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1 Einleitung

1.1 Zur Situation des Rotwildes in Deutschland

Rotwild (Cervus elephysst das letzte heimische Grof3sdugetier in Delaadh Der urspriingliche
Bewohner offener Steppenlandschaften, dessen Romsliologie auf eine hohe Durchlassigkeit der
Landschaft ausgelegt ist, kommt heute gro3tenersoch in isolierten Teilpopulationen vor. In
Deutschland ist seine Verbreitung auf 140 ausgenefotwildgebiete beschrankt. Nur in den Bun-
deslandern Niedersachsen, Mecklenburg-Vorpommedrdem Saarland unterliegt Rotwild auf3erhalb
seiner verbliebenen Verbreitungsgebiete keinem Bissgebot. Doch auch seine letzten Riickzugs-
gebiete sind durch die fortschreitende Zerschngjdumd Zersiedlung der Landschaft und durch inten-
sive Landnutzung in ihrer Eignung als Rotwild-Lebeum eingeschrankt (BMICHHAUSEN &
HERRMANN 2007). Erste Beobachtungen weisen lokal begresretits auf eine zunehmende Inzucht-
problematik in kleinen Populationen hingf8.ESWIG-HOLSTEIN MINISTERIUM FUR LANDWIRT-

SCHAFT 2007).

1.2 Ziel des Projektes

Mit dem Projekt zum ,Genetischen Monitoring beimtwitd“ fiihrte die Deutsche Wildtier Stiftung

in Kooperation mit der Dozentur fur Wildékologiedidagdwirtschaft der Technischen Universitéat
Dresden zwischen den Jahren 2005 bis 2007 Untarsgeh in drei Teilpopulationen des Rotwildes
in Niedersachsen durch. Fir die ProjektregionateinLiineburger Heide, dem Harz und dem Solling
lagen bereits genetische Auswertungen aus den 19808een vor (HRzOG 1988). Mit identischen
Methoden sollte 20 Jahre spater analysiert wermalesjch die Rotwildbestande in den Projektregionen
genetisch differenziert haben und wie stark diddbénzierung ist. Zentrale Fragestellung des Projek
tes war also, ob sich ein ZerschneidungseffekHaemptverkehrsachsen Niedersachsens, der Auto-
bahnen A 7 und A 2, auch in der Entwicklung gesbgs Kenngré3en beim Rotwild nachweisen
lasst. Auf diese Weise kbnnten erstmals mdglichgftéstige Wirkungen von Zerschneidung erkenn-
bar gemacht werden.

Durch das Projekt wird das Wissen um die Auswirlamgon Landschaftszerschneidungen auf die
Genetik von Rotwild weiter vertieft. Die Ergebnidassen aulerdem Aussagen zur Wirkung von
Landschaftszerschneidung auf andere Arten mit gmageem Verbreitungspotential zu. Zu diesen
Arten gehéren unter anderem die Wildkatze, derfeder oder der Luchs @kRMANN et al.2007;
REcK et al.2004). Gefordert wurde das Projekt mit Jagdforagemitteln des Landes Niedersachsen.

1.3 Stand der Forschung

Die Populationsgenetik ist eine wichtige Diszighm Zusammenhang mit einer Vielzahl unterschied-
lichster Fragestellungen im Bereich des Artensasi¥EITH & SEITZ 1995). Aus ersten Untersu-
chungen gibt es Hinweise, dass die genetischeht8tan des Rotwildes durch anthropogene Einflis-
se, insbesondere als Folge genetischer Drift realhtlon von Populationen oder nach drastischen
Reduktionen des Populationsumfanges,verandert wdslenen (lRz0G2000). Welche Auswir-
kungen jedoch anthropogene Barrieren, wie Autobalmgier Kanale, auf den genetischen Austausch
und damit die biologische Vielfalt haben, kénnen langfristige Untersuchungsreihen zeigen. Die
Folgen des Autobahnbaus auf die Genetik des Rawilerden seit 2001 von der Deutschen Wildtier
Stiftung am Beispiel der A 20 in Mecklenburg-Vorpmern und Brandenburg untersucht. Die ersten
Ergebnisse aus dem Langzeitmonitoring-Projekt zeidass bisher nicht isolierte Populationen an
zwei Genorten bereits recht deutliche Unterschaadeeisen (HRzOG & GEHLE 2004). Zu ahnlichen
Ergebnissen kamen Untersuchungen in verschiedeapainander isolierten, Rotwildgebieten in
Sachsen (NALLER 2008; WAURICH 2007).



Genetische Untersuchungen liegen bislang ausstibliéfh Sinne von ,Momentaufnahmen“ zu ei-
nem bestimmten Zeitpunkt vor. Es fehlt dagegeréiagdrfristigen, in die Zukunft weisenden Unter-
suchungsreihen, welche Entwicklungstrends aufzdiganten. Welche Auswirkungen anthropogene
Barrieren auf den genetischen Austausch und darhitia biologische Vielfalt haben, kann daher erst
mit langfristigen Untersuchungsreihen belegt werden

Die in der Vergangenheit beobachteten genetiscimerthiede zwischen Rotwildpopulationen in
Mecklenburg-Vorpommern (MURICH 2007), Brandenburg @iLE & HERZOG 2003) und Sachsen
koénnten auf ganz unterschiedlichen Ursachen beruererklarung sind insbesondere folgende
Hypothesen denkbar:

Es kann sich um einen Zufallseffekt aufgrund désh§tobenumfangs handeln. Die Wahr-
scheinlichkeit fur einen Zufallseffekt nimmt jedogtit zunehmender Zahl untersuchter Tiere
ab und die vorhandenen Stichprobenumfange (calntididuen pro Teilgebiet) kénnen als
bereits recht zuverlassig angesehen werden.

Es kann sich um einen Zufallseffekt aufgrund berpgemPopulationsumfénge (,genetische
Drift*), etwa nach umfangreichen reduzierenden Effen in die Populationen handein.

Die Unterschiede kdnnen sich aufgrund von Isolatiorch Landschaftszerschneidung ausge-
bildet haben. Eventuell reichen eine intensive Besshaftung landwirtschaftlicher Flachen
und die Entwicklung damit verbundener Traditioneha zur Zerschneidung des Lebens-
raumes aus.

Es existieren kleinrdumig unterschiedliche Sel@idimdingungen, die fir den Menschen bis-
her nicht erkennbar sind.

Die Sozialstruktur des Rotwildes kdnnte eine gecht Differenzierung beginstigt haben.
Eventuell spielt dies in Kombination mit spezifischBejagungsmustern eine Rolle.

