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Molekulares Spurenlesen fiir den Artenschutz:
Die Entwicklung eines SNP-Marker-Panels fur nicht-invasive Popu-
lationsgenetik beim Wisent
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Molekulare Analysen der genetischen Diversitat sind ein erfolgsversprechendes
Werkzeug fir das Management zum Schutz bedrohter Arten. Der Wisent (Bos bona-
sus) (LINNAEUS 1758) wurde durch erhebliche Artenschutzbemihungen Anfang des
20. Jahrhunderts vor dem Aussterben bewahrt (KRASINSKA & KRASINSKI 2013). Die
heutige globale Population stammt von insgesamt nur zwolf Griindertieren ab (To-
KARSKA et al. 2011, KRASINSKA & KRASINSKI 2013), wodurch die Art einen starken ge-
netischen Flaschenhals durchlaufen hat. Zwar ist die Population durch eine erfolgrei-
che Erhaltungszucht und Wiederansiedelungen in angestammten Regionen weltweit
wieder auf Gber 8.400 Individuen herangewachsen (RACzYNsSKI 2019), ist aber wei-
terhin bedroht durch eine sehr niedrige genetische Variabilitdt und Inzucht.

Verursacht durch diese niedrige Allelvariabilitat, versagen traditionelle molekulare
Methoden wie Mikrosatelliten, die fur die Bewertung von genetischer Diversitat oder
fur Verwandtschaftsanalysen erforderliche Auflosung fir diese Art zu leisten (To-
KARSKA et al. 2009, bestatigt durch eigene Analysen). Dies hat genetische Untersu-
chungen fir das ex situ-Management oder das nicht-invasive Monitoring von ausge-
wilderten und isolierten Populationen stark erschwert. Mit dieser Studie habe ich im
Rahmen meiner Masterarbeit ein reduziertes SNP-Panel fur mikrofluides Genotypi-
sieren von Proben vom Wisent mit niedriger Qualitat entwickelt. Solche Proben kon-
nen Umweltspuren wie Dung, Urin, Speichel oder Haare darstellen. Diese kdnnen
dann beispielsweise von Nationalpark-Rangern im Feld gesammelt und anschlie-
Rend im Labor analysiert werden, um so Uber Ihren Verursacher Aufschluss zu ge-
ben. So kann man die Tiere effektiv monitoren, ohne sie fangen oder auch nur stéren
zu mussen — schlie3lich ein Primarziel von Auswilderungen.

Insgesamt 96 Stellen im Genom der Wisente, sogenannte SNPs (gesprochen
»Snips« fir Einzelnukleotid-Polymorphismen, engl.: single nucleotide polymor-
phisms), sind zu dem neuen SNP-Panel zusammengefasst und erméglichen (i) Ge-
schlechtsbestimmungen, (ii) Individualisierungen, (iii) Zuordnungen von Elterntieren,
(iv) Zuchtliniendiskriminierungen, (v) Evaluierungen der genetischen Diversitat und
(vi) die Erkennungen anderer Arten. Mit Geschlechtsbestimmungen (i) und Individua-
lisierungen (ii) kann man Individuendatensatze erstellen, um etwa individuelle Wan-
derbewegungen nachvollziehen oder Populationsgréf3en abschatzen zu kénnen. Fir
artenschutzrelevante Entscheidungen, sowohl fir die Erhaltungszucht in Men-
schenobhut oder bei ausgewilderten Bestanden, sind Stammbaumrekonstruktionen
(i) oder die Untersuchung der genetischen Diversitat (v) von zentraler Bedeutung.
Seit der Grundung der Artenschutzbemihungen beim Wisent ist die Trennung der
Flachlandlinie (synonym mit der nattrlichen Nominatform Bos bonasus bonasus) und
der Flachland-Kaukasus-Linie, die auch genetisches Material des mittlerweile ausge-
storbenen Bergwisents (Bos bonasus caucasicus (TURKIN & SATUNIN 1904)) innehat,
ein Management-Maxime (PUcek et al. 2004). Anhand der SNP-Genotypen lassen



sich die Individuen diesen beiden Zuchtlinien zuordnen, selbst wenn es sich um Hyb-
ride beider Linien handelt (iv). Um im Feld genommene Proben initial von anderen
Arten, wie dem genetisch ahnlichen Hausrind, unterscheiden zu kdnnen, erlaubt das
SNP-Panel das Bestimmen anderer Spezies anhand der Genotypen (vi). Zuséatzlich
zur Entwicklung des Markerpanels, habe ich eine Best Practice-Methode fur das
Sammeln, Lagern und die DNS-Extraktion von und aus Wisentdung aufgestellt, wel-
ches den optimalen Probentyp im Freiland darstellt.

