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Abstract

The present paper is primarily a German language rewrite of the results published
in Winkler et al. (2011).

»Reinanke« or nMarane«? Investigations of the relatedness and hybridiza-
tion between forms of European whitefish (Coregonus lavaretus species
complex) in Austrian lakes

The genetic structure and differentiation of whitefish populations sampled
throughout 13 Austrian lakes, one German lake, one hatchery strain and one wild
caught population from coastal waters in Germany were investigated. Levels of
introgression and hybridization of introduced (hatchery) forms with native forms
were evaluated with support of simulated hybrid-populations. Two main population
groups were identified which could be differentiated genetically and reflected the
indigenous (native) Alpine populations (locally called »Reinanke«) and the introduced
(hatchery) forms of Baltic origin (locally called »Maréne«). The level of hybridization
as well as introgression in the individual lake populations reflected ecological
disturbances caused by stocking allochthonous whitefish and possibly anthropo-
genic eutrophication. Thus, our results provide a basis for advice to fisheries
managers on appropriate management actions focusing on the conservation of
natural resources.

The project was funded by the Austrian Science Fund (FWEF, project No. L229).

Einleitung

Die Reinanke (Coregonus lavaretus (Artkomplex)) ist in den Alpenlandern sowohl fir die
Netz- als auch die Angelfischerei ein bedeutender Wirtschaftsfisch. Frankreich, die
Schweiz, Deutschland, Osterreich und Italien (dort eingeburgert) zahlen zu den Landern
mit fischereilicher Nutzung der Bestande. Im weiteren Europa gehéren Norddeutschland,
Skandinavien, Finnland, Polen, das Baltikum und Russland zu den Hauptfanggebieten
dieser Fische. In Osterreich ist die Reinanke an den groBen, tiefen Seen des Salzkammer-
gutes, an den groBen Karntnerseen, im Bodensee und einigen Tiroler Seen noch »Brotfisch«
der Berufsfischer. Zusatzlich zur Netzfischerei gewann in den vergangenen Jahren in
vielen Seen des Alpenraumes die Angelfischerei immer mehr an Bedeutung. Mit der
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Entwicklung der Hegenenfischerei in den 1980er Jahren nahm die Attraktivitat der
Reinanke in der Angelfischerei zu.

Die Gattung Coregonus ist die artenreichste innerhalb der Familie der Lachsfische
(Salmonidae) (Reshetnikov 1988, Kottelat & Freyhof 2007, Bernatchez et al. 2010). Im
deutschen Sprachraum sind Vertreter des Artkomplexes Coregonus lavaretus unter den
Namen Reinanke, Riedling, Renke, Felchen, Balchen, Brienzling, Marane, Schnéapel
bekannt. In der englischen Sprache werden sie als »whitefish« bezeichnet. Die Besiedlung
von kiihlen, tiefen, natirlichen Seen erfolgte nach der letzten Eiszeit vor etwa 15.000
Jahren. Nach dem Rickgang der Gletscher konnten die Reinanken aus ihren eisfreien
Rickzugsgebieten wieder in die Seen- und Flusslandschaft nérdlich des Alpenhaupt-
kammes einwandern. Die Gruppe der Coregonen unterliegt einer raschen Auffidcherung
der Arten in Unterarten bzw. Formen (Douglas et al. 1999, Douglas & Brunner 2002, @stbye
et al. 2006). Die Anzahl der in einem See vorkommenden Formen kann dadurch unter-
schiedlich sein. Fr die Seen nérdlich des Alpenhauptkammes reicht das beschriebene
Spektrum von einer bis zu sechs miteinander co-existierenden Formen (Wagler 1937,
Steinmann 1950, Himberg & Lehtonen 1995, Kottelat & Freyhof 2007, Vonlanthen et al.
2012). Zusétzlich wird die Zuordnung bzw. Einteilung in Arten auch deshalb erschwert,
weil Reinanken sogenannte Okotypen ausbilden kénnen. Das bedeutet, dass eine Art
unterschiedliche Lebensbereiche im See (Habitate) nutzt und sich das duBere, phano-
typische, Erscheinungsbild der Individuen im Laufe mehrerer Generationen verdndern
kann. Beispiele dazu wéren kleinwichsige Formen wie der Kilch im Bodensee oder der
Riedling des Traunsees (Neresheimer & Ruttner 1928, Wagler 1937, Benda 1949). Ebenso
kann die Anzahl der Kiemenreusendornen je nach Nahrungswahl unterschiedlich hoch
sein (Jstbye et al. 2006, Kahilainen & Jstbye 2006). Das Etablieren einer klaren
Stammesgeschichte bzw. Taxonomie ist bis heute noch mit Problemen behaftet und
letztendlich noch nicht zufriedenstellend geklart.

