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Genetische Struktur der Gams
im bayerischen Alpenraum

Wie hoch ist die genetische Vielfalt der bayerischen Gamsen und unterschei-
det sie sich regional? Wie gut sind die Gamsvorkommen der bayerischen Alpen
vernetzt? Das wildbiologische Team der Bayerischen Landesanstalt fiir Wald
und Forstwirtschaft ging diesen Fragen in einem Forschungsprojekt mit po-
pulationsgenetischen Untersuchungen auf den Grund. Uber 2.800 Proben aus
dem gesamten bayerischen Alpenraum lieferten hochst interessante Erkennt-
nisse zur Populationsstruktur und zum Zustand der Gamsvorkommen.

Als charakteristische Bergbewohner be-
siedeln Gamsen auch im bayerischen
Alpenraum eine Vielzahl von Lebens-
réumen - von Felsregionen und alpinen
Matten bis zum Bergwald. Die bayeri-
schen Alpen weisen dabei iiberwiegend
eine hohe Naturnahe auf. Dennoch sind
auch die Wildtiere der alpinen Regio-
nen, wie die Gams, verschiedensten an-
thropogenen Einfliissen ausgesetzt: Der
Klimawandel, die zunehmende touristi-
sche Nutzung des Alpenraums sowie die
Land- und Forstwirtschaft oder die Jagd
beeinflussen ihre Lebensriume. Uber die
Auswirkungen dieser Faktoren auf die Po-
pulationsgenetik der bayerischen Gams-
vorkommen lagen bisher kaum Daten vor.
Eine fundierte Datengrundlage zum Zu-
stand der Populationen ist fiir das Ma-
nagement und den Schutz von Arten von
entscheidender Bedeutung. Die Bayeri-
sche Landesanstalt fiir Wald und Forst-
wirtschaft (LWF) fiihrt seit mehreren Jah-
ren verschiedene Projekte zur Gams im
bayerischen Alpenraum durch. Im Fokus
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2 Kleinere Talrdume, Fliisse oder Straen stellen
fiir Gimsen nur geringe Ausbreitungshindernisse
im Sinne populationsgenetischer Strukturen dar.
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standen bisher zwei Untersuchungsgebie-
te im Chiemgau und im Karwendel, in
denen die LWF beispielsweise die Popu-
lationsgroRen mittels genetischer Metho-
den aus Losungsfunden ermittelte oder
das Raum-Zeit-Verhalten der Gémsen
mit Telemetrie untersuchte (LWF aktuell
2/2021).

Dariiber hinaus generierte ein 2021 ge-
startetes Projekt mit der Beprobung
und populationsgenetischen Analyse
der Gams-Jagdstrecke erstmals umfas-
sende Daten zum genetischen Zustand
der Gamsvorkommen im gesamten bay-
erischen Alpenraum. Die Analysen lie-
ferten wichtige Erkenntnisse zur geneti-
schen Vielfalt, zu ihrer Populationsstruk-
tur und zu ihrer Konnektivitat, also der
Vernetzung der Populationen (Infobox).
Die Studie zur Populationsgenetik der
bayerischen Gamsvorkommen ist in ih-
rer Untersuchungstiefe und -breite bisher
einzigartig im Alpenraum und bietet eine
fundierte Datenbasis zum genetischen
Zustand der Gams in Bayern. Die Ab-
grenzung der genetischen Populations-
strukturen kann auBerdem als Grund-
lage fiir das zukiinftige Monitoring und
Management der bayerischen Gamsvor-
kommen dienen.

Genetische Analysen von 2.873 bayeri-
schen Gimsen

Fiir die genetischen Analysen entnahmen
Jagdausiibende Gewebeproben von er-
legten Tieren - vereinzelt auch von Fall-
wild - aus dem gesamten bayerischen Al-
penraum und angrenzenden Gebieten in
Osterreich. Fiir jede Probe wurde die ge-
naue Verortung erhoben, da nur dies eine
Auswertung raumlicher Populations-
strukturen und eine Verschneidung mit

1 Gdmsen sind als
charakteristische Berg-
bewohner im bayeri-
schen Alpenraum weit
verbreitet.
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Landschaftsdaten ermdglicht. Aullerdem
lieferten die Erleger mit Angaben zu Al-
ter, Geschlecht, Gewicht und zur Lange
des Jahrlingsschlauchs - des oberen Teils
des Horns der Gadmsen, der nach dem ers-
ten Lebensjahr unverdndert bleibt — wei-
tere wichtige Informationen zur Konditi-
on und Konstitution der Tiere.

