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Sinn und Unsinn einer Differenzierung von Wild- und Hauskatze
mit Hilfe genetischer Marker

Sense and non-sense in differentiating wild and domestic cat by genetic markers

THOMAS GEHLE *! und SVEN HERZOG *2

Zusammenfassung : Die Bestimmung von Europiischen Wildkatzen (Fel sisilvestris silvestris) erfolgt zunehmend mit
Methoden der Molekulargenetik, Fiir Einzelproben werden aktuell am haufigsten Mikrosatelliten zur Unterscheidung
von Hauskatzen (Felis silvesiris catus) eingesetzt, Am Beispiel von drei ausgewshlten Studien wird gezeigt, dass auch
diese Methoden analog zur Differenzierung mit Hilfe morphometrischer Merkmale wie Darmlinge, Schidelmerkmale
oder Fellzeichnung quantitativ bleiben. Folglich ist eine solche Beéﬁfmnung nicht eindeutig. Eine eindeutige und damit
qualitative Bestimrﬁu_ng cines Einzeltieres wire moglich, finde man nur einen einzigen Mikrosatellitenmarker, der bei
Wild- und Hausform auf eine jeweils andere genetische Variante fixiert wire. Dann kénnten sogar Hybriden unabh#ingig
von ihrer phénotypischen Vorbestimmung eindeutig von Wild- und Hausform abgegrenzt werden. Doch kann nach den
bisher veréffentlichten Ergebriissen genetischer Charakterisierungen. von Felis silvestris davon ausgegangen werden,
dass auch zukiinftig keine qualitativen Unterscheidungsmerkmale zwischen Haus- und Wildkatze gefunden werden.
Daher sollte einer synoptischen Betrachtung aller bekannten Unterscheidungsmerkmale eine weitaus proBere Bedeutung
zukommen als Bestimmungsversuchen mit Mikrosatelliten.

Schlagworte: Wildkatze, Hauskatze, Artbestimmung, Genmarker, Hybridisierung, Felis silvestris, Mikrosatelliten

Abstract: The determination of Buropean wildcat (Felis silvestris silvestris) and domestic cat (Felis silvestris catus)
increasingly employs molecular genetic methods. To distinguish between both forms, microsatellites are commonly
used. Using three selected studies as an example, it is shown that these methods do not represent qualitative, but quantita-
tive methods, comparable to the differentiation by means of morphometrics such as bowel length, skull characteristics
or coat pattern. Consequently, an identification based of such methods is ambiguous: A unique and therefore qualitative
determination of a single animal would be possible, if only a single microsatellite marker could be found, being fixed
with another genetic variant in the wild and domestic-form respectively. This would also allow the identification of
hybrids, regardless of their phenotypic prediction. Previously published results of genetic characterization of Felis sil-
vestris lead to the hypothesis that no qualitative characters between domestic and wildcats will be found even in future
research. Thus, a synoptic view of all known differentiators should play a far more important role than determination
experiments with microsatellites.
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Einleitung

Auf der Suche nach Leitarten fiir Monitéring und Biotopvefnetzung haben Naturkunde und
Naturschutz die Buropéische Wildkatze (Felis silvestris silvestris) wiederentdeckt, Fiir den Nach-
weis weiterer Vorkommen gewinnen neben der zoologischen Differentialdiagnostik (z.B. Darm-
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lange, Schidelmerkmale, Fellzeichnung) ’die' Versuche enorm an Bedeutung, mit Hilfe der Mole-
kulargenetik Wildkatzen von Hauskatzen zu unterscheiden.

So werden beispielsweise an Lockstécken gewonnene Haarproben zur Isolation der Katzen-
DNA verwendet. Aus der Katzen-DNA werden dann in vifro Marker erzeugt, mit deren Hilfe
man versucht, Individuen der Wild- oder Hausform zuzuordnen. Als Marker durchgesetzt haben
sich sogenannte Mikrosatelliten. Diese Marker werden in der Regel kodominant vererbt (Hete-
rozygote sind erkennbar) und sind zumeist tiber das gesamte Genom verteilt. Allerdings ist tiber
die Bedeutung der Marker fiir den Organismus und die Population noch wenig bekannt, da
diese DNA-Sequenzen typischerweise nicht kodieren, also kein Genprodukt liefern (vgl. GOLD-
STEIN & SCHLOTTERER 1999).