Zusatzlich zu den urspringlich vorkommenden Arten wurden und werden Reinanken-
bestande durch das Einbringen von Besatzfischen in die Seen verandert. Bereits zu
Beginn des 16. Jahrhunderts sind der Transport und Besatz von Reinanken aufgrund
wirtschaftlicher Aspekte urkundlich belegt (Diem 1964). Zum Teil wurde fur den Besatz
seeeigenes, meist aber seefremdes Material verwendet. Im 20. Jahrhundert begann man
in 6sterreichischen Seen mit dem Besatz von Marénen (Coregonus maraena, Bloch 1779).
Diese Art stammte urspringlich aus dem Baltikum (Madiisee) im heutigen Polen und
gelangte Uliber tschechische Teichwirtschaften in 6sterreichische Teichanlagen im
Waldviertel. Von dort ausgehend wurden und werden viele Seen Osterreichs mit Marénen
besetzt.

Mogliche Konsequenzen aus dem Besatz mit Fremdfischarten sind vor allem in Hinblick
auf den Erhalt der urspriinglichen Art nicht auBer Acht zu lassen (Muhlfeld et al. 2009).
Allendorf et al. (2001) beschreiben in ihrer Arbeit drei Kategorien einer anthropogen ver-
ursachten Hybridisierung (Ausbildung von Artbastarden). Zum einen kann sie ohne
Einkreuzung einer Art in eine andere stattfinden. Das bedeutet, dass es nur eine Generation
von Hybriden gibt und keine weitere Fortpflanzung mehr stattfindet. In diesem Fall ist
der fehlende Fortpflanzungserfolg von groBerer Bedeutung fir ein Gewasser als die
genetische Durchmischung der Arten. Zweitens kann eine umfassende Hybridisierung
mit mehr oder weniger starkem Austausch der Gene tuber Generationen erfolgen. Die
dritte Kategorie ware eine vollige Durchmischung der Arten, die in weiterer Folge die
Existenz der urspringlichen Art ernsthaft bedroht.

Inwieweit die Durchmischung der Arten bereits vorangeschritten ist, sowie die damit
einhergehende Analyse der Populationsstruktur kann mit molekulargenetischen Techniken
untersucht werden. Auf dem Gebiet der Populationsgenetik findet zur Ermittlung von
Verwandtschaftsverhéltnissen unter anderem die Mikrosatellitentechnik Anwendung.
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Mikrosatelliten sind sehr kurze, sich mehrfach wiederholende Abschnitte der DNA aus
dem Zellkern (Goldstein & Schldtterer, 1999). Neue Mikrosatelliten DNA-Marker fur die
zentraleuropaischen Coregonen machten es moglich, Beziehungen innerhalb und zwischen
Populationen, potentielle Hybridisierung, sowie einen moglichen Genfluss zu ermitteln
(Winkler & Weiss 2008). Das Wissen tiber das Ausmal der Durchmischung zwischen
besetzten und urspringlichen Coregonen bzw. ob noch reinrassige, urspriingliche Popu-
lationen in einem See vorhanden sind, ist fiir die fischereiliche Bewirtschaftung und fir
die Erhaltung der Art von essentieller Bedeutung.

Die diesbeziglich erste Untersuchung an osterreichischen Seen wurde von Winkler et
al. (2011) durchgefuhrt. Die vorliegende Arbeit ist eine zusammenfassende Ubersetzung
dieser Publikation, die durch Kommentare und Empfehlungen der Autoren erganzt wurde.
Im Rahmen der oben genannten Studie wurden Proben von 13 Coregonenbestanden
Osterreichischer Seen entnommen und molekulargenetisch untersucht. Ziel war es, zu
analysieren, ob sich der Bestand aus reinen Reinanken, besetzten Mardnen oder einer
Mischung aus beiden Arten zusammensetzt. Dartiber hinaus wurde mit Hilfe von
simulierten Hybridpopulationen das Ausmaf der Durchmischung nachvollzogen.

Material und Methoden
Probennahme und Phédnotypische Analysen

Im Zuge der Fischbestandserhebungen gemaf der EU-Wasser-Rahmenrichtlinie (WRRL)
durch das Institut flir Gewasserokologie und Fischereiwirtschaft (BAW, IGF Scharfling)
wurden mit Multimaschenkiemennetzen Individuen von 13 Populationen aus oster-
reichischen Seen im Donaueinzugsgebiet entnommen (Tab.1). Ein Zuchtstamm Coregonus
maraena aus dem Waldviertel und wildgefangene Individuen aus zwei Populationen aus
kistennahen Gewaéssern in Deutschland lieferten das Vergleichsmaterial flir den Besatz
aus dem baltischen Raum (Abb. 1). Sofort nach Anlandung wurde jeder Fisch mit einer
Nummer versehen, die Totalldnge und das Gesamtgewicht erhoben und eine Fotografie
angefertigt. Dariber hinaus wurden im Labor 14 morphologische und 9 meristische
Variablen gemessen bzw. gezahlt (Abb. 2). Jedem Fisch wurde der Kiemenkorb entnommen,
im Labor wurde der erste Kiemenbogen der linken Seite des Kiemenkorbes prapariert
und unter dem Mikroskop die Kiemenreusendornen gezahlt.

