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Abstract

Preliminary study of the genetic variation of farmed common carp in Austria

The genetic diversity of 6 populations of common carp (Cyprinus carpio) from Austria,
one farmed strain from Czech Republic, one farmed population from Asia and one feral
population from the Thaya river was investigated by analyzing 10 microsatellite loci.
Mean heterozygosity within populations varied from 0.544 to 0.785, and the mean num-
ber of alleles per population varied from 6.4 to 10.1. The sequence analysis of the con-
trol region of mitochondrial DNA (D-loop) revealed accidental stock mixing of Austrian
strains with East Asian carp. This preliminary study clearly shows the need for further
investigation but also indicates the need for better control of genetic variability and purity
of common carp strains in Austria.
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Einleitung

Die Untersuchung der genetischen Merkmale von Nutztierrassen und deren Einsatz zu Zucht-
zwecken ist heutzutage eine Selbstverstandlichkeit in der Landwirtschaft und Viehzucht. Natr-
lich gilt das auch fur aquatische Nutztiere/Fische (z. B. Lo Presti et al., 2009). Es ist daher nicht
verwunderlich, dass auch in der européischen Karpfenteichwirtschaft, z. B. in Ungarn und der
Tschechischen Republik, entsprechende Schritte unternommen wurden, um einen Uberblick
Uber die genetische Vielfalt zu gewinnen und diese fur die gezielte Zucht einzusetzen (z. B.
FlajShans et al., 1999; Gorda und Véradi, 2001). Das jiingste groR angelegte Programm wurde
in Deutschland im Rahmen der Erfassung der aquatischen genetischen Ressourcen durchge-
fuhrt und 2008 abgeschlossen (BMELYV, 2006; Miller-Belecke, 2008). Unmittelbar aus die-
sem Programm ist eine Datenbank (http://agrdeu.genres.de) hervorgegangen und es besteht die
Maglichkeit fur Teichwirte, sich Karpfenstdmme fordern zu lassen, die bestimmten Kriterien
entsprechen.

In Osterreich ist es bisher nicht gelungen, eine breit angelegte Untersuchung der genetischen
Ressourcen beim Karpfen durchzufiihren. In Kooperation mit der Universitat Sidbdhmen war
es dem Bundesamt fiir Wasserwirtschaft immerhin mdglich, eine geringe Anzahl von geneti-
schen Proben aus Osterreichischen Betrieben und aus der Thaya zu analysieren. Obwohl die
Probenanzahl fur fundierte Aussagen zu gering ist, lasst sich immerhin ein nicht uninteres-
santer Einblick gewinnen, der als Basis fir weitere Arbeiten auf diesem Gebiet dienen kénnte.
Im Folgenden sollen nun die wesentlichen Ergebnisse und Schlussfolgerungen aus dieser Pilot-
studie vorgestellt werden.

Material und Methoden

Insgesamt wurden 144 Karpfen aus 9 Populationen untersucht (Tab. 1), 4 Populationen aus nie-
derdsterreichischen Teichwirtschaften (NO 1-NO4), 2 aus steirischen Teichwirtschaften
(Stmk 1-2), eine Population aus der Thaya (T) und zwei Populationen aus der lebenden Gen-
bank des Forschungsinstitutes in Vodnany: ein tschechischer Stamm (ROP) und ein Stamm aus
Asien (AS). Die DNS wurde aus Gewebestlicken der Schwanzflosse isoliert.

