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Rotwild in Bayern: Populationsstrukturen
und genetische Vielfalt

Als eine der imposantesten heimischen Wildarten wurde der Rothirsch
(Cervus elaphus) zum Wildtier des Jahres 2026 gewihlt. Doch wie geht
es dem Rotwild in Bayern wirklich? Bereits seit 2023 untersuchten For-
scherinnen und Forscher der TUM und der LWF die Populationsstruktur
und die genetische Diversitdt des bayerischen Rotwilds in einer umfas-
senden genetischen Studie, die von Staatsministerin Kaniber in Auftrag
gegeben wurde. Dabei konnten spannende Einblicke in den genetischen
Zustand dieser faszinierenden Wildart gewonnen werden, die zugleich
belastbare Grundlagen fiir ein nachhaltiges Management liefern konnen.

1 Rotwild besiedelt natiirlicherweise Mischhabitate aus Wald und Offenland. Foto: WildMedia, PantherMedia

Rotwild  besiedelt  natiirlicherweise
Mischhabitate aus Wald- und Offenland,;
heute ist sein Vorkommen jedoch weitge-
hend auf bewaldete Gebiete beschrankt.
Die Nutzung dieser Waldlebensrdume
fiihrt nicht selten zu Konflikten mit der
Forstwirtschaft. In Bayern kommt das
Rotwild in zehn gesetzlich festgelegten
Rotwildgebieten vor. Diese Gebiete um-
fassen bewaldete Mittelgebirge, Auwal-
der entlang der Isar, groRere Offenland-
flachen auf Truppeniibungsplatzen sowie
Wald- und Offenlandflachen in den Al-
pen. Die Beschrankung auf abgegrenz-
te Rotwildgebiete dient der Vermeidung
von Schiaden in der Kulturlandschaft.
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Das Management von Rotwildvorkom-
men wird aktuell deutschlandweit, insbe-
sondere aber auch in Bayern, kritisch dis-
kutiert. Im 6ffentlichen Diskurs bestehen
Befiirchtungen, dass durch die Beschran-
kung auf festgelegte Rotwildgebiete die
einzelnen Vorkommen zu sehr isoliert
sind und das Rotwild in seinen aktuellen
Lebensraumen eingeschrankt ist. Als Fol-
ge wird eine genetische Verarmung mit
potenziellen Auswirkungen auf die Kor-
perentwicklung und Fitness des Rotwil-
des befiirchtet. Hintergrund hierfiir sind
Studien aus Schleswig-Holstein und Hes-
sen, die in beiden Bundeslédndern eine ge-
netische Verarmung in kleinen, isolierten

Gebieten festgestellt haben. Eine Verkiir-
zung der Unterkiefer und andere Fehl-
bildungen wurden als Hinweise auf In-
zuchtdepression bewertet (Zachos et al.
2007). Inzuchtdepression mit unmittel-
baren Auswirkungen auf die Einzelindi-
viduen stellt eine Gefahr dar, die vorwie-
gend sehr kleine Populationen betrifft.
Eine ausreichende genetische Diversitat
ist aber auch fiir die langfristige Anpas-
sungsfahigkeit und Vitalitat aller Popula-
tionen wichtig (Holderegger et al. 2016).
Eine solche Resistenz und Resilienz er-
scheint gerade bei den aktuellen Klima-,
Landschafts- und Landnutzungsverénde-
rungen sehr wichtig.

Bislang fehlten fiir Bayern aktuelle Da-
ten zum genetischen Zustand der hiesi-
gen Rotwildvorkommen. Daher wurden
in einem sehr umfangreichen Projekt un-
ter Federfiihrung der TU Miinchen in Ko-
operation mit der LWF und dem Labor
Apogene Rotwildvorkommen aus allen
bayerischen Rotwildgebieten und angren-
zenden Bereichen genetisch untersucht.
Ziel war es zu {iberpriifen, ob es Vorkom-
men gibt, die moglicherweise von einer
genetischen Verarmung betroffen sein
konnten.

