Zeitschrift: Mitteilungen der Naturforschenden Gesellschaft in Bern
Herausgeber: Naturforschende Gesellschaft in Bern

Band: 68 (2011)

Artikel: Gene erzahlen die Geschichte vom Steinwild
Autor: Biebach, Iris / Keller, Lukas

DOl: https://doi.org/10.5169/seals-324188

Nutzungsbedingungen

Die ETH-Bibliothek ist die Anbieterin der digitalisierten Zeitschriften auf E-Periodica. Sie besitzt keine
Urheberrechte an den Zeitschriften und ist nicht verantwortlich fur deren Inhalte. Die Rechte liegen in
der Regel bei den Herausgebern beziehungsweise den externen Rechteinhabern. Das Veroffentlichen
von Bildern in Print- und Online-Publikationen sowie auf Social Media-Kanalen oder Webseiten ist nur
mit vorheriger Genehmigung der Rechteinhaber erlaubt. Mehr erfahren

Conditions d'utilisation

L'ETH Library est le fournisseur des revues numérisées. Elle ne détient aucun droit d'auteur sur les
revues et n'est pas responsable de leur contenu. En regle générale, les droits sont détenus par les
éditeurs ou les détenteurs de droits externes. La reproduction d'images dans des publications
imprimées ou en ligne ainsi que sur des canaux de médias sociaux ou des sites web n'est autorisée
gu'avec l'accord préalable des détenteurs des droits. En savoir plus

Terms of use

The ETH Library is the provider of the digitised journals. It does not own any copyrights to the journals
and is not responsible for their content. The rights usually lie with the publishers or the external rights
holders. Publishing images in print and online publications, as well as on social media channels or
websites, is only permitted with the prior consent of the rights holders. Find out more

Download PDF: 02.08.2025

ETH-Bibliothek Zurich, E-Periodica, https://www.e-periodica.ch


https://doi.org/10.5169/seals-324188
https://www.e-periodica.ch/digbib/terms?lang=de
https://www.e-periodica.ch/digbib/terms?lang=fr
https://www.e-periodica.ch/digbib/terms?lang=en

Iris Biebach & Lukas Keller, Gene erzihlen die Geschichte vom Steinwild 129

IrRis BieBacH & LukAs KELLER!

Gene erzahlen die Geschichte vom Steinwild

Zusammenfassung

Ebenso wie viele andere grosse Séugetiere wurde das Steinwild nahezu ausgerot-
tet. Dank einem erfolgreichen Wiederansiedlungsprojekt kommt es heute wieder
beinahe im gesamten Alpenbogen vor. Wahrend den Wiederansiedlungen sind
die Populationen aber durch mehrere Flaschenhélse gegangen, das heisst die
Populationsgrésse wurde mehrmals reduziert. Probleme, die Flaschenhélse mit
sich bringen, sind der Verlust an genetischer Vielfalt und negative Folgen von
Inzucht.

In der vorliegenden Arbeit untersuchen wir die genetische Vielfalt und das
Ausmass der Inzucht bei Schweizer Steinwildpopulationen sowie den Einfluss ver-
schiedener Parameter der Steinwildgeschichte auf die Genetik.

Es zeigt sich, dass die Aussetzungsgeschichte deutliche Spuren in der Genetik
des Steinwildes hinterlassen hat. Schweizer Steinwildpopulationen lassen sich in
drei genetische Gruppen einteilen, die auf die drei friih gegriindeten Populationen
(Mont Pleureur, Piz Albris, Brienzer Rothorn) zuriickgehen, die dann Tiere fiir
viele weitere Ansiedlungen lieferten. Im Allgemeinen ist die genetische Vielfalt
gering und die Inzucht hoch. Unterschiede in der genetischen Vielfalt und der
Inzucht zwischen den Populationen lassen sich teils durch die Anzahl Tiere in der
Granderpopulation und die Griunderzusammensetzung erkldren. Neben den ge-
netischen Markern fur die Inzuchtberechnungen wurde auch noch ein wichtiger
Genort des Immunsystems untersucht. Je mehr Genvarianten eine Population an
dem MHC hat, umso besser kann sie im Allgemeinen Krankheiten Uberleben.
Wahrend Rinder an diesem Genort 68 Varianten besitzen, hat das Steinwild nur
deren zwei. Eines der beiden Allele ist das gleiche wie bei der Hausziege. Wahr-
scheinlich ist das Ziegen-Gen vor vielen Jahren durch Kreuzungen zwischen der
Hausziege und Steinwild im Gran-Paradiso-Gebiet in das Erbgut gelangt.