Um die genetische Diversitét innerhalb der untersuchten Populationen abschétzen zu kdnnen,
wurde die mittlere Anzahl der Allele (A) pro Mikrosatellitenlocus, der Allelreichtum (Ar) und
die durchschnittliche Anzahl der privaten Allele (Apr), d.h. Allele, die nur in der jeweiligen
Population auftreten, sowie die erwartete (He) und die beobachtete (Ho) Heterozygotierate

Tab. 1: Ergebnisse der Mikrosatellitenanalyse, Probenanzahl (N), erwartete Heterozygo-
sitat (He), beobachtete Heterozygositat (Ho), mittlere Anzahl von Allelen pro Popu-
lation (A), Allelreichtum (Ar), Anzahl der privaten Allele, Inzuchtkoeffizient (Fs)
und Anzahl der Loci, die vom Hardy-Weinberg Gleichgewicht abweichen

Population N He Ho A Ar Apr Fis HWE-
Abweichung
NO 1 10 | 0,830 | 0,850 9,3 7,8 0 0,03 1
NO 2 10 | 0,799 | 0,870 9 7,4 0 -0,04 1
NO 3 10 | 0,851 | 0,827 | 10,1 8,3 0 0,08 1
NO 4 10 | 0,770 | 0,848 8,5 8,3 0 -0,05 1
Stmk 1 10 | 0,761 | 0,871 7,9 6,8 1 -0,09 0
Stmk 2 10 | 0,786 | 0,831 8,3 7,1 0 -0,07 0
T 23 | 0,851 | 0,804 | 15,2 | 11,3 4 0,08 1
ROP 31 | 0,711 | 0,544 7,2 5,9 4 0,19 8
AS 20 | 0,695 | 0,623 6,4 5,9 4 0,12 7
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Tab. 2: Matrix des paarweisen Fixationsindex Fs; (unterhalb der Diagonale) und von Nei’s
Distanz D, (oberhalb der Diagonale)

NO1 | NO2 | NO3 T Stmk1 | NO4 | Stmk2 | ROP AS

NO1 0,410 | 0,450 | 0,355 | 0,480 | 0,492 | 0,61 2,131 | 2,334
NO2 0,037 0,400 | 0,413 | 0,495 | 0,499 | 0,593 | 3,656 | 2,819
NO3 0,033 | 0,035 0,253 | 0,429 | 0,398 | 0,529 | 2,395 | 2,620
T 0,027 | 0,034 | 0,02 0,283 | 0,24 0,412 | 2,385 | 2,563
Stmk1 | 0,048 | 0,054 | 0,044 | 0,030 0,243 | 0,284 | 2,792 | 3,044
NO4 0,047 | 0,049 | 0,039 | 0,026 | 0,030 0,344 | 3,861 | 3,259
Stmk2 | 0,051 | 0,055 | 0,045 | 0,036 | 0,035 | 0,039 3,341 | 2,614
ROP 0,116 | 0,138 | 0,113 | 0,114 | 0,146 | 0,149 | 0,140 1,288
AS 0,126 | 0,140 | 0,121 | 0,123 | 0,155 | 0,153 | 0,142 | 0,132

ermittelt. Der Inzuchtkoeffizient (F,s) ermdglicht die Abschatzung von Inzuchtwirkungen in
den Populationen, welche zu einer Reduktion der heterozygoten Allele fuhren. Ein positiver
Fs driickt einen Verlust an Heterozygotie aus, negative Werte eine erhéhte Heterozygotierate.
Zur Abschétzung der genetischen Unterschiede zwischen den Populationen wurde der paar-
weise Fixationsindex (Fsr) berechnet (Tab. 2). Der Fs; kann Werte zwischen 0 und 1 anneh-
men, wobei 0 bedeutet, dass sich die Populationen hinsichtlich der untersuchten genetischen
Merkmale nicht unterscheiden. Um die Beziehungen zwischen den Populationen zu visuali-
sieren, wurde auf Basis der genetischen Distanz nach Nei (1983) (DA) (Tab. 2) ein Dendro-
gramm mit Hilfe der UPGMA-Methode erstellt (Abb. 1).

Die D-loop-Region der mitochondriellen DNS wurde mittels PCR amplifiziert und sequen-
ziert. Die genetische Distanz zwischen den verschiedenen Haplotypen wurde ermittelt und mit
der Neighbour-Joining-Methode ein Dendrogramm erstellt (Abb. 2).

