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Zusammenfassung

Das von der Fischereikommission 2011 verabschiedete Besatzkonzept sieht einen
Fischeinsatz von standortgerechten Besatzfischen vor, gemal der geltenden Gesetzgebung
des Bundes. Die Fischereiverwaltung des Kantons Aargau nahm bisher an, dass es sich
bei den Aschen im Aargau um eine einzige Population handelt. Ein Besatz mit Aschen
aus dem Rheineinzugsgebiet, auch aus deutschem Raum, wurde als standortgerechte
Herkunft im Sinne der Gesetzgebung betrachtet. Diese Untersuchung sollte priifen, ob
die bisherigen BesatzmaBnahmen der Asche erfolgreich sind und der Fischeinsatz gemaB
dem Besatzkonzept und der geltenden Gesetzgebung mit standortgerechtem
Besatzmaterial ausgefihrt wird.

Um diese Fragen zu klaren, wurden 404 Aschen aus dem Rhein, der Aare, der Limmat,
der Reuss und vier Fischzuchten genetisch untersucht. Die Resultate zeigen, dass sich
die Aschen von drei Fischzuchten, Bachofner, Pfyn und Riippel, stark von den in den
Fliissen lebenden Aschen unterscheiden. Das Aschenbesatzmaterial der Fischzucht
Nadler ist mit den Aschen aus dem Rhein zwar naher verwandt, aber trotzdem signifikant
unterschiedlich. Diese Fische sind somit nur mit Vorbehalt und aufgrund des Ursprungs
aus dem Rhein fiir BesatzmaBnahmen im Rhein geeignet. Die Aschen der drei Fischzuchten
Pfyn, Bachofner, und Riippel eignen sich gemaB Gesetzgebung und Besatzkonzept nicht
fir den Besatz der Gewasser im Kanton Aargau.

Weiter zeigen die Resultate, dass in den einzelnen Gewéssern (Aare, Reuss, Rhein und
Limmat) genetisch unterscheidbare Populationen leben. Im Bereich der Aare- Limmat-
und Reussmiuindung (Wasserschloss) vermischen sich diese Populationen teilweise. Die
Ergebnisse passen gut zu den Resultaten einer gesamtschweizerischen Aschenstudie.
Basierend auf den vorliegenden Erkenntnissen kénnen fiir die Bewirtschaftung der Aschen
im Kanton Aargau folgende Bewirtschaftungseinheiten definiert werden:

— Aare — Reuss — Rhein — Limmat

Es wird deshalb empfohlen, auf weitere BesatzmaBnahmen mit Aschen aus nicht
heimischen Populationen aller vier privaten Fischzuchten zu verzichten. Sollten
BesatzmafBnahmen weiterhin durchgefihrt werden, dann sollte Besatzmaterial aus den
vier Bewirtschaftungseinheiten gewonnen werden.
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Ausgangslage und Fragestellung

Die europaische Asche (Thymallus thymallus) gehort zur Familie der lachsartigen Fische
(Salmonidae) und zur Gattung der Aschen (Thymallus). In der Schweiz ist sie in Mittel-
landgewassern in allen vier Einzugsgebieten (Rhein, Rhéne, Donau und Po) nattirlich
vertreten V. Aschen bevorzugen Fliessgewasser (sie kommen zum Teil auch in Seen vor,
insbesondere in Nordeuropa) mit einer relativ hohen Fliessgeschwindigkeit, einem Gefélle
zwischen 0,2 % und 0,7 % und ab einem minimalen mittleren Jahresabfluss von ca.
1 m®/sec *“. Sie bendtigen sauerstoffreiches und sauberes Wasser, das im Sommer eine
Temperatur von 23 — 26 °C nicht tbersteigt *¥. Aschen ernghren sich groBtenteils von
benthischen Wirbellosen (Insekten, Krebstiere und Mollusken), altere Tiere auch von
kleinen Fischen . Die Fortpflanzung findet im Frihling von Mérz bis Juni statt. Vor der
Fortpflanzung kénnen Aschen kurze Distanzen wandern, die tiblicherweise im Bereich
von einigen 100 Metern bis mehreren Kilometern liegt. Dabei steigen sie auch in Zuflisse
auf . Die Migration wird durch eine Erhéhung der Wassertemperatur ausgeldst ©. Beim
Laichvorgang dringen die Weibchen durch starke Schuttelbewegungen des Korpers
leicht in feines Kiessubstrat ein und legen die Eier ab. Aschen sind schnellwiichsige
Fische, die nach einem Jahr bereits 14 — 18 cm groB3 sein kénnen und mit 3 Jahren eine
GroBe von 25 — 40 cm erreichen ©,

Die Asche ist in der roten Liste der bedrohten Fischarten der Schweiz als verletzlich
eingestuft (VU) V. Die Bestande sind in vielen Fliissen ricklaufig und werden deshalb
verbreitet durch BesatzmaBnahmen gestitzt. Es wird davon ausgegangen, dass die
PopulationsgréBen der natiirlichen oder durch die Fischerei verursachten schwankenden
Jahrgangsstérken durch BesatzmaBnahmen stabilisiert und dadurch in bestimmten
Gewassern die fehlende und/oder beeintrachtigte natiirliche Reproduktion kompensiert
wird . Der Erfolg dieser MaBnahmen ist sowohl national 1° ¥ als auch international sehr
unterschiedlich ' 2. Dartiber hinaus werden mehr und mehr auch die negativen
Auswirkungen erkannt, die der Besatz auf die Fitness, das Uberleben, die genetische
Vielfalt und auf die Erhaltung von lokalen Anpassungen der Populationen haben kann
13181 Weiter ist bekannt, dass in der Schweiz zum Teil sehr ausgepragte und genetisch
stark differenzierte Aschenpopulationen existieren, welche sich im Lauf der Evolution
an die unterschiedlichen Lebensraume der verschiedenen Gewasser spezifisch angepasst
haben 1619,

Ublicherweise werden in der Schweiz nur die fiir die Fischerei relevanten Fischarten
besetzt ?. Im Kanton Aargau sind dies hauptséchlich Bachforellen, Aschen, Felchen
und Hechte [21]. Dass dabei méglichst lokal angepasste Fische mit gentigender genetischer
Variabilitdt eingesetzt werden sollten, ist durch heutige Kenntnisse tiber Erfolgskontrollen
von BesatzmaBnahmen, Genetik und lokaler Anpassung erwiesen. Der Besatz mit
standortfremden Fischen, welche mit der Population ihres Einsatzortes genetisch nicht
ausreichend verwandt sind, ist oft nicht erfolgreich und gesetzlich ebenfalls untersagt
(Art. 6 Abs. 2 VBGF). Oft liegen dem Bewirtschafter die notwendigen genetischen
Grundlagen jedoch nicht vor, um Bewirtschaftungseinheiten definieren zu kénnen und
einen Besatz mit standortgerechten Fischen gemal der geltenden Gesetzgebung zu
vollziehen. Zudem wird der Fischbesatz allgemein als erfolgreiche MaBnahme betrachtet
und es wird nur selten eine Erfolgskontrolle durchgefiihrt.