Einleitung
Viele grosse Saugetiere sind durch den Menschen in lokalen Gebieten ausgerottet

worden. Einige dieser Arten konnten durch Aussetzungen in Gebieten mit ehe-
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maligem Vorkommen wieder angesiedelt werden. Auch das Steinwild ist eine
solche Tierart, die wieder beinahe im ganzen Alpenbogen anzutreffen ist, nach-
dem sie Ende des 19. Jahrhunderts nur noch im Gran-Paradiso-Gebiet anzutreffen
war.

Solche Wiederansiedlungen bringen es mit sich, dass nur relativ wenige Tiere
den Grundstock einer neuen Population bilden. Dies fihrt zu Flaschenhalsen,
starken Reduktionen in der Populationsgrésse, die auch Konsequenzen fur die
Genetik der Populationen haben. Zum einen geht genetische Vielfalt durch gene-
tische Drift verloren und zum anderen kommt es zu Inzucht, der Verpaarung von
verwandten Individuen. Wie genetische Vielfalt durch genetische Drift verloren
gehen kann, zeigt die Darstellung der vier Flaschenhdlse in der Geschichte der
Schweizer Alpensteinbdcke (Abb. 7). Zundchst gab es im gesamten Alpenraum
eine grosse Steinwildpopulation mit hoher genetischer Vielfalt, die hier als ver-
schiedene Muster grafisch dargestellt ist. Anfang des 19. Jahrhunderts gab es nur
noch weniger als 200 Steinbocke im heutigen Gran-Paradiso-Gebiet. Bereits hier
sind einige Genkombinationen wie z.B. die gestreiften verloren gegangen. Wah-
rend der folgenden Flaschenhalse sind weitere Genvarianten verloren gegangen
und andere (im Beispiel weisse, schwarze und graue Genkombinationen) kommen
in den wiederangesiedelten Populationen durch genetische Drift hdufiger vor als
in der urspringlichen Gran-Paradiso-Population. So ist es Zufall, dass vor allem
Steinwild mit der schwarzen Gen-Zusammensetzung im Piz-Albris-Gebiet ausge-
setzt wurde und in der Folge die Nachkommen auch die schwarzen Genvarianten
tragen. Verlust von genetischer Vielfalt kann auf lange Sicht zu Problemen in der
Anpassungsfahigkeit an veranderte Umweltbedingungen fuhren.

Bei der Verpaarung von verwandten Tieren kommt es zu Inzucht. Weshalb
solche Verpaarungen haufig schadlich sind, kann man am Beispiel einer Geschwis-
terverpaarung erkennen (Abb. 2). Von jeder Verpaarung sind jeweils die vier mog-

Erste Zweite Aussetzungen
Aussetzungen 4.Flaschenhals

3.Flaschenhals
1911-1935 .

Umsetzunger: in
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Abbildung 1: Aussetzungsge-
schichte des Steinwildes mit
schematischer Darstellung, wie
genetische Drift wirken kann:
Einige Genvarianten (gestreifte)
gehen verloren und andere
Genvarianten kommen in den
neu gegriindeten Populationen
haufiger vor als in der Ur
sprungspopulation (schwarze,
graue und weisse).

Gran Paradiso

Populationen in den Alpen Piz Albris
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Abbildung 2: Schematische Darstellung, wie es zu schadlichen Folgen der Inzucht kommen kann.
Eine schadliche rezessive Mutation, die auf dem schwarzen Chromosom liegt, zeigt sich erst, wenn
sie zweimal vorhanden ist, wie bei dem geblimten Tier.

lichen Genkombinationen der Nachkommen dargestellt. Auf jedem Chromosom
kénnen schadliche rezessive Gene liegen, die aber meist nicht zum Ausdruck
kommen, da das zweite Chromosom von dem anderen Elternteil an dieser Stelle
ein intaktes Gen hat und so den Schaden kompensieren kann. Wenn wir anneh-
men, dass auf dem schwarzen Chromosom eine schadliche Mutation vorkommt
und dass diese an zwei der vier Nachkommen vererbt wurde (Abb. 2), dann
kdnnen die Nachkommen einer Geschwisterverpaarung zweimal das schwarze
Chromosom vom gleichen Grossvater erhalten. Die Mutation kommt dann zum
Vorschein, weil das Tier kein gesundes Chromosom (weiss, grau oder gemustert)
zum Ausgleich hat. Inzucht tritt nicht nur bei Geschwisterverpaarungen auf, son-
dern auch bei Verpaarungen von weiter entfernt verwandten Individuen. Hinzu
kommt, dass sich Inzucht (ber mehrere Generationen anhauft. Zum Beispiel er-
geben sechs wiederholte Halbgeschwisterverpaarungen den gleichen Inzuchtgrad
wie eine Generation der Selbstbefruchtung.