Genetische Analysen

Bayern ist das Bundesland mit den groR-
ten Rotwildbestdnden - entsprechend
umfangreich war auch die untersuch-
te Stichprobe: Insgesamt konnten 3.118
Proben von erlegtem Rotwild in die ge-
netische Analyse einbezogen werden. Bei
der Probennahme wurde von erlegten
Rotwildindividuen eine Stanzprobe aus
dem Ohr entnommen. Zusatzlich wurden
Daten zum Erlegungsort, zum Gewicht
und zur Hinterlauflange der Tiere erho-
ben sowie ein Unterkieferast zur Mes-
sung der Unterkieferlangen entnommen.
So konnten wichtige Daten zu Konditi-
on und Konstitution der beprobten Tiere
gewonnen werden. Nach der Extraktion
von DNA aus den Stanzproben wurde fiir
jedes Tier ein individuelles genetisches
Profil erstellt. Dazu wurden 21 Mikrosa-
telliten-Marker, also besonders variable
DNA-Abschnitte verwendet.



Genetisch abgegrenztes Gebiet
B Hochgebirge Ost
Il Hochgebirge West, Schwaben
M 1sarauen
Bayerischer Wald
Tschechische Grenze
M Oberpfalz Siid )
Oberpfalz Nord (Siid)
Fichtelgebirge, Oberpfalz Nord (Nord)
I HaRberge, Frankenwald
W Rhon
Spessart
B Odenwald

Rotwildgebiete

1 Oberbayern Hochgebirge
2 Oberbayern Isarauen

3 Schwaben

4 Bayerischer Wald

5 Oberpfalz Sid

6 Oberpfalz Nord und
Veldensteiner Forst

7 Fichtelgebirge
8 Hallberge, Frankenwald
9 Spessart/Rhén

10 Odenwald

Populationsstruktur folgt weitestgehend
den Rotwildgebieten

Im ersten Schritt wurde die Populati-
onsstruktur der bayerischen Rotwildvor-
kommen mit Blick auf folgende Fragen
untersucht: Stellen die einzelnen bayeri-
schen Rotwildgebiete jeweils separate ge-
netische Einheiten dar oder sind manche
Gebiete einer gemeinsamen genetischen
Population zuzuordnen? Gibt es ausge-
pragte genetische Strukturen innerhalb
der Rotwildgebiete? Zur Beantwortung
dieser Fragen wurden die genetischen
Daten mit zwei fiir die Populationsab-
grenzung gangigen statistischen Verfah-
ren (»Structure« und »Geneland«) un-
tersucht. Dabei wird mittels Bayesscher
Statistik eingeschétzt, in wie viele Grup-
pen (sogenannte »Cluster«) sich die un-
tersuchten bayerischen Individuen eintei-
len lassen. Jedem Individuum wird eine
Wabhrscheinlichkeit zugeordnet, mit der
es einer dieser Gruppen angehort. Zu-
satzlich wurden Differenzierungskenn-
werte zwischen den Rotwildgebieten be-
rechnet. Diese Kennwerte, beispielsweise
der Fg-Wert, geben an, wie dhnlich sich
zwei Gebiete genetisch sind. Die geneti-
sche Ahnlichkeit entsteht z.B. durch ei-
nen gemeinsamen Populationsursprung
und wird durch genetischen Austausch
aufrechterhalten.