Das von der Fischereikommission des Kantons Aargau 2011 verabschiedete Besatzkonzept
sieht einen Fischeinsatz von standortgerechten Besatzfischen vor, gemal der geltenden
Gesetzgebung des Bundes. Die Fischereiverwaltung des Kantons Aargau nahm bisher
an, dass es sich bei den Aschen im Aargau um eine einzige Population handelt. Ein
Besatz mit Aschen aus dem Rheineinzugsgebiet, auch aus deutschem Raum wurde als
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standortgerechte Herkunft im Sinne der Gesetzgebung betrachtet. Die Sektion Jagd und
Fischerei des Kantons Aargau setzt Aschen in die groBen Flisse Aare, Limmat, Reuss
und Rhein ein (Abb. 2-1). In den letzten Jahren wurden stets Sémmerlinge aus 4 Fisch-
zuchten eingesetzt. Die Herkunft der eingesetzten Aschen ist nur bei einer Fischzucht
(Nadler) genau bekannt, welche Briitlinge aus einem Aschen-Laichfischfang im Rhein
aus dem Kanton Thurgau bezieht.

Diese Untersuchung sollte einerseits prifen, ob die bisherigen BesatzmafBnahmen der
Asche im Kanton Aargau erfolgreich sind und der Fischeinsatz gemal dem Besatzkonzept
und der geltenden Gesetzgebung mit standortgerechtem Besatzmaterial ausgefihrt wird.

1956 1997 1993 1599 2000 2001 2002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 2003 2010 2041 2012 2013 2014

Abb. 2-1. Aschenbesatzzahlen des Kantons Aargau in Sémmerlingseinheiten. Die Umrechnung
in Sémmerlingseinheiten erfolgte nach .

Folgende Fragestellungen standen im Fokus dieser Arbeit:

— Gibt es zwischen Aschen der verschiedenen Fliisse im Kanton_ 'Aargau genetische
Unterschiede? (Definition von Bewirtschaftungseinheiten der Asche im Kanton
Aargau).

— Sind die aus den privaten Fischzuchten stammenden Aschen fir
BesatzmaBnahmen geeignet? (Bezogen auf die Gesetzgebung und das
Besatzkonzept?)

— Kénnen die wilden Aschen aus Anglerfangen und dem Aschenmonitoring
(teilweise) dem Besatzmaterial zugeordnet werden?

— Koénnen negative genetische Konsequenzen der bisher durchgefihrten
BesatzmafBnahmen festgestellt werden?

— Passen die Ergebnisse der untersuchten Aschen dieser Studie aus dem Kanton
Aargau zur schweizweiten Aschengenetikstudie des Bundes?

Material und Methoden
Probenahme

Die Probenahme der Aschen aus den kantonalen Gewdassern (Abb. 3-1) wurde im Rahmen
des Aschenlarvenmonitorings und durch Angelfischer in den Jahren 2013 und 2014
durchgefiihrt. Die vier Fischzuchten, die dem Kanton Aargau Aschen fiir den Besatz
liefern, wurden im Jahr 2013 beprobt. Insgesamt wurden 404 Aschen genetisch untersucht.
Fir bestimmte Auswertungen (Kapitel 4.3) wurden zusétzlich Referenzpopulationen der
gesamten Schweiz hinzugezogen, die im Rahmen einer nationalen Aschengenetikstudie
des Bafu bereits untersucht wurden "9,
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Abb. 3-1. Standorte der Aschenprobenahme in den FlieBgewdssern.

Auswahl der genetischen Marker

Um die genetischen Unterschiede und Verwandtschaften zwischen verschiedenen
Populationen zu untersuchen, wurden Mikrosatellitenmarker verwendet. Diese sind fir
populationsgenetische Untersuchungen ntitzlich, weil sie selektiv meist neutral sind. Sie
weisen zudem eine hohe Mutationsrate auf und kénnen daher auch rezente Ereignisse
im Erbgut reflektieren. In der vorliegenden Studie wurden 12 solcher Mikrosatelliten-Loci
untersucht.

Ergebnisse
Erfolgskontrolle BesatzmalSnahmen und Genetische Differenzierung der Populationen

Die Auswertung der genetischen Daten der beprobten Aschen im Kanton Aargau und
den vier privaten Fischzuchten zeigt, dass sich die Aschen der Fischzuchten Bachofner,
Pfyn und Riippel stark von den in den Fliissen lebenden Aschen unterscheiden. Das
Aschenbesatzmaterial der Fischzucht Nadler ist mit den Aschen aus dem Rhein zwar
naher verwandt, aber trotzdem signifikant unterschiedlich. Die Aschen der drei
Fischzuchten Bachofner, Pfyn und Rippel eignen sich somit nicht flir den Besatz der
Gewasser im Kanton Aargau

Weiter zeigen die Resultate, dass in den einzelnen Gewéssern (Aare, Reuss, Rhein und
Limmat) genetisch unterscheidbare Populationen leben. Im Bereich der Aare- Limmat-
und Reussmiindung (Wasserschloss) vermischen sich diese Populationen teilweise.