Aus den Gewebeproben wurde im Labor
zunachst DNA extrahiert. Fiir die geneti-
sche Untersuchung wurden sogenannte
Mikrosatelliten-Marker verwendet, also
kurze, besonders variable DNA-Abschnit-
te. Aus 16 dieser Mikrosatelliten-Marker
entstand fiir jedes Individuum ein eigenes
genetisches Profil. Insgesamt wurden fiir
2.873 Gamsen solche genetischen Profile
erhoben. Mit dieser umfangreichen Stich-
probengrofle lassen sich fundierte Aus-
sagen liber die Populationsstruktur der
Gams, aber auch zur genetischen Diversi-
tdt und zum genetischen Austausch zwi-
schen verschiedenen Regionen im bayeri-
schen Alpenraum treffen.

Analyse von genetischen Populations-
strukturen

Im ersten Auswertungsschritt stand die
Frage der Populationsstruktur im Mittel-
punkt: Gibt es so etwas wie »DIE baye-
rische Gams«? oder lassen sich die bay-
erischen Gamsvorkommen in mehrere
Populationen einteilen, die beim Monito-
ring und Management gezielt beriicksich-
tigt werden sollten?

In der Regel entstehen abgegrenzte Popu-
lationen dann, wenn der genetische Aus-
tausch (Genfluss) zwischen Individuen
verringert ist. Der Genfluss wird einer-
seits durch die Landschaft, andererseits
durch die Ausbreitungsfahigkeit der Ar-
ten beeinflusst. Fiir Unterbrechungen



des Genflusses sind héufig Barrieren zwi-
schen Habitaten ursachlich - beispiels-
weise Fliisse oder Téler, aber auch an-
thropogene Strukturen wie Strallen oder
Siedlungen. Je langer die Trennung be-
steht und je starker diese ausgepragt ist,
desto starker unterscheiden sich die Po-
pulationen genetisch voneinander. Beste-
hen keine Barrieren zwischen geeigneten
Habitaten, sind genetische Unterschiede
zwischen Individuen meist auf die geo-
graphische Distanz zuriickzufiihren -
denn die Entfernung zwischen zwei Indi-
viduen bestimmt, wie wahrscheinlich die-
se als Paarungspartner in Frage kommen.
Mit Hilfe der genetischen Informationen
lasst sich untersuchen, wie dhnlich sich
die erfassten Individuen sind: Je néher
die Tiere miteinander verwandt sind, des-
to mehr Marker stimmen in ihren Aus-
pragungen iiberein. Hieraus konnen so-
wohl nahe Verwandtschaftsverhéltnisse
als auch groRraumige Populationsstruk-
turen ermittelt werden. Ob und wie sich

Genetisch abgegrenzte Subpopulationen

die Gamsvorkommen in Bayern in mehre-
re Populationen oder Untereinheiten ein-
teilen lassen, wurde anhand sogenannter
Zuweisungstests untersucht. Diese Tests
schatzen mittels Bayesscher Statistik die
wahrscheinlichste Anzahl an Gruppen
(sogenannte »Cluster«), in die sich die
Individuen auf Basis der Gendaten auf-
gliedern lassen. Dabei werden moglichst
homogene Gruppen mit genetisch &dhnli-
chen Individuen gebildet. Fiir die bayeri-
schen Gamsvorkommen wurden zwei fiir
die Populationsabgrenzung gangige Pro-
gramme (STRUCTURE und Geneland)
verwendet, die sich hinsichtlich ihres me-
thodischen Ansatzes unterscheiden (Prit-
chard et al. 2000, Guillot et al. 2005). Die
gefundenen Cluster wurden anhand der
Verortung der einzelnen Proben auf eine
Karte projiziert, um die rdumliche Ver-
teilung der ermittelten Gruppen darzu-
stellen. Fiir diese Gruppen wurde zusatz-
lich die Differenzierung berechnet, also
die Starke der genetischen Unterschiede
zwischen den verschiedenen genetischen
Gruppen.