Detaillierte Angaben zu den verwendeten Mikrosatelliten, der mitochondriellen DNA sowie
den technischen und mathematisch-statistischen Methoden sind beim Autor oder unter
http://www.baw-oeko.at/cms/images/daten/methods.pdf erhéltlich.
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Abb. 1:

UPGMA-Dendrogramm der untersuchten Po-
pulationen unter Verwendung von Nei’s Dis-
tanz basierend auf 10 Mikrosatellitenloci

Abb. 2:
Neighbour Joining-Dendrogramm der D-loop Haplo-
typen der mitochondriellen DNS
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Ergebnisse und Schlussfolgerungen
Analyse der Mikrosatelliten

Die Untersuchung der Mikrosatelliten-DNS ergab, dass die Anzahl der Allele und der Allel-
reichtum bei den Osterreichischen Karpfenpopulationen aus den Teichwirtschaften gegentber
den Karpfen aus der Thaya signifikant reduziert waren (Mann-Whitney-Test, p >0,01). Ver-
gleicht man das allgemeine Niveau an genetischer Diversitat zwischen den Karpfen aus der
Thaya und jenen aus den Teichwirtschaften, findet man signifikante Differenzen zwischen der
mittleren Anzahl der Allele pro Locus und die mittlere erwartete Heterozygotierate (He). Die
mittlere Anzahl von Allelen pro Locus bei den Zuchtkarpfen (7,9-10,1) war signifikant héher
als bei den Stdammen aus der tschechischen Genbank, aber niedriger als bei den Karpfen aus
der Thaya (Mann-Whitney-Test, p <0,01). Die mittlere beobachtete Heterozygotierate (Ho =
0,849) war bei den dsterreichischen Karpfen signifikant héher (Mann-Whitney-Test, p <0,05)
als bei jenen aus der Genbank (Ho = 0,583). Dariiber hinaus wurden geringe Abweichungen
vom Hardy-Weinberg-Gleichgewicht bei einigen Mikrosatellitenloci der dsterreichischen Popu-
lationen gefunden, wéhrend bei den Stdmmen aus der tschechischen Genbank eine stérkere
Abweichung in Richtung eines Defizits an heterozygoten Allelen beobachtet wurde (Tab. 1).
Wihrend bei den Stdmmen aus der Genbank und den Karpfen aus der Thaya jeweils 4 private
Allele gefunden wurden, traten diese bei den anderen Populationen bis auf eine Ausnahme
nicht auf (Tab. 1).

Im Vergleich mit anderen publizierten Untersuchungen von Mikrosatelliten an Zuchtkarpfen
(Kohlmann et al., 2005; Muller-Belecke, 2008) sind die mittleren Allelzahlen, der Allelreich-
tum bei den osterreichischen Populationen auf einem dhnlichen Niveau. Die Heterozygotiera-
ten sind etwas hoher.

Der Fg; zeigte zwischen den dsterreichischen Populationen Werte zwischen 0,020 und 0,055,
wahrend die Distanz zu den Stdmmen aus der Genbank zwischen 0,113 und 0,155 lag (Tab. 2).
Nach Wright (1978) werden Fs; -Werte von 0,05 bis 0,15 als maRige, hthere Werte als hohe
und niedrigere Werte als geringere genetische Differenzierung zwischen Populationen gewer-
tet. Die Differenzierung zwischen den untersuchten dsterreichischen Populationen ist dem-
gemanR als gering einzustufen, wahrend die Differenzierung zu den Stdmmen der Genbank als
maRig zu bewerten ist. Wie Abbildung 1 zeigt, bilden die Populationen aus Niederdsterreich
eine Gruppe und die steirischen Populationen mit den Thayakarpfen eine weitere. Die tsche-
chischen Stamme stehen gegeniiber diesen beiden Gruppen abgegrenzt. Im Vergleich zu einer
Studie an Zuchtkarpfenbestdnden aus Deutschland (Miller-Belecke, 2008, mittlerer Fs; 0,077)
liegt der mittlere Fsr-Wert zwischen den dsterreichischen Populationen mit 0,039 deutlich
niedriger.