Die genetischen Unterschiede konnten auch durdkr&izaungen entstanden sein.

Die drei letztgenannten Hypothesen konnten fiir Ropapulationen bisher jedoch noch nicht nach-
gewiesen werden und es finden sich auch keine #syhaikte fir deren Zutreffen. Gegen Auswir-
kungen der Sozialstruktur sprachen bislang immefatilenden Homozygoteniberschiisse in den
Populationen, welche bei einer angenommenen vetereRaarung verwandter Individuen zu erwar-
ten gewesen waren. Die letztgenannte Hypothesésistrsache fur die beobachteten Differenzie-
rungsprozesse ebenfalls unwahrscheinlich, wie ésrsichungen aus anderen Rotwildpopulationen
mit nachweislich erfolgten Einkreuzungen zeigeTRGHLEIN et al.1994).

Der genetische Austausch zwischen Populationerirdchemindest teilweise nicht mehr in vollem
Umfang gewdhrleistet zu sein, so dass hier eirfiistiges Risiko des Verlustes biologischer Vidifal
und damit langfristiger Anpassungsfahigkeit bestBies erfordert beim Rotwild grundséatzlich ein
langfristiges genetisches Monitoring.



2 Material und Methoden

2.1 Zeitlicher Ablauf

Die Kontaktaufnahme mit den Forstamtern und Jadapée in den drei Teilpopulationen geschah im
Herbst 2005. Mit Hinweis auf die Untersuchungedem 1980er Jahren wurden die entsprechenden
Ansprechpartner gebeten, ein weiteres Mal die Pradteme im routinemafigen Jagdbetrieb zu orga-
nisieren. Die Probennahme geschah im Herbst undeW2005/ 2006 und 2006/ 2007.

Den Probennahmen folgten im Sommer 2006 und im S&m2@07 die Laboruntersuchung und Aus-
wertung der Stichproben an der Fakultat fir FoGe&e- und Hydrowissenschaften der TU Dresden.

2.2 Untersuchungsgebiete

In insgesamt zehn Forstamtern der Niedersachsiddmaesforsten und im Nationalpark Harz wur-
den Proben fir die genetische Untersuchung von iRbggnommen. Die beteiligten Forstamter sind
in Abbildung 1 gekennzeichnet.

[ ]

Abbildung 1: Beteiligte Landesforstamter in Nied&tssen (Quelle: Niederséachsische Lan-
desforsten; www.landesforsten.de)



Die betreffenden Regionen zeichnen sich durchldabdéndeckende Vorkommen von Rotwild aus.
Die mittlere Dichte wird zwischen zwei bis vier 8kiRotwild per 100 ha Vorkommensflache einge-
schatzt (WTSCHIKOWSKY & KERN 2004). Um Aussagen uber Auswirkungen der Zersclumgjs-
wirkung der Autobahn A7 auf die genetische Struklierr Rotwildpopulationen zu erhalten, mussten
Populationen 6stlich und westlich der A 7 beprobtden. Diese Vorgabe konnte mit der Auswahl der
10 Verwaltungen erfillt werden, da das Rotwildvarkoen des Niedersachsischen Forstamtes Sell-
horn westlich der A7 gelegen ist. Leider war desllenumfang aus dieser Teilpopulation zu gering,
um belastbare Ergebnisse aus den Untersuchungentemeu kénnen. Aus diesem Grund wurde fir
die Luneburger Heide keine Unterscheidung in zvegipbpulationen vorgenommen.

Abbildung 2: Schéatzung der Rotwilddichte (Sttcld h@) aufgrund der Jahresstrecke in den
Untersuchungsgebieté&Rarte verandert nach BscHIKOWSKY & K ERN 2004)

2.3 Probennahme

Die Probennahme geschah wéahrend der Einzel- unell€sgsaftsjagd im Laufe des routinemafligen
Jagdbetriebes in den vier Untersuchungsregionereildezum 1. August 2005 bzw. 2006 wurden
dazu die beteiligten Verwaltungen angeschriebensieniber das Vorgehen wéhrend der Probennah-
me zu informieren. Ein Merkblatt zur Probennahmeét sich im Anhang dieses Endberichtes. Zur
genetischen Untersuchung des erlegten Rotwildées@ntnommen werden:

1. eine Niere
2. ein etwa 5x5 cm grof3es Stuck Leber
3. ein etwa 5x5 cm grof3es Stuck Herzmuskulatur



Das Probenmaterial wurde nach der Enthahme baldoh&gtiefgefroren gelagert. Die Proben wur-
den mit einem Begleitformular versehen, welchegdntle Informationen enthielt:

- Forstamt/ Revier

- Datum

- Uhrzeit der Erlegung

- Geschlecht

- geschatztes Alter

- Jagdart (Einzeljagd oder Bewegungsjagd)

Zum Ende der Jagdzeit auf Rotwild wurden die Praieden entsprechenden Sammelstellen abge-
holt und zur weiteren Untersuchung an die TU Drasgibracht.

2.4 Methodik der genetischen Untersuchung

Die Untersuchung der Proben und die AuswertundJiéersuchungsergebnisse erfolgten durch die
Abteilung Wildékologie der TU Dresden. Die urspriicky vorgesehene vergleichende Untersuchung
mit den, mittlerweile nicht mehr routinem&Rig vendeten, biochemisch-genetischen Markern, also
insbesondere Isoenzymen, und den aktuell genutzbdekularen Markersystemen konnte aufgrund
technischer Restriktionen nicht erfolgen. Die dadforderliche Qualitat der Starke als Grundlage fur
die Elektrophorese-Gele ist derzeit weltweit nictgthr verfiigbar. Aus diesem Grunde erfolgt die
Beschrénkung auf molekulare Untersuchungen.

Aus den Gewebeproben wurde die DNA extrahiert,igigjteund zur Erhéhung der auswertbaren
DNA mittels Polymerase-Ketten-Reaktion (PCR) vefilégt. Die DNA wurde anschlieend mit
unterschiedlichen, fir das Rotwild geeigneten Pnnfiér sogenannte Mikrosatelliten-Genorte hybri-
disiert und auf das Vorhandensein genetischer Ridyhismen Uberprift. Mit verschiedenen biomet-
rischen Methoden wurde sodann Uberprift, wie sehr s

1. die Proben der einzelnen Forstamter innerhalb diréaumes des Untersuchungsgebie-
tes voneinander unterscheiden;

2. die einzelnen TeilrAume voneinander unterscheiden;

3. wie grol3 das Ausmalf} an genetischer Variation irallerdter Teilkollektive ist.