Die Gams in Bayern —

iiber weite Strecken gut vernetzt

Die Analyse der Populationsstruktur er-
gab eine deutliche Trennung der Gams-
vorkommen westlich und 6stlich des Inn-
tals (Abbildung 3) - offensichtlich stellt
das Inntal eine fiir die Gams nur schwer
iiberwindbare Barriere dar, wofiir meh-
rere Faktoren maRgeblich sein konnen:
der breite Inn, die iiberwiegend gezéaun-
te Autobahn 93, die Bahntrasse und die
Siedlungsbereiche im Inntal. Die beiden
ermittelten Gamspopulationen sind zwar
klar genetisch unterscheidbar, aber noch
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[ West 2: Ammer- und Wettersteingebirge

Population Ost
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B Ost 2 - Berchtesgadener Alpen
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nicht zu stark differenziert - sie sind sich
also genetisch immer noch &hnlich. Be-
merkenswert ist, dass Individuen, die ge-
netisch eindeutig der Population westlich
des Inntals zuzuordnen waren, auch Ost-
lich des Inns erlegt wurden. Dies deutet
darauf hin, dass vereinzelt abwandernde
Individuen das Inntal durchqueren oder
es zumindest in angrenzenden Osterrei-
chischen Gebieten zur Vermischung der
Vorkommen kommt. Innerhalb der zwei
groBen Cluster waren die genetischen
Strukturen weniger ausgepragt und die
Populationsstruktur war eher durch die
geographische Distanz bestimmt und
nicht durch Barrieren.

Fiir die Population 6stlich des Inns konn-
ten mittels Zuweisungstests zwei, fiir die
Population westlich des Inns drei Subpo-
pulationen abgegrenzt werden, die jedoch
in regelmalligem genetischem Austausch
mit den jeweils benachbarten Subpopula-
tionen stehen. Die ermittelten Populati-
onsstrukturen decken sich gut mit natur-
raumlichen Einheiten, daher wurden fiir
die Kartendarstellung zur Vereinfachung
die naturrdumlichen Grenzen als Abgren-
zung der Subpopulationen definiert.

Die Beobachtung, dass groRere Talrdume
eine deutliche, jedoch nicht uniiberwind-
bare Barriere fiir die Gamsen darstellen,
deckt sich auch mit den Ergebnissen ei-
ner aktuellen Studie iiber die postglazia-
le Verbreitung der Gams im gesamten Al-
penraum (Leugger et al. 2022). Kleinere
Talrdume, Fliisse oder Stralken stellen fiir
Géamsen somit nur geringe Ausbreitungs-
hindernisse im Sinne populationsgene-
tischer Strukturen dar. Auch vertiefen-
de landschaftsgenetische Analysen, die
den populationsgenetischen Daten Land-
schaftsdaten gegeniiberstellen, konnten
fiir weite Teile des bayerischen Alpen-
raums eine gute Konnektivitidt, also
gute Voraussetzungen fiir genetischen
Austausch, zeigen. Fiir die bayerischen
Gamsvorkommen ein gutes Zeichen: re-
gelmalRiger genetischer Austausch ist ein
wichtiger Faktor fiir den Erhalt der gene-
tischen Vielfalt.

3 Genetische Populationsstruktur der Gimsen im
bayerischen Alpenraum. In der Darstellung sind die
beprobten Naturrdume/Naturraumeinheiten den
jeweiligen genetischen Populationen zugeordnet.
Die Gamsvorkommen lassen sich im Wesentlichen
in eine Population westlich und eine 6stlich des
Inns — hier als blaue Linie dargestellt - unterteilen.
Innerhalb dieser Populationen konnten Subpopu-
lationen abgegrenzt werden, die jedoch weniger
stark voneinander abgetrennt waren.
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Populationsgenetik —
wichtige Methode
im Artenschutz

Die genetische Vielfalt ist ein integraler
Bestandteil der Biodiversitdt — neben der
Vielfalt der Arten und der Lebensraume
(Vereinte Nationen 1992). Sie ist ein wich-
tiger Kennwert fiir den naturschutzfach-
lichen Zustand einer Art oder Population.
Die Populationsgenetik hat sich in den
vergangenen Jahrzehnten als wichtige
Disziplin in der Forschung, aber auch im
Monitoring und Management vieler Arten
etabliert. Kleine und isolierte Populationen
haben meist eine geringere genetische
Vielfalt als grof3e, gut vernetzte Populatio-
nen. Langfristig erhoht eine grofere ge-

netische Vielfalt die Anpassungsfahigkeit
an Verdnderungen des Lebensraums. Je
mehr genetische Varianten in einer Popu-
lation vorhanden sind, desto hoher ist die
Wahrscheinlichkeit, dass zuféllig Merkmale
vorkommen, die sich fiir die verdnderten
Bedingungen als besonders vorteilhaft
erweisen.

Ein zentraler Aspekt der Populationsgene-
tik ist die Analyse von Populationsstruk-
turen und Konnektivitdt von Populatio-
nen. Fiir Monitoring und Management sind
diese Parameter von grofRer Bedeutung,
denn sie geben Aufschluss dariiber, wel-
che Vorkommen genetisch zusammenge-
horig sind. Auch Riickschliisse zum Grad
der Vernetzung verschiedener Populatio-
nen lassen sich daraus ableiten. So kdnnen
z.B. Bereiche ermittelt werden, in denen
eine Vernetzung gefdrdert werden sollte.

