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Taxonomie des Rothirsches (Cervus 
elaphus) – Hirsch ist nicht gleich Hirsch
Der Rothirsch ist nah mit dem Sikahirsch (Cervus nippon) 
und dem Wapiti verwandt. Letzterer wird meist als eine 
getrennte Art vom Rothirsch betrachtet und unter dem 
Namen Cervus canadensis geführt. Doch auch in Europa 
gibt es eine beeindruckende Vielfalt innerhalb dessen, was 
wir als Art Rothirsch kennen. Eine Vielzahl von Unterarten 
sind im Laufe der Zeit beschrieben worden; die meisten nur 

auch einige recht gut geographisch und/oder morphologisch-
genetisch abgrenzbare Taxa wie etwa die Hirsche der Iberi-
schen Halbinsel (C. elaphus hispanicus) oder die Rothirsche 
der Britischen Inseln (C. e. scoticus). Am besten jedoch ist 
ein eigener Unterartstatus für drei evolutionär eigenständige 
und recht divergente Populationen zu begründen:
1. C. e. corsicanus (Tyrrhenischer Rothirsch; Sardinien 

und Korsika);
2. C. e. barbarus (Atlashirsch; Nordafrika im Grenzgebiet 

von Tunesien und Algerien) sowie
3. C. e. italicus (Mesola-Rothirsch; Mesolaschutzgebiet im 

Podelta in Italien).
Die Frage, was Unterarten (bzw. Arten) sind und wie und 
ob sie sich objektiv voneinander abgrenzen lassen, wird 
in der Biologie seit ca. 300 Jahren diskutiert. Für den 
vorliegenden Kontext spreche ich von gut begründeten 
Unterarten, wenn es sich um eigenständige Linien in-
nerhalb des Rothirsches handelt, die sich morphologisch 
und/oder genetisch von allen anderen unterscheiden.

Allen drei gemeinsam ist, dass sie morphologische Beson-
derheiten aufweisen und genetische Linien darstellen, die 
bei keinen anderen Rothirschen gefunden wurden (Zachos 
and Hartl, 2011; Zachos et al., 2014; Lorenzini and Garo-
falo, 2015). Atlas- und Mesolahirsche zeigen eine Fleckung 
nicht nur bei Jungtieren und die Tyrrhenischen Rothirsche 
sind die kleinsten der Welt (Männchen wiegen nur um die 
100 kg). Weiterhin verbindet diese drei Rothirschtaxa eine 
gemeinsame Leidensgeschichte: Alle sind sie dem Ausster-
betod im 20. Jh. nur knapp entgangen, und teilweise war 
ihr Bestand auf einige wenige Tiere zusammengeschrumpft. 
Die genetischen Folgen sind bis heute sichtbar, zeigen sie 
doch im europäischen Vergleich die geringsten genetischen 
Diversitätsmaße (Hmwe et al., 2006; Hajji et al., 2007, 2008; 
Zachos et al., 2009, 2016). Aufgrund ihrer Besonderheit 
und der z. T. nach wie vor bestehenden Bedrohung durch 
geringe Populationsgrößen und/oder genetische Verarmung 
sind diese drei Unterarten heute streng geschützt.

Phylogeographie des Rothirsches in 
Europa
Die Verbreitung europäischer Säugetierarten (und nicht nur 
dieser) sah zur letzten Eiszeit ganz anders aus als heute. Die 
Klimazonen waren südwärts verschoben, und viele Arten 
der gemäßigten Breiten mussten insbesondere das Letzte 
Glaziale Maximum (LGM, ca. 25.000 – 18.000 BP) in 
südlichen Refugialgebieten überdauern. In Europa waren 
dies vor allem die Iberische Halbinsel, Italien sowie der 
Balkan (Sommer and Zachos, 2009). Mit der Erwärmung 
nach dem LGM und vor allem im Holozän breiteten sich 
die Arten dann wieder nach Norden aus – auf unterschied-
liche Weise, da Populationen aus den drei Refugialräumen 
unterschiedlich stark an der Rekolonisation beteiligt waren. 
Rothirsche in Europa zeigen vorwiegend zwei verschiedene 