Uber alle Nachweismethoden (z.B. Dokumentation iiber Fotofallen, phinotypische Bestim-
mungen von Totfunden) hinweg scheint festzustehen, dass die Wildkatze nicht nur in der Eifel,
im Harz oder im Thiiringer Wald, im Pfilzer Wald,»Westerwald, Hunsrtck, Taunus, Kaufunger
Wald oder im Alpenvorland iiberlebt hat, sondern auch im Arnsberger Wald, in Sachsen oder
in Brandenburg (STEFEN 2011). Es ist klar, dass immer dann, wenn einer Art erhohte Aufmerk-
samkeit zuteil wird, die Zahl der Nachweise entsprechend steigt. Mit jedem neuen Nachweispro-
jekt scheint sich also das Vorkommen der Wildkatze in Deutschland zu dndern, obwohl tatsich-
lich wohl meist vorhandene, aber bislang nicht erkannte lokale Vorkommen wieder in Erschei-
nung treten. Die Hauskatze (Felis silvestris catus) kommt dagegen per se flichendeckend vor,
weltweit ist sie vermutlich das zahlenméBig haufigste Heimtier (DRISCOLL et al. 2007).

Systematische Stellung

STEFEN & GORNER (2009) geben einen Uberblick tiber die in der Vergangenheit mehrfach
revidierte systematische Gliederung der Felidae. So kénnen {iber das gesamte Areal innerhalb
der Art Felis silvestris drei Gruppen unterschieden werden: Die européische Variante (Fs. silve-
stris), die asiatische (Fs. ornata) und die afrikanische (Fs. lybica). Der umfassendste Versuch
einer genetischen Charakterisierung von 979 Hauskatzen im Vergleich zu Wildformen 146t ver-
muten, dass die europdische Wildkatze (Fs. silvestris) auch in Paléstina und Stidafrika lebte,
jedoch vor etwa 10.000 bis 30.000 Jahren durch die Afrikaform ersetzt wurde (DRISCOLL et
al. 2007). Von der Afrikaform soll unsere Hauskatze abstammen, aber auch diese Sichtweise ist
nicht unumstritten. Ob sich die Hauskatzen, gewissermallen die vierte Gruppe (F.s. catus), in
Europa mit dem Siegeszug der Hausméuse vor etwa 10.000 Jahren oder mit den Romern ihre
Beliebtheit als Heimtier eroberten, wird diskutiert.

Genetische Differenzierung

Folgt man DRISCOLL et al. (2007), sind Haus- und Wildkatze zwei interfertile Formen inner-
halb einer Art. BEAUMONT et al. (2001) beispielsweise diskutieren sehr ausfiihrlich dariiber,
ob es in Irland tiberhaupt noch Wildkatzen gibt, ob sie sich nicht in weit groflerem Ausmall erhal-
ten konnten als angenommen und ob sich die Wildkatze der Britischen Inseln von der Wildkatze
Mitteleuropas morphologisch abgrenzen l4sst. So sollen die Inselkatzen insgesamt dunkler und
mit ausgeprigteren Seitenstreifen versehen sein als auf dem Festland. Die Hauskatze soll seit der
Eisenzeit, also seit mehr als 2.000 Jahren auf den Inseln vorkommen. BEAUMONT et al. (2001)
betonen, dass es notwendig sei, reinrassige Haus- mit reinrassigen Wildkatzen zu vergleichen,
um zuverldssige molekulare Marker entwickeln zu kénnen. Doch hétten beide Formen ja schon
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sympatrisch gelebt, bevor SCHREBER 1775 die Wildkatze wissenschaftlich beschrieben hitte.
Fiir das eurasische und afrikanische Verbreitungsgebiet sehen die Autoren vollstéindig sympatri-
sche Vorkommen und stellen fest, dass damit reinrassige Wildkatzen gar nicht mehr zur Verfii-
gung stehen.