\Von den 6 dsterreichischen Populationen aus Teichwirtschaften weisen 4 einen negativen Fs-
Wert auf. Zwei 6sterreichische Populationen, die Karpfen aus der Thaya und die Stamme aus
der Genbank, weisen positive Fs-Werte auf (Tab. 1). Der mittlere F,s (—0,023) der sterrei-
chischen Zuchtpopulationen ist jenem F-Wert &hnlich, der bei der Studie aus Deutschland
(Muller-Belecke, 2008; Fs —0,020) ermittelt wurde.

Mitochondrielle DNS

Heute wird angenommen, dass Cyprinus carpio im Wesentlichen zwei Untergruppen aufweist,
eine eurasische und eine ostasiatische Gruppe (z. B. Kohlmann und Kersten, 1999; Kohlmann
et al., 2005). Man hat gute Griinde anzunehmen, dass die eurasische Gruppe Ausgangspunkt
fur die Domestikation in Mittel- und Westeuropa war (z. B. Zhou et al., 2003). Bei vielen euro-
paischen Stammen kdnnte es aber zu einer Introgression der ostasiatischen Unterart gekom-
men sein (Gross et al., 2002). Mit Hilfe von genetischen Analysen, u.a. der mitochondriellen
DNS, kann untersucht werden, ob eine Einkreuzung in bestimmten Populationen stattgefun-
den hat. Von den 11 gefundenen Haplotypen der D-loop Sequenz (Tab. 3) konnten 8 (H1-H8)
der eurasischen Untergruppe und 3 (H9—H11) der ostasiatischen Untergruppe zugeordnet wer-
den (Abb. 2). Hinweise auf eine erfolgte Einkreuzung fanden sich in zwei Teichwirtschaften
aus der Steiermark, einer Teichwirtschaft aus Niederdsterreich und bei Karpfen aus der Thaya
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Tab. 3: Probenanzahl (N), Anzahl der Haplotypen (NH) und Verteilung der D-loop Haplo-
typen (H1-H12) bei den untersuchten Populationen

N NH H1I H2 H3 H4 H5 H6 H7 H8 H9 H10 H1l H12
NO1 10 3 1 8 1
NO2 10 2 1 9
NO3 10 2 2 8
NO4 10 3 1 8 1
Stmkl 10 3 8 1 1
Stmk2 10 3 8 1 1
T 23 2 21
ROP 31 1 31
AS 30 1 30

(Tab. 3). Das gezielte Kreuzen von Karpfen der eurasischen mit Karpfen der ostasiatischen
Untergruppe wird durchaus bewusst vorgenommen (z. B. Shapira et al., 2005). In Osterreich
durfte es sich aber um ein unbeabsichtigtes und zufélliges Einkreuzen handeln, das auch schon
vor l&ngerer Zeit erfolgt sein kann. Es stellt sich allerdings die Frage, ob und wie man auf das
Vorhandensein ostasiatischer Merkmale reagieren soll. In Tschechien ist man beispielsweise
bestrebt, im Rahmen eines nationalen Programms zur Erhaltung der genetischen Ressourcen
bei ausgewahlten Karpfenstdammen Tiere mit genetischen Merkmalen der ostasiatischen Unter-
gruppe von der Zucht auszuschlieRen.