Aufgrund der positiven Korrelation zwischen Totalldnge und den morphologischen Mes-
sungen erfolgte die Auswertung mit standardisierten Daten (Prozent von der Totalldnge).
Mittels Hauptkomponentenanalyse wurden die meristischen und die gréoBen-standard-
isierten Daten dahingegen untersucht, ob anhand morphologischer Merkmale eine
Unterscheidung zwischen den Coregonenpopulationen getroffen werden kann.

Genetische Analysen

Fir die Gewinnung der DNA wurde jedem Fisch direkt nach Fang und T6tung ein Stiick
einer Flosse entnommen und in 95 % Ethanol fixiert. Im Labor wurde die genomische
DNA extrahiert. Von den Proben wurden mit acht Mikrosatelliten DNA-Markern genetische
Profile erstellt. Alle Arbeitsschritte fir die Durchfiihrung der Mikrosatellitenanalyse sind
aus Winkler & Weiss (2008) entnommen.

Um das bestmogliche Ergebnis zu erzielen, wurden die Populationsstrukturen auf vier
unterschiedlichen Ebenen analysiert:

a) zunéchst sollten urspringliche, besetzte und Hybridpopulationen tiber das gesamte
Probenmaterial genetisch bestimmt und klassifiziert werden

b) zweitens wurden alle, dem ursprunglichen Taxon zugeordneten Proben, auf das
Vorhandensein mehrerer genetischer Einheiten hin untersucht
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Tabelle 1: Beprobte Seen mit Informationen tber Fischereimanagement/Besatz und
Daten zur 6kologischen Verschlechterung. Die limnologischen Werte stammen von
Nahrstoffgehalt, Sichttiefe und Sauerstoffgehalt wahrend der Spitzen der Eutrophierung
in den Mitte 1970er Jahren (nach Sampl et al. 1970).

See Code | nattrlicher | Besatz | Herkunft Geograph. Tiefe | Okolog. Ver-
Bestand Besatz Lage max. | schlechterung

Fuschlsee FUS nein ja Hallstatter- 47°48'|13°16' | 67 | oligotroph

und Attersee,

Marane*
Hallstatter See HAL ja ja Marane* 47°34'113°39' | 125 | mesotroph
Koppentraun' KOP ja nein | — — — | k.D.
Mondsee MON ja ja Marane* 47°51'113°21" 68 | mesotroph
Niedertrumer See NIE ja ja Marane* 47°59'113°07' 42 | mesotroph
Obertrumer See OBE ja ja Maréane* 47°57'113°04' 36 | eutroph
Traunsee TRA ja ja Bodensee 48°31'115°15" | 191 | oligotroph
Wolfgangsee WOL ja ja Marane* 46°38'|14°09' | 113 | oligotroph
Zeller See ZEL ja ja Hallstatter-, 47°19'112°48' 69 | eutroph?

Atter-,

Boden-,

Wolfgangsee,

Marane
Klopeiner See KLO ? nein | k. D. 46°36'|14°34" 48 | oligotroph
Millstatter See MIL nein ja Hallstatter- 46°47'|13°34' | 141 | oligotroph

und Attersee,

Marane*
Worthersee WOE ja ja Maréane* 47°45'113°23" | 85 | mesotroph
Achensee ACH ja ja Bodensee 47°26'[11°43' | 133 | oligotroph

(sporadisch in

den 1970er

Jahren)
Kellersee KEL k.D. k.D. | k. D. 54°10'110°35' | 27 |k.D.
Ostsee OST k. D. k.D. | k.D. 59°00']21°00' | k. D. | k. D.
Waldviertel WAL k. D. k.D. | Maréne* — k.D. | k. D.

k. D.: keine klare Datenlage.
* alle als Maréne (vbesetzt«) bezeichneten Populationen stammen aus Teichwirtschaften im Waldviertel, mit

baltischem Ursprung.
? der Klopeiner See diirfte im 19. Jhdt. mit Coregonen besetzt worden sein (Honsig-Erlenburg 1996)
! Hauptzufluss des Hallstatter Sees.
2 die 6kologische Verschlechterung im ZEL ist nicht auf Eutrophierung zurickzufithren, sondern die Folge

eines Bergwerksunfalles im Mittelalter, verbunden mit einem groBen Fischsterben.

c) dariber hinaus wurde jeder einzelne See dahingehend untersucht, ob mehrere
genetische Einheiten in ihm vorkommen

d) und zuletzt sollte das AusmaB der Hybridisierung fiir jeden See eingeschétzt werden.