So sind denn auch alle bisher versffentlichten Versuche, einzelne Katzen aufgrund zuvor phi-
notypisch vorbestimmter Kollektive der Wildform eindeutig zuzuordnen, gescheitert. Denn es
konnten in keinem Fall fiir die Wildform solche genetische Varianten gefunden werden, die nicht
auch bei Hauskatzen auftreten und umgekehrt (sog. ,,private alleles”, diagnostische Genorte).
Im Gegenteil, das Fehlen der ,,private alleles* spricht fiir die enge Verwandtschaft und die gene-
tische Ahnlichkeit zwischen Hauskatzen und ihren wilden Ausgangsformen. Je nach Ablauf und
Ausmaf historischer und rezenter Hybridisierungsprozesse zwischen Wild- und Hausform (z.B.
Introgression, Hybridzonen, vollstdndige Durchmischung) kénnen die resultierenden Hybrid-
schwirme entweder nur durch reproduktive Isolation eingegrenzt werden oder aber sie sind
unumkehrbar und als evolutives Element zu akzeptleren (ALLENDORF et al. 2001).

Diesen Zustand zeigt schematisch Abb. 1. Dem Pool an Katzen kann ein Genpool zugeord-
net werden (grofie Kreise). Aus dem Pool aller Katzen werden diejenigen herausgesucht, die
wie Wild- oder Hauskatze aussehen (Phinotyp). Unabhéngig von ihrem Aussehen hat die Katze
bestimmte genetische Varianten (Genotyp, symbolisiert als Quadrat, Kreis, usw.). Man kann
folglich weder vom Phénotyp auf den Genotyp schlieBen noch vom Genotyp auf den Phénotyp.
Doch zeigen die Wildkatzen im fiktiven Beispiel hdufig die Variante ,,schwarzes Quadrat, die
Hausform dagegen ,,weiles Quadrat™. Deswegen konnen einzelne Individuen zwar nicht zwei-
felsfrei zugeordnet werden, doch Hausform von Wildform unterscheiden sich genetisch recht
deutlich. Denn die unter Wildkatzen seltene Variante ,,weifle Quadrate ist unter Hauskatzen
héufig, beide Formen sind deswegen genetisch voneinander differenziert.

Phanotypen Genotypen

Wildkatze N\

Abb. 1 Stand genetischer Differenzieruﬁg von Haus- und Wildkatze (schematisiert).
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Hiiilﬁgkeitsunterschiede

Wenngleich die ,,private alleles fehlen, lassen sich fiir die Zuordnung einer Einzelprobe
7u einem vorbestimmten Referenzkollektiv die Haufigkeitsunterschiede einzelner genetischer
Varianten nutzen. Doch muss eine Zuordnung damit quantitativ bleiben. Beispielhaft soll das
AusmaR der Haufigkeitsunterschiede genetischer Varianten an zwei ausgewéhlten Mikrosatelli-
ten-Genorten dargestellt werden, die in kleinen Stichproben bei phénotypisch vorbestimmten
Haus- und Wildkatzen auftreten kénnen (Abb. 2). Die Daten wurden von ECKERT (2003) iber-
nommen, die mit Hilfe von acht Mikrosatellitenmarkern u.a. eine Einschétzung der Introgression
von Wildkatzenvarianten in den Genpool der Hauskatze und umgekehrt vornahm. Angaben dar-
{iber, wie viele Tiere konkret nach welcher Methode morphologisch vorbestimmt wurden, ob
beispielsweise alle Hauskatzenproben wildfarben waren odér nicht, fehlen ebenso wie ndhere
Angaben zu 26 im Nordharz gesammelten Proben von Hauskatzen.