Neben der mdglichen Barrierewirkung von Hindermssee beispielsweise der A7, und deren mogli-
chen Einfluss auf die untersuchten Teilpopulatigwende auch die Entfernung zwischen den Teilpo-
pulationen der Untersuchungsgebiete in die Auswegrainbezogen.

Ausgewertet und miteinander in Beziehung gesetztlaubestimmte unterschiedliche Auspragungen
des gleichen Gens (sog. Allele). Betrachtet wurgiger anderem

1. die gefundenen Allelfrequenzen (Anzahl eines sisetien Allels/ Gesamtsumme der Al-
lele), um das Verhaltnis eines Allel zum Gesam#resizu untersuchen. Hiermit kann die
Haufigkeit bestimmter Merkmale einer Populatiortdestellt werden.

2. die gefundene Alleldiversitat (Anzahl der unterscliichen Allele). Je gré3er die Diversi-
tat einer Art ist, umso weniger wirken sich spezifie Selektionsfaktoren auf die Popula-
tion aus.

3. die Heterozygotie bzw. die Mischerbigkeit der Papioh in Bezug auf ein genetisches
Merkmal. Diese bietet ein gutes Mal3, um die Gefamgdeiner Population durch Inzucht
zu untersuchen. Je geringer die Mischerbigkeittodg&her die mogliche Gefahr von In-
zucht.



3 Ergebnisse

3.1 Anzahl untersuchter Proben

In der Jagdzeit 2005/2006 wurden 86 Proben vorFoestamtern bereitgestellt, im Jagdjahr
2006/2007 waren es insgesamt 176 Proben.

Tabelle 1: Aufteilung der genommenen Proben aubdiersuchungsgebiete

Untersuchungsgebiet Anzahl der Proben 2005 - 2007
Harz Nds. FOA Lauterberg 27
Harz Nds. FOA Riefensbeek 57
Harz Nds. FOA Seesen 5
Harz NP Harz 20
Luneburger HeideNds. FOA Gohrde 31
Lineburger HeideNds. FoOA Oerrel 10
Laneburger HeideNds. FoA Sellhorn 25
Luneburger HeideNds. FoOA UnterlufR3 44
Solling Nds. FoOA Dassel 10
Solling Nds. FOA Neuhaus 34
Gesamtprobenzah 263

Insgesamt konnten 263 Proben ausgewertet werdemroinen wurden westlich der A7 gesammelt,

der Uberwiegende Teil der Proben aber im Ostlidreghder Liineburger Heide (85 Proben) und im
Harz (109 Proben).

a) b)

Abbildung 3a & b: Anzahl der Proben und regionakxrtéilung (nachMrRoN2006)
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3.2 Geschlechterverhaltnis und Altersstruktur

45 % der niedersachsischen Proben stammen von ict#gmund 55 % von weiblichen Tieren. Infol-
gedessen betragt das Geschlechterverhaltnis 1:1,3.(Der Anteil erlegter Kélber an der Ge-
samtstrecke liegt bei 53,6 %. Mit durchschnittliegh7 % sind Tiere der Altersklassen | bis Il vertr
ten. Lediglich 2,2 % des Untersuchungsmaterialmistvon Rotwild der Altersklasse V. Hirschkal-
ber und junge Hirsche wurden haufiger erlegt aks Vireiblichen Altersgenossen. Dagegen ist der
Anteil an Schmaltieren und Alttieren der Altersidadlil und IV wesentlich hoher als der der Spiel3er
und Hirsche. Dies wird in Abbildung 4 deutlich,der die Anteile der Altersklassen an der Ge-
samtstrecke mit Berticksichtigung der Geschlecraegastellt sind.

Anteile der Altersklassen an der Gesamtstrecke in N iedersachsen

30

25

20 A

15

Anteil in %

10

5,
i BIN BRI BRI Rl

AK O AK'I AK Il AK Il AK IV

Geschlechter und Altersklassen

Abbildung 4: Anteile der Altersklassen an der Gdstnecke in den Untersuchungsgebieten
(AK: Altersklasse; schwarze Balken; weil3e Balken: )

3.3 Allel- und Genotypenzahl

Die meisten Allele wurden am Genort HAUT14 gefundgowohl die Lineburger Heide als auch der
Harz weisen an diesem Locus 14 verschiedene AdlgleDie niedrigsten Allelzahlen pro Genort
konnten im Harz und im Solling bei MM12 und RME2ZSfgestellt werden. An beiden Loci wurden
in diesen Populationen nur drei Allele gefundere Dittlere Allelzahl pro Genort liegt zwischen 6,4
Allelen im Solling und 8,4 Allelen in der Lineburgdeide. Tabelle 2 zeigt die Anzahl der Allele und
mittleren Allelzahlen pro Locus der niedersachsescbintersuchungsgebiete.

Wie Tabelle 3 zeigt, wurde auch die hdchste AnzahlGenotypen pro Locus wieder am Genort
HAUT14 ermittelt. Mit 51 unterschiedlichen Genotydeegt die maximale Genotypenzahl in der
Laneburger Heide. Dagegen wurden in der SollinggruRation bei MM12 die wenigsten Genotypen

gefunden. Die mittleren Genotypenzahlen pro Loeichen von 12,0 im Solling bis 23,8 in der Line-
burger Heide.
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Tabelle 2: Anzahl der Allele pro Locus und mittlédéelzahlen der Einstandsgebiete in Nie-
dersachserLUH: Lineburger Heide; H: Harz; SO: Solling; nicBiprobenumfang)

Binstands- | \yT14  10BT965  CSSM16 MM12 RME25 mittlere
gebiet Allelzahl

LOH
o 14 11 8 4 5 8,4
H 14 11 8 3 3 7.8
n=109 !
o)
S a 13 8 5 3 3 6,4

Tabelle 3: Anzahl der Genotypen pro Locus und enétlGenotypenanzahl in den Untersu-
chungsgebiete(.UH: Lineburger Heide; H: Harz; SO: Solling; nicBiprobenumfang)

. mittlere

Ems;sine(:S- HAUT14 IOBT965 CSSM16 MM12 RME25 Genotypen-
g zahl

LUH

n=110 51 28 25 ! ° 20

H

n = 109 45 26 23 5 6 210

SO

n=44 31 11 11 > ! 20

3.4 Diversitat, Gesamtdifferenzierung und Genetisah Distanz

Die hochste allelische Diversitat konnte in der éimrger Heide am Locus HAUT14 mikt = 10,373
( 1 =0,908) ermittelt werden, die niedrigste miit= 1,347 im Solling am Genort RME25. Sowohl
die grof3te als auch die kleinste Gesamtdifferenmgemwurde im Solling festgestellt. Dabei liegt das
Maximum mit 1 = 0,909 am Locus HAUT14 und das Minimum mit = 0,260 am Genort RME25.
Mit vk = 3,035 und 1 = 0,674 weist die Liineburger Heide nicht nur di&ge genetische Diversitét,
sondern auch die grof3te mittlere Gesamtdifferenageauf. Dagegen zeigt die Sollinger Population
mit vk = 2,287 und ; = 0,569 die geringste mittlere effektive Allelzaind Gesamtdifferenzierung.