Samtliche Details zu den Methoden, die auch alle Auswerteprogramme beinhalten, sind
in der Originalarbeit von Winkler et al. (2011) nachzulesen.
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Abbildung 1. Karte der beprobten Populationen von Coregonus, dreizehn ésterreichische Seen
und Vergleichsmaterial aus Norddeutschland. © Winkler et al. (2011)
Ergebnisse

Phénotypische Analysen

Die groBte Varianz im Datensatz ergab sich durch die unterschiedlich hohe Anzahl der
Kiemenreusendornen (Abb. 3) und der Schuppen der Seitenlinie (Faktoren eins und zwei
der Hauptkomponentenanalyse). Den dichtesten Bestand an Kiemenreusendornen (KRD)
wiesen die Individuen des KLO auf, mittlere Anzahl von 43 (Stabw. 3,9), wahrend die
restlichen Populationen im Durchschnitt bei 32 — 38 KRD lagen. Die geringste Anzahl
wurde bei den Fischen aus der Ostsee (OST) gezahlt, gefolgt von jenen aus dem Mondsee
(MON). Dartiber hinaus variierte der Kérperbau der untersuchten Fische in der Hohe des
Fischrumpfes (dritter Faktor). In die graphische Darstellung der morphologischen
Distanzmatrix flossen die ersten sechs Faktoren ein, die 90 % der Gesamtvarianz
ausmachten (Abb. 4). Die Darstellung der Verwandtschaftsverhéltnisse im Dendrogramm,
mit Fischen aus der Ostsee (OST) als Vergleichsgruppe, zeigte eine klare Abspaltung
der, sudlich des Alpenhauptkammes liegenden, Population des Klopeinersees (KLO) und
des Worthersees (WOE). Eine weitere Aufspaltung betraf den Zuchtstamm aus dem
Waldviertel (WAL). Die verbleibenden Populationen formierten sich zu einem Cluster, in
dem Millstatter See (MIL) und Wolfgangsee (WOL) sehr nahe beieinander liegen.

Bei der Ermittlung des Variationskoeffizienten (Schwellenwert 0,75) tiber alle morpholo-
gischen Merkmale der urspringlichen Populationen unterschied sich der KLO deutlich
von den Ubrigen Seen. Er wies eine urspringliche Population mit sehr hoher morpholo-
gischer Variabilitat auf.
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Abbildung 2. Skizze der Seitenansicht einer Reinanke mit den gemessenen Merkmalen:
Totalldnge 1-2, Kopflange 1-3, Kopthbéhe 4-5, Schnauzenldnge 1-6, Augendurchmesser 6-7,
Augenhéhe: Augenzentrum —5, Oberkieferlange 1-8, Brustflossenldnge 9—10, Rumpfhéhe 11-12,
Hbhe des Schwanzstieles 13-14, Riickenflossenldnge 15—16, Bauchflossenldnge 17-18,
Afterflossenlénge 19-20.

Genetische Analyse

a) Insgesamt gingen 747 Individuen in die Untersuchung ein. Die Coregonenpopulationen
der 6sterreichischen Seen variierten Uiber den gesamten Datensatz in ihrer genetischen
Struktur stark. Ausgedrickt wird das mit der Anzahl der Allele pro Lokus, sie war mit 17
bis b6 Allelen generell als hoch einzustufen. Die mittlere Alleldiversitat tiber alle Seen
reichte von 6,3 (KLO) bis 14,4 (MIL). Alle weiteren MaBgroBen zur genetischen Variation
werden in Winkler et al. (2011) gezeigt.

Die Auswertung der 13 Seepopulationen und dem Zuchtstamm aus dem WAL zeigte
deutlich das Vorhandensein zweier unterschiedlicher Gruppen (Cluster). Bezieht man
die Daten aus den beiden kustennahen Gewassern in Deutschland Keller See (KEL),
Ostsee (OST) mit ein, erhalt man wiederum zwei Cluster, wobei sich KEL, OST und WAL
zu einer Gruppe vereinen, was den baltischen Ursprung des Besatzmaterials aus dem
Waldviertel (WAL) bestatigt.

In weiterer Folge wurden 661 Individuen basierend auf ihrem g-Wert (<0,10 = Mardne/
besetzt; >0,90 = Reinanke/urspringlich; dazwischenliegende Werte = Hybrid) klassifiziert.
Es konnten 359 Individuen der Gruppe urspringlich, 123 besetzt und 179 Hybrid zuge-
ordnet werden. Das Ergebnis der Analyse ist in Abbildung finf dargestellt und macht
die genetische Verwandtschaft zwischen den Individuen deutlich. Die beiden Gruppen
Reinanke und Marane mit den dazwischen liegenden Hybriden sind klar zu erkennen.
Relativ homogen erscheinen die Gruppen der besetzten Individuen und der Hybriden,
jene der urspriinglichen Individuen ist variabler, aufgrund des genetischen Unterschiedes
der KLLO Population.

b) Alle Individuen, die als der urspringliche Bestand klassifiziert waren, wurden einer
Analyse der genetischen Struktur unterzogen. Als Vergleichsgruppe wurden auch die
Proben aus dem baltischen Raum inkludiert. Die Individuen aller Seen wurden paarweise
verglichen und die statistische Auswertung ergab signifikante Unterschiede, die auf
genetische Drift bzw. Genfluss zurtickzufiihren waren. Lediglich die Ergebnisse fur die
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einschlieBlich des Zuchtstammes aus dem
Waldviertel (WAL) und Wildfischen aus der
Ostsee (OST). © Winkler et al. (2011)

Verwandtschaftsverhéltnis basierend auf einer
Euklidischen Distanzmatrix, erstellt aus den
Berechnungen der Hauptkomponentenanalyse
der 14 morphometrischen und 9 meristischen
Messungen. Aus den ésterreichischen Seen
wurden von den urspriinglichen Proben nur
jene verwendet, deren Schwellen q-Wert
>0,90 war. Die Proben OST aus dem
baltischen Raum dienten als Vergleichs-
gruppe. © Winkler et al. (2011)

Populationen KLLO und Achensee (ACH) deuteten darauf hin, dass in diesen beiden Seen
Mutationen eine groBere Rolle spielten als Genfluss, was auf geringe genetische Bei-
mischung fremder Herkunft schlieBen lasst (sieche auch Tabelle 1).