Beieinigen Tierarten, wie z.B. Primaten und Mdusen, weiss man, dass sie Inzucht
vermeiden, indem sie sich nicht mit nah verwandten Individuen paaren. Eine sol-
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che Inzuchtvermeidung ist jedoch bei Huftieren nicht beobachtet worden (Mar-
shall et al. 2002). Die Schaden der Inzucht sind bei Nutztieren und Nutzpflanzen
schon lange bekannt. Auch bei Wildtieren konnten Schaden der Inzucht nachge-
wiesen werden sowohl bei Populationen im Zoo (z.B. Ralls, Brugger and Ballou
1979) wie auch in freier Wildbahn (z.B. Keller and Waller 2002).

Die mehrmaligen Flaschenhalse, welche die meisten Steinwildpopulationen
wahrend der Aussetzungsgeschichte erfahren haben, deuten darauf hin, dass
auch das Steinwild von genetischen Problemen wie dem Verlust an genetischer
Vielfalt und erhéhter Inzucht betroffen sein kénnte. Wir haben untersucht, wie
viel genetische Vielfalt noch in Steinwildpopulationen vorhanden ist, wie die ge-
netische Struktur der Steinwildpopulationen ist und wie hoch die Inzucht ist.
Weiter haben wir analysiert, welche Faktoren der Steinwildgeschichte die beiden
genetischen Parameter, genetische Vielfalt und Inzucht, beeinflussen.

Methoden

Genetische Vielfalt und Inzucht haben wir mit neutralen genetischen Markern
gemessen, so genannten Mikrosatelliten. Genorte haben in der Regel verschiede-
ne Genvarianten wie z.B. verschiedene BlUtenfarben. Im Gegensatz zu verschie-
denen Blutenfarben beeinflussen die verschiedenen Genvarianten von neutralen
Genorten nicht den Zustand des Tieres, da die Genorte nicht abgelesen werden.
Ein Tier mit einer bestimmten Genvariante hat also die gleichen Uberlebenschan-
cen und die gleiche Wahrscheinlichkeit Nachkommen zu produzieren, wie ein Tier
mit einer anderen Genvariante. Bei Genorten, die abgelesen werden kann dies
anders sein, z.B. wenn Insekten die roten Bllten einer Pflanze bevorzugen, hat
die Pflanze mit roten Bllten mehr Nachkommen als Pflanzen mit einer anderen
Bliitenfarbe.

Wir haben also 37 Genorte im Erbgut von 1262 Steinb&cken aus 41 Schweizer
Steinwildpopulationen und der urspriinglichen Population im Gran Paradiso betrach-
tet. Das Erbgut wurde meist aus Gewebe von erlegten Tieren aber auch von Fallwild,
aus Blut von betdubten Tieren oder mit Hilfe von Biopsiepfeilen gewonnen.

Die Kombinationen der verschiedenen Genvarianten an den 37 Genorten (Mi-
krosatelliten) ergeben von jedem einzelnen Tier einen genetischen Fingerabdruck.
Je héher die Anzah! der Genvarianten ist, umso héher ist die genetische Vielfalt
in einer Population. Anhand der Anzahl der Genvarianten und der Haufigkeit, mit
der die Genvarianten in den Populationen auftreten, kann man das Schweizer
Steinwild in genetische Gruppen einteilen und berechnen, wie eng sie genetisch
miteinander verwandt sind. Mit den genetischen Fingerabdriicken konnten wir
auch die Inzucht berechnen. Die Schatzung von Inzucht ist immer relativ zu einer
Ursprungspopulation, die per Definition keine Inzucht hat. In unserem Fall haben
wir die Inzucht pro Population berechnet, die sich seit der Wiederansiedlung des
Steinwildes in den Schweizer Steinwildpopulationen angesammelt hat.
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Ergebnisse und Diskussion