Die Diversitaten und Gesamtdifferenzierungen denrgBgoen verhalten sich gleich wie die der Allele.
So konnten in der Liineburger Heide am Genort HAUmdtAvk = 38,291 (; = 0,983) die meisten
effektiven Genotypen nachgewiesen werden. Wiedériindet sich die niedrigste Diversitat mk

= 1,544 im Solling am Locus RME25. Die hichste sodie niedrigste Gesamtdifferenzierung zeigt
wieder der Solling mity = 0,986 bei HAUT14 und; = 0,360 bei RME25. Die Liineburger Heide ist
mit vk = 4,874 und 1 = 0,802 die variabelste niederséchsische Rotwjidfation. Danach folgt der
Harz mit 4,386 effektiven Genotypen und einer Gedifarenzierung von; = 0,779. Mity =

3,228 und 1 = 0,706 konnte im Solling die geringste mittlenazahl effektiver Genotypen und die
kleinste mittlere Gesamtdifferenzierung festgestedirden. In Tabelle 4 sind die mittleren effektive
Allel- bzw. Genotypenzahlen sowie die mittleren &atlifferenzierungen der Untersuchungsgebiete
zusammengefasst.
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Tabelle 4: Genetische Diversitat (vk) und mittl&esamtdifferenzierunga{ ) der Untersu-
chungsgebietg: Stichprobenumfang)

Einstandsgebiet Allele Genotypen
Lineburger Heide vk 3,035 4,874
n=110 a 0,674 0,802
Harz vk 2,684 4,386
n =109 Iy 0,630 0,779
Solling vk 2,287 3,228
n=44 & 0,569 0,706

Die Genpool-Abstande der untersuchten Populatibtegan zwischen 0,231 und 0,277, wobei die
kleinste Differenzierung zwischen dem Harz und @&»tling und die grof3te zwischen dem Harz und
der LUneburger Heide festzustellen war.

Bei Betrachtung der genotypischen Strukturen (sigdimlle 5) weisen die Lineburger Heide und der
Solling mit tbq = 0,444 den gré3ten Multilocus-Abstand auf. Digrggste Distanz mit g, = 0,383
besteht wiederum zwischen dem Harz und dem Solling.

Tabelle 5: Genpool-Abstanddund Multilocus-Abstandsd zwischen den Untersuchungsge-

bieten
d Luneburger Heide Harz Solling
Lineburger Heide / 0,277 0,261
Harz 0,436 / 0,231
Solling 0,444 0,383 /

3.5 Vergleich mit der Hardy-Weinberg-Struktur

Nach dem Likelihood-Ratio-Test (G) und PearsoAdest unterscheiden sich die aktuelle und erwar-
tete Heterozygotie in der Lineburger Heide an denc@en IOBT965 (G = 18,242***;*=

20,614*; FG = 1) und CSSM16 (G = 9,768*%= 11,263***; FG = 1) hochsignifikant. Des weite-
ren weisen der Harz am Locus CSSM16 (G = 6,178*:6,791**: FG = 1) und der Solling am Locus
RME25 (G = 5,633%; 2=4,762* FG = 1) signifikante Unterschiede zwistldem aktuellen und
erwarteten Heterozygotenanteil auf. In Tabellend slie aktuellen und erwarteten Heterozygotien je
Genort sowie gemittelt angegeben.
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Tabelle 6: Aktuelle (Ha) und erwartete (He) Hetengatie in % pro Genort und gemittelt in

den Untersuchungsgebiet@H: Lineburger Heide, H: Harz, SO: Solling */*¥* Signifikan-
zen nach dem Likelihood-Ratio-Test, */**/***: Sigfikanzen nach Pearson’$-Test, */**/***: Signifi-
kanzen nach denf-Test mit Kontinuitatskorrektur von 0,5 (Abweichwemgvon H))

LUH H SO

Genort H, He H. He H., He

HAUT14 85,45 90,36 83,33 85,44 81,82 89,84
I0OBT965 56,36%#[Hxx[xxx 75,09 66,06 73,97 56,82 67,98
CSSM16 70,00%%xwxfxx 82,23 67,89%/**/* 78,19 59,00 70,41
MM12 31,82 35,81 36,70 40,61 31,82 27,39
RME25 55,45 51,75 29,36 35,49 11,36*/*/* 25,75
gesamt 59,82 67,05 56,67 62,74 48,16 56,27
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4 Diskussion

4.1 Genetische Strukturen

Das Untersuchungsmaterial wurde in drei Teilkollek{LlUneburger Heide, Harz und Solling) unter-
teilt. Die Unterscheidung des Gebietes ,Linebukgide” in ein Subkollektiv ,6stlich der A 7* und

in ein solches ,westlich der A 7* war beabsichtipich aufgrund des Stichprobenumfanges aus dem
Gebiet westlich der A 7 (siehe Abbildung 3) letdtlinicht sinnvoll.

Das Geschlechterverhaltnis war mit 1: 1,2 vergiatise typisch fur derartige Probennahmen. Der
geringe Uberschuss an weiblichen Stiicken ist eimelikegelmaRig zu beobachtendes Phanomen, fiir
welches derzeit noch keine schlussige Erklarungtiexi. Die regelmaRig gedufRerte Vermutung, dass
der Jager bei den Kalbern tendenziell das schwéeiet damit das weibliche Kalb erlege, wird durch
den zunehmenden Anteil der Rotwildstrecke, weleléBewegungsjagden erlegt wird, eher wider-
legt. Bei Bewegungsjagden misste man dann unteiKdirern namlich ein ausgeglichenes Ge-
schlechterverhaltnis erwarten, was aber offenkzhtmier Fall ist.