Der aus den urspringlichen Individuen erhaltene genetische Baum (Neighbour-Joining-
Tree), einschlieBlich der Proben KEL, OST und WAL, setzte sich aus vier genotypischen
Gruppen zusammen (Abb. 6). Sie reflektierten eine geographische Trennung der Regionen
Salzkammergut- und Salzburger Seen (FUS, WOL, MON, KOP, HAL, OBE, NIE, ZEL),
Karntner Seen (WOE, MIL, KLO), Tiroler See (ACH), sowie dem baltischen Raum (OST,
WAL, KEL). Augenscheinlich war die groBe Abweichung der KLO und ACH Populationen
von allen anderen urspringlichen Populationen.

c) Die Analyse der ursprunglichen Populationen innerhalb eines Sees zeigte keine
Anzeichen signifikanter Strukturen. Daraus kann geschlossen werden, dass der Datensatz
der untersuchten 6sterreichischen Seen nur aus einer, urspriinglich vorkommenden
Coregonenart bestand.

d) In der Struktur der Populationen und dem Ausmaf der Hybridisierung konnten in den
einzelnen Seen deutliche Unterschiede ermittelt werden (Abb. 7). Fur den Zuchtstamm
WAL wurde ein mittlerer g-Wert von 0,09 errechnet, 79 von 102 Individuen konnten
»reinem« Besatzmaterial zugeordnet werden. Sechs der zwolf Osterreichischen Seen
(FUS, HAL, MON, NIE, OBE, WOL) beherbergen sowohl urspringliche als auch besetzte
Fische, jedoch in sehr unterschiedlichem Ausmal. Der Anteil an reinen urspringlichen
Individuen reichte von 36,1 % (OBE) bis 100 % (KLO). Reines Besatzmaterial war
anteilsmafBig geringer in den Seen vorhanden, die hochsten Prozentsatze fanden sich im
OBE (22,2 %) und im MON (20,2 %). Hybridpopulationen waren anteilsmaBig von 10,3 %
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Abbildung 6.

Genetische Baumstruktur der Populationen basierend auf gemeinsamen Alleldistanzen fiir die
urspriinglichen und die baltischen Proben. Die jeweils zum selben Einzugsgebiet gehérenden
Gruppen sind gleich eingeférbt: schwarz = Einzugsgebiet der Drau, dunkelgrau = Traun und
hellgrau = Inn. Die Abktirzungen fiir die Probestellen sind Tabelle 1 zu entnehmen.

© Winkler et al. (2011)

(WOL) bis 74,3 % (ZEL) vertreten. Bei der grafischen Darstellung ergab sich zumeist eine
s-formige Kurve mit mehr oder weniger steilem Abfall und somit einem klaren Unterschied
zwischen den urspringlichen und den besetzten Individuen und ihren Hybriden (Abb.
7). Bei den drei Seen MIL, WOE und ZEL bildete sich annéhernd eine Gerade aus, was
auf starke Einkreuzung und das Fehlen reiner urspringlicher Individuen, aber auch von
reinem Besatzmaterial schlieBen lasst. In zwei der Proben (ACH, KLO) und in der laichenden
Population der Koppentraun (KOP), dem Hauptzufluss des Hallstatter Sees, wurde kein
Anzeichen von Hybridisierung detektiert. Dieses Ergebnis liefert den Hinweis, dass in
der Vergangenheit kein Besatz mit seefremdem Material erfolgt war oder diese sich nicht
mit den urspringlichen Fischen vermischt haben. Der mittlere g-Wert dieser Seen reichte
von 0,94 (KOP) bis 0,97 (KLO).