SchlieBlich korreliert die Gewéasserdistanz zwischen den Standorten signifikant mit der
genetischen Differenzierung. Die Distanz spielt somit bei der Isolation der Populationen
eine wichtige Rolle.
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Das meistangewandte Ma@ flir die genetische Differenzierung zwischen Populationen
ist der Fsr-Wert (oder Fsr-Index). Dieser kann Werte zwischen 0 (keine Differenzierung)
und 1 (vollstéandig verschieden) annehmen. Die Fsr-Werte wurden im Programm ARLEQUIN
v. 3.1 ® berechnet. Die Resultate zeigen, dass zwischen den verschiedenen Aschen-
populationen meistens signifikante genetische Unterschiede vorliegen (Abb. 4-1, Tabelle
41). Die Unterschiede zwischen Standorten innerhalb der einzelnen Gewasser sind aber
mit der Ausnahme der Reuss eher klein (Abb. 4-1).

Tabelle 4-1. Fsr-Werte, die zwischen den verschiedenen Aschenpopulationen beobachtet
wurden.

1 ¥ - 1 s I
e s o = e S —= == ===
: " t [Ty Kl . I‘ aww - " I
i I i I
§ (Ui - g
5 [ sy . Fic= - s ey |
I | _,..-_.....-4--.4--.....,-. ----- a.,.n_..,-.-.-n-.a..--.-..-.u-l
S L S R B e e .......-.':..l......-.....-...w....h..q
T messpied | GDSI G060 G@8  Boa  Gea | AR ; B o O e Wy
B M cher | BN BSOS oo ass | ads | Bew . we | oam e e e s e
5 meon ot LA R0 b e, e d s |eSkE AR S il | da R L S ]
1w wheetpo | oGS BT 6Eis | GAN aear | aen | oeM oo e | - g :*---':--7“---“7-1
10 Shen 06 | 00N 8018 OOLT  DOW O00A g 0°18 | OOM  Gma ooer | oo 3 - -
U e | 0208 0 005 01 o | oeas | oAl o oaee |onim ook - e
u Rwde Vo om oow oo oow ! ooonn | ooam  nom oo 1 gz omi | ege
14 R jGIE e Mmoo ooam g mim e A dur o own |Ba el - e
U RiGeed ) O RNC_GIOL, | Ose 0G| GINT ) O e T s R ) s ol g

Auffallend ist allerdings, dass die genetischen Unterschiede zwischen den in Gewassern
beprobten wilden Aschen und den Zuchten Riippel, Pfyn und Bachofner jeweils sehr
groB sind (Abb. 4-1, Tabelle 4-1). Die Unterschiede zur Fischzucht Nadler (Herkunft
Aschenlaichfischfang Rhein Kanton Thurgau) sind kleiner, aber dennoch hochsignifikant.
Die Besatzéaschen unterscheiden sich also stark von den Aschen, welche in den Fliissen
des Kantons Aargau vorkommen. Die Aschen der vier Fischzuchten eignen sich somit
nicht fir den Besatz der Gewésser im Kanton Aargau.
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Abb. 4-1. Durchschnittliche genetische Unterschiede zwischen den Populationen.

Durchscnitt Fy

a.::b

Aufbauend auf dieser Erkenntnis stellt sich die Frage, ob tiberhaupt einzelne in den
letzten Jahren besetzte Aschen in den Gewdssern iiberleben konnten und ob genetisch
eventuell doch teilweise eine genetische Durchmischung der wilden Populationen mit
den eingesetzten Aschen nachweisbar ist. Um dies zu klaren, wurden die Daten aller

257



Individuen in einer STRUCTURE Analyse %4 zusammengefasst und untersucht. Mit
dieser Analyse kann die Anzahl genetischer Gruppen, die sich voneinander unterscheiden,
bestimmt werden. Die einzelnen Individuen werden dann anhand der genetischen
Information den einzelnen Gruppen zugeteilt. Die Analyse ergab, dass insgesamt sieben
genetische Einheiten differenziert werden konnten (K = 7: Abb. 4-2).
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Blaue Balken: Population der Aare.

Gelbe Balken: Population des Rheins.

Rosa Balken: Population der Reuss.
I Braune Balken: Eine genetisch einzigartige Population im Unterlauf der Reuss (Reuss_9).

Orange Balken: Fischzucht Bachofner (Teilweise FZ Pfyn).

Grune Balken: Fischzucht Ruppel (Teilweise FZ Pfyn).
I Graue Balken: Fischzucht Nadler.
Abb. 4-2. Resultate der Zuweisungsanalyse fiir sieben hypothetische Populationen (K = 7). Die
verschiedenen genetischen Gruppen, die identifiziert wurden, sind in unterschiedlichen Farben
dargestellt. Jeder vertikale Balken entspricht einem Individuum.

Aus dieser Analyse geht hervor, dass drei genetische Cluster den Gewéssern Aare,
Reuss, Limmat und Rhein zugeordnet werden kénnen (Blau — Aare, Rosa — Reuss
Oberlauf, Gelb — Rhein). In der unteren Aare und im Rhein kann eine genetische Durch-
mischung der verschiedenen Populationen festgestellt werden. Die beprobten Aschen
der Limmat zeigen Anteile von Rhein (Gelb), Reuss Oberlauf (Rosa) sowie etwas Reuss
Unterlauf (Rot) auf. Die Aschen der Limmat sind genetisch nah verwandt mit denen des
Rheins und der Reuss und werden in der Structure Analyse nicht als eigenstandiger
Cluster aufgetrennt. Wie die paarweisen Vergleiche zeigen, sind jedoch die Aschen der
Limmat signifikant von den Aschen der Reuss und des Rheins differenziert (Tabelle 4-1).
Die Reuss_9 Population schliefSlich wird als eigene genetische Einheit eingeteilt und ist
von allen Aare-, Rhein- und Reusspopulationen relativ stark differenziert (Tabelle 4-1).
Auch aus den weiteren Untersuchungen bleibt unklar, weshalb diese Population genetisch
so verschieden ist. Es kommen vor allem Familieneffekte in Frage (Vgl. Resultate Basis-
analysen). Wichtig ist die Tatsache, dass es sich beim Sample Reuss_9 lediglich um
14 Individuen handelt und diese Resultate entsprechend mit Vorsicht zu behandeln sind.