oSchweinfurt

P;,

Rosenheim

Die Populationsstruktur folgte erwar-
tungsgemall weitgehend den Abgrenzun-
gen der Rotwildgebiete (Abbildung 2). In
einigen Bereichen konnten jedoch auch
Abweichungen festgestellt werden, die
zeigen, dass genetische Methoden mehr
iiber Populationen verraten konnen, als
wir von aullen sehen. Die beiden durch
das Inntal getrennten Teilgebiete des
Rotwildgebiets Oberbayern Hochgebir-
ge bilden genetisch zwei unterschiedli-
che Gruppen. Dagegen unterscheiden
sich die Individuen im oberbayerischen
Hochgebirge westlich des Inns (Hoch-
gebirge West) genetisch kaum von de-
nen im Rotwildgebiet Schwaben. Auch
in der nordlichen Oberpfalz zeigte sich,
dass genetische Strukturen und adminis-
trative Grenzen nicht immer zusammen-
fallen: Der nordliche Teil des Rotwildge-
biets Oberpfalz Nord und Veldensteiner
Forst war genetisch dem Fichtelgebirge
zuzuordnen, an das er direkt angrenzt.
Im Rotwildgebiet Spessart/Rhon wurde
eine unerwartete genetische Untertei-
lung festgestellt, die das Gebiet in einen
siidwestlichen und einen nordostlichen
Teil aufteilt. Dies ist deswegen {iberra-
schend, weil eine klare geografische Tren-
nung der beiden Gebieten nicht erkenn-
bar ist. Die Ursache dafiir bleibt daher zu
untersuchen. Ein Sonderfall ist das Rot-
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2 Darstellung der genetischen Popula-
tionsstruktur von Rotwild in Bayern. Die
Rotwildgebiete sind schwarz umrandet
und mit Nummern gekennzeichnet. Die
beprobten Bereiche auBerhalb von Rot-
wildgebieten sind ohne schwarze Um-
randung dargestellt. Das Rotwildgebiet
HaRberge und die Rotwildvorkommen im
Frankenwald sind mit einem Farbiibergang
dargestellt, da sich fiir diese Bereiche kei-
ne eindeutige Zuordnung ermitteln lieR.

e

wildgebiet HalRberge: Das Gebiet war we-
der eine eigene genetische Einheit, noch
konnte es einem der anderen Gebiete ge-
netisch zugeordnet werden. Das Rotwild
in den HaRbergen zeigt dagegen eine
Ahnlichkeit mit den Rotwildvorkommen
im Frankenwald entlang der Thiiringer
Grenze. Diese Bereiche bilden einen ge-
netischen Ubergang zwischen der Rhon
und den Vorkommen an der tschechi-
schen Grenze.

Die Analysen zur genetischen Differen-
zierung, also zur GroRe der genetischen
Unterschiede zwischen den Rotwildge-
bieten zeigten, dass sich die Gebiete im
bayerischen Alpenraum genetisch sehr
dhnlich sind. Dies lésst sich durch regel-
maRigen genetischen Austausch und eine
gemeinsame Populationsgeschichte im
Alpenraum erkliaren. Uberraschend war,
dass auch der Bayerische Wald den Al-
pengebieten sehr &hnlich war; er zeigte
aber auch Ahnlichkeit mit dem Bereich

entlang der tschechischen Grenze und
dem geografisch weit entfernten Gebiet
Spessart/Rhon, was auf einen histori-

3 Hirschkuh mit Kalb. Foto: Rudolf Vornehm
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schen Populationszusammenhang iiber
groBere geografische Entfernungen hin-
deutet. Einen von anderen bayerischen
Rotwildgebieten abweichenden Populati-
onsursprung konnten die Rotwildgebiete
Oberpfalz Siid und Nord sowie das Fich-
telgebirge haben. Sie unterschieden sich
deutlich von den iibrigen bayerischen Ge-
bieten. Besonders deutlich von allen an-
deren Gebieten verschieden waren die
Isarauen und der Odenwald - ein Hin-
weis auf geringen genetischen Austausch
und eine dadurch gegeniiber anderen
Rotwildgebieten weitgehend entkoppel-
te genetische Entwicklung. Die Analysen
zur genetischen Differenzierung lieferten
somit einen interessanten Einblick in Po-
pulationsgeschichte und Vernetzung.