Genetische Vielfalt der bayerischen
Gamsvorkommen

Fine zentrale Fragestellung des Projekts
war der genetische Zustand der bayeri-
schen Gamspopulationen: Wie hoch ist
die genetische Vielfalt der Gamsen in
Bayern, gibt es Unterschiede zwischen
den Regionen? Zur Beantwortung die-
ser Frage wurden fiir die abgegrenzten
Subpopulationen verschiedene Parame-
ter berechnet, die die genetische Vielfalt
abbilden. Einer dieser Parameter ist der
Heterozygotiegrad: dieser kann Werte
zwischen 0 und 1 annehmen und gibt den
Anteil an Individuen an, die fiir ein Merk-
mal mischerbig sind. Mischerbige Indivi-
duen haben an einem untersuchten Gen-
ort zwei unterschiedliche Auspragungen
eines Merkmals, sie haben also von ihren
Elternteilen unterschiedliche Varianten

4 Vergleich der gene-
tischen Diversitdt in den
abgegrenzten bayeri-
schen Subpopulationen
anhand der Heterozygo-
tie; im alpenraumweiten
Vergleich liegen die
Werte der bayerischen
Vorkommen im mittleren
bis hohen Bereich.
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geerbt. Gemittelt iiber eine Population
oder Subpopulation gibt der Heterozygo-
tiegrad Auskunft iiber die genetische Di-
versitat dieser Einheiten. Fiir die GAmsen
im bayerischen Alpenraum lag die Hete-
rozygotie im Vergleich mit anderen Studi-
en aus dem Alpenraum im mittleren bis
hohen Bereich, zwischen den einzelnen
Subpopulationen gab es aber geringfiigi-
ge Unterschiede (Abbildung 4). Detaillier-
te Analysen zum Einfluss der Landschaft
auf die genetische Diversitat zeigten, dass
die kleinrdaumige genetische Vielfalt zum
Rand der Gamsvorkommen und mit ab-
nehmenden Anteilen an fiir die Gams
geeigneten Hohenlagen zuriickgeht. Dies
kann darauf zuriickzufiihren sein, dass in
Randlagen sowohl die Populationsdich-
te als auch die Moglichkeiten fiir geneti-
schen Austausch geringer sind. Insgesamt

Genetischen Diversitat
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wurde fiir die bayerischen Gamsvorkom-
men aber ein guter genetischer Zustand
mit hoher genetischer Diversitat und gu-
ter Konnektivitdt zwischen verschiede-
nen Gebirgsregionen nachgewiesen.

Die Stabstelle Wildbiologie und Wild-
tiermanagement der LWF untersuchte in
einem umfangreichen Projekt die bay-
erischen Gamsvorkommen mit popu-
lationsgenetischen Methoden. Ziel der
Studie war es, die Populationsstruktur,
genetische Diversitdt und Vernetzung
von Gamsvorkommen im bayerischen
Alpenraum detailliert zu beleuchten und
so eine umfassende und objektive Daten-
basis zu schaffen. Hierzu wurden 2.873
Proben ausgewertet. Bei den populati-
onsgenetischen Untersuchungen zeigte
sich, dass die bayerischen Gamsvorkom-
men eine hohe genetische Vielfalt auf-
weisen, iiberwiegend gut vernetzt sind
und in genetischem Austausch stehen.
Fiir den Genfluss stellt lediglich das Inntal
eine relevante Barriere dar, die die baye-
rischen Vorkommen in eine 6stliche und
eine westliche Population teilt. Diese zwei
Populationen lassen sich noch weiter in
Subpopulationen untergliedern, die aber
untereinander in engem Austausch ste-
hen. Das Projekt lieferte somit wichtige
Erkenntnisse iiber die Gams, eines der
Symboltiere der bayerischen Alpen, und
stellt Grundlagen fiir ein weiteres Moni-
toring zur Verfiigung.

Das Literaturverzeichnis finden Sie unter www.Iwf.bayern.de in der
Rubrik »Publikationen«.

Das Projekt »Erhebung der rdumlichen Differenzierung, der Kon-
nektivitdt und des genetischen Zustands der lokalen Gamsvorkom-
men im Bayerischen Alpenraum (C54)« (Laufzeit: 2021-2024) wird
vom Bayerischen Staatsministerium fiir Ernéhrung, Landwirtschaft,
Forsten und Tourismus finanziert.
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