
Abhangigkeit dieser Parameter von Klima und Habitat sowie Populationsdichte (Azorit
et al., 2003; Bertouille & De Crombrugghe, 2002; Langvatn et al., 2004). Diese Zusam-
menhange gelten nicht nur fur das Rotwild, sondern auch fur andere Hirscharten wie
dem Reh (Gaillard et al., 1993; Hewison et al., 1996; Hewison et al., 2006; Pettorelli et
al., 2002; Toigo et al., 2006; Zannese et al., 2006).
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4.5 Zusammenhang korperlicher Merkmale und genetischer Diversitat

Wenn eine Unterkieferverkirzung (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 konnen Indivi-
duen Uber Generationen hinweg unauffallige Trager des Gens sein, ohne selbst diese

phanotypischen Symptome zu zeigen.

Besonders unter Bericksichtigung des Paarungssystems, bei dem dominante Mann-
chen einen Grolfiteil der Nachkommen zeugen (Clutton-Brock et al., 1982), kann es sta-
tistisch gesehen immer wieder zu einem Zusammentreffen zweier Anlagetrager kom-
men. Einzelne Falle dieser Fehlbildung sind daher kein zwingender Beweis flr Inzucht,
sondern zunachst ein Resultat der natlrlichen Genverteilung innerhalb der Population.
Gleichwonhl erhoht Inzucht die Wahrscheinlichkeit, dass rezessive Schadmerkmale pha-
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 verkirzten Unterkiefern ge-
funden. Am haufigsten kamen diese in dem individuenreichen Gebiet Oberpfalz Nord im
Bereich des TrUbPI Grafenwdhr vor. Nur fir ein Individuum in diesem Gebiet, ein Kalb,
war der Inzuchtkoeffizient tatsachlich hoch. Das Alttier zum entsprechenden Kalb wies
selbst einen verkurzten Unterkiefer auf, was auf einen genetischen Ursprung hindeuten
kdnnte. Insgesamt war die Heterozygotie im Bereich Grafenwohr hoch und die Inzucht-
koeffizienten gering, so dass von einem zufélligen Aufeinandertreffen von rezessiven
Genen ausgegangen werden kann. Auch hier spielt die Fortpflanzungsstrategie des Rot-
wildes, die auch zur Verpaarung naher Verwandter sowie zu uberdurchschnittlich hohen
Beitragen einzelner dominanter Hirsche zur Reproduktion fiihrt, sicherlich eine wichtige
Rolle (Clutton-Brock et al., 1982; Raesfeld & Reulecke, 1988; Wagenknecht, 1981;
Zeiler, 2005). Die vergleichsweise niedrige allelische Vielfalt kdnnte, wie beschrieben,
auf einen Flaschenhals in der Populationsgeschichte hindeuten, der eine Verbreitung
bestimmter Allele in der Population geférdert hat. Das betroffene Individuum im Gebiet
HalRberge wies keinen hohen individuellen Inzuchtkoeffizienten auf. Trotz aktuell nach-
weisbaren genetischen Austauschs kann die kleine Grolte des Vorkommens zu einer
haufigeren Verpaarung naherer Verwandter gefihrt haben. Fir das betroffene Indivi-
duum aus dem Bereich Berchtesgaden konnte ein hoher Inzuchtkoeffizient und eine
niedrige Heterozygotie nachgewiesen werden, fiir das Individuum aus dem Bereich Inn-

tal hingegen nicht. Da es sich tGiberwiegend um adulte Individuen ohne Auffalligkeiten bei
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Gewicht oder Hinterlauflange handelte, ist davon auszugehen, dass die verkiirzten Un-
terkiefer nicht zu bedeutenden Einschrankungen in der Vitalitat gefiihrt haben. Zwei der
betroffenen Tiere in Grafenwohr waren deutlich leichter und kleiner als der Gebietsme-
dian, allerdings kann dies im Bereich des TrUbPI Grafenwohr auch auf den Gro3en Ame-
rikanischen Leberegel zurtickzufiihren sein. Insgesamt deuten die Ergebnisse darauf
hin, dass Gene flr Missbildungen wie verkirzte Unterkiefer im Genpool des Rotwildes
weit verbreitet sind. Auch aus Studien aus anderen deutschen Bundeslandern sind Falle
verkurzter Unterkiefer bekannt (Zachos et al., 2007), diese sind aber auch in vielen an-

deren Saugetierarten vertreten (Hoy et al., 2011; Post et al., 2021).

Sonstige Auffalligkeiten, die auf eine Inzuchtdepression hindeuten kdnnten, wurden bei
den Untersuchungen von Kondition und Konstitution nicht gefunden. In Studien zu schot-
tischem Rotwild konnten Inzuchteffekte in Form verringerter Uberlebenswahrscheinlich-
keiten von Kalbern bei Inzuchtkoeffizienten tber 0,125 gefunden werden (Walling et al.,
2011). Aufgrund der Vielzahl an sonstigen Einflussfaktoren ist von der populationsweiten
genetischen Diversitat nur ein schwaches Signal eines Einflusses auf die Kondition und
Konstitution zu erwarten (Coltman & Slate, 2003; Miller & Coltman, 2014). Hierfur wéaren
detaillierte und hochaufgelOste, individuenbasierte Auswertungen notwendig. Zudem
lassen sich Nachweise gering ausgepragter Effekte von Inzuchtdepression haufig nur
uber eine hohe Datendichte Uber mehrere Generationen oder hochauflésende genomi-
sche Marker aufdecken (Huisman et al., 2016). Inzuchteffekte kénnen durch unter-
schiedliche Habitatbedingungen, aber auch durch unterschiedliche Bedingungen in ver-
schiedenen Jahren verdeckt werden. So kdnnen in gunstigen Jahren mit reichem Nah-
rungsspektrum Individuen mit hohem Inzuchtgrad ihre genetischen Nachteile moglicher-
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 fir alle Rotwildgebiete

zusammengefasst, um eine gebietsspezifische Bewertung des genetischen Zustands in

der Gesamtschau abzuleiten. Fir sieben der zehn bayerischen Rotwildgebiete und

damit einen sowohl hinsichtlich Flache als auch Individuenzahlen sehr groBen An-

teil der bayerischen Rotwildvorkommen konnte ein guter bis sehr guter geneti-

scher Zustand festgestellt werden. Fir die Rotwildgebiete Oberbayern Hochgebirge
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Ost und West, Schwaben, den Bayerischen Wald, Oberpfalz Stid und Nord, Fichtelge-
birge und Spessart / Rhdn wurden mittlere bis hohe Werte fir die genetische Diversitat
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 fiir den langfristigen genetischen Erhalt ausreichende effektive Populations-
grofie 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-)Landern stehen.

FUr das Rotwildgebiet HaBberge, das trotz seiner geringen Populationsgréf3e in der
vorliegenden Studie mittlere Werte fUr die genetische Diversitat und einen nur leicht er-
hohten Inzuchtkoeffizienten aufwies, ist diese Vernetzung von besonderer Bedeutung.
Die Ergebnisse der Populationsstruktur und die Differenzierung sprechen derzeit fir ei-
nen ausreichenden Austausch zu anderen Rotwildvorkommen — auch uUber nach AV-
BayJG rotwildfreies Gebiet hinweg. Dies kann den vergleichsweise guten genetischen

Zustand in den HalRbergen erklaren.

Dagegen schlagt sich im Rotwildgebiet Oberbayern Isarauen die langanhaltende Iso-
lierung von anderen Vorkommen in niedriger genetischer Diversitat und hohen Inzucht-
koeffizienten nieder. Auffalligkeiten in Kondition und Konstitution, die auf eine Inzucht-

depression hinweisen kénnten, 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 fur 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 Diversitat konn-

ten fir den Odenwald noch keine Auffalligkeiten festgestellt werden.
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Tabelle 13: Zusammenfassende Bewertung des genetischen Zustands der bayerischen Rotwildgebiete. Fiir die Diversitatskennwerte ist jeweils die
Rangstufe innerhalb der bayerischen Rotwildgebiete angegeben. Mittlere bis gute Werte sind mit griinen Farbtonen gekennzeichnet, ungiinstige

bis schlechte Werte mit gelb bzw. orange.

bRotwildge- Ho He Ar Inzucht | Ne Konnektivitat Zusammenfassende Bewertung

iet
Obb.Ost | mittel (4) | hoch(3) | hoch(4) | mittel (7) |250-500 ;’I‘t'tatfhgr:g'izrf: °§§’l:’t'§‘rt'§grmglgti/tﬁ; tDi"er'
Obb.West | mittel (8) | hoch (5) | hoch (3) | mittel (8) Seh ngﬂfeﬁfgﬁlgf%ml%\tlﬁ;?i"er'
Sl [ @ e | saon | 15t T G| iy romaionmironr
95T | S| s | TS, e Ao | g oo i o
Schwaben | niedrig (10) | mittel (9) | hoch (5) | mittel (9) | 250-500 rg:ff:f'g‘;gfﬁn?g::{f‘?&;?i&;"r:trffgg\r/itét

Rora [ roen @ | e ® ol
TS | i) | il | vl ()| mdro )| 100250 | 159261 R o | i opuaton it i overs
ggsrpfa'z mittel (6) | hoch (6) | niedrig (9) | mittel (6) | 500-1000 rg\lirrigg’ e Faeh Cfp: ?gfﬁr? dp:lﬁﬁ:g‘;r;(gutngmﬁ{:tr DR
tatrge o ® | i | it v 10y | 0| 1o 20 O+ i e ety i i
Odenwald | mitel () | mitel (10) | miedrig (10 100250 |l TRl e Popiston e mitire oivers:
Obb. Isara- | sehr niedrig | sehr niedrig | sehr niedrig | sehr hoch 50-100 keine kleipe und 'isoligr_t_e Population mit sehr
uen (11) (11) (11) (11) geringer Diversitat
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5 Handlungsoptionen

Im Folgenden werden Handlungsoptionen zum Erhalt und — in ausgewahlten Gebieten
— zur Forderung des genetischen Zustands von Rotwild in Bayern erortert. Insbesondere
in stark anthropogen gepragten Landschaften stellt die Vernetzung der Landschaft eine
Herausforderung dar (Westekemper et al., 2021). Wenn jedoch geringer genetischer
Austausch zu reduzierter genetischer Diversitat fuhrt, kbnnen Anpassungen von Ma-
nagementkonzepten erforderlich werden (Cosgrove et al., 2018). Die Forschung muss
die notwendigen robusten Daten und Fakten als Basis fir mdgliche Managementoptio-

nen liefern.

Welche Schlussfolgerungen dann aber im Detail fur 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; Kénig, 2011; Krausman, 2002; Robin et al., 2017).
Zukunftige Managementkonzepte konnen in einem sachlichen, offenen gesellschaftli-
chen Diskurs und Managementprozess, wie er im Wildtiermanagement Ublich ist (Bailey,

1984; Decker et al., 2001; Giles, 1978; Konig, 2011), gemeinsam entwickelt werden.

In den vorherigen Kapiteln wurde bereits die Bedeutung genetischen Austauschs insbe-
sondere fur kleinere Rotwildgebiete (Gebiete mit einer effektiven Populationsgrofe (Ne)
von unter 500, siehe Kapitel 3.3.3) herausgearbeitet. Im Folgenden werden zunachst
allgemein Handlungsoptionen zur Férderung von genetischem Austausch beschrieben.
AnschlielRend wird flir die einzelnen Gebiete erlautert, ob genetischer Austausch fir den
Erhalt der genetischen Diversitat des jeweiligen Rotwildgebiets aufgrund der Gebiets-
grole erforderlich ist, ob dieser Austausch bereits gewahrleistet ist oder ob aus den Da-
ten der vorliegenden Studie ein Handlungsbedarf ableiten lasst und welche Manage-

mentoptionen hierfur in Frage kommen.

5.1 Erlauterung moéglicher Handlungsoptionen

Um der Verringerung der genetischen Diversitat in kleinen und isolierten Rotwildgebieten
entgegenzuwirken, ist ein Erhalt oder eine Férderung des genetischen Austauschs von
Bedeutung (Balkenhol, 2023). Jedoch ist eine flachendeckende Verbreitung des Rot-
wilds fr den Erhalt der genetischen Diversitat nicht notwendig, sofern ein ausreichender

genetischer Austausch zwischen Rotwildgebieten gegeben ist. Eine Mdglichkeit, den ge-
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netischen Austausch zu verbessern, bietet die Forderung der strukturellen und funktio-
nellen Konnektivitat (=Durchlassigkeit) der Landschaft (Edelhoff et al., 2020; Martinez-
Richart et al., 2024):

o Einerseits missen geeignete Habitate ohne Barrieren fir (wanderndes) Rotwild
vorliegen, die eine Verbindung zwischen Rotwildvorkommen erlauben (struktu-

relle Konnektivitat).

e Um genetischen Austausch zu erzielen, muss Rotwild die Verbindungsbereiche
aber auch tatsachlich nutzen und Individuen missen sich im jeweiligen Gebiet,

in das sie zuwandern, auch tatsachlich fortpflanzen (funktionale Konnektivitat).

Bei der Ausgestaltung des genetischen Austausches sind nicht nur 6kologisch-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 bericksichtigen. Zudem sind tiergesundheitsrelevante Fragen, z. B. die Verbrei-

tung und Ausbreitung von Wildkrankheiten und Parasiten, zu bedenken.