Die Luneburger Heide zeigt die héchste, der Sollligggeringste genetische Variabilitat (Tabelle 2).
Das gleiche Bild zeigt sich bei der Betrachtungrdétieren Anzahl an Allelen pro Genort, wobei
letztere jedoch auch durch den StichprobenumfaemBesst wird und damit lediglich zwischen Li-
neburger Heide und Harz unmittelbar vergleichbar is

Hinsichtlich des AusmalRes an genetischer Variébilinerhalb der Teilpopulationen liegen die drei
niedersachsischen Teilpopulationen in einer Grofsknung, wie sie auch in anderen Regionen
Deutschlands beobachtet wurde. So finden sichéttenlVerte in Sachsen und Mecklenburg-
Vorpommern (MILLER 2008; WAURICH 2007). Allerdings liegt in letztgenannter Regide dhittlere
Anzahl an Allelen teilweise deutlich unter den VéarNiedersachsens. Hingegen zeigt sich insbeson-
dere in der Stichprobe aus dem Solling eine vesigdeveise niedrige genetische Variation sowohl auf
allelischer als auch auf genotypischer Ebene (TaB3g!

Die genetischen Abstande auf Basis des Genpostsdalr aufsummierten Betrachtung aller Alidje
zwischen den einzelnen niedersachsischen Popuatie@gen mit Werten zwischen 0,231 und 0,277
ebenfalls im Rahmen dessen, was in anderen Regimabachtet werden konnte (Tabelle 5). So fin-
den wir beispielsweise fur die sachsischen Teilfdmnend,-Werte zwischen 0,171 und 0,535
(MULLER 2008). Dies gibt zumindest einen Hinweis auf éirsgesamt noch vergleichsweise homo-
gene Struktur des Rotwild-Genpools in Niedersachsen

Auffallend ist auch der relativ gréRere Abstandsohien der Liineburger Heide und den beiden tbri-

gen Teilkollektiven Harz und Solling (Tabelle 5)eBer geht sowohl mit einem gréReren geographi-

schen Abstand einher als auch mit einer gro3erealranthropogener Barrieren. Letztere finden wir
insbesondere in Gestalt der vielbefahrenen undyeleéind gezaunten Autobahnen A 7 und A 2 sowie
des Mittellandkanals.

Hinsichtlich der Frage des Reproduktionssystemasigtinnvoll, die aktuell beobachteten genetischen
Strukturen mit der sog. Hardy-Weinberg-Struktuneeitheoretischen Kenngréf3e fir eine ideale zu-
fallspaarende Population, zu vergleichen. Hiertzgith eine signifikante Abweichung lediglich punk-
tuell, d.h. fur einzelne Genorte (Tabelle 6). Eystematische Abweichung, wie sie etwa bei deutli-
cher Inzuchtwirkung zu beobachten ware, ist nicldhnveisbar.

Vergleicht man die Untersuchungsgebiete unteremarswd stellen wir fest, dass Harz und Lineburger
Heide aufgrund vergleichbarer und insgesamt rechéhStichprobenumfange am besten miteinander
direkt vergleichbar sind. Beim Solling ist immer desgesamt geringere Stichprobenumfang in Be-
tracht zu ziehen. Vor diesem Hintergrund ist dipufation der Liineburger Heide diejenige mit der
grofliten genetischen Variation, es folgen der Hadzachlief3lich der Solling. Da wir im Solling auch
vergleichsweise niedrige’ -Werte beobachten (Tabelle 4), kénnen wir davoelusn, dass dieses
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Resultat nicht alleine mit dem geringeren Stichprabmfang zusammenhéngt, sondern auch die aktu-
elle genetische Situation orientierend widerspied& ist anzunehmen, dass sich an dieser Stelle di
jahrzehntelange Isolation der Rotwildpopulationatiudas Solling-Umfanggatter auswirkt. Das etwa
145 km lange Umfanggatter wurde erst im Jahr 2@@iffget. In den Jahrzehnten zuvor konnte nur in
absoluten Ausnahmefallen ein Austausch zwischedpulation im Solling und angrenzenden Vor-
kommen beispielsweise in Nordhessen stattfinden.

4.2 Veranderung der genetischen Struktur nach 25 Jaen

Nachdem zwar ein direkter Vergleich mit identischarkersystemen aus technischen Griinden der-
zeit nicht mehr maglich ist (siehe Material und Mmden), so ist doch der Vergleich der aus den je-
weiligen Untersuchungen errechneten populationgpehen Kennzahlen méglich und auch sinnvoll.
Im Rahmen der Untersuchung voer¥0G (1988) wurden die Rotwildvorkommen in Heide, Harz

und Solling detailliert hinsichtlich ihrer genetimmn Strukturen beschrieben. Das Untersuchungsmate-
rial wurde auf die gleiche Weise gewonnen, wie digsh in der vorliegenden Untersuchung der Fall
war.

Betrachten wir diet -Werte, so liegen diese absolut gesehen in eirdgran GréRenordnung als
diejenigen der vorliegenden Untersuchungen. Digsimelet sich durch die Verwendung unterschied-
licher Markersysteme. Die geringste genetischeatiarn fanden wir schon seinerzeit im Solling. Dies
kdnnte wie bereits erwahnt Ergebnis der jahrzelhngsn Isolation dieser Population durch das Sol-
ling-Umfanggatter sein. Die héchsten Werte warder@ings seinerzeit im Harz zu beobachten, heute
finden wir diese in der Lineburger Heide. Dieseliatitung soll zunachst einmal hinterfragt werden.
Der Stichprobenumfang scheidet als BegriindungiéisedDiskrepanz sicherlich aus, da einersegits
als Maf} vergleichsweise unanféllig gegen Untersighim Stichprobenumfang ist und daruber hinaus
die frihere Stichprobe aus dem Harz kleiner alsakiaelle war. Eine weitere denkbare Hypothese
ware die Reduktion des Populationsumfanges bigeid@0er Jahre hinein, die sich méglicherweise
in der kleineren Harz-Teilpopulation deutlicher mgler Liineburger Heide ausgewirkt haben mag.
Vor dem Hintergrund der Tatsache, dass eine bed@eiteeduktion des Bestandes im Harz bereits
Ende der 1960er und Anfang der 1970er Jahre duiithigevurde (BHLMEYER 2004), ist diese
Hypothese jedoch unwahrscheinlich. Die deutsched@fieereinigung mit der Durchmischung der
Ostharz- und Westharzpopulation dirfte als Ursactsscheiden, da diese zwar kurzfristig zu einem
Homozygotenuberschuss (sog. Wahlund-Effekt), abBankzu einer dauerhaften Reduktion der gene-
tischen Variation hatte fihren konnen. Schlief¥igtleine zunehmende Isolation der Teilpopulation
im Harz zu diskutieren.