Von den sieben genetisch unterscheidbaren Populationen im gesamten Datensatz kénnen
zwei nur in den Zuchten beobachtet werden (Fischzucht Rippel — Grin und Fischzucht
Bachofner — Orange). Die Aschen der Fischzucht Pfyn werden in dieser Analyse der
Fischzucht Rippel und Bachofner zugewiesen. Solche Fische konnten in keiner nattrlichen
Population nachgewiesen werden, auch keine Hybride oder F2 Nachkommen mit wilden
Fischen. Es darf deshalb davon ausgegangen werden, dass besetzte Aschen aus diesen
drei Zuchten in den Fliessgewaéassern nicht tiberleben konnten. Eine einzelne nur mit den
Zuchtfischen durchgefiihrte Analyse zeigt allerdings, dass es sich dabei um ein Artefakt
der Analyse (weil K = 7 a priori festgelegt) handelt. Effektiv sind die Aschen der Fisch-
zucht Pfyn von allen anderen Zuchten stark verschieden und bestehen nicht aus einzelnen
Individuen der beiden Fischzuchten Bachofner und Rippel.
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SchlieBlich sind die Aschen der Fischzucht Nadler genetisch den wilden Populationen
viel ndher verwandt als die anderen Zuchtpopulationen. Dieses Resultat tiberrascht nicht,
weil die Elterntiere von einem Laichfischfang im Thurgauer Rhein stammen. Dies ist
auch bei der genetischen Zuweisung der einzelnen Besatzfische zu erkennen (gelbe, rote
und blaue Balken). Die »grauen« Individuen, die in der Zucht dominant vertreten sind,
sind in den Flissen des Kantons Aargau jedoch selten und konnten keiner nattirlichen
Population zugewiesen werden. Es kann hier nicht genau eruiert werden, woher die
genetischen Unterschiede zu den nattrlichen Rheinpopulationen stammen. Diese Aschen
eignen sich somit nur flir den Besatz, wenn tatsdchlich nur Elterntiere aus dem Rhein
als Elterntiere genutzt werden und Inzuchteffekte (zu wenige gestreiffte Elterntiere)
verhindert werden.

Da das Aschenbesatzmaterial der Fischzucht Nadler zu einem groBen Teil aus Individuen
besteht, das genetisch nicht mit den im Kanton Aargau einheimischen Aschen verwandt
ist (Tabelle 4-1) und zusétzlich aus einer Mischung von Aschen mit unterschiedlichem
Ursprung besteht, eignen sich auch diese nicht fiir BesatzmaBnahmen in Aargauer
Gewassern.

Weiter zeigen die Resultate, dass in den einzelnen Gewassern (Aare, Reuss, Rhein und
Limmat) genetisch unterscheidbare Populationen leben, die bei der Definition von
Bewirtschaftungseinheiten berticksichtigt werden sollten. Im Bereich der Aare-, Limmat-
und Reussmundung (Wasserschloss) vermischen sich diese Populationen allerdings. Eine
solche Vermischung im Bereich von Mindungen tritt natlirlicherweise auf, aufgrund der
kurzen geografischen Distanz zwischen den Probestandorten (Abb. 3-1). Uber alle
paarweisen genetischen Vergleiche (ausgenommen Reuss_09 Sample; N = 14) kann eine
klare Korrelation zwischen der geografischen Distanz und den jeweiligen genetischen
Unterschieden festgestellt werden (Abb. 4-3).

oo
L
008 .
L ]
005
3 -
- 004 .. - L
E.E-fmi y -7 e
e g -
PR Abb. 4-3. Mantel Korrelation
oo * s r 3 :" zwischen der genetischen Distanz und
ob.” *, @ der Gewdsserdistanz aller nattirlichen/
7 aget-Gge . wilden Populationen. Die Reuss_09
am - * : . Population wurde bei dieser Analyse
o 20 @0 5 B0 100 ausgenommen (siehe Text).

Resultate Basisanalysen — Genetische Variabilitat innerhalb der Populationen

Die Resultate der Basisanalysen zeigen, dass die Fischzuchten Bachofner, Nadler und
Ruppel im Vergleich zu den naturlichen Populationen eine geringe genetische Vielfalt
aufweisen.

Als Erstes wurden die erwartete (He) und beobachtete Heterozygositat (Ho) in ARLE-
QUIN v. 3.5 ® berechnet. Dabei wird fiir jeden Lokus und tiber alle Loci fiir jede Population
der Anteil an heterozygoten Individuen berechnet (d. h. Individuen, die zwei verschiedene
Allele an einem Lokus aufweisen). AnschlieBend wird die Abweichung von diesem Er-
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wartungswert (Hardy-Weinberg-Gleichgewicht ) fiir jeden Lokus und jede Population
in GENEPOP v. 4.2 berechnet . Diese Berechnung tiberpriift, ob in einer Population
zu viele oder zu wenige Heterozygote vorkommen. Die Resultate zeigen, dass die beobach-
tete Heterozygositat (Ho) zwischen 0.559 und 0.829 und die erwartete Heterozygositéat
(He) zwischen 0.683 bis 0.859 liegt (Tabelle 4-2). Diese liegen somit leicht hoher als in
anderen Schweizer Populationen "¥. Wichtig ist, dass vier der untersuchten Populationen
signifikant vom Hardy-Weinberg-Gleichgewicht (HWE) abweichen (Limmat_01-02,
Reuss_01-04, FZ_Bachofner, FZ_Pfyn). Da die beobachtete Heterozygositat kleiner war
als die erwartete Heterozygositat, bedeutet dies, dass entweder die Populationen aus
mehreren genetischen Einheiten bestehen (Substruktur innerhalb der Populationen),
Null-Allele (aufgrund der Methode nicht beobachtete Allele, die jedoch in Wirklichkeit
vorhanden sind) vorliegen, oder dass ein Inzuchtproblem vorliegt.