5.1.1 Forderung des genetischen Austauschs durch Abwanderung

In Abhangigkeit von der Landschaftszusammensetzung, Barrieren und der zu Gberwin-
denden Distanzen zwischen Rotwildvorkommen kann der genetische Austausch durch
abwandernde Einzelindividuen ermoglicht werden. Dabei ist mannliches Rotwild in ho-
hem MalRe fur den Genfluss verantwortlich (Jong et al., 2025; Loe et al., 2009). Aus
diesem Grund bietet die Férderung von Wanderbewegungen, insbesondere der jungen
und mittelalten Hirsche, die Mdglichkeit, Austausch zu gewahrleisten, ohne eine flachen-
deckende Ansiedlung von Rotwild zu begunstigen. Eine Studie aus Skandinavien zeigte,
dass hohe Anteile weiblicher Tiere in der Population die Tendenz zur Abwanderung
mannlicher Tiere verringerten (Loe et al., 2009). Hohe Kahlwildbestédnde in Randberei-
chen und / oder auRRerhalb von Rotwildgebieten stehen dem Austausch moglicherweise
sogar entgegen. Starker zu weiblichen Individuen verschobene Abschussplane kénnten
das Abwandern junger Hirsche begtinstigen (Kirchenbaur et al., 2024). Dies kénnte bei-

spielsweise bei der Abschussplanung berlcksichtigt werden.

Bei Malinahmen zur Férderung der Konnektivitat miissen auch Aspekte der Tiergesund-

heit einbezogen werden. Die Krankheitstbertragung durch Wildtiere ist unter anderem
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von der Konnektivitat zwischen Lebensraumen und vom Abwanderungs-/Dispersions-
verhalten gepragt, da vernetzte Teilpopulationen und gréfere Bewegungsreichweiten
die raumliche Ausbreitung von Erregern erleichtern (North & Godfray, 2017). Fur die
bayerischen Rotwildvorkommen ist aktuell insbesondere der groRe amerikanische Le-
beregel (GAL) relevant, der in den ostbayerischen Rotwildgebieten sowie entlang der
tschechischen Grenze mit hohen Befallsraten auftritt (Konig & Ehrmantraut, 2020). Ein
weiteres Beispiel ist die im westlichen bayerischen Alpenraum immer wieder auftretende
Tuberkulose (Tbc), die eine Infektionsgefahr fir Weidetiere bis hin zum Menschen dar-
stellt (Kénig, 2013; Nigsch et al., 2019). Beim Auftreten von Parasiten und anderen
Krankheitserregern muss eine Forderung der Konnektivitdt von Populationen umsichtig
erwogen werden, um negative Auswirkungen fur bisher nicht betroffene Populationen zu

vermeiden.

Um kleinrdumig geeignete Bereiche flr wanderndes (insbesondere junges mannliches)
Rotwild zu identifizieren und dort die Landschaftsdurchlassigkeit gezielt zu verbessern,
werden belastbare Daten zur funktionalen Konnektivitat der Landschaft bendtigt. Analy-
sen der Landschaftskonnektivitat sowie landschaftsgenetische Auswertungen zur Iden-
tifikation jener Landschaftsstrukturen, die den Genfluss in unterschiedlichen Raumen
beglnstigen oder hemmen, bilden eine wesentliche Grundlage fir 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 Wirkzusammenhangen ausgegangen werden kann.

Zur Ermittlung solcher Wirkzusammenhange sollten deshalb die Konnektivitatsverhalt-
nisse fur relevante Teilraume vertieft modelliert werden. Ein wichtiges Ziel ist hierbei, auf
Basis genetischer, raumlicher und landschaftsékologischer Daten konkrete Bereiche mit
hoher Bedeutung fur den effektiven Genfluss raumlich abzugrenzen (Edelhoff et al.,
2020; Urbina et al., 2023). Dabei sollte nicht nur die grundsatzliche Durchlassigkeit der
Landschaft betrachtet werden, sondern auch die Frage, welche Flachen fir die Forde-
rung des Genflusses tatsachlich geeignet und langfristig verfligbar sind. Besonders zu
bertcksichtigen ist in diesem Zusammenhang, dass bestimmte Flachen trotz einer mog-
licherweise glnstigen raumlichen Lage nicht oder nur eingeschrankt fur die Entwicklung
funktionaler Vernetzungsstrukturen herangezogen werden sollten (Kirchenbaur et al.,

2024). Daher sollten Flachen mit hoher Relevanz hinsichtlich Waldumbau und Verjln-
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gung sowie mit hohem Konfliktpotenzial gegeniber land- und forstwirtschaftlichen Nut-
zungen bei der MalRnahmenplanung besonders sorgfaltig bewertet und gegebenenfalls
von Malinahmen zur Férderung des effektiven Genflusses ausgenommen werden. Dies
gilt vor allem dort, wo mit relevanten Wildschaden oder einer nachhaltigen Beeintrachti-

gung der land- und forstwirtschaftlichen Bewirtschaftung zu rechnen ist.

Die Erarbeitung geeigneter Bereiche fir den genetischen Austausch sollte neben der
rein fachlichen Modellierung ausdricklich auch eine konfliktbezogene Flachenbewer-
tung enthalten (Kirchenbaur et al., 2024). Erforderlich ware ein planerischer Ansatz, der
fachlich geeignete Vernetzungsraume mit Aspekten der Umsetzbarkeit und Landnut-
zung in Beziehung setzt (Urbina et al., 2023). Auf diese Weise kdnnten Malinahmen auf
jene Bereiche konzentriert werden, in denen sowohl aus naturschutzfachlicher und wild-
biologischer Sicht als auch unter Bericksichtigung landeskultureller und forstlich-land-
wirtschaftlicher Belange die groften Erfolgsaussichten bestehen. Dies wirde dazu bei-
tragen, die Foérderung der Landschaftsdurchlassigkeit auf konfliktdrmere und zugleich
funktional wirksame Raume zu lenken. Nur durch Einbeziehen aller Faktoren— wildbio-
logisch wie gesellschaftlich — und aller Interessensgruppen kdénnen tragfahige Manage-

mentkonzepte geschaffen werden.

In kleineren und starker isolierten Teilpopulationen wie im Odenwald und den Hal3ber-
gen ist eine regelmaRige Uberprifung (Monitoring) der genetischen Anbindung von ho-
her Bedeutung, um Managementmallnahmen evaluieren und maogliche Defizite in der

Vernetzung rechtzeitig identifizieren zu konnen.

5.1.2 Forderung des genetischen Austauschs durch Translokation

Ist fur Populationen durch geografische Distanz oder uniiberwindbare Barrieren die na-
turliche Wiederherstellung oder die Férderung von Genfluss Uber Abwanderung nicht
moglich, bieten Translokationen eine Mdglichkeit zur Erhdhung der genetischen Diver-
sitat (Holderegger et al., 2016; Poirier et al., 2019). Hierbei kdnnen Tiere aus geeigneten
Ursprungspopulationen unter fachlicher Begleitung in Gebiete mit reduzierter geneti-
scher Diversitat verbracht werden (Frankham, 2015; Frankham et al., 2002; Holderegger
et al., 2016). Bei der Auswahl von Individuen fur eine Umsiedelung ist darauf zu achten,
dass einerseits die genetischen Unterschiede grof3 genug sind, um eine ausreichende
Erhdhung der Vielfalt zu erreichen. Umgesiedelte Individuen sollten aus Populationen
mit ahnlichen Lebensraumbedingungen stammen, da diese auch genetisch und phano-
typisch entsprechend angepasst sind (Holderegger et al., 2016). AuRerdem muissen ge-

sundheitliche Untersuchungen sicherstellen, dass eine Umsiedlung nicht zur Verbreitung
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von Krankheitserregern fuhrt. Wichtig flr die Konzeption von Translokationen ist zudem
die Ermittlung, wie viele Tiere flir eine ausreichende Erhéhung 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 Uberpruft werden.

5.2 Ermittlung méglichen Handlungsbedarfs

Fur den uiiberwiegenden Teil der Rotwildgebiete sind aufgrund des guten bis sehr
guten genetischen Zustands derzeit keine MalRnahmen zur Erhéhung der genetischen
Diversitat oder des Austauschs notwendig. Rotwildvorkommen in den Rotwildgebieten
Schwaben, Oberbayern Hochgebirge West und Oberbayern Hochgebirge Ost ha-
ben eine mittlere bis gute Diversitat und eine sehr gute Konnektivitat in andere Gebiete.
Die etwas niedrigere Heterozygotie im Vergleich mit anderen groRen Vorkommen weist
darauf hin, dass die Rotwildvorkommen im Bereich der Alpen starker genetisch struktu-
riert sind als in anderen Gebieten. Inwiefern das Relief eine starkere Untergliederung
fordert oder ob das ,traditionelle” Rotwildmanagement in diesen Bereichen zu vermin-
dertem Austausch flhrt, kann zum aktuellen Zeitpunkt nicht beantwortet werden. Daher
lassen sich derzeit auch keine wissenschaftlich basierten Handlungsoptionen ableiten.
Um den glnstigen genetischen Zustand zu erhalten, sind aus heutiger Sicht keine akti-
ven Mallnahmen notwendig. Bei aktuellen und kiinftigen Planungen sollten Wanderun-
gen des Rotwildes innerhalb der Rotwildgebiete nicht eingeschrankt 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 fir das Teilgebiet Oberbayern Hochgebirge West und das Rot-
wildgebiet Schwaben ein koordiniertes Monitoring und Management Uber Regierungs-
bezirksgrenzen hinweg erfolgen. Die westlichen Bereiche des Rotwildgebiets Schwaben
stellen ein relevantes Gebiet fur den genetischen Austausch zum baden-wurttembergi-
schen Rotwildgebiet in der Adelegg dar, so dass sich hier ein landeribergreifendes Kon-

zept zur Férderung des Genflusses empfehlen wirde.

Die ostbayerischen Rotwildpopulationen in den Rotwildgebieten Bayerischer Wald,
Oberpfalz Sud, Oberpfalz Nord und Veldensteiner Forst sowie Fichtelgebirge
zeichnen sich durch eine mittlere bis hohe Diversitat und mittlere bis sehr gute Konnek-
tivitat zu den jeweiligen Nachbargebieten und in Richtung Tschechien aus. Fiir den Nord-
teil des Gebiets Oberpfalz Nord ist aufgrund der genetischen Zuordnung ein abgestimm-

tes Management mit dem Rotwildgebiet Fichtelgebirge sinnvoll. Fir den Bayerischen
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Wald ist ein Erhalt des Austausches in Richtung Tschechien (Nationalpark Sumava)
wichtig. Aufgrund der hohen Befallsraten mit dem grofRen amerikanischen Leberegel
(Fascioloides magna; GAL; (Konig & Ehrmantraut, 2020, 2024)) ist eine Forderung 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 Bundeslander vorzubeugen. Zudem scheint fir die ostbaye-
rischen Rotwildgebiete ein Austausch mit Rotwildpopulationen sudlich, westlich und
nordlich aufgrund der bereits guten Vernetzung in Richtung Osten zum Erhalt der gene-

tischen Diversitat derzeit nicht notwendig.

Das Rotwildgebiet Spessart / Rhén beherbergt ein Rotwildvorkommen mittlerer Grolde,
das eine sehr hohe Diversitat aufweist. Die Konnektivitdt zu anderen bayerischen Ge-
bieten ist eingeschrankt. Ein Austausch liegt jedoch vermutlich in Richtung Thiringen
und zu den HaRbergen vor. Aufgrund der rdumlichen Lage ist fir das Rotwildgebiet
Spessart / Rhon eine verstarkte Vernetzung in Richtung Hessen und Thiringen nahelie-
gender als zu weit entfernten bayerischen Rotwildgebieten. Das Rotwildgebiet Spessart
/ Rhon stellt aufgrund seiner Lage ein zentrales Element fir die Vernetzung der Rotwild-
gebiete Odenwald und HalRberge dar. Daher ist liegt eine Férderung der Konnektivitat
zu den angrenzenden Bereichen anzudenken. Dazu waren detaillierte Analysen zur
Konnektivitat unter Einbezug landschaftsgenetischer Modelle notwendig (siehe 5.1.1).
Aufgrund der Lage im Grenzbereich zu Hessen und Thiringen ergibt sich auch fir das
Gebiet Spessart / Rhén die die Notwendigkeit der Zusammenarbeit und Abstimmung

uber administrative Grenzen der Bundeslander hinweg.

Das Rotwild zeigt im Gebiet Oberbayern Isarauen eine niedrige Diversitat und hohe
Inzuchtkoeffizienten. Korperlich gesehen ist es im Vergleich zu anderen Populationen
nicht auffallig, das heil3t, extrem schwaches Wild wurde nicht nachgewiesen und auch
Uber eine hohe Kalbersterblichkeit und geringe Reproduktion ist nichts bekannt. Das
Rotwildgebiet ist jedoch von anderen Gebieten raumlich weit entfernt, wird durch die
Stadt Freising nochmals geteilt und ist zusatzlich durch eine Vielzahl von Infrastruktur-
einrichtungen von anderen Rotwildgebieten abgeschnitten. Eine naturliche Zuwande-
rung erscheint somit ausgeschlossen. Eine Erhéhung der genetischen Vielfalt lieRe sich
hier wahrscheinlich nur Gber das Einbringen geeigneter Individuen aus anderen Gebie-

ten (Translokation) unter wissenschaftlicher Begleitung erreichen (siehe 5.1.2).

Die Rotwildpopulation der HaBberge ist zahlenmafig das kleinste Rotwildvorkommen
in Bayern. Es weist genetischen Austausch Uber rotwildfreies Gebiet mit dem Rotwild-

gebiet Spessart / Rhon sowie dem Rotwildvorkommen im Bereich des Frankenwalds
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auf. Der Austausch in Richtung Spessart / Rhén und Thiringen sollte auch in Zukunft
aufrechterhalten werden, um den aktuell vergleichsweise glinstigen genetischen Zu-
stand zu erhalten. Eine Handlungsoption hierfir ware die Férderung des Ab- und Zu-
wanderns von (jungen) Hirschen. Dazu waren jedoch, wie in Kapitel 5.1.1 beschrieben,
mit detaillierten Analysen geeignete Landschaftsbereiche fir den genetischen Aus-

tausch zu ermitteln.