für die molekulare Analyse der Verbreitungsgeschichte 
(Phylogeographie) benutzt wird: eine westliche und eine 
östliche. Die Westliche (als A bezeichnete) erstreckt sich 
von der Iberischen Halbinsel nordwärts über Frankreich, 
die Britischen Inseln, Skandinavien und Mitteleuropa 
bis nach Polen, während die Östliche (C genannt) haupt-
sächlich auf Südosteuropa und das östliche und südliche 
Mitteleuropa beschränkt ist (Ludt et al., 2004; Sommer et 
al., 2008; Skog et al., 2009; Niedzalkowska et al., 2011; 
Meiri et al., 2018). Weite Teile Europas wurden demnach 
postglazial vom Westen wiederbesiedelt (im Gegensatz 
zum Reh, Capreolus capreolus, bei dem der Großteil der 
heute lebenden Populationen auf ein östliches Refugial-
gebiet zurückzugehen scheint; Sommer et al., 2009). Eine 
Italien zuzuordnende Rothirschlinie wurde nicht gefunden, 
allerdings wurden bis auf die oben erwähnten Mesola-
hirsche auch alle autochthonen italienischen Rothirsche 
ausgerottet. Die außerhalb von Mesola heute in Italien 
lebenden Rothirsche sind wieder eingewandert oder vom 
Menschen wieder eingeführt. Eine dritte mtDNA-Linie (B) 
wurde jedoch auf den Tyrrhenischen Inseln (Sardinien und 
Korsika) sowie in Nordafrika gefunden. Genetische Unter-
suchungen an (sub-)fossilen Hirschen aus Italien aus einer 
Zeit, als noch autochthone Rothirsche dort lebten, haben die 
B-Linie dort mittlerweile nachweisen können und sie da-

 
(Doan et al., 2017).
Die Rothirsche Sardiniens, Korsikas sowie Nordafrikas 
wurden vor Jahrtausenden dort eingeführt, sodass diese 
Regionen eine Art genetisches Museum für die in ihrem 
natürlichen Verbreitungsgebiet ausgestorbene genetische 
Linie darstellen.
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des Rothirsches in Europa
Die großen Säugetierarten sind in weiten Gebieten Europas 
mit einem ganz besonderen Evolutionsfaktor konfrontiert 
– dem Menschen. Durch die dichte Besiedlung und hoch 
entwickelte Infrastruktur, die das Verbreitungsgebiet dieser 
Arten immer weiter verkleinert und zerschneidet; durch di-
rekte Verfolgung und Bejagung und den damit verbundenen 
künstlichen Selektionsdruck (Trophäenjagd!); und nicht 
zuletzt durch intensive Hege und Verbringungen nimmt 

-
lationen von Arten wie dem Rothirsch (Hartl et al., 2003).
Frühere und oft legale ebenso wie jüngere, oft illegale Trans-
lokationen („Verbringungen“) führen zu einer künstlichen 
Veränderung lokaler Genpools, so etwa mittels populations-
genetischer Analysen konkret nachgewiesen im Falle einiger 

et al., 2006). Einer 
vor Kurzem publizierten umfangreichen Studie zufolge, 
in der knapp 1.800 belgische Hirsche genetisch mit einem 
europaweiten populationsgenetischen Referenzdatensatz 
(Zachos et al., 2016) verglichen wurden, betrug der Anteil 
nicht-autochthoner Tiere (inkl. deren Nachfahren) ca. 3,7 %  
(Frantz et al., 2017). Ob dieser Wert hoch oder niedrig ist, 
ist derzeit unbekannt, da es noch keine weiteren Untersu-
chungen vergleichbaren Ausmaßes gibt.
Der vermutlich bedeutendste anthropogene Faktor jedoch 
dürfte die Habitatfragmentierung sein. Vor allem Straßen, 
aber auch Flüsse oder Kanäle mit betonierten Uferböschun-
gen können das natürlich vorhandene Wanderverhalten 

Rothirschen deutlich nachzuweisen (Frantz et al., 2012). 
Der Umstand, dass dieselben Autobahnen, die zu einer 

-

hatten (ibid.), zeigt aber auch, dass man mit Verallge-
meinerungen vorsichtig sein muss. Wozu die genetische 
Verinselung in der Kulturlandschaft bei Rothirschen führen 
kann, zeigt sich exemplarisch in Schleswig-Holstein in 
Norddeutschland. Hier ist eine kleine Population von ca. 
50 – 60 Tieren im Hasselbusch seit Jahrzehnten komplett 
isoliert. Die genetische Diversität ist entsprechend niedrig, 
und Inzuchtwerte sind hoch (Zachos et al.
et al. -
tionsgröße, die ein Maß für die Verlustrate an genetischer 
Vielfalt ist, ist gefährlich niedrig (Zachos et al., 2016), 
und es wurden wiederholt Tiere mit deutlich (ca. 5 cm) 
verkürztem Unterkiefer geschossen (Zachos et al., 2007). 
Diese sogenannte Brachygnathia inferior ist eine Fehl-
bildung, die bei verschiedenen Arten im Zusammenhang 

die die negativen Auswirkungen der anthropogenen Ver-
inselung ausgleichen könnten, sind Grünbrücken, gezielte 
Aussetzungen nicht-verwandter Individuen oder der Schutz 
von Wanderkorridoren. So wirksam diese Methoden auch 

logistischem Aufwand verbunden.
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