Tabelle 4-2. Basisanalysen der genetischen Daten. N entspricht dem Stichprobenumfang,
der untersucht wurde; An entspricht der durchschnittlichen Anzahl beobachteter Allele
pro Lokus; Ar entspricht der fiir den Stichprobenumfang korrigierten durchschnittlichen
Anzahl beobachteter Allele pro Lokus; Ho ist die beobachtete und Hk die erwartete
Heterozygositat mit dem dazugehorigen P-Wert fiir die Abweichung vom Hardy-Weinberg-
Gleichgewicht, Fis entspricht dem Inzuchtkoeffizient mit dem dazugehdrigen P-Wert;
Die geschéatzte Anzahl nicht beobachteter Allele (Null-Allele), die Anzahl Geschwisterpaare
(Vollgeschwister/Halbgeschwister), LD entspricht der Anzahl statistisch signifikanten
Assoziationen zwischen den verschiedenen Mikrosatelliten-Loci.
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Aufgrund dieses Resultats ist auch nachvollziehbar, dass der Inzuchtkoeffizient (Fis) %7,
der mit der Software FSTAT v. 2.9.3 ¥ berechnet wurde, fiir die Populationen Limmat
01-02, FZ_Bachofner und FZ_Pfyn positiv und signifikant war. Zusétzlich ist auch der Fis
der Reuss_09 Population signifikant, aber negativ. Dies weist auf einen Heterozygotie-
Uberschuss hin, was als Hinweis auf Ausziichtung (Kreuzen mit genetisch fremden
Fischen, also das umgekehrte der Inzucht) gewertet werden kénnte. Da die Stichprobe
in dieser Population klein ist, ist dieses Resultat jedoch mit Vorsicht zu interpretieren.
Um zu wissen, ob Null-Allele fur die Abweichungen vom Hardy Weinberg Gleichgewicht
verantwortlich sind, wurde eine statistische Schétzung der Null-Allele ** durchgefiihrt.
Diese ergab, dass mit Ausnahme der Reuss_09 nur wenige Null-Allele vorliegen kénnten.
Dies kann die starken Abweichungen vom Hardy Weinberg Gleichgewicht in den
Zuchtpopulationen nicht erklaren und muss deshalb als Hypothese zurickgewiesen
werden. Somit sind die Abweichungen von Hardy Weinberg Gleichgewicht entweder
auf Inzuchteffekte oder auf Substruktur zurtickzufiihren.
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Weiter wurde Uberprift, ob die verschiedenen Mikrosatelliten-Loci physisch auf dem
Erbgut assoziiert sind (Linkage disequilibrium, LD). Eine physische Assoziation ist
vorhanden, wenn zwei oder mehr Loci nah zueinander auf dem DNS-Strang liegen. Diese
Assoziation misste in diesem Fall in allen Populationen ersichtlich sein. Wenn dies der
Fall ist, dann beinhalten gelinkte Loci die gleiche populationsgenetische Information und
nur ein Lokus dirfte fiir weitere Auswertungen verwendet werden. Diese Analyse ist
aber ebenfalls sensitiv, wenn Substruktur oder Familieneffekte in einer Population
vorhanden sind. Dann sollten die Abweichungen jedoch nur in den Populationen mit
Substruktur, Inzucht oder Familieneffekten beobachtet werden. Diese Berechnung wurde
im Programm ARLEQUIN v 3.5 ¥ durchgefiihrt. Ein gehéuftes Auftreten von LD konnte
in den vier Zuchten, in der Aare_06-08 und in der Reuss_09 beobachtet werden (Tabelle
4-2). Die Abweichungen kénnen in der Tat iberwiegend auf Familieneffekte (Reuss_09,
Fischzucht Nadler) und Substruktur (Fischzucht Nadler, Fischzucht Pfyn, Aare_06-08)
und Inzucht (FZ Bachofner, FZ Pfyn) zuriickgefiihrt werden (Tabelle 4-2). Es bestand
daher kein Anlass einen Lokus aus den Auswertungen auszuschlieB3en.

AnschlieBend wurde die genetische Variabilitat innerhalb der Populationen mit zwei
verschiedenen Methoden bestimmt. Erstens wurde fiir jede Population die durchschnittliche
Anzahl der pro Lokus beobachteten Allele bestimmt (Ax) und zweitens wurde diese
Anzahl fir die unterschiedlichen Stichprobenumfinge korrigiert (Ar). Die Anzahl
beobachteter Allele (Ax) reichten von 6 bis 14.7 und die korrigierte Anzahl Allele (Ar) von
4189 bis 7.005 (Tabelle 42, Abb. 4-4). Auffallig ist, dass die genetische Variabilitat in den
Zuchten Bachofner, Nadler und Rippel niedriger ist als in den naturlichen Populationen

(Ausnahme Reuss_09).
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Abb.4-4. Anzahl Allele korrigiert fiir die Stichprobenzahl (Allelic Richness Ag) fiir die verschiedenen
Populationen.

m 2=
o~ in

Allelic Richness [A,)

- i a
W & oW nom

SchlieBlich wurde anhand der genetischen Daten die Anzahl Vollgeschwister (gleiche
Eltern) und Halbgeschwister (ein Elternteil gleich) geschétzt. Dabei hat sich herausgestellt,
dass die Anzahl Vollgeschwister in der Reuss-09 Population sehr hoch war. Dies kénnte
demzufolge die aussergewdhnlichen Structure Resultate (eigener genetischer Cluster)
und die signifikanten genetischen Unterschiede zu den anderen Reuss Samples erklaren.
Weiter sind in vielen Populationen aber auch in den Zuchten die Anzahl Halbgeschwister
relativ hoch. Dies uberrascht allerdings weder in den Zuchten noch in den wilden
Populationen, weil vorwiegend Jungfische untersucht wurden und stellt in diesem Ausmal
auBer bei der Reuss_09 kein Problem dar.
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Vergleich mit der gesamtschweizerischen Studie

Der Vergleich mit anderen Schweizer Populationen bestatigt, dass die drei Fischzuchten
Bachofner, Pfyn und Riippel mit Aschen arbeiten, die nicht aus dem Schweizer Ein-
zugsgebiet stammen und somit fiir BesatzmaBnahmen ungeeignet sind und gemal
geltender Gesetzgebung und dem Besatzkonzept des Kantons Aargau nicht zuléssig
sind. Die Resultate bestatigen auch, dass im Kanton Aargau verschiedene genetisch
identifizierbare Aschenpopulationen leben und sich die Ergebnisse der vorliegenden
Studie sehr gut in die Resultate der schweizweiten Aschengenetikstudie des Bundes
einfligen.