Im Odenwald zeigt das Rotwild eine mittlere Diversitat, jedoch ohne bzw. mit wenig
Austausch mit anderen bayerischen Gebieten. Das geografisch am nachsten gelegene
Rotwildvorkommen befindet sich im Rotwildgebiet Spessart / Rhén, das vom Odenwald
durch den Main getrennt ist. Inwiefern der Main eine vollstdndige Barriere fur den gene-
tischen Austausch darstellt, ist nicht bekannt. Ob ein Austausch tber den Main geférdert
werden kann, wurde bisher nicht untersucht, bzw. modelliert. Auch fir dieses Gebiet
koénnten die unter 5.1.1 beschriebenen detaillierten Untersuchungen zur Landschafts-

konnektivitat fur die Erarbeitung moéglicher Handlungsoptionen wichtig sein.

78



Danksagung TI.ITI

6 Danksagung

Das Projekt wurde durch das Bayerische Staatsministerium fur Ernah-
rung, Landwirtschaft, Forsten und Tourismus (Kuratorium fir forstliche
Forschungsférderung) gefoérdert, wofir wir uns bedanken méchten. Unser
weiterer besonderer Dank gilt den Bayerischen Staatsforsten und den bei-
den bayerischen Nationalparken, deren Mitarbeiterinnen und Mitarbeiter
uns mit ihrer Probenahme und Bereitstellung weiterer Daten tatkraftig un-
ter die Arme gegriffen haben. Uber Bayern hinweg haben uns in allen
Rotwildgebieten Hegegemeinschaften, Kreisgruppen des BJV, Untere
Jagdbehorden an den Landratsamtern und Mitarbeitende der AELFs,
Kreisjagdberater sowie einzelne Jager und Revierinhaber mit hohem En-
gagement Proben zukommen lassen; lhnen mdchten wir hier in Summe
recht herzlich danken. Ebenso gilt unser Dank allen Beteiligten, die Rot-
wild in rotwildfreien Gebieten in Bayern sowie in an die bayerischen Rot-
wildgebiete angrenzenden Gebieten in Baden-Wurttemberg, Hessen, Ti-

rol und Tschechien beprobt haben.

79



Literatur TI.ITI

7 Literatur

Adamack, A. T., & Gruber, B. (2014). PopGenReport: Simplifying basic population
genetic analyses in R. Methods in Ecology and Evolution, 5(4), 384-387.
https://doi.org/10.1111/2041-210x.12158

Allendorf, F. W. (1986). Genetic drift and the loss of alleles versus heterozygosity. Zoo
biology, 5(2), 181-190. https://doi.org/10.1002/z00.1430050212

Allendorf, F. W., England, P. R., Luikart, G., Ritchie, P. A., & Ryman, N. (2008).
Genetic effects of harvest on wild animal populations. Trends in Ecology &
Evolution, 23(6), 327-337. https://doi.org/10.1016/j.tree.2008.02.008

Allendorf, F. W., Funk, W. C., Aitken, S. N., Byrne, M., Luikart, G., & Antunes, A.
(2022). Conservation and the Genomics of Populations. OUP Oxford.

Antao, T., Cosart, T., Trethewey, B., Waples, R. S., Ackerman, M. W., Luikart, G.,
Hand, B. K., & Sherwin, W. B. (2020). AgeStrucNb: Software for Simulating and
Detecting Changes in the Effective Number of Breeders (Nb). Journal of
Heredity, 111(5), 491-497. https://doi.org/10.1093/jhered/esaa028

Azorit, C., Analla, M., & Munoz-Cobo, J. (2003). Variation of mandible size in red deer
Cervus elaphus hispanicus from southern Spain. Acta Theriologica, 48(2), 221—
228. https://doi.org/10.1007/BF03194161

Bailey, J. A. (1984). Principles of Wildlife Management. John Wiley & Sons.

Balkenhol, N. (2023). Evidenzbasiertes Rotwildmanagement in Deutschland: Eine
Ubersicht und Vorschlage fiir die Zukunft. In C. C. Voigt (Ed.), Evidenzbasiertes
Wildtiermanagement (pp. 5 — 36). Springer Spectrum.

Balkenhol, N., Cushman, S. A., Storfer, A., & Waits, L. P. (Eds.). (2015). Landscape
Genetics: Concepts, Methods, Applications. John Wiley & Sons, Ltd.

Bauling, S., Saborowski, J., & Rihe, F. (2013). Das Rotwild (Cervus elaphus L.) im
Solling: Dynamik, Produktivitat, Mortalitdt und Struktur von 1981 bis 1991.
Forstarchiv, 84. https://doi.org/doi:10.4432/0300-4112-84-131

Bérénos, C., Ellis, P. A., Pilkington, J. G., & Pemberton, J. M. (2016). Genomic
analysis reveals depression due to both individual and maternal inbreeding in a
free-living mammal population. Molecular ecology, 25(13), 3152—-3168.
https://doi.org/10.1111/mec.13681

Bertouille, S. B., & De Crombrugghe, S. A. (2002). Fertility of red deer in relation to
area, age, body mass, and mandible lenght. Zeitschrift fiir Jagdwissenschaft,
48(Supplement), 87 — 98.

Bishop, M. D., Kappes, S. M., Keele, J. W., Stone, R. T., Sunden, S. L., Hawkins, G.
A., Toldo, S. S, Fries, R., Grosz, M. D., & Yoo, J. (1994). A genetic linkage
map for cattle. Genetics, 136(2), 619-639.
https://doi.org/10.1093/genetics/136.2.619

Bonenfant, C., Gaillard, J.-M., Klein, F., & Loison, A. (2002). Sex- and age dependent
effects of population density on life history of red deer Cervus elaphus in a
temperate forest. Ecography, 25(4), 446—458.

Bozzuto, C., Biebach, I., Muff, S., Ives, A. R., & Keller, L. F. (2019). Inbreeding reduces
long-term growth of Alpine ibex populations. Nature ecology & evolution, 3(9),
1359-1364. https://doi.org/10.1038/s41559-019-0968-1

Brockhaus, F., Reisel, L., Ebert, C., Kroschel, M., Kirchenbaur, T., Fechter, D., Zachos,
F. E., & Balkenhol, N. (2025). Temporal analysis reveals loss of genetic
diversity and increasing differentiation in South-west German red deer
populations. Conservation Genetics, 26(6), 1065—-1080.
https://doi.org/10.1007/s10592-025-01725-y

Bintgen, U., Jenny, H., Galvan, J., Piermattei, A., Krusic, P. J., & Bollmann, K. (2020).
Stable body size of Alpine ungulates. Royal Society open science, 7(7).

Batzler, W. (2001). Rotwild: Biologie, Verhalten, Umwelt, Hege. BLV Verlag

80


https://doi.org/10.1111/2041-210x.12158
https://doi.org/10.1002/zoo.1430050212
https://doi.org/10.1016/j.tree.2008.02.008
https://doi.org/10.1093/jhered/esaa028
https://doi.org/10.1007/BF03194161
https://doi.org/doi:10.4432/0300-4112-84-131
https://doi.org/10.1111/mec.13681
https://doi.org/10.1093/genetics/136.2.619
https://doi.org/10.1038/s41559-019-0968-1
https://doi.org/10.1007/s10592-025-01725-y

Literatur TI.ITI

Chakraborty, R., Zhong, Y., Jin, L., & Budowle, B. (1994). Nondetectability of restriction
fragments and independence of DNA fragment sizes within and between loci in
RFLP typing of DNA. American journal of human genetics, 55(2), 391-401.

Clutton-Brock, T. H., Guinness, F. E., & Albon, S. D. (1982). Red Deer. Behaviour and
Ecology of Two Sexes. The University Press of Chicago

Clutton-Brock, T. H., Major, M., & Guinness, F. E. (1985). Population Regulation in
Male and Female Red Deer. Journal of Animal Ecology, 54(3), 831 — 846.

Coltman, D. W., & Slate, J. (2003). Microsatellite measures of inbreeding: A meta-
analysis. Evolution; international journal of organic evolution, 57(5), 971-983.
https://doi.org/10.1111/j.0014-3820.2003.tb00309.x

Cornuet, J. M., & Luikart, G. (1996). Description and power analysis of two tests for
detecting recent population bottlenecks from allele frequency data. Genetics,
144(4), 2001-2014. https://doi.org/10.1093/genetics/144.4.2001

Cosgrove, A. J., McWhorter, T. J., Maron, M., & Schroder, B. (2018). Consequences of
impediments to animal movements at different scales: A conceptual framework
and review. Diversity and Distributions, 24(4), 448—459.
https://doi.org/10.1111/ddi. 12699

de Jong, J. F., van Hooft, P., Megens, H.-J., Crooijmans, R. P. M. A, de Groot, G. A.,
Pemberton, J. M., Huisman, J., Bartos, L., lacolina, L., van Wieren, S. E.,
Ydenberg, R. C., & Prins, H. H. T. (2020). Fragmentation and Translocation
Distort the Genetic Landscape of Ungulates: Red Deer in the Netherlands.
Frontiers in Ecology and Evolution, 8. https://doi.org/10.3389/fevo.2020.535715

Decker, D. J., Brown, T. L., & Siemer, W. F. (2001). Wildlife Mangement as a Process.
In D. J. Decker, T. L. Brown, & W. F. Siemer (Eds.), Human Dimension of
Wildlife Management in North America. The Wildlife Society.

Decker, D. J., Lauber, T. B., & Siemer, W. F. (2002). Human - Wildlife Conflict
Management. Northeast Wildlife Damage Management Research and Outreach
Cooperative.

Deutz, A., Gasteiner, J., & Buchgraber, A. (2009). Fitterung von Reh- und Rotwild.
Leopold Stocker Verlag.

DeYoung, R. W., & Honeycutt, R. L. (2005). The molecular toolbox: Genetic
Techniques in Wildlife Ecology and Management. The Journal of Wildlife
Management, 69(4), 1362—1384. https://doi.org/10.2193/0022-
541x(2005)69[1362: Tmtgti]2.0.Co;2

Do, C., Waples, R. S., Peel, D., Macbeth, G. M., Tillett, B. J., & Ovenden, J. R. (2014).
NeEstimator v2: Re-implementation of software for the estimation of
contemporary effective population size (Ne) from genetic data. Molecular
ecology resources, 14(1), 209-214. https://doi.org/10.1111/1755-0998.12157

Dobson, F. S. (1992). Body mass, structural size, and life history patterns of the
Columbian ground squirrel. Am. Nat., 140, 109 — 125.

Edelhoff, H., Zachos, F. E., Fickel, J., Epps, C. W., & Balkenhol, N. (2020). Genetic
analysis of red deer (Cervus elaphus) administrative managment units in a
human-dominated landscape. Conservation Genetics.
https://doi.org/10.1007/s10592-020-01248-8

Evanno, G., Regnaut, S., & Goudet, J. (2005). Detecting the number of clusters of
individuals using the software STRUCTURE: A simulation study. Molecular
ecology, 14(8), 2611-2620. https://doi.org/10.1111/].1365-294X.2005.02553.x

Fedy, B. C., Row, J. R., & Oyler-McCance, S. J. (2017). Integration of genetic and
demographic data to assess population risk in a continuously distributed
species. Conservation Genetics, 18(1), 89—104. https://doi.org/10.1007/s10592-
016-0885-7

Felton, A. M., Wam, H. K., Borowski, Z., Granhus, A., Juvany, L., Matala, J., Melin, M.,
Wallgren, M., & Marell, A. (2024). Climate change and deer in boreal and
temperate regions: From physiology to population dynamics and species

81


https://doi.org/10.1111/j.0014-3820.2003.tb00309.x
https://doi.org/10.1093/genetics/144.4.2001
https://doi.org/10.1111/ddi.12699
https://doi.org/10.3389/fevo.2020.535715
https://doi.org/10.2193/0022-541x(2005)69%5b1362:Tmtgti%5d2.0.Co;2
https://doi.org/10.2193/0022-541x(2005)69%5b1362:Tmtgti%5d2.0.Co;2
https://doi.org/10.1111/1755-0998.12157
https://doi.org/10.1007/s10592-020-01248-8
https://doi.org/10.1111/j.1365-294X.2005.02553.x
https://doi.org/10.1007/s10592-016-0885-7
https://doi.org/10.1007/s10592-016-0885-7

Literatur TI.ITI

distributions. Global change biology, 30(9), e17505.
https://doi.org/https://doi.org/10.1111/gcb.17505

Fickel, J., Bubliy, O. A., Stache, A., Noventa, T., Jirsa, A., & Heurich, M. (2012).
Crossing the border? Structure of the red deer (Cervus elaphus) population
from the Bavarian—Bohemian forest ecosystem. Mammalian Biology, 77(3),
211-220. https://doi.org/10.1016/{.mambio.2011.11.005

Fischer, A., & Wotschikowsky, U. (2004). Wald und Schalenwild in den Isarauen.

