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Einleitung

Im Naturschutz wird immer hdufiger von ,Genetischen Ressourcen” gespro-
chen und von der Notwendigkeit, die genetische Diversitit einer Art zu er-
halten. Darin spiegelt sich zunehmendes Verstandnis fiir die Dynamik der
Evolutionsprozesse wider: Arten sollen nicht nur museal erhalten werden,
sondern auch ihre Anpassungsfihigkeit bewahren konnen. Dies ist angesichts
der gegenwadrtigen Verdnderungen ihrer Umwelt, von kleinrdumiger
Landschaftsumgestaltung bis zu méglichen globalen Klimaénderungen, von
vitaler Bedeutung. Allerdings bleiben solche Diskussionen, mangels genauer
Kenntnisse, oft auf allgemeine Phrasen beschrinkt.
Uber die genetische Variabilitit der Rotbauchunke liegen Daten vor, die
groflteils im Zusammenhang mit Untersuchungen der natiirlichen
Hybridisierung von Rotbauch- und Gelbbauchunke erhoben wurden. Tm fol-
genden wird ein knapper Uberblick iiber diese Ergebnisse geboten, die Gren-
zen ihrer Aussagekraft werden diskutiert.
Die genelische Variabilitdt einer Population oder einer Art bestimmt deren
evolutiondres Potential, also ihre Fahigkeit, sich gednderten Umweltbedin-
gungen durch Verdnderungen im Genpool (der Gesamtheit ihrer Erbanla-
gen) anzupassen. Wie kann man nun diese Variabilitit messen? Einen mogli-
chen Zugang bietet die Analyse der morphologischen Variabilitit. Bei der
Rotbauchunke wurde die Variation in der Farbung, besonders des Zeichnungs-
musters der Kdrperunterseite, bisher am besten untersucht (STUGREN, 1980;
PIALEK, 1992; GOLLMANN et al., 1993; und dort zitierte Arbeiten). Das
Zeichnungsmuster ist so variabel, da es sich zur Erkennung von Individuen
eignet. Seine geographische Variation zeigt manchmal kleinrdumige Diffe-
renzierung von Populationen, die Variabilitit innerhalb der Populationen ist
aber stets groB. Andere quantitativ erfalbare Merkmale, wie Kérper-
proportionen oder Parameter der Fortpflanzungsbiologie (EigriBe,
Fekunditit), sind in ihrer Variabilitit noch ungentigend beschrieben. Die Aus-
pragung aller dieser Merkmale hingt sowohl von ihrer genetischen Grundla-
ge als auch von Umwelteinfliissen ab, die Verschrinkung dieser Faktoren
wurde bei der Rotbauchunke noch nicht hinreichend untersucht.
Die schnellste und billigste Methode der Beschreibung genetischer Variabili-
tdt ist die elektrophoretische Auftrennung von Eiweifistoffen (Proteinen). Dabei
werden Rohextrakte von Proleinen, die sich aus Zehenspitzen oder Blutpro-
ben auch ohne Tétung oder nachhaltige Beeintrachtigung der Tiere gewin-
nen lassen, in ein Trigergel cingebracht, an das cin clektrisches Feld angelegt
wird; nach spezifischen Enzymnachweisen kinnen dann Allele einzelner Gene
durch verschiedene Wand('rungf,wmt(‘n der Proteine im Gel unterschieden
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werden. Dicse Methode untersucht zwar keine Zufallsstichprobe von Genen
(was aus theoretischer Sicht am besten wiére), die fiir das Ausmald der Varia-
pilitit mitentscheidenden Effekte von Inzucht und Zufallsdrift betreffen alle
Gene gleichermafien.

Bei der Analyse genetischer Variation sind zwei Aspekte zu unterscheiden:

- Variabilitit innerhalb der Populationen, die am besten durch den
Heterozygotiegrad — beschrieben wird, also durch den Anteil der untersuch-
ten Gene, dic in mischerbigen Genotypen auftreten. Diese Variabilitit ist die
Voraussetzung fiir Selektion (gerichtete Genfrequenzinderungen) und damit
auch fiir eine mogliche Anpassung ciner Popula-

tion an gefinderte Umweltbedingungen.

- Diversitat zwischen Populationen, also geographische Variation von Allel-
hiufigkeiten. Sie bestimmt das evolutionére Potential des ganzen Populations-
systems, da fiir die einzelnen Populationen Genflufs als Quelle neuer geneti-
scher Variabilitit wahrscheinlich wichtiger als Mutation ist.