Die untersuchten Populationen lassen sich in drei genetische Gruppen einteilen,
die in Abbildung 3 mit unterschiedlichen Grauténen dargestellt sind. Jedes Tier
wurde aufgrund der Genetik mit einer bestimmten Wahrscheinlichkeit in die drei
Gruppen eingeteilt. Alle analysierten Tiere aus einer Population wurden zusam-
mengefasst und in den Tortendiagrammen dargestellt. In Graubtnden haben die
Kolonien vorwiegend die genetische Zusammensetzung der schwarzen Gruppe,
im Berner Gebiet und nérdlich der Rhone die der weissen Gruppe und stdlich der
Rhone die der hellgrauen Gruppe. Man erkennt, dass die Aussetzungsgeschichte
durch genetische Drift deutliche Spuren hinterlassen hat. Die drei genetischen
Gruppen (schwarz, weiss und hellgrau) in der Schweiz, lassen sich durch die drei
frihen Populationen (Piz Albris, Brienzer Rothorn, Mont Pleureur) erklaren, die
dann als Quellen fur weitere Aussetzungen gedient haben. So gehdren alle Ko-
lonien, die vom Piz Albris abstammen, genauso wie die Piz-Albris-Population selbst
zu der schwarzen genetischen Gruppe. Ebenso ist es mit Kolonien, die von Stein-
wild aus dem Mont-Pleureur- oder Brienzer-Rothorn-Gebiet abstammen. Kolonien,
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Abbildung 3: Genetische Struktur von 42 Steinwildpopulationen. Die Segmente zeigen den Antell
der Populationen, der zu einer von drei genetischen Gruppen zugeordnet wurde. Die umrandeten
Populationen sind die drei Kolonien, die vor allem Steinwild fir Aussetzungen geliefert haben. Die
Karte im Hintergrund ist aus Atlas der Schweiz (2004).
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die von mehreren Ursprungspopulationen gegriindet wurden oder sich spater mit
anderen Kolonien unterschiedlicher Herkunft verbunden haben, zeigen dies auch
in der genetischen Struktur.

Die genetische Vielfalt bei den Steinwildpopulationen ist sehr gering mit durch-
schnittlich nur 2.7 Genvarianten pro Genort. Hausziegen haben zum Vergleich
eine mehr als viermal héhere genetische Vielfalt (Canon et al. 2006). Die geneti-
sche Vielfalt unterscheidet sich jedoch bis zu 33% zwischen den Schweizer Stein-
wildpopulationen (Biebach and Keller 2009). Interessant ist, dass alle Schweizer
Populationen zusammengenommen die gleiche genetische Vielfalt aufweisen,
wie die urspringliche Gran-Paradiso-Population. Wahrend der Aussetzungsge-
schichte wurde also die meiste genetische Vielfalt in die Schweiz gebracht, dort
aber in verschiedene Populationen aufgespaltet. Verschiedene Faktoren in der
Steinwildgeschichte kdnnen die genetische Vielfalt der einzelnen Populationen
beeinflusst haben. Man erwartet héhere genetische Vielfalt, wenn bei der Griin-
dung einer Population mehr Tiere ausgesetzt werden. Ebenso erwartet man eine
hohere genetische Vielfalt, wenn sich die Griindergruppe mit Tieren aus verschie-
denen Populationen zusammensetzt, als wenn die Tiere von nur einer Population
stammen. Die Aussetzungsgeschichte des Schweizer Steinwildes ist sehr gut do-
kumentiert, und daher konnten wir den Einfluss der Griindergeschichte testen.
Beide Faktoren, die Grinderzusammensetzung und die Anzahl Grindertiere,
haben die genetische Vielfalt signifikant beeinflusst, jedoch hat die Griinderzu-
sammensetzung einen fast doppelt so grossen Effekt als die Anzahl Griindertiere
(Abb. 4, Biebach and Keller 2009). Populationen, die also mit Tieren aus verschie-
denen Populationen gegriindet wurden, haben eine hdhere genetische Vielfalt
als Populationen, die nur mit Tieren aus einer Population gegriindet wurden.
Ebenso zeigen die Schweizer Steinwildpopulationen héhere genetische Vielfalt,
je mehr Tiere bei der Griindung verwendet wurden.