Francis, R. M. (2017). pophelper: An R package and web app to analyse and visualize
population structure. Molecular ecology resources, 17(1), 27-32.
https://doi.org/10.1111/1755-0998.12509

Francois, O., & Durand, E. (2010). Spatially explicit Bayesian clustering models in
population genetics. Molecular ecology resources, 10(5), 773-784.
https://doi.org/10.1111/j.1755-0998.2010.02868.x

Frankham, R. (2005). Resolving the genetic paradox in invasive species. Heredity,
94(4), 385. https://doi.org/10.1038/sj.hdy.6800634

Frankham, R. (2015). Genetic rescue of small inbred populations: Meta-analysis
reveals large and consistent benefits of gene flow. Molecular ecology, 24(11),
2610-2618. https://doi.org/10.1111/mec.13139

Frankham, R., Ballou, J. D., & Briscoe, D. A. (2002). Infroduction to Conservation
Genetics. Cambridge University Press.
https://doi.org/10.1017/cbo9780511808999

Frankham, R., Bradshaw, C. J. A., & Brook, B. W. (2014). Genetics in conservation
management: Revised recommendations for the 50/500 rules, Red List criteria
and population viability analyses. Biological Conservation, 170(1), 56—63.
https://doi.org/10.1016/j.biocon.2013.12.036

Franklin, I. R. (1980). Evolutionary change in small populations. In M. E. Soulé & B. A.
Wilcox (Eds.), Conservation biology: an evolutionary-ecological perspective.
Sinauer Associates.

Frantz, A. C., Cellina, S., Krier, A., Schley, L., & Burke, T. (2009). Using spatial
Bayesian methods to determine the genetic structure of a continuously
distributed population: Clusters or isolation by distance? Journal of Applied
Ecology, 46(2), 493-505. https://doi.org/10.1111/.1365-2664.2008.01606.x

Gaillard, J. M., Delorme, D., & Jullien, J. M. (1993). Effects of cohort, sex, and birth
date on body development of roe deer (Capreolus capreolus) fawns. Oecologia,
94, 57-61.

Gartner, S. (2017). Die Abschussplanung nach Geschlecht und Altersklassen beim
Rotwild Vision und Wirklichkeit. Beitrag Jagd und Wildtierforschung, 42, 87-92.

Giles, R. H. (1978). Wildlife Management. W.H. Freeman and Company.

Goudet, J. (2005). hierfstat, a package for R to compute and test hierarchical F-
statistics. Molecular Ecology Notes, 5(1), 184—186.
https://doi.org/10.1111/j.1471-8286.2004.00828.x

Guillot, G., Mortier, F., & Estoup, A. (2005). Geneland: A computer package for
landscape genetics. Molecular Ecology Notes, 5(3), 712—715.
https://doi.org/10.1111/j.1471-8286.2005.01031.x

Habermehl, K. H. (1961). Die Altersbestimmung bei Haustieren, Pelztieren und bei
Jjagbarem Wild. Paul Parey.

Hale, M. L., Burg, T. M., & Steeves, T. E. (2012). Sampling for microsatellite-based
population genetic studies: 25 to 30 individuals per population is enough to
accurately estimate allele frequencies. PloS one, 7(9), e45170.
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0045170

Hartl, G. B., Zachos, F. E., & Nadlinger, K. (2003). Genetic diversity in European red
deer (Cervus elaphus L.): Anthropogenic influences on natural populations.
Comptes Rendus Biologies, 326, 37—42. https://doi.org/10.1016/s1631-
0691(03)00025-8

Hedrick, P. W. (1985). Genetics of populations. Jones and Bartlett.

82


https://doi.org/https:/doi.org/10.1111/gcb.17505
https://doi.org/10.1016/j.mambio.2011.11.005
https://doi.org/10.1111/1755-0998.12509
https://doi.org/10.1111/j.1755-0998.2010.02868.x
https://doi.org/10.1038/sj.hdy.6800634
https://doi.org/10.1111/mec.13139
https://doi.org/10.1017/cbo9780511808999
https://doi.org/10.1016/j.biocon.2013.12.036
https://doi.org/10.1111/j.1365-2664.2008.01606.x
https://doi.org/10.1111/j.1471-8286.2004.00828.x
https://doi.org/10.1111/j.1471-8286.2005.01031.x
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0045170
https://doi.org/10.1016/s1631-0691(03)00025-8
https://doi.org/10.1016/s1631-0691(03)00025-8

Literatur TI.ITI

Hewison, A. J. M., Angibault, J. M., Boutin, J., Bidau, E., Vincent, J. P., & Sempere, A.
(1996). Annual variation in body composition of roe deer (Capreolus capreolus)
in moderate environmental conditions. Can. J. Zool., 74, 245 — 253.

Hewison, A. J. M., Gaillard, J.-M., Delorme, D., Van Laere, G., Amblard, T., & Klein, F.
(2011). Reproductive constraints, not environmental conditions, shape the
ontogeny of sex-specific mass-size allometry in roe deer. Oikos, 120(8), 1217—-
1226. https://doi.org/10.1111/j.1600-0706.2011.19316.x

Hewison, A. J. M., Gaillard, J. M., Angibault, J. M., Van Laere, G., & Vincent, J. P.
(2006). The influence of density on post-weaning growth in roe deer Capreolus
capreolus fawns. Journal of Zoology, 257(3), 303—-309.
https://doi.org/10.1017/s0952836902000900

Hirano, T., Nakane, S., Mizoshitat, K., Yamakuchit, H., Inoue-Murayama, M.,
Watanabe, T., Sugimoto, Y., & Barendse, W. (1996). Characterization of 42
highly polymorphic bovine microsatellite markers. Animal genetics, 27(5), 365—
368. https://doi.org/https://doi.org/10.1111/j.1365-2052.1996.tb00980.x

Hoban, S. M., Archer, F. |, Bertola, L. D., Bragg, J. G., Breed, M. F., Bruford, M. W.,
Coleman, M. A., Ekblom, R., Funk, W. C., Grueber, C. E., Hand, B. K., Jaffé,
R., Jensen, E. L., Johnson, J. S., Kershaw, F., Liggins, L., MacDonald, A. J.,
Mergeay, J., Miller, J. M.,...Hunter, M. E. (2022). Global genetic diversity status
and trends: Towards a suite of Essential Biodiversity Variables (EBVs) for
genetic composition. Biological reviews of the Cambridge Philosophical Society,
97(4), 1511-1538. https://doi.org/10.1111/brv.12852

Holderegger, R., Segelbacher, G., Balkenhol, N., Biebach, I., Bolliger, J., Gugerli, F.,
Hochkirch, A., Keller, L., Widmer, A., & Zachos, F. E. (Eds.). (2016).
Naturschutzgenetik: Ein Handbuch fiir die Praxis (1. Auflage ed.). Haupt Verlag.

Hoy, J., Haas, G., Hoy, R., & Hallock, P. (2011). Observations of brachygnathia
superior (underbite) in wild ruminates in Western Montana, USA. Wildl. Biol, 2.

Hubisz, M. J., Falush, D., Stephens, M., & Pritchard, J. K. (2009). Inferring weak
population structure with the assistance of sample group information. Molecular
ecology resources, 9(5), 1322—1332. https://doi.org/10.1111/j.1755-
0998.2009.02591.x

Huisman, J., Kruuk, L. E. B., Ellis, P. A., Clutton-Brock, T. H., & Pemberton, J. M.
(2016). Inbreeding depression across the lifespan in a wild mammal population.
Proceedings of the National Academy of Sciences of the United States of
America, 113(13), 3585-3590. https://doi.org/10.1073/pnas.1518046113

Janes, J. K., Miller, J. M., Dupuis, J. R., Malenfant, R. M., Gorrell, J. C., Cullingham, C.
l., & Andrew, R. L. (2017). The K = 2 conundrum. Molecular ecology, 26(14),
3594-3602. https://doi.org/10.1111/mec.14187

Janssen, J., & Laatz, W. (2017). Statistische Datenanalyse mit SPSS (9 ed.). Springer
Gabler.

Jombart, T. (2008). adegenet: A R package for the multivariate analysis of genetic
markers. Bioinformatics, 24(11), 1403—-1405.
https://doi.org/10.1093/bioinformatics/btn129

Jong, M. J. d., Anaya, G., Niamir, A., Pérez-Gonzalez, J., Broggini, C., Del Pozo, A. M.,
Nebenfuehr, M., La Pefa, E. d., Ruiz-Olmo, J., Seoane, J. M., Vedel, G.,
Barboiron, A., Barto§, L., Buzan, E., Carden, R. F., Darchiashvili, G., Frantz, A.
C., Gaci¢, D., Gérard, A.,...Janke, A. (2025). Red Deer Resequencing Reveals
the Importance of Sex Chromosomes for Reconstructing Late Quaternary
Events. Molecular biology and evolution, 42(2).
https://doi.org/10.1093/molbev/msaf031

Jost, L., Archer, F. I., Flanagan, S. P., Gaggiotti, O. E., Hoban, S. M., & Latch, E. K.
(2018). Differentiation measures for conservation genetics. Evolutionary
Applications, 11(7), 1139-1148. https://doi.org/10.1111/eva.12590

83


https://doi.org/10.1111/j.1600-0706.2011.19316.x
https://doi.org/10.1017/s0952836902000900
https://doi.org/https:/doi.org/10.1111/j.1365-2052.1996.tb00980.x
https://doi.org/10.1111/brv.12852
https://doi.org/10.1111/j.1755-0998.2009.02591.x
https://doi.org/10.1111/j.1755-0998.2009.02591.x
https://doi.org/10.1073/pnas.1518046113
https://doi.org/10.1111/mec.14187
https://doi.org/10.1093/bioinformatics/btn129
https://doi.org/10.1093/molbev/msaf031
https://doi.org/10.1111/eva.12590

Literatur TI.ITI

Kalinowski, S. T. (2004). Counting Alleles with Rarefaction: Private Alleles and
Hierarchical Sampling Designs. Conservation Genetics, 5(4), 539-543.
https://doi.org/10.1023/B:COGE.0000041021.91777.1a

Kamath, P. L., Haroldson, M. A., Luikart, G., Paetkau, D., Whitman, C., & van Manen,
F. T. (2015). Multiple estimates of effective population size for monitoring a
long-lived vertebrate: An application to Yellowstone grizzly bears. Molecular
ecology, 24(22), 5507-5521. https://doi.org/10.1111/mec.13398

Keenan, K., McGinnity, P., Cross, T. F., Crozier, W. W., Prodoéhl, P. A., & O'Hara, R. B.
(2013). diveRsity: An R package for the estimation and exploration of
population genetics parameters and their associated errors. Methods in Ecology
and Evolution, 4(8), 782—788. https://doi.org/10.1111/2041-210x.12067

Keller, L. F. (2002). Inbreeding effects in wild populations. Trends in Ecology &
Evolution, 17(5), 230-241. https://doi.org/10.1016/s0169-5347(02)02489-8

Kirchenbaur, T., Brockhaus, F., Ehrhart, S., Kroschel, M., Fechter, D., & Suchant, R.
(2024). Rotwild Baden- Wiirttemberg Weiterentwicklung des
Rotwildmanagements in Baden - Wiirttemberg auf wissenschaftlicher Basis.

Klein, D., R. (1964). Range-Related Differences in Growth of Deer Reflected in Skeletal
Ratios. Journal of Mammalogy, 45(2), 226 — 235.

Koénig, A. (2011). Wildtiermanagement als Strategie zur Lésung von Mensch-Wildtier-
Konflikten. Theoretische Grundlagen und empirische Studien am Beispiel des
Kleinen Fuchsbandwumrs Echinococcus multilocularis [Habilitationsschrift, TU
Dresden]. Fakultat Forst-, Geo. und Hydtowissenschaften.

Koénig, A. (2013). Erfassung und Bewertung wildbiologisch, epidemiologischer Faktoren
in der Verbreitung und Ubertragung von Mycobacterium caprae in
Wildtierpopulationen : Teilprojekt TUM : Abschlussbericht eines
Forschungsvorhabens im BMBF-Programm EMIDA 132 (ERA-Net: TB Alpine
Wildlife - Tuberkulose bei Wildtieren im Alpenraum, Issue. T. I. U. Hannover.

Kodnig, A., & Ehrmantraut, C. (2020). Neues Vorkommen des Grof3en Amerikanischen
Leberegels "Fascioloides magna" im Veldensteiner Forst in Nordbayern, seine
Auswirkung auf die Schalenwildpopulationen und Gegenmalnahmen zur
Vermeidung seiner weiteren Ausbreitung. . In (Vol. 45, pp. 89 — 104).
Halberstadt: GWJF.

Kdnig, A., & Ehrmantraut, C. (2024). Occurrence, ecology and management of
Fascioloides magna in Bavaria, southern Germany. Wildlife Biology.
https://doi.org/10.1002/wlb3.01277

Krausman, P. R. (2002). Introduction to Wildlife Management. Pearson Education.

Kréning, F., & Vorreyer, F. (1957). Untersuchungen Uber Vermehrungsraten und
Kérpergewichte beim weiblichen Rotwild. Zeitschrift fiir Jagdwissenschaft, 3,
145-153.

Kruuk, L. E. B., Clutton-Brock, T. H., Albon, S., Pemberton, J. M., & Guinness, F. E.
(1999). Population density affects sex ratio variation in red deer. Nature,
399(6735), 459-461. https://doi.org/10.1038/20917

Kihn, R., Anastassiadis, C., & Pirchner, F. (1996). Transfer of bovine microsatellites to
the cervine (Cervus elaphus). Anim Genet, 27(3), 199-201.
https://doi.org/10.1111/j.1365-2052.1996.tb00952.x

Kihn, R., Schréder, W., Pirchner, F., & Rottmann, O. (2003). Genetic diversity, gene
flow and drift in Bavarian red deer populations (Cervus elaphus). Conservation
Genetics, 4(2), 157-166. https://doi.org/10.1023/a2:1023394707884

Langvatn, R. (1977). Criteria of physical condition, growth and development in
Cervidae, - suitable for routine studies. Nordic Council for Wildlife Research.