Ein Blick auf die Karte zur Rotwildverbreitung ireDtschland (Abbildung 6) weist in der Tat auf eine
Isolierung der Teilpopulation im Harz hin. Wahretid Rotwildpopulation der Lineburger Heide
einen direkten Anschluss an grol3e Rotwildverbregisgebiete in den dstlichen Bundeslandern hat,
weist auch der Solling, nur durch die Weser getrezine unmittelbare Verbindung zu den weitlaufi-
gen Rotwildverbreitungsgebieten Nordhessens undifidgns auf. Der Harz hingegen ist nur durch
eine Querungshilfe mit einem sehr kleinen Rotwilthveitungsgebiet im Nord-Osten von Erfurt ver-
bunden, im Norden schlieen sich die groRraumiglfngien Landschaften der Hildesheimer und
Magdeburger Borde an, im Westen das Uber 50 kntelweid ebenfalls Uberwiegend landwirtschaft-
lich gepragte Leinetal. Auch die sich dem Harziidligher und 6stlicher Richtung anschlieRenden
Landschaften sind Gberwiegend landwirtschaftlichrggt und weisen tber grol3e Distanzen keine
weiteren Rotwildvorkommen auf. All dies spricht filie Vermutung, dass eine zunehmende Isolation
der Teilpopulation des Harzes tatsachlich zu bétércist.
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(=) Querungshilfen

Abbildung 6: Karte zur Rotwildverbreitung in Deuttand mit rotwildrelevanten Querungs-

hilfen von BarrierenKarte nach V@TSCHIKOWSKY & KERN (2004) und veréndert nactERGENHAN
(2003))
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Die genetischen Abstande zwischen den einzelndwofedbmmen zeigten vor 20 Jahren ein der aktu-
ellen Untersuchung vergleichbares Bild. Der grd&eetischen Abstard} konnte zwischen der Li-
neburger Heide und dem Solling beobachtet werdangeringste Abstand fand sich zwischen Harz
und Solling. Der Vergleich der beobachteten geristyyen Struktur mit der Hardy-Weinberg-Struktur
zeigte seinerzeit einen, wenngleich nur in Eindlelfésignifikanten, Trend zum Homozygotentber-
schuss, welcher in der vorliegenden Untersuchu@dpmicher Weise bestatigt werden konnte.

Vor dem Hintergrund der Untersuchung in den 198@éren und der vorliegenden Studie lasst sich
zusammenfassend feststellen, dass fur die niedeisében Rotwildpopulationen wahrend der letzten
20 Jahre offenbar keine drastische Verschlechtealygr auch keine Verbesserung der genetischen
Situation eingetreten ist. Akute Probleme, welahe &ngfristige Bestandesgefahrdung befiirchten
lieRen, sind derzeit nicht erkennbar. Dennochtstiglh die Frage, welche Ursachen fir die Verschie-
bung der Relation zwischen Liineburger Heide una Harsichtlich der genetischen Variation inner-
halb der Teilpopulationen verantwortlich sind. Bigpothese einer zunehmenden Isolation insbeson-
dere des Harzes als Lebensraum sollte in Zukuritemgepruft werden.

4.3 Forderungen an den Biotopverbund

Die vorgestellten Untersuchungen zeigen, dassnrnvdegangenen 20 Jahren keine signifikanten Ver-
anderungen im Genpool der untersuchten Teilpouati stattgefunden haben. Aufgrund unzurei-
chender Langzeitanalysen kann hieraus jedoch almjtleitet werden, dass eine durch anthropogene
Barrieren hervorgerufene Isolation von Teilpopualaéin einer Art nicht zu einer genetischen Verar-
mung der betreffenden Population fihren. Im Gedlevdeneisen verschiedene Autoren auf die be-
sondere Bedeutung von Migration zur Vermeidung mamicht bei Rotwild (MiIRNER et al. 2006;
STUBBE et al. 1997). Die genetische Struktur lokaler Kleinpopiolaen entfernt sich im Laufe der Zeit
immer weiter von der autochthonen Subspezies(&SANSTALT F. STRARENWESEN2004). Die sich

in der Untersuchung gezeigte genetische Variatigachen der Rotwildpopulation in der Lineburger
Heide und im Harz ist hierfur ein erstes Indiz. dm Anpassungsfahigkeit der Art aufgrund einer
genetischen Verarmung nicht zu gefahrden, ersch#istvorbeugende Vernetzung der Rotwildle-
bensrdume sinnvoll.

Abbildung 7 zeigt in dem Zusammenhang die Vernaggsituation der Rotwildlebensrdume im Un-
tersuchungsgebiet. NactERGENHAN (2003) ist praktisch keinerlei Querungshilfe zviisn den Teil-
populationen Solling, Harz und Lineburger Heideedpegn. Auch die zwischen den Untersuchungsge-
bieten liegenden Teilpopulationen des Rotwildesfildesheimer Wald, im Vogler, im Deister und in
den Biickebergen sind demnach durch keine rotwédeglten Querungshilfen vernetzt. Die Nieder-
sachsische Landesbehdorde fiir Stralenbau und Vegiketallerdings bei Kilometer 38,1 eine Wild-
briicke Uber die A 39 an, welche ba&RGENHAN (2003) nicht verzeichnet ist (siehe Tabelle 7htZ+
dem ist die Vernetzungssituation dieser Teilpopaieen des Rotwildes unzureichend. Gerade vor
dem Hintergrund der zentralen Lage der betracht®egionen innerhalb Deutschlands kénnten Que-
rungshilfen eine Vernetzung der groRen Verbreitgabgete des Rotwildes in Ostdeutschland mit den
Verbreitungsgebieten in den Mittelgebirgen Westsighiands ermdglichen. Ein Blick auf Abbildung

6 verdeutlicht diese besondere Rolle der Untersug$negionen fur den Lebensraumverbund fur
grol3raumig wandernde Arten.
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Abbildung 7: Autobahnen und Querungshilfen im Usuehungsgebietkarte veréandert nach
HERGENHAN 2003)

Tabelle 7: Wildzaune und Querungshilfen im UntensungsgebietQuelle: Niedersachsische Lan-
desbehdorde fur StraBenbau und Verkehr)