Fiir den Vergleich mit den Daten aus der gesamtschweizerischen Aschenstudie " wurden
die Haufigkeiten der Allele aller Loci in einer Hauptkomponentenanalyse (PCA) unter-
sucht. Dargestellt werden die ersten 2 Achsen, die den groBten genetischen Unterschieden
zwischen den Populationen entsprechen. Die Varianz der Allelfrequenzen, die durch die
ersten zwei Hauptkomponenten erklart wird, ist in Prozent angegeben. Die Analyse
bestatigt, dass die drei Fischzuchten Bachofner, Pfyn und Rippel mit Aschen arbeiten,
die nicht aus dem Schweizer Einzugsgebiet stammen und somit fir BesatzmaBnahmen
ungeeignet und gemaB geltender Gesetzgebung (Art. 6 Abs. 2 VBGF) und dem
Besatzkonzept des Kantons Aargau nicht zuldssig sind (Abb. 4-5a). Die Positionen der
naturlichen Populationen fiigen sich gut in die Nahe (d. h. nah verwandt) mit den Referenz-
populationen des Rheineinzugsgebiets der nationalen Aschengenetikstudie des Bafu
ein (Abb. 4-5a). Die auffallende Position (groBe genetische Distanz) der Birspopulation
lasst sich dadurch erklaren, dass dieser obere Birsabschnitt, in welchem keine urspring-
lichen einheimischen Aschen mehr vorkamen, mit Aschen des nahegelegenen Doubs
aus dem Rhoneeinzugsgebiet besetzt wurden 1.
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Abb. 4-5. Hauptkomponentenanalyse der Aschenpopulationen der Schweiz. a) mit allen Populationen;
b) ohne die vier Ausreisserpopulationen FZ_Bachofner, FZ_Pfyn, FZ_Riippel und Birs.

Weiter bestatigt die Analyse, dass in der Schweiz mehrere genetisch stark differenzierte
Aschenpopulationen leben (Abb. 4-5b). Die verschiedenen Populationen eines Gewésser-
systems clustern jeweils gut zusammen (Aare, Rhein, Reuss). Man erkennt also sehr gut,
dass sich die gefundenen genetischen Daten der vorliegenden Studie gut ins Bild der
Ergebnisse der nationalen Studie des Bundes, selbst auf kleinem geografischen Raum
der einzelnen Gewdssersysteme, einfigen.
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Eine andere Moglichkeit, die Verwandtschaften von Populationen darzustellen, ist ein
genetischer Stammbaum. Dabei werden die paarweisen genetischen Unterschiede
zwischen den einzelnen Populationen verwendet (Abb. 4-6). Die Lange des einzelnen
Astes des Baumes entspricht dem genetischen Unterschied zu den anderen Populationen.
Je néher die Populationen im Stammbaum bei einander liegen, desto ndher verwandt
sind die Populationen miteinander. Der genetische Stammbaum bestatigt die Resultate
der Hauptkomponentenanalyse in groben Ziigen. Die Auflésung innerhalb des Aare-
Rhein-Reuss-Limmat Clusters ist allerdings nicht sauber, weil fiir diese Analyse eigentlich

zu wenig Loci (n = b) fiir die Berechnung vorhanden sind. Hier eignen sich die detaillierten
paarweisen Fsr Werte besser flir die Interpretation der Resultate.
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Abb. 4-6. Phylogenetischer Baum basierend auf der Cavalli-Sforza Distanz (Dc) und konstruiert
anhand der Allelfrequenzen von fiinf Mikrosatelliten Loci.

Definition der Bewirtschaftungseinheiten

Um die Bewirtschaftungseinheiten fiir die Aschen im Kanton Aargau zu definieren, wurde
zuerst die genetische Populationszuweisung der Individuen ohne a priori geografische
Information verwendet. Dies verhindert, dass Populationen aufgrund sehr kleiner und
nicht relevanter aber knapp signifikanter genetischer Unterschiede definiert werden.

Erst anschlieBend wurde die geografische Verteilung der einzelnen genetischen Einheiten
berticksichtigt.
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Die individuelle Zuweisungsanalyse (Structure) konnte drei naturliche genetische
Populationen identifizieren. Diese konnten den Gewassern Aare, Reuss und Rhein
zugeordnet werden, welche folglich drei separate Bewirtschaftungseinheiten bilden. In
dieser Analyse wurde allerdings auch ersichtlich, dass im Bereich des Wasserschlosses,
also des Miundungsbereiches der Reuss, der Limmat und der Aare eine genetische
Durchmischung, also ein erhéhter Genfluss zwischen den verschiedenen Aschen-
populationen stattfindet. Nichtdestotrotz sind die Fische in den oberen Laufen der Reuss,
der Aare und des Rheins genetisch stark von den jeweiligen anderen Fliissen differenziert
(Tabelle 4-1), was bei der Bewirtschaftung berticksichtigt werden muss.

Im unteren Teil der Limmat konnte in der Structure Analyse keine eigenstandige Population
nachgewiesen werden (Abb. 4-2). Aus dem Oberlauf der Limmat standen, abgesehen
von solchen aus dem Linthkanal oberhalb des Zirichsees, leider keine Proben zur
Verfigung. Die Proben aus dem Linthkanal differieren sich genetisch ebenfalls stark von
allen anderen Populationen. Es wird daher vermutet, dass auch in der Limmat oberhalb
der Kantonsgrenze noch eine eigenstandige Aschenpopulation vorkommt. Ebenfalls
zeigen die paarweisen Vergleiche, dass sich die Limmatpopulation genetisch signifikant
von den Aare-, Rhein- und Reusspopulationen unterscheiden (Tabelle 4-1). Aus diesen
Grunden wird empfohlen, auch die Limmat als eigene Bewirtschaftungseinheit zu
definieren und folglich separat zu bewirtschaften.

Die genetisch eigenstandige Reusspopulation im Unterlauf (Reuss_09) ist mit Familien-
effekten behaftet und besteht auch nur aus 14 Individuen. Es wéare zwar gut moglich,
dass sich dieses Signal einer vorhandenen Substruktur in der Reuss mit zwei eigen-
standigen und genetisch differenzierten Aschenpopulationen durch zusatzliche Proben-
nahmen bestétigen wiirde, aber aufgrund der vorliegenden Daten darf in der Reuss nur
eine Bewirtschaftungseinheit definiert werden.