Langvatn, R., Mysterud, A., Stenseth, N. C., & Yoccoz, N. G. (2004). Timing and
synchrony of ovulation in red deer constrained by short northern summers. Am
Nat, 163(5), 763—772. https://doi.org/10.1086/383594

Laumeier, J., Klein, C., Willems, H., & Reiner, G. (2025). High-resolution analysis of
red deer (Cervus elaphus) management units in a Central European region of

84



https://doi.org/10.1023/B:COGE.0000041021.91777.1a
https://doi.org/10.1111/mec.13398
https://doi.org/10.1111/2041-210x.12067
https://doi.org/10.1016/s0169-5347(02)02489-8
https://doi.org/10.1002/wlb3.01277
https://doi.org/10.1038/20917
https://doi.org/10.1111/j.1365-2052.1996.tb00952.x
https://doi.org/10.1023/a:1023394707884
https://doi.org/10.1086/383594

Literatur TI.ITI

high human population density reveals severe effects on genetic diversity and
differentiation. PloS one, 20(6), e0327427.
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0327427

Loe, L. E., Mysterud, A., Veiberg, V. r., & Langvatn, R. (2009). Negative density-
dependent emigration of males in an increasing red deer population.
Proceedings of the Royal Society B: Biological Sciences, 276(1667), 2581—
2587. https://doi.org/10.1098/rspb.2009.0224

Lone, K,, Loe, L. E., Meisingset, E. L., Stamnes, |., & Mysterud, A. (2015). An adaptive
behavioural response to hunting: Surviving male red deer shift habitat at the
onset of the hunting season. Animal Behaviour, 102, 127—-138.
https://doi.org/10.1016/j.anbehav.2015.01.012

Lowe, W. H., & Allendorf, F. W. (2010). What can genetics tell us about population
connectivity? Molecular ecology, 19(15), 3038-3051.
https://doi.org/https://doi.org/10.1111/j.1365-294X.2010.04688.x

Luikart, G., Ryman, N., Tallmon, D. A., Schwartz, M. K., & Allendorf, F. W. (2010).
Estimation of census and effective population sizes: The increasing usefulness
of DNA-based approaches. Conservation Genetics, 11(2), 355-373.
https://doi.org/10.1007/s10592-010-0050-7

Martinez-Richart, A. |., Zolles, A., Oettel, J., Petermann, J. S, Essl, F., & Lapin, K.
(2024). A review of structural and functional connectivity studies in European
forests. Landscape Ecology, 40(1), 10. https://doi.org/10.1007/s10980-024-
02028-2

Meeds, T. d. (2018). Revisiting FIS, FST, Wahlund Effects, and Null Alleles. The
Journal of heredity, 109(4), 446—456. https://doi.org/10.1093/jhered/esx106

Meirmans, P. G. (2012). The trouble with isolation by distance. Molecular ecology,
21(12), 2839-2846. https://doi.org/10.1111/j1.1365-294X.2012.05578.x

Meisingset, E. L., Loe, L. E., Brekkum, @., Bischof, R., Rivrud, I. M., Lande, U. S,
Zimmermann, B., Veiberg, V., Mysterud, A., & Fuller, R. A. (2018). Spatial
mismatch between management units and movement ecology of a partially
migratory ungulate. Journal of Applied Ecology, 55(2), 745—753.
https://doi.org/10.1111/1365-2664.13003

MeilRner, M., Zachos, F. E., Herzog, S., & Wolfel, H. (2007). Auswirkungen der Planung
zur A 20 und A 7 auf den Rothirsch als Indikatorart und Notwendigkeit
technischer VerbundmafRnahmen im Abschnitt Bad Segeberg bis Elbe.

Miller, J. M., & Coltman, D. W. (2014). Assessment of identity disequilibrium and its
relation to empirical heterozygosity fitness correlations: A meta-analysis.
Molecular ecology, 23(8), 1899-1909. https://doi.org/10.1111/mec.12707

Mills, L. S. (2007). Conservation of wildlife populations: Demography, genetics, and
management. Blackwell.

Mitchell, B. (1967). Growth Layers in Dental Cement for Determining the Age of Red
Deer (Cervus elaphus L.). Journal of Animal Ecology, 36(2), 279.
https://doi.org/10.2307/2912

Mommens, G., Coppieters, W., Van de Weghe, A., Van Zeveren, A., & Bouquet, Y.
(1994). Dinucleotide repeat polymorphism at the bovine MM12E6 and MM8D3
loci. Anim Genet, 25(5), 368. https://doi.org/10.1111/j.1365-
2052.1994.tb00381.x

Moore, S. S., & Byrne, K. (1992). Dinucleotide polymorphism at the bovine brain
ribonuclease locus. Animal genetics, 23(6), 574. https://doi.org/10.1111/].1365-
2052.1992.tb00188.x

Mumme, S., Middleton, A. D., Ciucci, P., De Groeve, J., Corradini, A., Aikens, E. O.,
Ossi, F., Atwood, P., Balkenhol, N., Cole, E. K., Debeffe, L., Dewey, S. R.,
Fischer, C., Gude, J., Heurich, M., Hurley, M. A., Jarnemo, A., Kauffman, M. J.,
Licoppe, A.,...Cagnacci, F. (2023). Wherever | may roam—Human activity
alters movements of red deer (Cervus elaphus) and elk (Cervus canadensis)

85


https://doi.org/10.1371/journal.pone.0327427
https://doi.org/10.1098/rspb.2009.0224
https://doi.org/10.1016/j.anbehav.2015.01.012
https://doi.org/https:/doi.org/10.1111/j.1365-294X.2010.04688.x
https://doi.org/10.1007/s10592-010-0050-7
https://doi.org/10.1007/s10980-024-02028-2
https://doi.org/10.1007/s10980-024-02028-2
https://doi.org/10.1093/jhered/esx106
https://doi.org/10.1111/j.1365-294X.2012.05578.x
https://doi.org/10.1111/1365-2664.13003
https://doi.org/10.1111/mec.12707
https://doi.org/10.2307/2912
https://doi.org/10.1111/j.1365-2052.1994.tb00381.x
https://doi.org/10.1111/j.1365-2052.1994.tb00381.x
https://doi.org/10.1111/j.1365-2052.1992.tb00188.x
https://doi.org/10.1111/j.1365-2052.1992.tb00188.x

Literatur TI.ITI

across two continents. Global change biology, 29(20), 5788-5801.
https://doi.org/https://doi.org/10.1111/gcb.16769

Mysterud, A., Yoccoz, N. G., Stenseth, N. C., & Langvatn, R. (2001). Effects of age,
sex and density on body weight of Norwegian red deer: evidence of density-
dependent senescence. Proc Biol Sci, 268(1470), 911-919.
https://doi.org/10.1098/rspb.2001.1585

Neel, M. C., McKelvey, K., Ryman, N., Lloyd, M. W., Short Bull, R., Allendorf, F. W.,
Schwartz, M. K., & Waples, R. S. (2013). Estimation of effective population size
in continuously distributed populations: There goes the neighborhood. Heredity,
111(3), 189-199. https://doi.org/10.1038/hdy.2013.37

Nigsch, A., Glawischnig, W., Bagé, Z., & Greber, N. (2019). Mycobacterium caprae
Infection of Red Deer in Western Austria—Optimized Use of Pathology Data to
Infer Infection Dynamics [Original Research]. Frontiers in veterinary science,
Volume 5 - 2018. https://doi.org/10.3389/fvets.2018.00350

North, A. R., & Godfray, H. C. J. (2017). The dynamics of disease in a metapopulation:
The role of dispersal range. Journal of Theoretical Biology, 418, 57—65.
https://doi.org/https://doi.org/10.1016/j.jtbi.2017.01.037

Oyler-McCance, S. J., Cross, T. B., Row, J. R., Schwartz, M. K., Naugle, D. E., Fike, J.
A., Winiarski, K., & Fedy, B. C. (2022). New strategies for characterizing genetic
structure in wide-ranging, continuously distributed species: A Greater Sage-
grouse case study. PloS one, 17(9), e0274189.
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0274189

Perez-Barberia, F. J., Garcia, A. J., Cappelli, J., Landete-Castillejos, T., Serrano, M. P.,
& Gallego, L. (2020). Heat stress reduces growth rate of red deer calf: Climate
warming implications. PloS one, 15(6), e0233809.
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0233809

Pettorelli, N., Gaillard, J. M., Van Laere, G., Duncan, P., Kjellander, P., Liberg, O.,
Delorme, D., & Maillard, D. (2002). Variations in adult body mass in roe deer:
the effects of population density at birth and of habitat quality. Proc Biol Sci,
269(1492), 747-753. https://doi.org/10.1098/rspb.2001.1791

Piry, S., Alapetite, A., Cornuet, J.-M., Paetkau, D., Baudouin, L., & Estoup, A. (2004).
GENECLASS2: A Software for Genetic Assignment and First-Generation
Migrant Detection. Journal of Heredity, 95(6), 536—539.
https://doi.org/10.1093/jhered/esh074

Poirier, M.-A., Coltman, D. W., Pelletier, F., Jorgenson, J. T., & Festa-Bianchet, M.
(2019). Genetic decline, restoration and rescue of an isolated ungulate
population. Evolutionary Applications, 12(7), 1318-1328.
https://doi.org/10.1111/eva.12706

Post, E., Stenseth, N. C., Langvatn, R., & Frometin, J.-M. (1997). Red deer cohorts.
Proceedings of the Royal Society B-Biological Sciences, 264, 1317 — 1324.

Post, J., Samuelson, M. M., Moore, D. P., & Solangi, M. (2021). Brachygnathia superior
observed in a juvenile common bottlenose dolphin ( Tursiops truncatus). Aquatic
Mammals, 47(4), 371-375.

Pritchard, J. K., Stephens, M., & Donnelly, P. (2000). Inference of population structure
using multilocus genotype data. Genetics, 155(2), 945—959.
https://doi.org/10.1093/genetics/155.2.945

Puechmaille, S. J. (2016). The program structure does not reliably recover the correct
population structure when sampling is uneven: Subsampling and new
estimators alleviate the problem. Molecular ecology resources, 16(3), 608—627.
https://doi.org/10.1111/1755-0998.12512

Putman, A. |., & Carbone, I. (2014). Challenges in analysis and interpretation of
microsatellite data for population genetic studies. Ecology and evolution, 4(22),
4399-4428. https://doi.org/10.1002/ece3.1305

R Core Team. (2023). R: A Language and Environment for Statistical Computing. In R
Foundation for Statistical Computing. https://www.R-project.org/

86


https://doi.org/https:/doi.org/10.1111/gcb.16769
https://doi.org/10.1098/rspb.2001.1585
https://doi.org/10.1038/hdy.2013.37
https://doi.org/10.3389/fvets.2018.00350
https://doi.org/https:/doi.org/10.1016/j.jtbi.2017.01.037
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0274189
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0233809
https://doi.org/10.1098/rspb.2001.1791
https://doi.org/10.1093/jhered/esh074
https://doi.org/10.1111/eva.12706
https://doi.org/10.1093/genetics/155.2.945
https://doi.org/10.1111/1755-0998.12512
https://doi.org/10.1002/ece3.1305
https://www.r-project.org/

Literatur TI.ITI

Raesfeld, F. v., & Reulecke, K. (1988). Das Rotwild. Paul Parey Verlag.

Reiner, G., Klein, C., Lang, M., & Willems, H. (2021). Human-driven genetic
differentiation in a managed red deer population. European Journal of Wildlife
Research, 67(2). https://doi.org/10.1007/s10344-021-01472-8

Reiner, G., Lang, M., & Willems, H. (2019). Impact of different panels of microsatellite
loci, different numbers of loci, sample sizes, and gender ratios on population
genetic results in red deer. European Journal of Wildlife Research, 65(2), 665.
https://doi.org/10.1007/s10344-019-1262-x

Reiner, G., & Willems, H. (2019). Sicherung der genetischen Vielfalt beim hessischen
Rotwild als Beitrag zur Biodiversitét.

Robin, K., Graf, R. F., & Schnidrig, R. (2017). Wildtiermanagement. Haupt Verlag.

Roed, K. H., & Midthjell, L. (1998). Microsatellites in reindeer, Rangifer tarandus, and
their use in other cervids. Molecular ecology, 7(12), 1773-1776.
https://doi.org/https://doi.org/10.1046/j.1365-294x.1998.00514.x

Rosenberger, K., Schumacher, E., Brown, A., & Hoban, S. M. (2021). Proportional
sampling strategy often captures more genetic diversity when population sizes
vary. Biological Conservation, 261(3), 109261.
https://doi.org/10.1016/j.biocon.2021.109261

Salomon, F.-V., Geyer, H., & Gille, U. (2014). Anatomie fiir die Tiermedizin. Enke.

Schréder, W., Janko, C., Wotschikowsky, U., & Konig, A. (2012). Schalenwild und
Bergwald.

Schwartz, M. K., Luikart, G., & Waples, R. S. (2007). Genetic monitoring as a
promising tool for conservation and management. Trends in Ecology &
Evolution, 22(1), 25-33. https://doi.org/10.1016/j.tree.2006.08.009

Steffen, P., Eggen, A., Stranzinger, G., Fries, R, Dietz, A. B., & Womack, J. E. (1993).
Isolation and mapping of polymorphic microsatellites in cattle. Animal genetics,
24(2), 121-124. https://doi.org/https://doi.org/10.1111/j.1365-
2052.1993.tb00252.x

Taylor, P. D., Fahrig, L., Henein, K., & Merriam, G. (1993). Connectivity Is a Vital
Element of Landscape Structure. Oikos, 68(3), 571.
https://doi.org/10.2307/3544927

Templeton, A. R., Shaw, K., Routman, E., & Davis, S. K. (1990). The genetic
consequences of habitat fragmentation. Annals of the Missouri Botanical
Garden, 13-27.

