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Ökologische Forschungen der letz
ten Jahrzehnte veranlassen zwin
gend dazu, den Blick von der Be

schreibung des Einzeltieres und seiner 
Lebensfunktionen auf sein Dasein in der 
Sozietät und deren Auseinandersetzung 
mit der Umwelt zu lenken (Briedermann 
1986). Der Anstieg der Schwarzwild
populationen in Deutschland erfolgte in 
der zweiten Hälfte des vorigen Jahrhun
derts explosionsartig.

Die Gesundheit von Menschen, Nutz 
und Wildtieren sind miteinander verbun den. 
Ganz ohne Zweifel gingen Hausrassen aus 
Wildschweinen hervor – durch Zucht und 
Auswahl von Merkmalen entstanden heu
tige Hausschweinschläge. Wild und Haus
schweine können sich miteinander erfolg
reich paaren – und teilen ihre Krankheiten.

Das Auftreten von Krankheiten soll 
bei Hausschweinen in der Regel häufiger 
als bei Wildschweinen sein und wird all
gemein auf deren höhere Dichte und das 
damit verbundene Risiko der Übertra
gung von Erregern zurückgeführt.

Populationsgenetik und Ökologie 
der Krankheiten von Schwarzwild

Die Frage nach Auftreten und Verbrei
tung von Krankheiten bei Wildtieren stellt 
sich immer wieder neu, jüngstes Beispiel 
ist die Afrikanische Schweinepest. Auf
klärung und Prävention helfen, das Ein
schleppen hochinfektiöser Viruserkran
kungen zu verhindern. WirtErreger
Wechselwirkungen im Zusammenspiel 
mit Einflussgrößen aus Umwelt und 
Evolution halten viele Faktoren bereit, 
die Häufigkeit und Auftreten von Wild
krankheit befördern oder eindämmen.

Erkrankungen können eine Eigen
dynamik entwickeln. Die Frage, welche 
Kräfte entscheidenden Einfluss auf Ver
lauf und Häufigkeit nehmen, war Anlass 
für populationsgenetische Studien mit 
zwei Erkrankungen der Atemwege des 
Wildschweins.

Durch verhältnismäßig rasche Mutation 
können Krankheitserreger auch ursprüng
lich ungeeignete Wirte anstecken – zwei 

direkt übertragene Erreger sind das Porcine 
Circovirus Typ 2 (PCV 2) und das Bak te
rium Mycoplasma hyopneumoniae, der 
Auslöser des gefürchteten Ferkelhustens.

Beide Erreger sind weit verbreitet, wirt
schaftlich bedeutsam für Schweine
zuchtbetriebe, führen meist nicht zum 
Tod und werden von der EU überwacht.

Moderne genetische Analysen erlauben 
in Verbindung mit Modellen zur Mutation 
statistische Analysen über genetische 
Prozesse, Genfluss und entwicklungs
mäßige Anpassungen. Im Zusammenhang 
mit der Erforschung der Ökologie von 
Krankheiten sind sie von Bedeutung, 
weil sie die Prozesse der gemeinsamen 
Fortentwicklung von Wirt und Erreger 
widerspiegeln und Unterschiede der 
Immunkapazität der Wirte gegenüber 
dem Krankheitserreger aufzeigen.

Die Zuführung genetischer Elemente 
von Wild in Hausschweine ist gut doku
mentiert. Im Gegensatz dazu gibt es für 
den umgekehrten Weg (Eintrag genetischer 
Elemente von Haus- in Wildschweine) nur 
wenige Untersuchungen.

Die umfassende Analyse von Punkt
mutationen legte den Eintrag genetischer 
Elemente des Hausschweines in nordwest
europäische Wildschweinpopulationen 
in jüngster Zeit offen. Dabei war nur ein 
sehr geringer genetischer Eintrag erwartet 
worden, weil Hausschweine dort meist in 
intensiver Stallhaltung vorkommen. 
Dennoch wurde bei 10 Prozent der unter
suchten Sauen Genmaterial von Haus
schweinen gefunden !

Auch ergaben die Untersuchungen, 
dass mehr als eine Hausschweinquelle 
Eingang in die Wildpopulation fand. Die 
Berechnungen weisen bis in die fünfte 
Generation zurück und ließen erkennen, 
dass sich auch in jüngster Zeit Hybriden 
mit Schwarzwild der Wildpopulation 
fortpflanzten. Vermutet wird, dass der 
genetische Eintrag in Wildpopulationen 
durch Entlaufen oder Freilassen von Hy
briden erfolgte.

Festzuhalten bleibt, dass die Zufüh-
rung genetischer Elemente des Haus-
schweins in Sauenpopulationen jüngeren 
Datums weiter verbreitet ist als erwartet.

Wiederansiedlung, 
Verbringung und Hybriden

Natürliche Ausbreitung und Isolation 
durch trennende landschaft liche Barrie
ren sind maßgeblich bestimmende Ein
flussgrößen auf die genetische Struktur 
von Wildpopulationen. Andererseits nimmt 
der Mensch starken Einfluss durch Wie
deransiedlung, Verbringen und die Kreu
zung von Wild mit Nutztierformen. Lei
der ist all dies oft nur unzureichend do
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kumentiert. Die molekulare Genetik hilft 
uns immer besser, diese Einflussnahmen 
zurückzuverfolgen.

