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Problemstellung und Zielsetzung

Basierend auf historischen Zahn - (1969-98) und modernen Gewebeproben (2001-03) wurden die genetische
Struktur in drei Schweizer Fuchspopulationen (Kanton Aargau, Uri und Graubiinden) Uber Raum und Zeit
wahrend der letzten Tollwutepidemie untersucht. Im Zentrum dieser Studie standen insbesondere der Einfluss
von demographischen Veranderungen (z.B. Populationsdichte, Mortalitét) auf das Dispersal und die Dynamik
der genetischen Variabilitat innerhalb der untersuchten Populationen. Diese Studie hatte zum Ziel, einerseits
grundlegende Erkenntnisse Uber die Auswirkungen von Krankheiten auf die genetischen Strukturen in
natdrlichen Populationen zu erhalten, andererseits neues Wissen Uber die Biologie des Rotfuchses zu erlangen.

Material und Methoden

Aus 666 historischen Zahnproben wurde die DNS extrahiert und von 279 Proben die nukleare DNS-
Konzentration mit einem quantitativen PCR geschéatzt. Populationsgenetische Daten basierend auf zwischen 9
und 17 Mikrosatelliten (Genetische Marker) wurden von 382 historischen und 189 modernen Gewebeproben
(2001-03) mittels PCR erhoben. Ausfihrliche populationsgenetische und statistische Analysen wurden
ausgefihrt.

Ergebnisse und Bedeutung

Eine signifikante Beziehung zwischen DNS - Konzentration und Alter der historischen Proben wurde erfasst.
Trotz starkem Zusammenbruch der Populationsgrosse nach der ersten Tollwutinfektion (geschéatzte Mortalitat
von 80% im Kanton Aargau) konnten weder zeitliche Ver&nderungen noch ein Verlust von genetischer
Variabilitat in der untersuchten Fuchspopulation festgestellt werden. Andererseits konnte eine ausgepragte
raumliche genetische Struktur (isolation-by-distance) innerhalb Fuchspopulationen aufgezeigt werden. Weiter
nahm die auf diesen genetischen Grundlagen geschéatzte Dispersaldistanz mit ansteigender Populationsdichte
Zu.
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