Die von ECKERT (2003) in fiinf Hauskatzen- und-acht Wildkatzenkollektiven gefundenen
Varianten (Allele) der beiden Genorte Fea,, und Feca,,, ergeben tiber die Subpopulationen
(geografisch getrennt gesammelte Proben aus Harz, Taunus, Eifel) hinweg und sortiert nach
ihrer Haufigkeit (Profil) das Bild einer genetischen Profilschar, deren Polymorphismus typisiert

~ werden kann (vgl. LEWONTIN 1985). Die Typisierung der Profilschar richtet sich danach, ob

beispielsweise in allen Stichproben immer eine Variante haufig ist und alle anderen sehr selten
sind (Minorpolymorphismus) oder aber, ob zwei oder drei hiufige Varianten an einem Genort
dominieren (Majorpolymorphismus), die Haufigkeit weiterer Varianten muss dann zwangsldufig
gering bleiben, da sich alle Haufigkeiten stets zu eins addieren (s. FINKELDEY 1993, HATTE-
MER et al. 1993). '

Primerpaar Fca; Primerpaar £-ca; 5
stabiler Majorpolymorphismus Wechsel zum Minorpolymorhphismus
T 08 0,8
S 0,6 0,6
:'g 041 B N = 87, 5 Kollektive 0,4 N = 93, 5 Kollektive
T 02 I I 0,2 ,
1 S L] —
123 120 135 133 121 127 119 131 139 111 125 137 139 147 141 143 127 145 137 135 149 117 133
Varianten (Allele) Varianten (Allele)
Hauskatze
Wechsel zum Minorpolymorhphismus variabler Majorpoymorphismus
5 081 | Fca 08 Fca
2 o6 43 06 126
& 04 N = 76, 8 Kollektive 0,4 N = 77, 8 Kollektive
T 02 0,2
123 121 136 137 133 111 129 139 127 125 119 131 139 437 435 127 143 131 144
Varianten (Allele) ) Varianten (Allele)
Wildkatze

Abb. 2 Polymorphismustypen der Mikrosatelliten-Genorte Fca43 und Fcal26 aus ECKERT (2003). Dar-
stellung nach GEHLE (1999) als genetische Profilschar, bei der minimale, maximale und die iber alle
Kollektive mittlere Haufigkeit als grauer Balken gezeigt wird.
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‘Neben dieser groben Typisierung ldsst sich untersuchen, ob von Kollektiv zu Kollektiv immer
dieselben Varianten eines Genortes hdufig oder selten bleiben, oder ob die in einem Kollektiv
seltene Variante in einem anderen haufig ist, usw. Wihrend also die genetische Variation von
Fea,, fiir die von ECKERT als Hauskatzen vorbestimmten Kollektive insgesamt vergleichsweise
stabil bleibt, gilt dies fiir die Wildkatzenkollektive schon nicht mehr. Obwohl dieselbe Variante
unter Haus- und Wildkatzen das héufigste ist, wechselt der Polymorphismustyp. Die genetische
Variation von Fea,,  zeigt ein dhnliches Bild (Abb. 2). Pro Kollektiv wurden zwischen fiinf und
20 Proben genetisch charakterisiert, die Kollektive (Subpopulationen) stammten aus Eifel, Pfalz,
Taunus, Solling, Harz, Hainich, Bulgarien, usw.

Stichprobenumfang

Je nach Dominanzrelation (Vererbungsmodus) werden die haufigen Varianten eines Majorpo-
lymorphismus bereits mit sehr wenigen Proben erfasst (z.B. bei Uberdominanz), seltene Varian-
ten eines Minorpolymorphismus erst bei extrem grofem Stichprobenumfang (HATTEMER et al.
1993, GEHLE & HERZOG 2003). Und je stérker die Haufigkeiten variieren, je 6fter zwischen
den Kollektiven die hiufigsten Varianten wechseln, desto ungeeigneter sind diese genetischen
Varianten fiir die quantitative Zuordnung zur Wild- oder Hausform (vgl. Abb. 1). -

Hinzu kommt, dass die Entdeckungswahrscheinlichkeit einer genetischen Variante nicht nur
vom Polymorphismustyp des Genortes abhingt, sondern gerade fiir seltene Varianten vom Stich-
probenumfang. Am Beispiel der Arbeiten von BEAUMONT et al. (2001), ECKERT (2003) und
LECIS et al. (2006) soll gezeigt werden, wie sehr die Anzahl detektierter Varianten von der
Anzahl untersuchter Katzen abhingt (Abb. 3). Selbst bei iiber 150 Proben pro Kollektiv ist noch
mit dem Auftreten bislang unbekannter Varianten zu rechnen. Die meisten Stichproben bleiben
jedoch weit unter 50 beprobten Individuen.