In weiten Teilen Westeuropas war 
Schwarzwild im 19. Jahrhundert zurück
gedrängt oder ausgelöscht, so war es in 
den Niederlanden seit dem 16. Jahrhundert 
ausgerottet (Briedermann). Aussetzungs
versuche des bereits im 13. Jahrhundert 
in England ausgelöschten Schwarzwildes 
um 1840 scheiterten am Widerstand der 
Bauern. Im späten 19. und frühen 20. 
Jahrhundert kam es vielfach zu Wieder
ansiedlungen, u. a. 1904 in der Veluwe (NL) 
mit Sauen aus dem Osten Deutschlands 
und der Tschechoslowakei.

Im 20. Jahrhundert verbesserten sich 
die Bedingungen für Schwarzwild stetig 
mit den Folgen einer raschen Erweite
rung des besiedelten Raumes und einem 
rasanten Anwachsen der Vorkommen.

Das Material von 645 Sauen im Unter
suchungsbiet zeigte sechs genetisch unter
schiedliche, geografisch stimmige, zu
sammenhängende Gruppen – Veluwe, 
Meinweg, westlich und östlich des 
Rheins, Hambach und Kirchhellen und 
zwei Kreuzungsprodukte mit Haus
schweinen.

Vom Vorkommen in der Veluwe ist be
kannt, dass es auf Wiederansiedlung zu
rückgeht, ebenso wie wohl drei angren
zende Vorkommen in Holland und 
Deutschland. Der Trend zu Arealerwei
terung und Wachstum von Saupopulati
onen lässt erwarten, dass Kontaktzonen 
zwischen verschiedenen Gruppen zu
nehmen und überlappen werden und zu 

einer Vermischung bisher noch deutlich 
getrennter Gruppen führen wird.

Genetische Untersuchungen machen 
den Einfluss menschlichen Handelns auf 
Schwarzwild, dessen Vorkommen und 
Verbreitung durch landwirtschaftliche 
Nutzung und jagdwirtschaftliche Maß
nahmen deutlich.

Neue Krankheiten – erst recht, wenn sie 
auch Menschen betreffen, sind von öffent
lichem Interesse. Die Quelle dieser Krank
heiten, die Dynamik von Wildkrankhei
ten zu erkennen und zu verstehen, ist 
deshalb von grundlegender Bedeutung. 
Unmengen möglicher Einflussfaktoren 
sollten uns nicht hindern, einige näher 
zu beleuchten – wie den Einfluss von 
Lebensalter, Wetter und Genetik auf die 
Ansteckung mit dem Porcine Circovirus 
bei Sauen.

Wildschweine aus den Niederlanden 
und Deutschland (NRW/RheinlandPfalz) 
wurden 200810 untersucht und ihr Anti
körperstatus in Abhängigkeit von Lebens
alter, Jahr der Probenahme und genetischer 
Mischerbigkeit statistisch analysiert. Die 
Ergebnisse zeigen, dass alle drei Faktoren 
die Dynamik von Wildkrankheiten be
einflussen.

Mehr Ferkelhusten bei Sauen 
mit Hausschwein-Vorfahren !

Nutztiere sind wegen ihrer tierärzt
lichen Betreuung einem Selektionsdruck 
durch Krankheitserreger weniger ausge
setzt als Wildpopulationen. Genetische 
Komponenten spielen bei der individuel
len Immunabwehr eine Rolle und haben 

Auswirkungen auf das Risiko eines 
Krankheitsausbruches innerhalb einer 
Wildpopulation.

Auswirkungen des genetischen Ein
trags von Nutztieren auf das Risiko von 
Krankheitsausbrüchen bei Wildtieren 
wurden unter den vorgenannten Wild
schweinproben erstmals nachgewiesen.

Zum Vergleich wurden 120 Proben 
verschiedener Hausschweinrassen unter
sucht – eine Anfälligkeit gegen Ferkel
husten war bei Wildschweinen mit 
HausschweinGenEintrag signifikant 
höher. Damit wurde erstmals bewiesen, 
dass der GenEintrag von Nutztieren in 
Wildpopulationen deren Risiko des Aus
bruchs einer Krankheit erhöht.

„Der komplizierte Wechsel von Geburt 
und Tod gewährleistet die Erhaltung der 
Art unter geeigneten Lebens bedingungen 
und verhindert ein unbegrenztes Wachs
tum der Population. Die hohe Geburten
ziffer ist nur eine  Voraussetzung zum 
Fortbestehen der Art. Gegenwärtig gibt es 
bei Schwarzwild wie anderen Schalen
wildarten noch kaum ausreichend kom
plexe und langfristige Untersuchungen 
über die Beziehungen zwischen Gesund
heitszustand und Sterblichkeit in Popu
lationen“ (Briedermann).

Die Untersuchungen von Sauen aus 
den Niederlanden, Luxemburg, NRW und 
RheinlandPfalz leisten einen Beitrag zum 
Verständnis des Risikos von Auftreten 
und Häufigkeit von Wildkrankheiten.
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in bestimmten Regionen 
taucht bei bewegungs

jagden imme wieder ein 
hoher Anteil von 

„schecken“ auf der 
saustrecke auf. 

häufiger als gedacht 
kommt es durch 

den geneintrag von 
hausschweinen in die 

Wild population zur 
gesundheitlichen 
schwächung von 

schwarzwild !