Anzumerken bleibt, dass anthropogene Wanderhindernisse den naturlichen Genfluss
beeinflussen kénnen. Aus diesem Grunde wurden kleine genetische Unterschiede
innerhalb der groBeren Gewasser nicht berticksichtigt und der Bereich des Wasserschlosses

Einheit 2:Rhein |/ =~ <1 § e~

1'..' ; . iy : . J 5
g - [ 1 o t e {
| el ' : & {1
- " T 5 s {_ g'fEthltz Reussi 1 f 4 JI .-;J‘
ot S el SR S0 R p BRGNS

Abb. 5-1. Bewirtschaftungseinheiten, die aufgrund von genetischen Daten definiert wurden.
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nicht als eigene Bewirtschaftungsejnheit definiert. Basierend auf diesen Ausfihrungen
konnen fir die Bewirtschaftung der Aschen im Kanton Aargau mit den heute vorliegenden
Kenntnissen folgende Bewirtschaftungseinheiten definiert werden (Abb. 5-1):

— Aare — Reuss — Rhein — Limmat

Schlussfolgerungen

Wird eine BesatzmaBnahme durchgefihrt, ist es wichtig, ein allgemeines Ziel (Initialbesatz,
Ertragsbesatz, Attraktivitdtsbesatz, Kompensationsbesatz, Manipulationsbesatz) zu
definieren ®?. Wissenschaftlich ist erwiesen, dass eine nachhaltige Verbesserung der
Fischbestande in den allermeisten Fallen nur durch einen Initialbesatz erreicht werden
kann %, also erst nach dem Aussterben einer lokalen Population und erst, wenn die dem
Aussterben zugrunde liegenden Probleme behoben wurden und entsprechend keine
Konkurrenz zwischen den eingesetzten und wilden Fischen aus der Naturverlaichung
besteht. Alle weiteren BesatzmafBnahmen und deren Ziele miissen hinterfragt werden %
Risiken, wie die Verbreitung von Krankheiten und der Verlust lokaler Anpassung, werden
bei BesatzmaBnahmen oft nicht berticksichtig. Auch bei Wiederansiedlungsprojekten
(Initialbesatz) sollte eine sorgfaltige strategische Planung und eine Risiko/Nutzen-
Abwagung durchgefihrt werden Y. Dabei ist wichtig, dass die Wiederansiedlungs-
massnahmen nur getroffen werden, wenn eine natiirliche Besiedlung unwahrscheinlich
erscheint, was vor allem nach Gewdsserverschmutzungen mit Fischsterben berticksichtigt
werden sollte.

Die genetische Untersuchung der Aschen im Kanton Aargau und des aus den Zuchten
stammenden Besatzmaterials liefert zwei fundamentale Erkenntnisse fiir die Bewirt-
schaftung:

— Eskonnten bei den in den Aargauer Gewassern gefangenen Aschen keine genetischen
»Ruckstande« der besetzten Fische nachgewiesen werden. Es kann deshalb davon
ausgegangen werden, dass der Besatz mit Fischen aus den genetisch stark ver-
schiedenen Zuchtstdmmen (Pfyn, Rippel, Bachofner) nicht erfolgreich war. Dies
hat den Vorteil, dass die lokal angepassten Populationen erhalten blieben und nicht
durch Hybridisierung (genetische Vermischung zwischen den Besatzfischen und der
lokalen einheimischen Population) beeintrachtigt wurden.

— Vier Bewirtschaftungseinheiten konnten fiir die Aschen im Kanton Aargau definiert
werden. Es muss davon ausgegangen werden, dass sich innerhalb dieser Populationen
Anpassungen an die jeweiligen Gewasser entwickelt haben. Im Rahmen einer
nachhaltigen Bewirtschaftung gemaB kantonalem Besatzkonzept und geltender
Gesetzgebung sollten diese Einheiten deshalb berticksichtig werden.

Es wird empfohlen, auf weitere BesatzmaBnahmen mit Aschen aus nicht heimischen
Populationen (z. B. Fischzuchten Bachofner, Pfyn und Rippel) zu verzichten. Sollten
BesatzmafBnahmen weiterhin durchgefihrt werden, dann sollte Besatzmaterial aus den
vier Bewirtschaftungseinheiten gewonnen werden.

Die Fischzucht Nadler bezieht ihre Fische aus dem Rhein. Diese Fische sind somit im
Prinzip fir den Besatz im Rhein geeignet. Bei den uns vorliegenden Fischen wurden
allerdings relativ groBBe genetische Unterschiede zu den wilden Populationen im Rhein
gefunden. Es muss hier abgeklart werden, weshalb dies der Fall sein kénnte und die
Ursachen sollten beseitigt werden. Diese Aschen eignen sich somit nur fiir den Besatz,
wenn tatsachlich nur Elterntiere aus dem Rhein als Elterntiere genutzt werden und
Inzuchteffekte (zu wenige Elterntiere) verhindert werden.
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Die anfangs gestellten Fragen konnen somit wie folgt beantwortet werden

— Qibt es zwischen Aschen der verschiedenen Fliisse im Kapton Aargau genetische
Unterschiede? (Definition von Bewirtschaftungseinheiten der Asche im Kanton Aargau).
— JA

— Sind die aus den privaten Fischzuchten stammenden Aschen fiir BesatzmaBnahmen
geeignet? (Bezogen auf die Gesetzgebung und das Besatzkonzept?)
— Die Fische aus der Fischzucht Nadler sind mit Vorbehalt fir den Besatz im Rhein
geeignet. Die Fische der anderen Zuchten nicht.

— Koénnen die wilden Aschen aus Anglerfangen und dem Aschenmonitoring (teilweise)
dem Besatzmaterial zugeordnet werden? — NEIN

— Koénnen negative genetische Konsequenzen der bisher durchgefiihrten Besatz-
mafBnahmen festgestellt werden? — NEIN

— Passen die Ergebnisse der untersuchten Aschen dieser Studie aus dem Kanton Aargau
zur nationalen Aschengenetikstudie? — JA

Glossar
Begriff Beschreibung
Allel Ein Allel bezeichnet eine mogliche Auspragung eines Gens, das sich an einem bestimm-
ten Ort auf einem Chromosom befindet. Im Fall der Mikrosatelliten werden die unter-
schiedlichen Fragmentléangen als Allele bezeichnet.
Allel- Die Haufigkeit des Allels innerhalb einer Population von mehreren Individuen.
frequenzen

Chromosom Ein fadenférmiges Gebilde, welche das Erbgut eines Lebewesens tragt und in jedem
Zellkern vorhanden ist. Die Asche hat jeweils zwei Kopien jedes Chromosoms.