Primerpaar Fca,, Primerpaar Fca,,q

15 - y=ax*+bx+c 15 4 y=ax’+bx+c

Anzahl Allele

X 1 13 1] [} ¥ 1 ¥

50 100 150 200 50 100 150 200
Anzahl beprobter Katzen

I

Abb. 3 Abhingigkeit der Anzahl genetischer Varianten (Allele, Mikrosatellitenmarker) von der Anzahl
beprobter Wild- und Hauskatzen. Reanalyse nach BEAUMONT et al. (2001), ECKERT (2003) und LECIS
et al. (2006). Ausgleichsfunktion als Polynom zweiter Ordnung.
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Diese drei Arbeiten sind insofern miteinander vergleichbar, als sie sich auf bereits fiir die
Hauskatze bekannte Marker von MENOTTI-RAYMOND & O‘BRIEN (1995) stiitzen. Die
Autoren charakterisierten zehn Mikrosatellitenmarker und benannten sie mit Feca (von Felis
catus) und einer Indexzahl, welches das jeweils eingesetzte Primerpaar typisierte. Diese Mikro-
satelliten bestehen aus Repeats einer je nach Primerpaar unterschiedlichen Anzahl amplifizierter
Dinukleotide (15 bis 24) aus der sich ein unterschiedlich langes PCR-Produkt ergibt (130 bis
231 bp). Auf diese Arbeit folgte eine umfassende Kartierung von 254 Mikrosatellitenmarkern
der Hauskatze (MENOTTI-RAYMOND et al. 1999).

Diskussion und Folgerungen

Das bis heute am stiirksten differenzierende Merkmal Zwischen Haus- und Wildkatze ist die
Darmlinge. STEFEN & GORNER geben 2009 dazu eine umfassende Literaturiibersicht und
stellen fest, dass es bislang weder eine vergleichende Studie iiber die Darmlinge von reinen
Hauskatzen und verwilderten Hauskatzen, noch einen solchen Vergleich zwischen Wildkatzen
aus Tiergehegen und der freien Wildbahn gibt. Denn nicht allein die Vererbung, sondern auch die
Erndhrung entscheidet tiber die Darmlinge.

Analog dazu muss auch die Differenzierung mit molekularen Markern am Einzeltier unscharf
bleiben, da diagnostische Marker im Sinne von ,,Privatvarianten unter vorbestimmten Kollekti-
ven fehlen. Deswegen hingt die Giite, d.h. die ,,Eindeutigkeit” einer genetischen Charakterisie-
rung am Individuum erstens davon ab, wie eindeutig die dazu notwendige, phénotypische Vor-
bestimmung von Referenzkollektiven vorgenommen werden kann und zweitens, wie sehr sich
genau diese Referenzkollektive genetisch voneinander unterscheiden.

Auf diese Grundvoraussetzung weisen PRITCHARD et al. (2000) ausdriicklich hin. Denn mit
Hilfe der von ihnen entwickelten Software STRUCTURE ist es zwar moglich, iiber die aus den
Referenzkollektiven geschitzten Variantenhdufigkeiten diejenige Wahrscheinlichkeit zu berech-
nen, mit der ein bekannter sogenannter Multilocus-Genotyp in einer neuen Stichprobe auftritt.
Individuen unbekannter Herkunft werden dann entsprechend zugeordnet.

Doch bleibt diese Zuordnung solange lediglich ein quantitatives Merkmal, bis ein qualitatives
Merkmal (,,private allele*) gefunden wird. Auf diesen Umstand kann nicht eindringlich genug
hingewiesen werden, wenn man bedenkt, welch hohe Akzeptanz die Software STRUCTURE
in der angewandten Molekulargenetik nach ihrer Publikation erfahren hat. Anwendungen des
Programms STRUCTURE sollen eine Zuordnung von Individuen zu Populationen ermdglichen,
Hybridzonen aufzeigen oder Migranten detektieren. PRITCHARD et al. (2000) gehen davon aus,
dass bereits wenige Genorte fiir genaue Zuordnungen ausreichen und zeigen dies am Beispiel der
in Kenia geféhrdeten Taitadrossel (Turdus helleri), die mit Hilfe von nur sieben Mikrosatelliten-
Genorten charakterisiert wurde.