BAB 2

BAB 7

BAB 39

Streckenabschnitt

Hannover Ost bis Helm-
stedt

Kassel Nord bis
Hannover Ost

Autobahndreieck Salzgit-
ter bis Autobahnkreuz
Konigslutter

Wildschutzzdune

von km 128,5 bis 213,0

von km 142,3 bis 155
von km 156,3 bis 162,5
von km 182,2 bis 193,5

von km 234,4 bis 241,6
von km 247,3 bis 250,7
von km 290,7 bis 300,2

.0 o kis 1,1
von km 37,3 bis 41,3

Art der Zaunung

auf beiden Seiten

auf beiden Seiten

auf beidemiseit

Ausnahmen

Ausnahmen im Bereich
von Anschlussstellen,

Larmschutzwanden bzw
Wallen

Ausnahmen im Bereich
von Anschlussstellen,

Larmschutzwanden bzw
Wallen

Ausnahmen im Bereich
von Anschlussstellen,
Larmschutzwanden bzw -
Wallen

Querungshilfe

Wildbricke bei km 38,1

19



Als urspringliche Art der halboffenen und offeneantschaft ist das Verhalten des Rothirsches vor
allem durch saisonale Wanderungen gepragc@®2005). Eine Unterdriickung der naturlichen Ver-
haltensmuster kann zu den bekannten Konfliktenriraib der vom Rotwild besiedelten Waldgebiete
fuhren (HoLST & HERz0OG 2002). Nicht zuletzt zur Entscharfung dieser Kibitdl sollte der Schwer-
punkt eines Rotwildmanagements nicht ausschlieRligidie Vernetzung bestehender Verbreitungs-
gebiete ausgerichtet sein. Auch die ErschlieBusgrunglicher Verbreitungsraume durch Schaffung
entsprechender Wanderkorridore hilft dem Rotwild,atgerechteres Leben zu fihren. Grundvoraus-
setzung fir weitraumige Wanderungen ist allerdiigsAuflosung der behdérdlich ausgewiesenen
Rotwildverbreitungsgebiete. Niedersachsen gehdderuwenigen Bundeslandern in Deutschland, in
denen Rotwild wandern darf.

5 Offentlichkeitsarbeiten

Mit Beginn des Projektes wurde am 10. November 26008 Pressemitteilung zu den Inhalten und
Zielen des Projektes zum Genetischen MonitoringntiRothirsch veréffentlicht (siehe Anhang 2).
Weiterhin wurde im Rahmen der Offentlichkeitsarlidier das Projekt in der Zeitschrift ,Niederséach-
sischer Jager" ausfuhrlich berichtet, um die Faemifichkeit Gber das Projekt zu informieren (siehe
Anhang 4). Dies sollte auch interessierten Inhaliemprivaten Revieren im Projektgebiet die M6g-
lichkeit zur Teilnahme am Projekt ertffnen. Weitartvurden Informationen zu dem Projekt auf der
Homepagevww.rothirsch.orgder Deutschen Wildtier Stiftung der Offentlichkeitr Verfiigung ge-
stellt.

Am 03. und 07. Marz 2007 fanden Vortragsveranstgkn im Rahmen der Jahreshauptversammlun-
gen der Hochwildringe Gohrde und Susing stattdeeen die Untersuchung und erste Zwischener-
gebnisse der Jagerschaft vorgestellt wurden. Diglibtikeiten der Verbesserung des bestehenden
Rotwildmanagements waren ebenfalls BestandteN/derége.

Im Frihjahr 2008 wurden verschiedene Termine insderter Jagerschaften der Projektregionen und
nationaler Symposien wahrgenommen. Hierbei sindriariderem das Symposium zur Landschafts-
zerschneidung von NABU, DJV und BUND zur Lebensraerschneidung in Berlin (21. Februar
2008) und die Mitgliederversammlung des Hochwilges Gohrde (01. Marz 2008) zu nennen. Am
14. Marz und 14. Mai 2008 wurden dariber hinaugréige zum Engagement der Deutschen Wildtier
Stiftung rund um den Rothirsch inklusive der Untietsungen zur Rotwildgenetik im Weser- und
Weserleinebergland gehalten.

Am 20. Mai 2008 fand die AbschlussveranstaltungRlegektes im Kaisersaal des Jagdschloss Sprin-
ge statt. Eingeladen waren Vertreter des Niedessgaten Ministerium fiir den landlichen Ragum
Erndhrung, Landwirtschaft und Verbraucherschut£artslermittelgeber, die beteiligten Niedersachsi-
schen Forstamter und des Nationalparks Harz, didésjagerschaft, die Hochwild-
Hegegemeinschaften aus den Projektregionen sowiectér aus den wildbiologischen Instituten
Niedersachsens. Neben den Ergebnissen des Projakigs hier das Engagement der Deutschen
Wildtier Stiftung rund um den Rothirsch vorgestedleitgleich zur Abschlussveranstaltung wurde eine
weitere Pressemitteilung zu den Ergebnissen dgsi®ee vertffentlicht (Anhang 3).

Die Ergebnisse des Projektes werden mit Abgab&ddberichtes an den Férdermittelgeber fiir eine
popularwissenschaftliche Veroffentlichung in eidagdzeitschrift aufbereitet. Eine Veroffentlichung
von Vorgehen und Ergebnissen des Projektes im Ispagidbericht des Bundeslandes Niedersachsen
wird angestrebt.
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Anhang

Anhang 1: Merkblatt zur Probennahme
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Anhang 2: Presse-Information zu Beginn des Projekgeam 10.11.2005

Fuhrt die Landschaftszerschneidung zu genetischenevanderungen?

Langzeitprojekt: ,Genetisches Monitoring beim Radtfi

Hamburg, 10. November 2005. Mit dem Projekt ,Gesadtes Monitoring beim Rotwild“ der Deut-
schen Wildtier Stiftung sollen die Erkenntnisse zlen Auswirkungen von Landschafts-
zerschneidungen auf die Genetik von Wildtieren eveiertieft und neue Erkenntnisse gewonnen wer-
den. Beispielhaft sollen Rotwildpopulationen inni&rojektregionen in Niedersachsen, fur die bereits
genetische Daten aus den 1980er Jahren vorlieg&rsucht werden. Mit identischen Methoden wird
heute, 25 Jahre spater, der Frage nachgegangsithobier die Rotwildbestande genetisch verandert
haben. In diesem Fall waren Malinahmen zur Verngtzon Rotwildpopulationen in Niedersachsen
notwendig. Die Untersuchungen werden vom LehrsfiihlWildékologie und Jagdwirtschaft der
Technischen Universitat Dresden durchgefiihrt. DageRt mit der Laufzeit von 24 Monaten startete
im Sommer 2005. Die Finanzierung erfolgt durch $tigtung, zudem erfolgt die Férderung aus Jagd-

forschungsmitteln des Landes Niedersachsen.