Diskussion
Verwandtschaftsverhéltnisse

Entsprechend den Erwartungen von zwei Abstammungslinien, die einerseits die
urspringlichen Reinanken, andererseits die besetzten Mardanen widerspiegeln, konnten
fir acht dsterreichische Seen jeweils zwei unterschiedliche Genotypen identifiziert
werden. Der genetische Unterschied zwischen diesen Gruppen ist so groB3, dass Maranen
eindeutig einer eigenen Art (C. maraena) zugeordnet werden mussen. Daraus ergibt sich
letztendlich, dass Mardnen im Alpenraum als standortfremde Fischart einzustufen sind.
Der Anteil an urspringlichen Reinanken in allen untersuchten Seepopulationen reichte
von etwa 47 % bis 100 %. Wir méchten vollig bewusst davon absehen, den urspringlichen
Reinanken der 6sterreichischen Seen bestimmten Artnamen zuzuordnen. Es wurde schon
in der Einleitung darauf verwiesen, dass die Taxonomie der Coregonen hdchst umstritten
ist und auch in anderen Landern (z. B. GroBbritannien) sich die Aufspaltung von C.
lavaretus in drei Arten letztendlich als unhaltbar erwiesen hat (Etheridge et al. 2012). Wir
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Wert 1 reprasentiert urspriingliche Individuen, 0 hingegen den Besatz, dazwischen liegen die
Hybriden. Rechts unten wurden zwei Hybridpopulationen simuliert. © Winkler et al. (2011)
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sehen die urspringlichen, dsterreichischen Reinanken daher, zumindest vorlaufig, als
Vertreter des groBen Artkomplexes »Coregonus lavaretus« an.

Die beprobten urspringlichen Reinankenbestande stammen aus vier dem Donaueinzugs-
gebiet zugehorigen Flusssystemen, dem Inn (NIE, OBE, ZEL), der Isar (ACH), der Drau
(MIL, KLLO, WOE) und der Traun (alle tibrigen Proben) (Abb. 1). Zum Achensee (ACH) sei
angemerkt, dass sein natlrlicher Abfluss als Seeache nach Norden zur Isar verlauft, seit
dem Bau des Achensee-Kraftwerks (im Inntal) wurde ein Grofteil des Abflusses zur
Nutzung der Wasserkraft nach Stiden zum Inn umgeleitet. Im groBen Einzugsgebiet des
Inn entwéassern ZEL, NIE und OBE in die Salzach, dass der ACH urspriinglich nicht dem
Einzugsgebiet des Inn angehorte, spiegelt sich in der genetischen Distanz der ACH
Population zu diesen drei Seen wider (Abb. 5). Zudem weisen ZEL, NIE und OBE hohe
Hybridisierungsereignisse auf, der Coregonenbestand des ACH hingegen wurde als
urspringlich detektiert (Abb. 7).

Der KLO, fiir den es keine genauen Aufzeichnungen zum Ursprung des Coregonenbestandes
gibt, zeigt in der graphischen Darstellung das Vorkommen einer reinen, urspringlichen
Population, obwohl er laut der gangigen Meinung auBerhalb des geographischen
Verbreitungsgebietes der Coregonen liegt (Steinmann 1951). In der von Honsig-Erlenburg
und Mildner (1996) aus dem Latein ubersetzten Publikation schreibt Franz Xaver Freiherr
von Wulfen, dass Coregonen auch im Einzugsgebiet der Drau vorkommen. Er beschreibt
in seiner Arbeit aus dem Jahr 1800 (mit Zitaten aus der Mitte des 16. Jhd.) die Salmo
Osemize, wobei der Name OSemize der slawische Name fir Coregonus ist. In ihrer
Morphologie unterscheiden sich die Coregonen des Klopeiner Sees deutlich von den
Ubrigen, urspringlichen Populationen. Das bedeutet, dass sie aus keinem anderen
Osterreichischen See abstammen. Wir leiten daraus ab, dass Coregonen tatséchlich auch
in Seen sudlich der Alpen urspringlich heimisch gewesen sein kénnten. Auch fir den
WOE, dem groBten See des Einzugsgebietes der Drau, wird angenommen, dass Coregonen
ursprunglich vorkommen. In weiteren genetischen Analysen konnten zwischen WOE
und KLO verwandte Mikrosatelliten Allele gefunden werden. Das gibt zu Vermutungen
Anlass, dass die Populationen der beiden Seen auf einen gemeinsamen genetischen
Ursprung zurickgehen.

Im Neighbour-Joining Baum liegen der MIL und der WOL sehr nahe beisammen. Dies
resultiert daraus, dass der MIL in der Vergangenheit mit Reinankenbritlingen aus dem
WOL besetzt wurde.

Im Einzugsgebiet der Traun liegt als weiteres Flusssystem jenes der Ager. FUS und MON,
die in die Ager entwassern, gruppieren im genetischen Baum (Abb. 5) mit dem WOL,
der Uiber die Ischl in die Traun entwéssert. HAL und KOP liegen zwar auch im Einzugsgebiet
der Traun, sind jedoch vergleichsweise entfernter verwandt zum WOL. Die Distanz
zwischen MON und WOL betragt zwar nur 6 km, eine Verbindung zwischen den beiden
Seen gibt es nicht. Allerdings beschreibt Schadler (1956) fiir den MON und den WOL
einen spateiszeitlichen Hochstand um etwa 50 m und fiir den nahe gelegenen Attersee
um etwa 23 m tber dem heutigen Seespiegel. Man kann dartber spekulieren, ob die drei
Seen in weiter Vergangenheit in Verbindung standen und man kénnte dadurch die nahe
Verwandtschaft der beiden Populationen aus MON und WOL erklaren.