Genetische Vielfalt in bayerischen
Rotwildgebieten

Im zweiten Schritt wurden Kennwer-
te fiir die genetische Diversitat erhoben,
die wichtige Informationen zum Zustand
von Populationen liefern konnen. Ein
wichtiger Parameter fiir die genetische
Diversitét ist der Heterozygotiegrad. Die-
ser kann Werte zwischen 0 und 1 anneh-
men und gibt wieder, wie viele Individu-
en fiir ein Merkmal mischerbig sind, also
auf jedem ihrer zwei Chromosomen eine
unterschiedliche Variante eines bestimm-
ten Genorts haben. Gemittelt {iber ein
Gebiet oder eine Population gibt der He-
terozygotiegrad Auskunft iiber die gene-
tische Diversitat dieser Einheit. Ein wei-

terer Parameter ist die allelische Vielfalt.
Dieser Wert gibt wieder, wie viele unter-
schiedliche Varianten in einer Population
fiir einen bestimmten Genort gefunden
wurden. Um Populationen mit verschie-
denen Probenanzahlen vergleichen zu
konnen, wird der Wert fiir die Stichpro-
bengrofle korrigiert. Fiir beide Parame-
ter gilt: je hoher der Wert, desto diverser
die Population. Wahrend der Heterozy-
gotiegrad ein (relativ) aktuelles Bild der
genetischen Vielfalt wiedergibt, wird die
allelische Vielfalt stark durch die Popu-
lationsgeschichte beeinflusst und kann
z.B. nach starken Populationsriickgin-
gen trotz hoher Individuenzahlen noch
lange auf niedrigerem Niveau bleiben (Al-
lendorf et al. 1986).

Die genetische Diversitat wurde fiir die
jeweiligen Rotwildgebiete (also die aktu-
ellen Managementeinheiten) berechnet,
lediglich die Teilgebiete West und Ost des
Rotwildgebiets Oberbayern Hochgebirge
wurden separat betrachtet. Viele Rotwild-
gebiete zeigten sowohl fiir die Heterozy-
gotie als auch fiir die allelische Vielfalt
hohe Werte (Abbildung 4). Besonders ge-
netisch vielfaltig waren die Rotwildgebie-
te Spessart/Rhon und Bayerischer Wald.
Ein hoher Allelreichtum fand sich auch
in den Alpengebieten. Niedriger waren
die Werte fiir den Allelreichtum in den
Gebieten Oberpfalz Siid und Nord sowie
dem Odenwald. Bei der Heterozygotie er-
reichten die Rotwildgebiete in der Ober-
pfalz aber dhnliche Werte wie die Alpen-

gebiete. Die Unterschiede zwischen der
allelischen Vielfalt und der Heterozygo-
tie lassen sich moglicherweise durch die
Populationsgeschichte erklaren: So kon-
nen aktuell grofe und gut durchmisch-
te Gebiete wie Oberpfalz Stid und Nord
zwar eine hohe Heterozygotie besitzen,
Schwankungen der PopulationsgroRe in
der Vergangenheit lassen sich aber noch
immer an der allelischen Vielfalt ableiten.
Es gibt Hinweise darauf, dass die heute
groflen Populationen auf eine vergleichs-
weise geringe Anzahl von Individuen zu-
riickgehen (genetischer Flaschenhals).
Das Gebiet Oberbayern Isarauen fiel
durch besonders niedrige Werte auf: So-
wohl bei der allelischen Vielfalt als auch
bei der Heterozygotie lagen die Werte si-
gnifikant unter denen fast aller anderer
Gebiete, was vermutlich mit der Kom-
bination aus einer geringen Flachengro-
Be und der fast vollstdndigen Isolation
zu erkldren ist. In den HaRbergen lagen
die Werte fiir die genetische Diversitat
trotz der geringen GebietsgroRe im mitt-
leren Bereich, was auf den auch in der
Analyse der Populationsstruktur ermit-
telten genetischen Austausch mit umlie-
genden Vorkommen zuriickzufiihren ist.
Fiir das Rotwildgebiet Odenwald, das nur
zu einem Teil in Bayern liegt, konnte eine
leichte Verringerung der genetischen Di-
versitat festgestellt werden. Auch in die-
sem Fall konnten dies Auswirkungen der
Isolierung des Gebiets von anderen Rot-
wildvorkommen sein.