Der Rothirsch ist in Mitteleuropa eine der letztesi lebenden Grol3wildarten. Aus offenen oder halb-
offenen Landschaften, dem urspriinglichen Lebensrdieser Art, wurde er weitgehend verdrangt
und sein Lebensraum in Deutschland auf 140 ausgengeRotwildgebiete reduziert. Doch auch diese
Gebiete sind durch Zerschneidung und forstlichezdug in ihrer Funktion als Lebensraum fiur das

Rotwild nur eingeschrankt tauglich.

Langzeitmonitoring ist unerlasslich

Welche Auswirkungen kiinstliche Barrieren auf denegischen Austausch und damit auf die Uberle-
bensféahigkeit von Arten haben, kdnnen nur lang@gstUntersuchungsreihen zeigen. Aus diesem
Grund untersucht die Stiftung seit 2001 die Auswirgien des Autobahnbaus auf die Rotwildgenetik
am Beispiel der A 20 in Mecklenburg-Vorpommern Brndenburg. Erste Ergebnisse aus diesem
Langzeitmonitoring-Projekt zeigen, dass bisher isblierte Populationen an zwei Genorten bereits
deutliche Unterschiede aufweisen.

Zu ahnlichen Ergebnissen kamen Untersuchungenrgtiedenen, allerdings voneinander isolierten
Rotwildgebieten in Sachsen. Um dieses Phanomeremeit erforschen, will die Stiftung weitere
Rotwildpopulationen in Deutschland untersuchenh&idiegen genetische Daten ausschlief3lich im
Sinne von ,Momentaufnahmen” zu einem bestimmtenpi@kt vor. Es fehlt an langerfristigen, zu-
kunftsweisenden Untersuchungsreihen, um tatsaehletwicklungstendenzen nachweisbar zu ma-

chen.
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Langzeitmonitoring in Niedersachsen

Die genetischen Untersuchungen in Niedersachsedenud980er Jahren zeigen keine oder nur sehr
geringe genetische Unterschiede zwischen Rotwildwvomen. Sollten sich heute solche Unterschiede
auch fur ehemals ,nicht-differenzierte Rotwildvorkmen zeigen, wiirde dies weit reichende Konse-
quenzen fur einen zukinftigen Umgang mit dem Raktwaber auch mit anderen grof3en wandernden
Wildarten haben.

Vorgehensweise

Die Organproben werden in vier Untersuchungsregid®®lling, Harz, und der Luneburger Heide —
jeweils westlich und 6stlich der A 7) erhoben. fdite Region wird ein Probenumfang von 100 Indi-
viduen angestrebt. Die Proben werden mit Hilferdedersachsischen Landesforstverwaltung und den
Bundesforsten im Rahmen des Routinejagdbetriebgwommen. Ab Herbst 2005 werden Proben
gesammelt, erste Auswertungen liegen im Friihjab62®r. Finale Ergebnisse werden zum Sommer
2007 erwartet.
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Anhang 3: Presse-Information zur Abschlussveranstaltung desrBjektes am 20.05.2008

Eingesperrtes Rotwild verliert genetische Vielfalt
Deutsche Wildtier Stiftung veréffentlicht Ergebresaum genetischen Monitoring von Rot-

wild in Niedersachsen

Hamburg, 20. Mai 2008. Der Rothirsch ist das grdt®eutschland lebende Saugetier. Einst ein
Wildtier der offenen und halboffenen Landschaftenrde sein Lebensraum Uberwiegend auf Wald-
gebiete reduziert. Auch das fur den Rothirsch vigehtWanderverhalten ist durch Autobahnen und
Siedlungen weitgehend unméglich geworden. Weilwtie Menschen geschaffenen Barrieren einen
Austausch zwischen den Populationen einschrankeimseln die Rotwildbestande. Dies ist umso
problematischer, je kleiner die Populationen s lokal stark reduzierte genetische Vielfalt kann

Krankheiten und Misshildungen begiinstigen undéeidtich den Fortbestand der Art gefahrden.

Geférdert aus Jagdforschungsmitteln des Landeseliadhsen hat die Deutsche Wildtier Stiftung
daher ein genetisches Monitoring von Rotwild in H&neburger Heide, dem Harz und dem Solling
durchgefuhrt. Aufbauend auf einer ersten Studiedmuins1980er Jahren wurde dazu am Lehrstuhl fr
Wildokologie der Technischen Universitat Dresdea giénetische Struktur von 263 Rotwild-Proben
aus den drei Projektregionen ausgewertet. Auf dexcAlussveranstaltung am 20. Mai 2008 im Jagd-
schloss Springe stellte Prof. Dr. Dr. Sven Herzaagent fur Wildokologie und Jagdwirtschaft der TU

Dresden, die Ergebnisse vor: ,Das Rotwild in denéliurger Heide besitzt die groRte genetische Va-
riation, es folgen der Harz und schlief3lich deli8gl Vor 20 Jahren wies noch die Rotwildpopulation

im Harz die grof3te genetische Variation auf.”

Warum der Harz in den letzten 20 Jahren an gemetiscielfalt verloren haben kdnnte, zeigt ein
Blick auf die Verbreitungskarte der Rotwildvorkommni@ Deutschland: Die Population der Linebur-
ger Heide schlief3t direkt an grof3e Verbreitungsgebin den dstlichen Bundeslandern an. Der Harz
ist jedoch umgeben von grol3raumig waldfreien Lahdfen, in denen auf grof3e Distanzen keine
weiteren Rotwildvorkommen bestehen. ,Da es in Nigdehsen weder entlang der Bundesautobahn 7
noch entlang der Bundesautobahn 2 Wildbriicken wgitot sich die Isolation des Rotwildes im Harz
voraussichtlich weiter verscharfen“, betont Hilnfariherr v. Minchhausen, Geschéaftsfihrer der
Deutschen Wildtier Stiftung. Gerade vor dem Hintengl der zentralen Lage von Lineburger Heide
und Harz in Deutschland kénnten Querungshilfenvdimetzung der grof3en Verbreitungsgebiete des

Rotwildes in Ostdeutschland mit denen der MittelggbWestdeutschlands ermdglichen.

Projektbericht ,Genetisches Monitoring beim Rotwild in Niedersachsen* und Rotwild-

verbreitungskarte unter: www.rothirsch.org.
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Anhang 4: Beitrag im Niedersachsischen Jager im Jaar 2006
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