Genetische Vermischung

Die genetische Struktur der Coregonen in 6sterreichischen Seen offenbart aktuelle, aber
auch historische Kreuzungsgeschehnisse von urspriinglichen Reinanken mit besetzten
Marédnen aus dem baltischen Raum. Durch die Kombination der mittels Analytik
zugeordneten Populationen mit simulierten Hybridpopulationen war es moglich, den
Grad an Hybridisierung in den Populationen der untersuchten Seen zu veranschaulichen.
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Hybridisierungen tiber die F'1 Generationen hinaus konnten bestatigt werden, allerdings
wurde auch das Vorhandensein von Individuen, deren genetischer Code auf keine oder
nur wenig Einkreuzung hinweist, belegt. ACH und KLO, sowie KOP zeigten keine
Anzeichen flr eine Hybridisierung. Die KOP Proben stammen aus dem Hauptzufluss des
HAL und wurden hier zur Laichzeit der Reinanken gefangen. Es ist bekannt, dass ein
Teil der urspringlichen Seepopulation in die Koppentraun zum Laichen aufsteigt (Haempel
1916, Lahnsteiner & Wanzenbock 2004). In diesem Fall spricht die rdumliche Trennung
der Laichplatze (See, Zufluss) fiir den Erhalt der urspriinglichen Population. Zusatzlich
wurde eine Analyse von 35 Larven aus KOP vorgenommen, die ebenfalls keine Anzeichen
von Durchmischung mit genetischem Material aus WAL zeigten.

Im MIL, WOE und ZEL wurde Hybridisierung nachgewiesen, wobei nur wenige oder
keine reinen, besetzten Individuen (Marane) detektiert werden konnten. Das Vorhandensein
von Hybriden in diesen Populationen ist daher wohl eher auf historische, als auf gegen-
wartige Prozesse zurtick zu fihren. Von groBer Bedeutung ist, dass die drei Seen MIL,
WOE und ZEL aktuell nicht mit Besatzmaterial baltischen Ursprungs versorgt werden,
sondern Besatz ausschliefllich mit seeeigenem Nachwuchs erfolgt.

Die restlichen sieben untersuchten Populationen zeigten allesamt ein dhnliches Hybrid-
muster, sowie eine dhnliche genetische Struktur.

Unsere Daten, in Kombination mit vorangegangenen Publikationen tUber dsterreichische
Coregonen, weisen deutlich auf unterschiedliche Mechanismen hin, die einer voélligen
Durchmischung des urspriinglichen Bestandes mit Besatzmaterial entgegenwirken
(Pamminger-Lahnsteiner et al. 2009 und 2012). Eine rdumliche und zeitliche Trennung
des Laichgeschehens von urspriinglichen und besetzten Coregonenpopulationen
verhindern bis zu einem gewissen Grad ein Zusammentreffen laichreifer Individuen von
urspringlichen und besetzten Populationen. Der Erhalt unterschiedlicher Laichzeiten
von Maranen und ursprunglichen Reinanken des Mondsees konnte auch unter experi-
mentellen Aquakulturbedingungen nachvollzogen werden (Wanzenbodck et al. 2012).

Betrachtet man die in der Einleitung angefiihrten drei Klassen der Hybridisierung (Allendorf
et al. 2001), kommt in unseren Ergebnissen eine Hybridisierung ohne Genfluss nicht in
Frage. Folglich kénnen wir annehmen, dass Hybride nicht steril sind. Bestatigt wird die
Fertilitat von Hybriden durch eigene, nicht publizierte Laborexperimente, in denen keine
Anzeichen von verringerter Fruchtbarkeit von Hybriden oder geringerer Schlipfrate als
Folge von kunstlich durchgefiihrten Kreuzungen aufgezeigt wurden (Schottl 2008). Das
legt die Vermutung nahe, dass Hybridpopulationen ihr Genmaterial an ihre Nachkommen
durch Rickkreuzungen weitergeben kénnen.

Die Darstellung der Verhaltnisse in MON, FUS, NIE und OBE (Abb. 4) reflektieren laufende
Hybridisierung und Einkreuzung, jedoch keine vollige Durchmischung der urspringlichen
mit den besetzten Populationen. Die Vermutung liegt nahe, dass erh6hte Besatzintensitat
die Bildung von Hybridschwéarmen fordert. Beispielsweise wurden im Mondsee durch
das Institut flir Gewasserdkologie und Fischereiwirtschaft, Bundesamt fir Wasserwirtschaft,
im Zeitraum von 1975 bis 2009 zwischen 28 und 542 Fingerlinge pro ha (durchschnittlich
291) und eine nicht quantifizierte Anzahl an Maranen (ca. 20 cm Lange) jahrlich besetzt
(mundl. Mitteilung Jagsch). In keinem anderen See, soweit dies dem IGF bekannt ist,
war laut Jagsch der Besatz mit Fingerlingen sowie mit subadulten Mardnen so hoch wie
im Mondsee. Aufgrund der unzureichenden, historischen Datenlage konnte keine
statistische Auswertung zur Bewertung des Besatzes auf Hybridisierung und Einkreuzung
durchgefiihrt werden. Dennoch weisen die Ergebnisse darauf hin, dass das Ausmal der
Einkreuzung nicht ausschlieBllich durch BesatzmaBnahmen forciert wird. So etwa findet
sich im intensiv besetzten Mondsee kein Hybridschwarm. Korreliert die Besatzintensitat
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nur schwach mit der Hybridisierung, dann werden die Unterschiede zwischen den Seen
durch andere Faktoren hervorgerufen. Dies kdonnen Isolierungsmechanismen sein oder
zufallige, historische Ereignisse.