Genetische Variabilitit der Rotbauchunke

Bei der Rotbauchunke ist die genetische Variabilitat innerhalb der Populatio-
nen sehr gering, auch die geographische Differenzierung ist eher schwach
ausgepragt (GOLLMANN et al., 1993; SZYMURA 1993). Thr Verbreitungsge-
biet wird durch die Karpaten in zwei Teile getrennt (ARNTZEN 1978). Im
Norden (Polen) konnte mit Protein-Elcktrophorese bisher iiberhaupt keine
Variation festgestellt werden; im Siiden (Dona ubecken) wurden drei variable
Genorte an zahlreichen Populationen untersucht. Dabei trat jeweils das im
Norden fixierte Allel auch hier in hohen Frequenzen auf. Bei der Laktat
Dehydrogenase hat das seltene Allel Ldh-1 M am Unterlauf der Donau relativ
hohe Haufigkeiten (bis 33 %), die nach Nordwesten hin rasch abfallen. Bei
der Glukosephosphat-Isomerase und der Kreatinkinase besitzen die Rotbauch-
unken im Donauraum neben den ,arttypischen” auch die bei der Gelbbauch-
unke vorherrschenden Allele (Gpié, ck! ). Der Ubergang zwischen den nérd-
lichen und siidlichen Populationsgruppen in der Ukraine und in Ruffland ist
kaum untersucht, iiber die genelische Variabilitit im Stidosten des Verbrei-
tungsgebiets ist nichts bekannt.

Welche Beziehung besteht zwischen genetischer Variation und Ausbreitungs-
geschichte? Wihrend der Eiszeiten waren grofie Teile ihres jetzigen Verbrei-
tungsgebiets fiir die Rotbauchunke nicht bewohnbar, ihre Refugien lagen
wahrscheinlich im Schwarzmeergebiet (ARNTZEN 1978). Bei der Variabili-
tit der Populationen im Donauraum konnte es sich um alte Polymorphismen
handeln, die von den nérdlichen Populationen erst im Zug der nacheiszeitli-
chen Ausbreitung verloren wurden. Populationen in Refugialgebieten sind
oft variabler als solche in erst relativ kurz besiedelten Landschaften, dics ist
zum Beispiel auch bei der Gelbbauchunke der Fall (SZYMURA 1993). Eine
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alternative Erklarungsmdglichkeit fiir dic Polymorphismen von Gpi und Ck
ist Introgression von Genen der Gelbbauchunke, also Genflu durch die
Hybridzone der beiden Unkenarten.

Die Rotbauchunken in Bohmen nehmen eine Zwischenstellung zwischen den
no rd]uhen und siidlichen Populatlonen ein: auch sie besitzen dic Allele Gprs
und CkF ; allerdings in geringer Haufigkeit (PTALEK 1992; GOLLMANN el
al,, ]993), moglicherweise erfolgte die Besiedlung Bihmens aus beiden Rich-
tungen. In einigen Randgebieten ihres Areals wie Bohmen und dem nieder-
dsterreichischen Waldviertel wurde die Ausbreitung der Rotbauchunke in
historischer Zeit durch Rodungen und das Anlegen von Teichen beginstigt.
In jingerer Vergangenheit sind durch menschlichen Finflufi aber viele Le-
bensrdume verloren gegangen, die Grenzen ihres Verbreitungsgebiets wei-
chen wieder zuriick (z. B. in der Slowakei, GOLLMANN et al., 1988).

Schlufifolgerungen

Welche Folgerungen lassen sich aus der geringen genetischen Variabilitit der
Rof:bamhunke ziehen? Ist cs um ihre Anpassungsfahigkeit, und damit um
ihre evolutiondre Zukunft, schlecht bestell(? Diese Frage 1ift sich nicht be-
antworten. Es ist unklar, in welchem Ausmaf die Variation quantitativer
Merkmale parallel zu der elektrophoretisch erfabarer Gene verteilt ist. Die
genetischen Grundlagen des Zeichnungsmusters sind ebenso unbekannt wie
die genetische Variabilitdt von fur die Anpassungsfihigkeit wichtigen Eigen-
schaften der Fortpflanzungsbiologie und des Verhaltens. Zwei Schlufifolge-
rungen aus den vorliegenden Ergebnissen scheinen jedoch angebracht:

Zur Untersuchung kleinrdumiger genetischer Variation der Rotbauchunke
ist Protein-Elektrophorese kaum geeignet, da die erfabare Variabilitit zu
gering ist. Fiir solche Studien ist der Einsatz von Methoden zur Analyse hoch-
variabler DNA-Sequenzen crforderlich.

Projekte zur ,Biotopvernetzung” von Tebensriumen der Rotbauchunke soll-
ten mit demographischen Argumenten, deren Bedeutung unbestreibar ist (vgl.
GILPIN und HANSKI, 1991), begriindet werden, und nicht mit dem IHin-
weis auf die Erhaltung der genelischen Variabilitit, der zur Zeit nicht mit
entsprechenden Daten untermauert werden kann.
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