Ausblick

Dieser erste Einblick in die genetische Struktur dsterreichischer Karpfenbestédnde zeigt zum
einen, dass sich die genetische Diversitat der Karpfen aus den Teichwirtschaften auf einem
Niveau bewegt, wie er auch bei anderen Karpfenstdmmen in Europa zu finden ist, wahrend
die Karpfen aus der Thaya genetisch diverser zu sein scheinen. Auffallend ist, dass die Hetero-
zygotierate bei den dsterreichischen Populationen héher war als bei den Stdmmen aus der tsche-
chischen Genbank und den Angaben aus der Literatur. Das kdnnte mdglicherweise darauf
zuriickzuftihren sein, dass Laichbesténde immer wieder durch Fische von auerhalb des eige-
nen Betriebes erganzt werden, sei es gewollt oder durch Zufall bei der Auslese, die in Oster-
reich ja meist nur nach morphologischen Aspekten durchgefiihrt wird. Dieser Austausch kénnte
somit auch fir den niedrigen Einfluss von Inzuchtphdnomenen verantwortlich sein, der &hn-
lich gering war wie in Deutschland, im Vergleich zu den Proben aus Tschechien. Dass die gene-
tische Differenzierung zwischen den Populationen in Osterreich hingegen geringer war als
etwa in Deutschland, kdnnte ebenfalls auf diesem Austausch von Fischen in der Uberschau-
baren dsterreichischen Branche beruhen. Das kdnnte bedeuten, dass die klein strukturierte
Osterreichische Teichwirtschaft durch ein mehr oder weniger zufalliges Hin und Her von Fisch-
bestanden tber die Jahre zwar die genetische Diversitat zwischen den Populationen verringert,
dafur aber die Vielfalt innerhalb zumindest erhalten hat. Diesbeziiglich kénnen aber nur umfas-
sendere Untersuchungen weiteren Aufschluss geben. Dieser erste Einblick lasst daher natur-
gemal noch viele Fragen offen, zumal nur wenige Betriebe mit einem geringen Probenumfang
untersucht wurden. Es kann aber vermutet werden, dass es auch in Osterreich sinnvoll und
nachhaltig wére, den genetischen Ressourcen der Karpfen mehr Aufmerksamkeit zu schen-
ken, und sei es auch nur, um zumindest die bestehende Diversitat zu erhalten und vielleicht die
asiatischen Haplotypen zurlickzudréngen. Von einer, die einzelnen Teichwirte Gbergreifenden
Zuchtinitiative, wie es in anderen Bereichen der Tierproduktion Ublich ist, soll in diesem
Zusammenhang gar nicht die Rede sein. Wichtig ware zunéchst, nicht nur eine méglichst
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umfassende Beprobung der Karpfen in Osterreich, sondern auch die Erfassung der Vermeh-
rungsmethoden und Laichfischbestdnde in den Betrieben. Daruber hinaus scheint auch eine
genauere Untersuchung der Karpfen aus der Thaya lohnend, da bei diesen Fischen eine hohere
genetische Differenzierung, aber auch asiatische Haplotypen gefunden wurden. Vor allem die
Herkunft der Thaya-Karpfen wére von Interesse, da nach Angaben der Bewirtschafter auch
Karpfen aus der March (Wildkarpfen?) als Besatz in die Thaya eingebracht wurden.
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Die Bewirtschafter —\erein zur 6kologisch orientierten
fischereilichen Bewirtschaftung von FlieRgewdassern

Der folgende Text stellt einen \erein vor, der sich im Bereich der Fischerei sehr ambitionierte
Ziele gesetzt hat.

Eingangs mdchten wir unsere Entstehungsgeschichte kurz umreif3en. Die Grindungs- und \Vor-
standsmitglieder des Vereins »Die Bewirtschafter« haben allesamt eine fundierte Ausbildung
in einem Betatigungsfeld genossen, das man grob mit den Begriffen Hydrobiologie, Gewés-
serokologie, Fischereiwirtschaft oder Flussgebietsmanagement umreiRen kann. Es handelt sich
also bei den Grundungsmitgliedern um Personen, die Tag fur Tag auch beruflich mit Frage-
stellungen zu gewasser- und fischokologischen Themenbereichen befasst sind. 2007 hat unsere
Gruppe fischender Okologen endlich beschlossen, die theoretische Ebene zu verlassen und die
praktische Umsetzung nachhaltiger fischereilicher Bewirtschaftung in Angriff zu nehmen.
Uns vereint, neben der Leidenschaft am Fischen, das Bemuhen zum Erhalt bzw. der Reakti-
vierung intakter Wildfischpopulationen und Flusslandschaften. Daher ist es uns ein Anliegen,
die gepachteten Reviere mdglichst schonend zu befischen und zu bewirtschaften. Als Teil einer
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