Thieven, U., Solinas-Toldo, S., Friedl, R., Masabanda, J., Fries, R., Barendse, W.,
Simon, D., & Harlizius, B. (1997). Polymorphic CA-microsatellites for the
integration of the bovine genetic and physical map. Mammalian Genome, 8(1),
52-55. https://doi.org/10.1007/s003359900348

Toigo, C., Gaillard, J.-M., Van Laere, G., Hewison, M., & Morellet, N. (2006). How does
environmental variation influence body mass, body size, and body condition?
Roe deer as a case study. Ecography, 29(3), 301-308.
https://doi.org/10.1111/.2006.0906-7590.04394.x

Tourani, M., Franke, F., Heurich, M., Henrich, M., Peterka, T., Ebert, C., Oeser, J.,
Edelhoff, H., Milleret, C., Dupont, P. P. A, Bischof, R., & Peters, W. (2023).
Spatial variation in red deer density in a transboundary forest ecosystem.
Scientific reports, 13. https://doi.org/https://doi.org/10.1038/s41598-023-31283-
7

Urbina, L., Fischer, C., Ray, N., & Lehmann, A. (2023). Modeling red deer functional
connectivity at a regional scale in a human-dominated landscape [Original
Research]. Frontiers in Environmental Science, Volume 11 - 2023.
https://doi.org/10.3389/fenvs.2023.1198168

Vaiman, D., Mercier, D., Moazami-Goudarzi, K., Eggen, A., Ciampolini, R., Lépingle,
A., Velmala, R., Kaukinen, J., Varvio, S. L., & Martin, P. (1994). A set of 99
cattle microsatellites: Characterization, synteny mapping, and polymorphism.

87


https://doi.org/10.1007/s10344-021-01472-8
https://doi.org/10.1007/s10344-019-1262-x
https://doi.org/https:/doi.org/10.1046/j.1365-294x.1998.00514.x
https://doi.org/10.1016/j.biocon.2021.109261
https://doi.org/10.1016/j.tree.2006.08.009
https://doi.org/https:/doi.org/10.1111/j.1365-2052.1993.tb00252.x
https://doi.org/https:/doi.org/10.1111/j.1365-2052.1993.tb00252.x
https://doi.org/10.2307/3544927
https://doi.org/10.1007/s003359900348
https://doi.org/10.1111/j.2006.0906-7590.04394.x
https://doi.org/https:/doi.org/10.1038/s41598-023-31283-7
https://doi.org/https:/doi.org/10.1038/s41598-023-31283-7
https://doi.org/10.3389/fenvs.2023.1198168

Literatur TI.ITI

Mammalian genome : official journal of the International Mammalian Genome
Society, 5(5), 288—297. https://doi.org/10.1007/bf00389543

Wagenknecht, E. (1981). Rotwild. Deutscher Landwirtschaftsverlag Berlin GmbH.

Wallling, C. A., Nussey, D. H., Morris, A., Clutton-Brock, T. H., Kruuk, L. E. B., &
Pemberton, J. M. (2011). Inbreeding depression in red deer calves. BMC
Evolutionary Biology, 11(1), 318. https://doi.org/10.1186/1471-2148-11-318

Wang, J. (2017). The computer program structure for assigning individuals to
populations: Easy to use but easier to misuse. Molecular ecology resources,
17(5), 981-990. https://doi.org/10.1111/1755-0998.12650

Wang, J. (2019). A parsimony estimator of the number of populations from a
STRUCTURE-like analysis. Molecular ecology resources, 19(4), 970-981.
https://doi.org/10.1111/1755-0998.13000

Wang, J. (2023). Estimating current effective sizes of large populations from a single
sample of genomic marker data: A comparison of estimators by simulations.
Population Ecology, 124(2), 299. https://doi.org/10.1002/1438-390x.12167

Waples, R. S. (2015). Testing for Hardy-Weinberg proportions: Have we lost the plot?
The Journal of heredity, 106(1), 1-19. hitps://doi.org/10.1093/jhered/esu062

Waples, R. S. (2018). Guidelines for genetic data analysis. J. Cetacean Res. Manage.,
18(1), 33—-80. https://doi.org/10.47536/jcrm.v18i1.421

Waples, R. S. (2023). Practical application of the linkage disequilibrium method for
estimating contemporary effective population size: A review. Molecular ecology
resources. https://doi.org/10.1111/1755-0998.13879

Waples, R. S., Antao, T., & Luikart, G. (2014). Effects of overlapping generations on
linkage disequilibrium estimates of effective population size. Genetics, 197(2),
769-780. https://doi.org/10.1534/genetics.114.164822

Waples, R. S., & Do, C. (2010). Linkage disequilibrium estimates of contemporary Ne
using highly variable genetic markers: a largely untapped resource for applied
conservation and evolution. Evolutionary Applications, 3(3), 244—262.
https://doi.org/10.1111/j.1752-4571.2009.00104.x

Westekemper, K., Tiesmeyer, A., Steyer, K., Nowak, C., Signer, J., & Balkenhol, N.
(2021). Do all roads lead to resistance? State road density is the main
impediment to gene flow in a flagship species inhabiting a severely fragmented
anthropogenic landscape. Ecology and evolution, 11(13), 8528—-8541.
https://doi.org/10.1002/ece3.7635

Westekemper, K. S. (2021). Impacts of landscape fragmentation on red deer (Cervus
elaphus) and European wildcat (Felis silvestris silvestris): a nation-wide
landscape genetic analysis Georg-August-Universitat Gottingen]. Gottingen.

Wilson, G. A., Strobeck, C., Wu, L., & Coffin, J. W. (1997). Characterization of
microsatellite loci in caribou Rangifer tarandus, and their use in other
artiodactyls. Molecular ecology, 6(7), 697—699.
https://doi.org/https://doi.org/10.1046/j.1365-294X.1997.00237.x

Winter, D. J. (2012). MMOD: An R library for the calculation of population differentiation
statistics. Molecular ecology resources, 12(6), 1158—-1160.
https://doi.org/10.1111/1.1755-0998.2012.03174.x

Wotschikowsky, U. (2010). Ungulates and their management in Germany. In M.
Apollonio, R. Andersen, & R. Putman (Eds.), European Ungulates and their
Management in the 21st Century (pp. 201 — 222). Cambridge University Press.

Wright, S. (1946). Isolation by distance under diverse systems of mating. Genetics,
31(1), 39-59. https://doi.org/10.1093/genetics/31.1.39

Zachos, F., E., Frantz, A. C., Kuehn, R., Bertouille, S., Colyn, M., Niedzialkowska, M.,
Perez-Gonzales, J., Skog, A., Sprem, N., & Flamand, M.-C. (2016). Genetic
Structure and Effective Populations Size in European Red Deer (Cervus
elaphus) at a Continental Scale: Insights from Microsatellite DNA. Journal of
Heredity, 318 — 326. https://doi.org/0.1093/jhered/esw011

88


https://doi.org/10.1007/bf00389543
https://doi.org/10.1186/1471-2148-11-318
https://doi.org/10.1111/1755-0998.12650
https://doi.org/10.1111/1755-0998.13000
https://doi.org/10.1002/1438-390x.12167
https://doi.org/10.1093/jhered/esu062
https://doi.org/10.47536/jcrm.v18i1.421
https://doi.org/10.1111/1755-0998.13879
https://doi.org/10.1534/genetics.114.164822
https://doi.org/10.1111/j.1752-4571.2009.00104.x
https://doi.org/10.1002/ece3.7635
https://doi.org/https:/doi.org/10.1046/j.1365-294X.1997.00237.x
https://doi.org/10.1111/j.1755-0998.2012.03174.x
https://doi.org/10.1093/genetics/31.1.39
https://doi.org/0.1093/jhered/esw011

Literatur TI.ITI

Zachos, F. E., Althoff, C., Steynitz, Y. v., Eckert, I., & Hartl, G. B. (2007). Genetic
analysis of an isolated red deer (Cervus elaphus) population showing signs of
inbreeding depression. European Journal of Wildlife Research, 53, 61 — 67.
https://doi.org/10.1007/s10344-006-0065-z

Zannese, A., Baisse, A., Gaillard, J.-M., Hewinson, A. J. M., Saint-Hilaire, K., Toigo, C.,
Laere, G. v., & Morellet, N. (2006). Hind Foot Length: An Indicator for
Monitoring Roe Deer Populations at a Landscale Scale. Wildlife Society
Bulletin, 34(2), 351 — 358.

Zeiler, H. (2005). Rotwild in den Bergen. Osterreichischer Jagd- und Fischerei-Verlag.

Zollner, A., Peters, W., Ebert, C., Beck, C., Hdllerl, S., Edelhoff, H., Cybulska, N., &
Kudernatsch, T. (2024). Auswirkungen integraler Schalenwild-
Managementkonzepte auf den Populationszustand und das Raum-Zeit-
Verhalten von Gams-, Rot- und Rehwild im Bayerischen Alpenraum unter
Beriicksichtigung der Situation der Waldverjlingung.

89


https://doi.org/10.1007/s10344-006-0065-z

Verzeichnisse .I.III."

8 Abbildungsverzeichnis

Abbildung 1: Lage der zehn Rotwildgebiete in Bayern; Abbildung:

https://www.wildtierportal.bayern.de/............coo oo 9
Abbildung 2: Stanzprobe und Markierung der Ohrprobe (Foto: Stehr) ........................ 16
Abbildung 3: Zahnwechseltabelle des Rotwildes aus Habermehl (1961)..................... 26
Abbildung 4: Zahnschnitt nach Habermehl (1961) eines M1 mit 65 Zementzonen; das

untersuchte Individuum war also 7 Jahre alt (Foto: Stehr)...............ccc. 27
Abbildung 5: Messung der Unterkieferlange bzw. der Mandibellange ........................ 29
Abbildung 6: Messung des Hinterlaufes am Beispiel eines Rehs (Foto: Stehr) ........... 29
Abbildung 7: Aufbau und Kennwerte eines BOXPIOtS...............uueuiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiineee 30

Abbildung 8: Zuordnungswahrscheinlichkeit von Rotwild-Individuen zu verschiedenen
STRUCTURE-Clustern. Die Cluster sind farblich abgegrenzt, jede senkrechte
Linie entspricht einem Individuum. Die Individuen sind nach Rotwildgebieten
(o T=To] o] o= SO PP PPPPPPPPPPP 32

Abbildung 9: Raumliche Zuordnung von Individuen zu STRUCTURE-Clustern.
Dargestellt sind jeweils die Anteile an Individuen, die mit mehr als 70%
Wahrscheinlichkeit dem jeweiligen Cluster zugeordnet wurden. Individuen mit
weniger als 70% Zuordnungs-Wahrscheinlichkeit sind pauschal als ,admixed®
gekennzeichnet. Hintergrundkarte: Esri, Geoland, NASA, NCA, USGS; BVV -

geodaten.bayern.de, Esri, TomTom, Garmin, FAO, NOAA, JSGS ..................... 33
Abbildung 10: Raumliche Clusterzuordnung nach Geneland, zugeschnitten auf die
Gebiete mit Rotwildvorkommen.............ccooiiiiiiiiiiiicc e 34

Abbildung 11: Kartografische Darstellung des Fsr als Malf3 fur die genetische
Differenzierung zwischen bayerischen Rotwildvorkommen. Je dunkler die
Verbindungslinie zwischen den Vorkommen, desto starker sind diese genetisch
differenziert. Hintergrundkarte: OpenStreetMap ...........coovvvvvviiiiiiiiiiiiiiiiiiiieeeeeee 36

Abbildung 12: Darstellung der beobachteten Heterozygotie (hell gefarbt) und der
erwarteten Heterozygotie (dunkel gefarbt) in den verschiedenen Rotwildgebieten.
Die Fehlerbalken geben das 95%-Konfidenzintervall nach 1000 bootstrap-
Variationen Uber die 20 Marker WiEder.............uuuuuuuiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiieiieeneeeeees 39

Abbildung 13: Darstellung der allelischen Vielfalt in den verschiedenen
Rotwildgebieten. Die Fehlerbalken geben das 95%-Konfidenzintervall nach 1000

bootstrap-Variationen Uber die 20 Marker wieder.............cccoooiiiiiiiiiiieeciiiiieeeee, 40
Abbildung 14: Verteilung der individuellen Inzuchtwerte in den Rotwildgebieten nach
KIBSSEIN .. 42
Abbildung 15: Alterspyramide des beprobten Rotwildes (n = 3.215) ......ccccccvvvviinnnnnns 44
Abbildung 16: Kérpergewichte des Rotwildes aufgebrochen mit Kopf und Laufen in
Bayern, differenziert nach Altersklasse und Geschlecht (n = 2.911).................... 45
Abbildung 17: Kérpergewichte (aufgebrochen) des weiblichen Rotwildes differenziert
nach Rotwildgebieten (N = 1.418) ... 46
Abbildung 18: Kalbergewichte nach Monaten und geographischen Regionen
differenziert (N = 891) ..o i 47
Abbildung 19: Vergleich der Kélbergewichte auf den November bezogen zwischen den
Rotwildgebieten (N = 891) ..o 48
Abbildung 20: Unterkieferlangen des Rotwildes in Bayern nach Altersklassen (n =
2.5BB). ..ttt e ettt e e et e e e e e e e e e e e e e e nnneees 49
Abbildung 21: Unterkieferlangen des weiblichen Rotwildes nach Altersklassen und
Rotwildgebieten differenziert (N = 1.418) ... 50
Abbildung 22: Zusammenhang zwischen Mandibellange und Korpergewicht
aufgebrochen von weiblichem Rotwild .............cccoooiiiii e, 51
Abbildung 23: Hinterlauflangen des Rotwildes in Bayern nach Altersklassen und
Geschlecht differenziert (N = 3.093) ......oeiiiiiiiii e 52