Um eine fur die globale Population reprasentative Probensammlung zu garantieren,
haben europaweit 37 Kooperationspartner tber 1.600 Einzelproben von etwa 300
Wisentindividuen beigetragen. Davon konnte ich im Rahmen meiner Masterarbeit
137 Wisente sowohl aus menschlicher Obhut, als auch aus der Wildnis erfolgreich
genotypisieren. Darunter sind auch zwei Kiuhe und ein Bulle von der Wisentweide bei
Schwedt, die von Landwirt Norbert Meene beprobt wurden. Aus derselben Proben-
sammlung konnte ich auf3erdem zehn weitere Rinderarten (Bovini) (GRAY 1821) in 16
Unterarten/evolutionaren Hauptlinien und 116 Individuen genotypisieren. So konnte
ich feststellen, dass grundlegende Anwendungen des SNP-Panels, wie der Ge-
schlechtsbestimmung und der Individualisierung Uber nicht-invasive Proben auch fur
Amerikanische Bisons (Bos bison) (LINNAEUS 1758), Hausrinder (Bos primigenius)
(BoJiaNus 1827), Gaure (Bos gaurus) (SMITH 1827) sowie Bantengs (Bos javanicus)
(D>ALTON 1823) funktionieren.
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Abb. 1: Herkunftskarte der europaweiten Probensammlung: Die Grol3e der Tortendiagramme repra-
sentieren die Probenmenge pro Herkunft (insgesamt: n = 1613). Die meisten Einzelproben stammen
aus dem Wisentgehege in Springe (n = 186), und mit drei Proben, die wenigsten vom Bauernhof Lutze
in  Northeim. Die Tortenstlicke reprasentieren die Anteille der gesammelten Ar-
ten/Unterarten/evolutiondren Hauptlinien pro Einrichtung. Wisentsymbole reprasentieren Proben von
wilden Wisenten und enthalten die Probenmengen in Ziffern. Die exakte Verortung der russischen
Proben ist nicht abgebildet aber mit einem Pfeil verwiesen. Unterarten und evolutiondre Hauptlinien
einer Spezies teilen ahnliche Grundfarben: braun (Wisent), griin (Amerikanischer Bison), pink (Haus-
rind), gelb (Gaur) und blau ((Haus-)Wasserbiffel). Lander in denen beprobt wurde, sind mit einem
dunklen grau hervorgehoben. Ein roter Pfeil hebt die 20 Proben von der Wisentweide bei Schwedt
hervor.



So kann das urspringlich strikt fur Wisente entwickelte SNP-Panel ohne Anpassun-
gen in basalen Fragestellungen fir teilweise ebenfalls naturschutzrelevante Wildrin-
darten sofort angewendet werden. Fur solche dafir grundlegenden Forschungsko-
operationen war die Tagung »Wisente auf Wilder Weide — Arterhaltung und Okolo-
gie« vom 27. bis 28. September 2018 der Brandenburgischen Akademie im Schloss
Criewen sehr hilfreich, da solche Zusammentreffen vieler Interessengruppen die
Kommunikation unheimlich voranbringen. So hat der Nationalpark Unteres Odertal,
der assoziierte Nationalparkverein und die Nationalparkstiftung durch mehrere As-
pekte dieses Forschungsprojekt fir den Wisent untersttitzen kénnen.

Durch die niedrigen Kosten, die hohe molekulare Auflosungskraft, als auch die An-
wendbarkeit fir verschiedenste Probentypen, kann das neue SNP-Panel wichtige
Aufgaben in den aktuellen Artenschutzbemihungen zum Wisent bewaltigen. Dazu
gehort ein prazises genetisches Monitoring von wiederausgewilderten Herden, als
auch der molekulare Vergleich mit den altesten Zuchtbuchdaten einer bedrohten Art
die mehr als 100 Jahre zuriickreichen. Letzteres ermdglichte eine unvergleichbare
Gelegenheit dieses neuentwickelte genetische Werkzeug mit bereits vorhandenen
Daten abzugleichen. Derzeit wird an einer peer-reviewten wissenschaftlichen Publi-
kation der Studie gearbeitet. Auf einer internationalen Fachkonferenz in Frankfurt am
Main traf die Studie bereits auf Interesse (WEHRENBERG et al. 2020). AulRerdem kann
und wird dieses neue SNP-Panel zum erstmaligen Monitoring wilder Populationen,
zurzeit im Rahmen der aktuellen Auswilderungen in Rumaénien eingesetzt (WWF
Rumanien, Rewilding Europe und der Romanian Wilderness Society (EU-Life-
Projekt)).

Abb. 2: Fernab von den Herden der Wildrinder: Die Hauptarbeit der Forschung findet im Labor
und am Computer statt. (Foto: A. Ebenezer)



Abb. 3: Wisentbulle »Benno« (Criewen) wurde im Rahmen der hier vorgestellten genetischen
Studie auch erfolgreich genotypisiert. (Foto: G. Wehrenberg)
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