Desoxyribo- Die Desoxyribonukleinsdure (DNS) ist ein Makromolekiil, das die Erbinformation enthalt.

nukleinsdure  Die DNS ist zusammengesetzt aus den chemischen Elementen Kohlenstoff, Wasserstoff,

(DNS) Stickstoff, Sauerstoff und Phosphor. Im Sprachgebrauch wird haufig die Abkirzung DNS
verwendet, die sich vom englischen Begriff Deoxyribonucleic Acid ableitet.

Diploid Ein Individuum mit jeweils zwei Kopien des Gens.

Elektro- Ein Elektropherogramm ist eine graphische Darstellung von Resultaten einer Elektropho-

pherogramm  rese-Analyse (z. B. DNS-Sequenzierung).

Fis Der Fis wird auch Inzuchtkoeffizient genannt. Es handelt sich um den Anteil an der
Varianz der Allelfrequenzen, die innerhalb der Individuuen liegt. Ein hoher Fis Wert weist
auf Inzucht hin. Vereinfacht ausgedriickt bedeutet dies, dass die berechneten Werte
zwischen O (keine Inzucht) und 1 (maximale Inzucht) liegen.

Fsr Der Fsr beschreibt den Anteil an der Varianz in Allelfrequenzen, der durch die Einteilung
der Individuen in verschiedene Populationen erklart wird 7. Vereinfacht ausgedriickt
bedeutet dies, dass die berechneten Werte zwischen 0 (die Populationen sind identisch)
und 1 (die Populationen sind komplett verschieden) liegen.

Genom/ Als Genom, auch Erbgut eines Lebewesens, bezeichnet man die Gesamtheit der materi-
Erbgut ellen Trager der vererbbaren Informationen einer Zelle.

Hardy- Das Hardy-Weinberg-Gleichgewicht ist ein Begriff der Populationsgenetik. Zur Berech-
Weinberg nung dieses mathematischen Modells ergibt sich fiir jede beliebige Genotypverteilung
Gleich- der Elterngeneration eine nur von den Allelfrequenzen abhéngige Genotypverteilung der
gewicht ersten Tochtergeneration, die sich in den folgenden Generationen nicht mehr dndert.
(HWE) Abweichungen von diesem Gleichgewicht weist entweder auf Inzucht, Familieneffekt,

oder auf genetische Substruktur (mehrere genetische differenzierte Populationen, auch
Wahl und Effekt genannt) hin.

Hetero- Die Heterozygositat ist ein Wert, der den Anteil an Heterzygoten in einer Population
zygositat bestimmt (Anzahl Heterozygote/(Anzahl Heterzygote+Anzahl Homozygote)) und liegt
zwischen 0 und 1.
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Heterozygot

Wenn bei einem Diploiden Lokus zwei Allele vorhanden sind.

Homozygot Wenn bei einem Diploiden Lokus nur ein Allel vorhanden ist (zwei Kopien des gleichen
Allels.

Inzucht Fortpflanzung unter Tieren von nahem Verwandtschaftsgrad.

Linkage Eine nicht zuféllige Assoziation von Allelen in verschiedenen Loci. Ein Vorliegen einer

Disequili- solchen Assoziation entsteht zum Beispiel wenn zwei Loci auf einem Chromosom sehr

brium nahe beieinander liegen und somit zusammen als eine Einheit vererbt werden.

Lokus/Loci Ein Lokus (Mehrzahl: Loci) beschreibt einen Standort auf einem Chromosom im Genom
(z. B. ein Gen oder ein Mikrosatellit).

Mikrosatellit Ein Mikrosatellit ist ein Lokus auf dem Genom, in dem sich kurze DNS-Sequenzen oft
wiederholen (z. B. 3' AT AT AT AT AT AT AT AT AT AT AT AT AT AT AT AT - 5').

Mutation Als Mutation bezeichnet man jede Veranderung im genetischen Material, die auf die
Tochterzellen vererbt wird bzw. vererbt werden konnte.

Mutationsrate Die Haufigkeit, mit der eine Mutation spontan auftritt oder erzeugt werden kann.

Null-Allele Allele, die in der Population eigentlich vorhanden sind, aber nicht beobachtet wurden.

Polymerase Die Polymerase-Kettenreaktion (englisch Polymerase Chain Reaction, PCR) ist eine

Kettenreakti- Methode, um die Erbsubstanz DNS in vitro zu vervielfaltigen. Dazu wird ein Enzym

on (PCR) verwendet, die DNS-Polymerase. Der Begriff »Kettenreaktion« beschreibt in diesem Zu-
sammenhang die Tatsache, dass die Produkte vorheriger Zyklen als Ausgangsstoffe fir
den nachsten Zyklus dienen und somit eine exponentielle Vervielfaltigung ermoglichen.

Population Gruppe von Individuen in einem bestimmten (zusammenhéngenden) Gebiet, die sich

Populations-

sexuell miteinander fortpflanzen oder zumindest miteinander fortpflanzen kénnten.

Zweig der genetischen Forschung, der sich insbesondere mit dem Austausch und der

genetik Dynamik der Erbanlagen auf dem Niveau ganzer Populationen beschéftigt und die Wir-
kungen von Selektion und Mutation auf die genetische Zusammensetzung der Populati-
onen studiert.

Primer Im Zusammenhang mit der Polymerasekettenreaktion (PCR): Ein Primer ist ein kurzes

Proteinase K

Triploid

Zentrifuga-
tion

Sttick DNS (ein Oligonukleotid), das der DNS-Polymerase als Startpunkt fir die Synthese
von DNS dient. Primer besitzen in der Regel eine Lange von 18 bis 30 Basenpaaren.

Proteinase K ist eine Enzym aus dem Schlauchpilz Tritirachium album. Das Enzym greift
Peptidbindungen der Proteine an. Proteinase K wird fir den Abbau von Proteinen in
Zelllysaten und zur Freisetzung von Nukleinsduren verwendet.

Ein Individuum mit jeweils drei Kopien des Gens.

Auftrennung suspendierter Teilchen mit Hilfe der Zentrifugalkraft. Die Geschwindigkeit
der Sedimentation der Einzelkomponenten hangt ab von der Teilchen- und Flissigkeits-
dichte bzw. der Teilchenform und -gréBe sowie der Flissigkeitsviskositat.
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