Genetische Vielfalt in bayerischen Rotwildgebieten
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4 Messwerte fiir die genetische Vielfalt in den bayerischen Rotwildgebieten. Links ist die allelische Vielfalt dargestellt, bezogen auf die
kleinste Stichprobe (hier: HaBberge), rechts die Heterozygotie. Je hoher der jeweilige Wert, desto hoher ist die genetische Diversitit.
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5 Rothirsch mit Hirschkuh.
Foto: WildMedia, PantherMedia

um ein Phdnomen handelt, das durch In-
zucht verstéarkt auftreten konnte. Grund-
satzlich ist aber zu erwarten, dass auch
ohne hohe Inzuchtwerte gelegentlich In-
dividuen mit bestimmten Fehlbildungen
auftreten, sofern die Gene fiir diese Miss-
bildung in einer Population vorhanden
sind. Dies geschieht, wenn zuféllig je eine
Kopie eines Schadgens von Mutter- und
Vatertier zusammentreffen. Erst das ge-
héufte Auftreten von verkiirzten Unter-
kiefern kann somit als Hinweis auf eine
mogliche Inzuchtdepression gewertet
werden, dies ist jedoch in keinem einzi-
gen der bayerischen Rotwildgebiete der
Fall.

Zusammenhang von genetischer
Diversitdt und korperlichen Merkmalen
In der medialen Berichterstattung wurden
zuletzt im Zusammenhang mit dem gene-
tischen Zustand von Rotwildvorkommen
insbesondere Missbildungen von Rotwild-
individuen thematisiert. Diese wurden als
Anzeichen fiir eine Inzuchtdepression ge-

aus individuenreichen Populationen, da-
runter Oberpfalz Nord und Oberbayern
Hochgebirge. Auerdem konnten nur bei
zwei der sieben betroffenen Individuen,
die teils mehrere Jahre alt waren, erhoh-
te individuelle Inzuchtwerte festgestellt
werden. Naheliegend ist daher, dass es
sich bei der Unterkieferverkiirzung zwar

Auch die umfangreiche Untersuchung
anderer korperlicher Merkmale konnte
keine Zusammenhénge zwischen der er-
mittelten gebietsweiten genetischen Di-
versitdt und dem korperlichen Zustand
des Rotwilds in Bayern finden. Dies gilt
selbst fiir die genetisch wenig diversen
Isarauen.

wertet — vor allem Verkiirzungen des Un-
terkiefers. Ein ursachlicher Zusammen-
hang konnte bisher aber nicht nachgewie-
sen werden.

Auch in der aktuellen Studie zum Rot-
wild in Bayern konnten sieben Individu-
en mit verkiirztem Unterkiefer gefunden
werden. Das sind zwei Promille der un-
tersuchten Tiere. Zudem stammten diese
Tiere liberraschenderweise iiberwiegend

In dem groBangelegten Projekt untersuchten Forscherinnen und
Forscher der TUM und der LWF iiber 3.000 Proben aus bayeri-
schen Rotwildvorkommen mit populationsgenetischen Metho-
den. Die Untersuchungen zeigen, dass die Populationsstruktur
mit einzelnen Abweichungen weitgehend den Abgrenzungen
der ausgewiesenen Rotwildgebiete folgt.

Fiir fast alle Rotwildgebiete konnte eine mittlere bis hohe gene-
tische Vielfalt nachgewiesen werden. Lediglich das vollig isolier-
te Rotwildgebiet Oberbayern Isarauen wies eine deutlich redu-
zierte genetische Vielfalt auf. Wahrend die meisten Rotwild-
gebiete mindestens zu nahegelegenen anderen Gebieten eine
geringe genetische Differenzierung aufwiesen, waren die Rot-
wildgebiete Odenwald und Isarauen deutlich von allen anderen
Gebieten differenziert.

Mit wenigen Ausnahmen sind die bayerischen Rotwildvorkom-
men — und damit ein sehr groBer Teil der Rotwildindividuen —

in einem guten genetischen und korperlichen Zustand. Mit dem
Projekt konnte somit eine solide Datenbasis zum genetischen
Zustand des Rotwilds in Bayern gewonnen werden.
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