Abbildung 24: Hinterlauflangen des weiblichen Rotwildes nach Altersklassen und
Rotwildgebieten differenziert (N = 1.545) ........ccoomiiiiiiic e 53



Abbildung 25: Zusammenfassung der genetischen Abgrenzung von Rotwildvorkommen
anhand verschiedener Methoden in Bayern. Die Rotwildgebiete sind schwarz
umrandet dargestellt, alle Gbrigen Reviere mit untersuchten Rotwildvorkommen
sind ebenfalls eingefarbt. Das Rotwildgebiet und die Rotwildvorkommen im
Frankenwald sind mit einem Farblbergang dargestellt, da sich fiir diese Bereiche
keine eindeutige Zuordnung ermitteln lieR. Hintergrundkarte: Esri, Geoland,
NASA, NGA, USGS; BayernAtlas ..........ccooiiieiiiiiiiiieei et 57

9 Tabellenverzeichnis

Tabelle 1: Bayerische Rotwildgebiete nach Gebietsnummer und Namen sowie fir den

Bericht verwendete ADKUIrZUNGEN........ccooiiiiiiiee e 15
Tabelle 2: Fur die genetischen Analysen ausgewahlte Mikrosatelliten........................ 17
Tabelle 3: Probenanzahl nach Gebieten ... 31

Tabelle 4: Differenzierungskennwerte zwischen Rotwildgebieten. Oberhalb der
Diagonalen: Jost’s D; unterhalb der Diagonalen: Fst. Dunklere Farbtone

signalisieren starkere Differenzierung .........cccocceeeiiiiiiiiiiiiie e 35
Tabelle 5: Zuordnungswahrscheinlichkeiten in STRUCTURE und Anzahlen ab- und
zugewanderter Individuen aus GeNneclass.............ouuuuuuceeiiieeiiiiiiiiee e 37

Tabelle 6 Genetische Diversitat innerhalb von Rotwildgebieten: beobachtete
Heterozygotie (Ho), erwartete Heterozygotie (He), allelische Vielfalt (Ar) und
Fixierungsindex (Fis). Die Farben geben die Hohe der Werte im Vergleich zu den
Werten dieses Parameters der anderen Rotwildgebiete wieder — rote Farbtdne

deuten auf ungunstigere, griine auf glinstige Werte .........cccoooiiiiei i, 38
Tabelle 7: Genetische Diversitat in Vergleichsgebieten (rotwildfreie und grenznahe

Gebiete, WiIldparks)........oooo i 40
Tabelle 8: Mittelwert und Standardabweichung (SD) der Inzuchtwerte von Individuen in

den jeweiligen Rotwildgebieten ... 41

Tabelle 9: Effektive PopulationsgréfRe der jeweiligen Rotwildgebiete nach Klassen....42
Tabelle 10: Korrelation zwischen Kdrpergewicht aufgebrochen und Mandibellange; n =

Anzahl Stichproben; Sig. = Signifikanzniveau (p-Wert)............cccccooiieimiiinnnnnnnnns 50
Tabelle 11: Korrelation zwischen Hinterlauflange und Korpergewicht; n = Anzahl
Stichproben; Sig. = Signifikanzniveau (p-Wert) ... 53

Tabelle 12: Genetische Diversitat von Individuen mit verkirzten Unterkiefern: HelL =
Heterozygotie nach Loci, individuelles Mal} fir Diversitat, IK Ind= individueller
Inzuchtkoeffizient, Ho Pop = mittlere populationsweite Heterozygotie, IK Pop =
mittlerer Inzuchtkoeffizient der Population, @ HelL = Mittelwert des individuellen
Diversitatsmales Uber die Population. Farblich hinterlegt sind die beiden
Individuen mit hohen Inzuchtkoeffizienten. ..........ccccoieii i, 54

Tabelle 13: Zusammenfassende Bewertung des genetischen Zustands der
bayerischen Rotwildgebiete. Fir die Diversitatskennwerte ist jeweils die Rangstufe
innerhalb der bayerischen Rotwildgebiete angegeben. Mittlere bis gute Werte sind
mit grinen Farbtdnen gekennzeichnet, ungtinstige bis schlechte Werte mit gelb
(o774 VA o] =T T 1TSS 71

Tabelle 14: Auswertung von Parametern flr die genetische Diversitat, die effektive
Populationsgréfie und den Inzuchtkoeffizienten fur Teilgebiete: beobachtete
Heterozygotie (Ho), erwartete Heterozygotie (He), allelische Vielfalt (Ar),
Fixierungsindex (Fis); gewahlter Allelfilter fur die Berechnung der effektiven
Populationsgréfie (Pcrit), effektive PopulationsgroRe (Ne), 95% jackknife-
Konfidenzintervall (Cl lower + ClI higher); mittlerer Inzuchtkoeffizient Gber die
Individuen (IK mittel) und Standardabweichung (IK SD). ..., 94

91



Anhang TI.ITI

10 Anhang

10.1 Wichtige Begriffe aus der Populationsgenetik

Allelische Vielfalt: Mal} fir die genetische Vielfalt, die sich aus der mittleren Anzahl an
Allelen (verschiedenen Auspragungen) an einem untersuchten Genort errechnet
(Holderegger et al., 2016). Dieser Messwert muss fur die Probenanzahl korrigiert
werden und ist daher in der Regel nur innerhalb einer Studie vergleichbar.

Effektive PopulationsgroRe: Die effektive PopulationsgroRe (Ne) ist das genetische
Pendant zur Populationsgrofie N. Sie gibt wieder, wie eine Population durch gene-
tische Veranderungen wie genetische Drift oder Inzucht beeinflusst wird. In der
Regel ist Ne deutlich kleiner als die tatsachliche PopulationsgréRe (Frankham et
al., 2014). Verschiedene Charakteristika einer Art oder Population bestimmen, wie
grold Ne im Vergleich zur Individuenzahl ist, darunter das Geschlechterverhaltnis,
Unterschiede im Fortpflanzungserfolg zwischen Individuen und Schwankungen in
der Populationsgrofie.

Geneland: In der Populationsgenetik haufig verwendetes Computerprogramm, das
ahnlich wie STRUCTURE (s.u.) Individuen statistisch in verschiedene Gruppen
einteilt. Anders als STRUCTURE verwendet Geneland als zusatzliche Information
aber auch die geographische Herkunft der Individuen (Guillot et al., 2005).

Genetische Differenzierung: Mal} dafir, wie stark sich Populationen voneinander un-
terscheiden (Holderegger et al., 2016). Je geringer der genetische Austausch
(Genfluss) zwischen Populationen, desto héher 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 Auspragungen, die in verschiedenen Individuen einer
Population oder Art vorliegen. Die genetische Vielfalt kann als Zeiger flr den Zu-
stand von Populationen dienen. Darlber hinaus stellt sie einen bedeutenden Be-
standteil fiir das langfristige Uberleben von Arten und Populationen dar, da eine
hohe genetische Vielfalt beispielsweise wichtig fur eine Anpassung an sich veran-
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 ansassigen Individuen
verpaaren (DeYoung & Honeycutt, 2005).

Heterozygotie: Messwert flir die genetische Vielfalt, der sich aus dem Anteil heterozy-
goter Individuen einer Population errechnen lasst. Heterozygot sind Individuen, die
an einem unter-suchten Genort zwei verschiedene Auspragungen aufweisen
(Holderegger et al., 2016).

Konnektivitat: Die Konnektivitat einer Landschaft definiert sich dadurch, wie stark
Landschaftsstrukturen die Bewegung zwischen Habitaten einer Art fordert oder be-
hindert (Taylor et al., 1993). Bei einer hohen Konnektivitat der Landschaft kdnnen
sich Individuen einer Art leicht zwischen verschiedenen Habitaten bewegen, bei
geringer Konnektivitat sind die Habitate starker isoliert.



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 fiir populationsgenetische Untersu-
chungen (DeYoung & Honeycutt, 2005).

Population: Gruppe einer Art, die sich untereinander fortpflanzen und i.d.R. in einem
raumlich abgegrenzten Gebiet vorkommen (Holderegger & Segelbacher, 2016). Im
Naturschutz wird der Begriff Population haufig aber auch synonym mit dem Vor-
kommen einer Art in einem bestimmten Gebiet verwendet, ohne dass die biologi-
schen Kriterien einer Population erfillt sind.

STRUCTURE: Haufig verwendetes Computerprogramm, welches eine Clustering-Me-
thode durchfiihrt, 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 grundsatzlich auf die Prasenz
oder die Haufigkeit einer bestimmten Art in einem bestimmten geografischen Ge-
biet oder Lebensraum. In der vorliegenden Studie wurde der Begriff Vorkommen
gewahlt, um Individuen in einer geographisch definierten Einheit zusammenzufas-
sen, ohne auf genetische Populationsstrukturen abzustellen)
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10.2 Detaillierte Auswertung zu effektiver PopulationsgroRe und Inzuchtkoeffizienten

Tabelle 14: Auswertung von Parametern fiir die genetische Diversitat, die effektive PopulationsgroBe und den Inzuchtkoeffizienten fiir Teilgebiete:
beobachtete Heterozygotie (Ho), erwartete Heterozygotie (Hg), allelische Vielfalt (Ar), Fixierungsindex (Fis); gewahlter Allelfilter fiir die Berechnung der
effektiven PopulationsgroBe (Pcrit), effektive Populationsgrofe (Ne), 95% jackknife-Konfidenzintervall (Cl lower + ClI higher); mittlerer Inzuchtkoeffi-
zient lber die Individuen (IK mittel) und Standardabweichung (IK SD).

Genetische Diversitét Effektive PopulationsgréRe Inzucht

Rotwildgebiet Detailgebiet Ho He Fis Ar Pcrit | N. Cllower |Clhigher |IK mittel |IKSD

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| 5454 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| 3479 2447 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| 3119 185 836,9 0,065 0,091
Opf. Sid Burglengenfeld 0,619(0,672| 0,091 3,6| 0,02 8,7 4,5 15,3 0,112 0,152
Opf. Sud Hohenfels 0,662 (0,685 0,03| 3,763| 0,01] 623,9 407,4 1221,3 0,078 0,099
Opf. Nord Grafenwohr 0,704 0,714 | 0,013| 3,864| 0,01| 995,6 7379 14724 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 0,680,708| 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
HaRberge HaRberge 0,644 0,687 | 0,067| 3,855| 0,05| 28,1 15,2 80 0,107 0,158




Genetische Diversitét Effektive PopulationsgréRe Inzucht

Rotwildgebiet Detailgebiet Ho He Fis Ar Pcrit | N. Cllower |Clhigher |IK mittel |IKSD

Spessart/ Rhén Bad Briickenau 0,66]0,711| 0,073 | 4,024| 0,01| 188,5 128,6 324,9 0,096 0,112
Spessart/ Rhén Hammelburg 0,678 | 0,72 0,05| 4,078 0,02 111 80,8 166 0,078 0,104
Spessart/ Rhén Heigenbriicken 0,703/0,748| 0,056| 4,292| 0,02| 37,7 26,1 58,4 0,08 0,098
Spessart/ Rhén 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] 1354 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
Osterreich 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 Erganzende Auswertungen zu Kondition und Konstitution

10.3.1 Test auf Normalverteilung der Variablen, Kérpergewicht, Unterkieferlange
(Mandibellange) und Hinterlauflange

Tests auf Normalverteilung

Kolmogorov-Smirnov?a Shapiro-Wilk

Statistik df Signifikanz Statistik df Signifikanz
Hinterlauf- 0,083 2.197 <0,001 0,978 2197 <0,001
lange (cm)
Gewicht aufgebro- 0,052 2.197 <0,001 0,954 2197 <0,001
chen (kg)
Unterkieferlanger 0,093 2.197 <0,001 0,968 2197 <0,001
(cm)

a. Signifikanzkorrektur nach Lilliefors

Tests auf Normalverteilung

Ge- Kolmogorov-Smirnov? Shapiro-Wilk
schlecht Statistik df Signifikanz Statistik df Signifikanz
Hinterlauf- mannlich 0,099 960 <0,001 0,970 960 <0,001
lange_(cm) weiblich 0,114 1.180 <0,001 0,962 1.18 <0,001
0
Gewicht aufgebro-  mannlich 0,081 960 <0,001 0,952 960 <0,001
chen (kg) weiblich 0,067 1.180 <0,001 0,980 1.18 <0,001
0
Unterkieferlanger mannlich 0,083 960 <0,001 0,974 960 <0,001
(cm) weiblich 0,120 1.180 <0,001 0,949 1.18 <0,001
0

a. Signifikanzkorrektur nach Lilliefors

Tests auf Normalverteilung

Altersklasse Kolmogorov-Smirnov? Shapiro-Wilk
Statistik df Signifikanz Statistik df Signifikanz
Hinterlauf- Kalb 0,085 670 <0,001 0,962 670 <0,001
lange_(cm) einjahrig 0,125 435 <0,001 0,960 435 <0,001
mehrjahrig 0,081 1.035 <0,001 0,960 1.035 <0,001
Gewicht aufge- Kalb 0,057 670 <0,001 0,986 670 <0,001
brochen (kg) einjahrig 0,050 435 0,010 0,986 435 <0,001
mehrjahrig 0,115 1.035 <0,001 0,916 1.035 <0,001
Unterkieferlan- Kalb 0,052 670 <0,001 0,991 670 <0,001
ger (cm) einjahrig 0,052 435 0,006 0,993 435 0,031
mehrjahrig 0,039 1.035 <0,001 0,997 1.035 0,034

a. Signifikanzkorrektur nach Lilliefors




10.3.2 Ergdanzende Daten zu Korpergewichten des méannlichen beprobten Rotwil-

des

Gewicht aufgebrochen mit Kopf in kg

Altersklasse Rotwildgebiet N Mittelwert Std.-Abweichung Median
Kalber 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 27 431 6,166 42,0
Opf. Sud 7 40,5 4,923 40,2
Opf. Nord 131 33,7 8,593 32,5
Fichtelgebirge 10 39,4 8,319 42,0
HaRberge 3 42,2 8,432 40,0
Spessart / Rhon 80 37,6 7,594 36,0
Odenwald 20 36,0 5,596 37,5
Insgesamt 388 36,2 8,132 35,5
Schmalspieler 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
HaRberge 3 68,3 10,408 65,0
Spessart / Rhén 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. Sud 70 73,4 12,020 73,6
Opf. Nord 82 67,6 18,233 65,2
Fichtelgebirge 36 75,3 17,621 69,0
HaRberge 5 86,0 26,693 74,0
Spessart / Rhon 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 84 551 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. Sid 77 70,4 14,966 71,3
Opf. Nord 295 47,6 18,695 447
Fichtelgebirge 75 64,3 18,127 62,0
HaRberge 11 69,2 26,074 70,0
Spessart / Rhon 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 Ergdanzende Daten zu Kérpergewichten des weiblichen beprobten