Die durchschnittliche Inzucht vom Schweizer Steinwild ist in etwa so hoch wie
die Inzucht von Nachkommen einer Halbgeschwisterverpaarung. Die Inzucht ist

Genetische Vielfalt

2 -1 0 1 2 3 2 -1 0 1 2 3
Gruenderzusammensetzung Anzahl Gruendertiere

Abbildung 4: Einfluss der Griinderzusammensetzung und der Anzahl Griindertiere auf die genetische
Vielfalt der Schweizer Steinwildpopulationen. Alle Parameter sind skaliert dargestellt.
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ebenso wie die genetische Vielfalt durch die Anzahl Tiere in der Grindergruppe
und die Grinderzusammensetzung beeinflusst. Neben anderen Faktoren sammelt
sich auch mehr Inzucht an, wenn eine Population in ihrer Grosse schwankt. Wir
haben gute Ubereinstimmung mit dieser Erwartung gefunden (Abb. 5, Biebach
and Keller 2010). Populationen, die seit ihrer Griindung grossere Populations-
schwankungen erfahren haben, weisen einen hoéheren Inzuchtgrad auf. In der
Regel ist jedoch die aus der Genetik geschatzte Inzucht hoher als die Inzucht, die
aufgrund der fluktuierenden Populationsgrosse erwartet wird (Punkte, die in
Abb. 5 Uber der gestrichelten Linie liegen). Andere Faktoren, wie z.B. ungleicher
Reproduktionserfolg bei Bocken und Geissen und ungleiches Geschlechterverhalt-
nis, tragen auch zu erhohter Inzucht bei und kénnen fir den Unterschied in den
Inzuchtberechnungen (Abb. 5) verantwortlich sein.

Im Rahmen der Diplomarbeit von Christine Grossen wurde der MHC, ein wich-
tiger Genkomplex des Immunsystems, untersucht. Im Gegensatz zu den Mikro-
satelliten gehort dieser Abschnitt des Erbguts zu mehreren Genen, die in Eiweisse
Ubersetzt werden. Die Eiweisse des MHC erkennen Krankheitserreger nach dem
Schltssel-Schloss-Prinzip und leiten eine spezifische Immunabwehr ein. Je mehr
verschiedene Genvarianten in einer Population vorhanden sind, desto mehr ver-
schiedene Eiweisse werden gebildet und desto mehr unterschiedliche Krankheits-
erreger kann die Population erkennen. Beim Steinwild wurde der Genabschnitt
untersucht, der bei den Saugetieren am meisten Genvarianten aufweist. Beim
Steinwild wurden nur zwei Genvarianten gefunden, obwohl nachste verwandte
Arten viel mehr Genvarianten haben, wie z.B. das Rind ber 60 Stlck (Davies et
al. 1997; Russell et al. 1997). Diese geringe Vielfalt kann durch die wiederholten
Flaschenhalse des Steinwildes erklart werden.

Weitere Auswertungen zeigten, dass eine der beiden Genvarianten des Stein-
wildes genau die gleiche ist wie bei der Hausziege. Die Haufigkeit der Ziegenva-
riante reicht von 0% in den Walliser und den meisten Berner Kolonien bis zu 39%
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im Cape-Au-Moine Gebiet. Die Haufigkeitsverteilung der Genvariante lasst ver-
muten, dass ein Tier mit der Ziegenvariante aus dem Gran Paradiso in die Schwei-
zer Zoos gelangt ist, und von dort sind Nachkommen in die Piz-Albris-Population
ausgesetzt worden. Denn alle Populationen, die Tiere vom Piz-Albris Gebiet er-
halten haben, zeigen eine relativ hohe Haufigkeit der Ziegenvariante. Nachdem
die Ziegenvariante auch im Gran Paradiso zu finden ist, kam es vermutlich irgend-
wann in der Steinwildgeschichte vor dem illegalen Steinwildhandel in der Schweiz
zu erfolgreichen Kreuzungen zwischen Hausziegen und Steinwild. Nachkommen
dieser Hausziege-Steinwild-Verpaarung haben Uberlebt und so das Ziegenerbgut
in das Steinwild gebracht. Ob man auch an anderen Genorten Ziegenvarianten
im Steinwilderbgut findet und ob die Ziegenvariante die Fitness des Steinwildes
beeinflusst, ist Gegenstand momentaner Untersuchungen.

Ausblick

Die beschriebenen Untersuchungen beim Steinwild helfen bei der Planung von
zukinftigen Umsetzungen und Aussetzungen von Steinwild wie auch von ande-
ren Tierarten. Bei einer Aufstockung von Steinwildpopulationen weiss man z.B.
nun genau, aus welchen Populationen man vorzugsweise Tiere nehmen sollte,
damit sich die genetische Vielfalt erhdht und die Inzucht reduziert wird. Fir Um-
setzungen von Tierarten, die wie das Steinwild Flaschenhalse erfahren haben, gilt,
dass es besser ist, Tiere aus verschiedenen Populationen zu nehmen, als von nur
einer Population. Dies gilt auch, wenn alle vorhandenen Populationen auf nur eine
Population zurlickgehen, wie das beim Steinwild der Fall ist.
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