Insofern ist der molekulargenetische Nachweis, es handele sich bei einer unbekannten Gewe-
beprobe um die einer Wildkatze, so gut oder so schlecht wie etwa die Messung der Darmlinge.
Demgegentiber zeigt gerade die Diskussion in der Fachliteratur iiber die Frage der ,,Reinheit
von Haus- und Wildkatze, dass es allen Grund zu der Annahme gibt, fiir die beiden Kollektive gar
keine ,,Privatvarianten” mehr zu finden (vgl. BEAUMONT et al. 2001). Denn wenn man davon
ausgeht, dass die Wildkatze, so wie sie bisher als wilde Form von Felis silvestris angesehen wird,
in Deutschland weit hiufiger vorkommt als erwartet und andererseits die Hausform von Felis sil-
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vestris in ungeahntem Ausmalf iiber die Jahrtausende verwilderte, wire gerade zu erwarten, dass
es zwar zwischen beiden Formen genetische Unterschiede gibt, diese Unterschiede sich jedoch
fiir ein eindeutige Zuordnung eines Einzeltieres ebensowenig eignen wie die Darmlinge, krani-
ale Merkmalskombinationen oder die Fellzeichnung. Dass unter solchen Verhiltnissen Hybriden
vorkommen, erleichtert nicht gerade die Differenzierungsversuche allein iiber genetische Pro-

file.

Demgegeniiber wire ein monomorpher Marker, der bei Wild- und Hausform auf eine jeweils
andere genetische Variante fixiert ist, in hochstem Masse fiir eine qualitative Differenzierung
geeignet. Genau eine einzige solche Privatvariante reichte aus, um sogar Hybriden eindeutig
zuzuordnen. Hybriden wéren unabhingig von ihrem Aussehen daran erkennbar, dass sie beide
fiir Haus- und Wildform fixierte Varianten aufwiesen (Abb: 4). Dabei ist jedoch wiederum zu
bedenken, dass diese eindeutige Zuordnung nur bei F, Hybriden moglich ist.

Solange also ein solcher Marker, welcher entweder (im Idealfall) monomorph an einem
Genort auftritt oder aber wenigstens in zwei hinreichend groflen (1), jeweils morphologisch-
anatomisch als Wild- bzw. Hauskatze identifizierten Kollektiven in Gestalt einzelner Allele auf-
tritt, welche ausschliefllich in einem der beiden Kollektive vorkommen (,,private alleles*), nicht
existiert, ist eine Genotypisierung zur Artunterscheidung zwar keineswegs sinnlos. Man kann
dieser allerdings derzeit auch keinen hoheren Stellenwert einriumen, als er auch den traditio-
nellen, morphologischen bzw. anatomischen Merkmalen zukommt. Eine eindeutige Zuordnung
eines Einzeltieres ist daher, anders als es gewisse Vorstellungen in der Laien- aber auch in Teilen
einer Fachoffentlichkeit suggerieren, derzeit nicht moglich.

Wildkatze Hybriden Hauskatze

Primerpaar Fca,

Abb. 4 Hybridzuordnung bei Fixierung (qualitative Zuordnung). Selbst dann, wenn kein weiteres Primer-
paar derartige Amplifikate (Bandenmuster) zeigt (vgl. Abb. 2), ist bei eineindeutiger Beziehung mit einem
solchen Marker zweifelsfrei jede Katze zu kategorisieren, und zwar vollig unabhingig vom Phénotyp, ob-
wohl die Amplifikate zuvor ausschlieBlich mit Hilfe von Phénotypen gruppiert wurden. Zur Visualisierung
werden die Amplifikate schematisch im Elektropherogramm als Banden (Spuren) gezeigt.
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