Rotwildes

Gewicht mit Kopf in kg

Altersklasse Rotwildgebiet N Mittelwert Std.-Abweichung Median
Kalber 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. Sud 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 / Rhon 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. Sud 4 50,50 5,907 50,10
Opf. Nord 48 43,93 10,252 42,00
Fichtelgebirge 17 52,35 8,123 51,00
HaRberge 1 59,00 . 59,00
Spessart / Rhon 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. Sud 20 63,97 11,210 63,65
Opf. Nord 147 56,55 9,916 55,00
Fichtelgebirge 52 58,22 8,446 59,00
HaRberge 3 57,93 14,893 63,80
Spessart / Rhon 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. Sud 32 55,32 15,609 54,00
Opf. Nord 337 43,91 14,949 43,60
Fichtelgebirge 86 52,42 12,094 55,40
Halberge 4 58,20 12,172 61,40
Spessart / Rhon 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 Hirschkalbergewichte zwischen den

Rotwildgebieten

Sample 1-Sample 2 Teststatistik Std.-Fehler Standardteststatistik Anp. Sig.?
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 / Rhon -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-HalRberge -116,396 68,274 -1,705 1,000
Obb. West-Bayer. Wald -130,293 31,560 -4,128 0,002
Obb. West-Opf. Sid -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 / Rhon -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-Halberge -107,540 67,617 -1,590 1,000
Obb. Ost-Bayer. Wald -121,438 30,112 -4,033 0,003
Obb. Ost-Opf. Sid -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 / Rhon -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-HaRberge -104,291 65,102 -1,602 1,000
Opf. Nord-Bayer. Wald 118,189 23,937 4,938 0,000
Opf. Nord-Opf. Siid 122,887 43,251 2,841 0,247
Odenwald-Obb. Isarauen 33,757 34,087 0,990 1,000
Odenwald-Spessart / Rhon 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-HaRberge 99,133 69,028 1,436 1,000
Odenwald-Bayer. Wald 113,031 33,160 3,409 0,036
Odenwald-Opf. Siid 117,729 48,962 2,404 0,891
Obb. Isarauen-Spessart / Rhon -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-HaRberge -65,377 68,439 -0,955 1,000
Obb. Isarauen-Bayer. Wald -79,274 31,914 -2,484 0,715
Obb. Isarauen-Opf. Std -83,972 48,127 -1,745 1,000
Spessart / Rhén-Schwaben 46,167 22,350 2,066 1,000
Spessart / Rhon-Fichtelgebirge 48,029 37,504 1,281 1,000
Spessart / Rhon-Halberge 58,162 65,627 0,886 1,000
Spessart / Rhén-Bayer. Wald 72,060 25,331 2,845 0,244
Spessart / Rhon-Opf. Siid 76,758 44,037 1,743 1,000
Schwaben-Fichtelgebirge -1,862 39,736 -0,047 1,000
Schwaben-Halberge -11,995 66,928 -0,179 1,000
Schwaben-Bayer. Wald -25,893 28,531 -0,908 1,000
Schwaben-Opf. Sid -30,591 45,953 -0,666 1,000
Fichtelgebirge-HalRberge -10,133 73,392 -0,138 1,000
Fichtelgebirge-Bayer. Wald 24,031 41,486 0,579 1,000
Fichtelgebirge-Opf. Std 28,729 54,943 0,523 1,000
HaRberge-Bayer. Wald 13,897 67,982 0,204 1,000
HaRberge-Opf. Sud 18,595 76,936 0,242 1,000
Bayer. Wald-Opf. Siid -4,698 47,475 -0,099 1,000

Jede Zeile prift 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 fir mehrere Tests angepasst.

Gelb markiert sind die Ergebnisse aus den Obb. Isarauen




10.3.5 Kruskal-Wallis-Test der normierten Wildkalbergewichte zwischen den Rot-

wildgebieten

Sample 1-Sample 2 Teststatistik Std.-Fehler Standardteststatistik Anp. Sig.?
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 / Rhon -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. Stid 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 / Rhén -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. Sid -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 / Rhon -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. Sid -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 / Rhon 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. Siid 95,938 47,155 2,034 1,000
Odenwald-Bayer. Wald 132,121 36,616 3,608 0,014
Obb. Isarauen-Spessart / Rhén -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. Std -79,146 47,155 -1,678 1,000
Obb. Isarauen-Bayer. Wald -115,330 36,616 -3,150 0,074
Spessart / Rhon-Fichtelgebirge 15,471 30,688 0,504 1,000
Spessart / Rhén-Schwaben 24,318 22,147 1,098 1,000
Spessart / Rhon-Opf. Siid 40,993 42,716 0,960 1,000
Spessart / Rhén-Bayer. Wald 77,176 30,688 2,515 0,536
Fichtelgebirge-Schwaben 8,847 33,442 0,265 1,000
Fichtelgebirge-Opf. Sud 25,522 49,523 0,515 1,000
Fichtelgebirge-Bayer. Wald 61,706 39,618 1,558 1,000
Schwaben-Opf. Std -16,675 44,736 -0,373 1,000
Schwaben-Bayer. Wald -52,859 33,442 -1,581 1,000
Opf. Siid-Bayer. Wald 36,184 49,523 0,731 1,000

Jede Zeile prift 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 fir mehrere Tests angepasst.
Gelb markiert sind die Ergebnisse aus den Obb. Isarauen
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10.3.6 Ergdanzende Daten zu Unterkieferlangen (Mandibelldnge) des méannlichen
beprobten Rotwildes

Mandibellange

Altersklasse Rotwildgebiet N Mittelwert Std.-Abweichung Median
Kalber 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. Sid 17 20,1 0,8873 20,4
Opf. Nord 90 19,9 1,1161 19,8
Fichtelgebirge 11 19,5 1,6872 19,7
Halberge 2 20,1 0,8485 20,1
Spessart / Rhén 80 19,6 1,2959 19,9
Odenwald 14 19,5 1,2511 19,9
Insgesamt 348 19,8 1,3215 20,0
Schmalspieler 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 251
Bayer. Wald 8 25,8 0,6676 25,9
Opf. Sid 5 24,3 1,2740 23,6
Opf. Nord 76 24,0 1,0488 23,9
Fichtelgebirge 26 24,0 0,8608 23,8
Halberge 2 25,4 0,3536 25,4
Spessart / Rhén 56 241 1,5195 23,9
Odenwald 1 23,1 . 23,1
Insgesamt 251 241 1,3767 23,9
Hirsche Obb. Ost 50 271 2,1915 27,2
Obb. West 31 26,6 1,9100 271
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. Sid 8 25,4 2,1397 25,0
Opf. Nord 57 26,9 1,6084 27,2
Fichtelgebirge 35 26,5 1,7432 26,5
Halberge 4 26,7 2,0216 26,8
Spessart / Rhon 72 26,8 1,7128 271
Insgesamt 364 271 1,9072 27,2
Insgesamt Obb. Ost 100 24,0 3,9132 244
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. Sud 30 22,2 2,7895 21,1
Opf. Nord 223 23,1 3,0978 23,3
Fichtelgebirge 72 24,6 2,8512 24,5
Halberge 8 24,7 3,2191 25,4
Spessart / Rhon 208 23,3 3,4327 23,4
Odenwald 15 19,8 1,5111 20,0
Insgesamt 963 23,7 3,521 23,7
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10.3.7 Ergdanzende Daten zu Unterkieferlangen (Mandibelldnge) des weiblichen

beprobten Rotwildes

Mandibellange

Altersklasse Rotwildgebiet N Mittelwert Std.-Abweichung Median
Kalber 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. Sid 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 / Rhon 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 26 241 1,2225 241
Bayer. Wald 7 24,6 1,1658 24,7
Opf. Sud 11 23,1 1,3304 23,1
Opf. Nord 48 22,7 1,0851 22,6
Fichtelgebirge 15 23,3 1,0842 23,5
HaRberge 1 22,8 . 22,8
Spessart / Rhon 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. Sud 58 26,1 1,3774 26,2
Opf. Nord 131 26,1 1,2233 26,0
Fichtelgebirge 55 26,4 1,2695 26,3
HaRberge 3 27,6 1,9009 27,5
Spessart / Rhon 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 148 247 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. Sud 83 24,5 3,0312 25,6
Opf. Nord 285 23,1 3,2050 23,4
Fichtelgebirge 87 24,4 3,2689 25,5
Halberge 4 26,4 2,8441 26,6
Spessart / Rhon 248 23,5 3,4285 24,3
Odenwald 43 21,7 3,3093 20,6
Insgesamt 1.302 23,9 3,3255 24,9
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10.3.8 Ergdnzende Daten zu Hinterlauflangen des mannlichen beprobten
Rotwildes

Hinterlauflange

Altersklasse Rotwildgebiet N Mittelwert Std.-Abweichung Median
Kalber Obb. Ost 27 445 4,4550 46,0
Obb. West 24 43,7 2,4754 43,5
Obb. Isarauen 28 447 3,5497 45,5
Schwaben 32 45,6 3,0212 46,7
Bayer. Wald 27 47,5 2,3127 48,0
Opf. Sid 22 46,6 1,5549 47,0
Opf. Nord 137 43,7 3,3867 44,0
Fichtelgebirge 11 46,0 3,5058 47,0
Halberge 3 40,6 4,2755 42,0
Spessart / Rhon 80 44.8 3,2236 45,0
Odenwald 19 447 2,3028 449
Insgesamt 410 44,7 3,3768 45,0
Schmalspiefder  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. Sud 4 51,8 1,8428 52,0
Opf. Nord 84 49,7 2,2826 50,0
Fichtelgebirge 29 51,2 1,5029 51,0
HaRberge 3 49,5 1,8028 50,0
Spessart / Rhén 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. Sid 125 52,0 1,8315 52,0
Opf. Nord 97 51,3 2,3008 51,5
Fichtelgebirge 36 51,8 1,9093 51,6
HaRberge 5 53,7 1,9875 53,0
Spessart / Rhén 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. Sud 151 51,2 2,6032 51,5
Opf. Nord 318 47,6 4,4531 48,2
Fichtelgebirge 76 50,8 2,8381 51,0
HaRberge 11 48,9 6,1785 51,0
Spessart / Rhén 201 48,7 4,6733 49,5
Odenwald 24 45,2 2,8742 45,0
Insgesamt 1.237 49,2 4,4382 50,0
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10.3.9 Erganzende Daten zu Hinterlauflangen des weiblichen beprobten

Rotwildes

Hinterlauflange

Altersklasse Rotwildgebiet N Mittelwert Std.-Abweichung Median
Kalb Obb. Ost 23 431 3,7941 43,6
Obb. West 17 42,6 3,3083 425
Obb. Isarauen 26 429 3,7237 44,0
Schwaben 33 442 3,1634 45,0
Bayer. Wald 19 443 2,8105 45,0
Opf. Sud 16 43,8 2,8159 43,3
Opf. Nord 152 431 2,4914 435
Fichtelgebirge 17 43,8 2,0854 44,0
Spessart / Rhon 85 441 2,9409 44,0
Odenwald 24 43,4 1,6190 43,0
Insgesamt 412 43,5 2,8463 44.0
einjahrig 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 495
Opf. Sud 10 48,8 1,7002 49,0
Opf. Nord 54 46,4 2,6718 46,8
Fichtelgebirge 17 49,5 2,1012 50,0
HaRberge 2 48,5 0,7071 48,5
Spessart / Rhon 45 471 3,2899 48,0
Odenwald 11 46,2 2,6819 47,0
Insgesamt 233 47,8 2,9901 48,0
mehrjahrig 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. Sud 64 49,6 1,8855 50,0
Opf. Nord 149 48,7 3,3871 48,5
Fichtelgebirge 56 50,5 1,6616 51,0
HaRberge 4 46,9 3,9660 48,5
Spessart / Rhon 104 491 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 48 455 4,3868 45,3
Schwaben 128 48,5 3,8609 49,8
Bayer. Wald 89 491 3,6268 50,0
Opf. Sud 90 48,5 3,0092 49,0
Opf. Nord 355 459 3,9016 46,0
Fichtelgebirge 90 491 3,1472 50,0
Halberge 6 47 .4 3,2003 48,5
Spessart / Rhon 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 — Mandibelldnge; Gewicht - Hinterlauflange

Korrelationen

Gewicht in kg Mandibellange
Gewicht mit Kopf in kg Pearson-Korrelation 1 0,826
Sig. (2-seitig) <0,001
N 2.911 2.336
Mandibellange 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 Hinterlauflange

Gewicht mit Kopf in kg Pearson-Korrelation 1 0,703"

Sig. (2-seitig) <0,001

N 2.911 2.725

Hinterlauflange 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.
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