Fur einige Seen ist bekannt, dass sie ihren urspringlichen Reinankenbestand durch
Verschlechterung des dkologischen Zustandes nahezu verloren haben (Vonlanthen et al.
2012). Diese Seen haben sehr stark vom Bau von Ringklaranlagen profitiert und der
Fischbestand konnte durch den Besatz mit Mardnen wieder gehoben werden. Als Beispiel
fir den Wiederbesatz und der Etablierung eines Reinankenbestandes sei hier der ZEL
genannt. Nach dem Zusammenbruch des urspriinglichen Bestandes wurde er mit Brut
aus verschiedenen Seen, wie Hallstatter-, Atter- und Bodensee, aber auch durch die
Fischzuchtanstalt Kreuzstein (IGF) mit Maranen besetzt (Steyskal 2009). Seit Ende 1970
reproduziert die Reinanke im See, zusatzlich wird ausschlieBlich seeeigenes Material
besetzt. Die Ausbildung einer anndhernden Geraden bei der grafischen Darstellung des
AusmaBes der Hybridisierung im ZEL und den beiden Karntner Seen MIL und WOE
reflektiert deutlich das Vorhandensein von Hybridschwarmen. Erklarbar ist dieser Zustand
auch durch das Fehlen von seeinternen Isolierungsmechanismen aufgrund des Fehlens
einer zweiten Art (Rhymer & Symberloff 1996) oder einer Veranderung der Habitatvielfalt
bzw. -beeintrachtigung (Seehausen et al. 2008). Die groBe Rolle, die einer Verschlechterung
der 6kologischen Gegebenheiten in Seen spielt, wurde fiir Schweizer Seen publiziert
(Vonlanthen et al. 2010, 2012; Bittner et al. 2010). Im Gegensatz zu ZEL, MIL und WOE
wurde in Seen mit geringer Eutrophierung in der Vergangenheit jedoch einem belegten
Besatz mit dem Zuchtstamm aus dem Waldviertel (z. B. WOL, FUS, HAL) keine Anzeichen
von Einkreuzungen diagnostiziert. Es konnten einige Individuen der WAL Population
zugeordnet werden. Fir den HAL ist zu erwdhnen, dass seit den 1980er Jahren kein
Besatz mehr getatigt wird.

Schlussfolgerungen

¢ In dsterreichischen See co-existieren zwei Stdmme (urspriunglich, Besatz [Marénen])
und ihre Hybriden, wobei die Muster der Populationsstruktur von See zu See betrachtlich
variieren.

¢ In vielen Seen scheint es so zu sein, dass sich trotz jahrzehntelangen Besatzes reine
bzw. nahezu reine urspringliche Genotypen erhalten haben. Wenige der untersuchten
Seen beherbergen sogenannte Hybridschwarme.

e Wir schlieBen daraus, dass sowohl umweltbedingte Verschlechterungen eines Gewassers
(z. B. Eutrophierung) in der Vergangenheit, als auch andere 6kologische Faktoren, wie
rdumlich-zeitlich getrenntes Laichverhalten, eine Rolle hinsichtlich der Auswirkungen
des Besatzes auf urspringliche Populationen spielten.

¢ Bei BesatzmalBnahmen mit seefremdem Material bzw. standortfremden Formen kann
sich durch Hybridisierung Genmaterial so verdndern, dass dies bei zuklnftigen
Generationen zu einer Beeintrachtigung des Bruterfolges fiihren kann (Fleming et al.
2000, Weir & Grant 2005).

e Langfristig gesehen kann ein hoher Anteil an Besatzmaterial den urspringlichen
Bestand eines Sees zur Ganze verdrangen.

e Zahlreiche 6sterreichische Seen beherbergen noch autochthone Reinankenbesténde,
wir empfehlen daher mit Nachdruck, dass kinftige BesatzmaBnahmen immer nur mit
seeeigener Brut von urspringlich vorkommenden Formen durchgefiihrt werden sollen.

e Der Beitrag, den Besatzmaterial am urspriinglichen Bestand leistet, ist nicht immer
positiv. Es ist von essentieller Bedeutung, bei den Seenbewirtschaftern dafiir Verstéandnis
zu finden. Es liegt in ihrer Verantwortung, dass urspringliche Reinankenbestande
auch in Zukunft erhalten bleiben.
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GLOSSAR

Adaptive Radiation: Rasche Auffacherung einer Art in viele Unterarten; es entstehen neue Arten

Allel: das sind Zustandsformen von Genen. Die Unterschiede zwischen zwei Allelen geben Auskunft Gber
Mutationsereignisse, je groBer dieser ist, umso hoher ist die Anzahl der Mutationen.

Habitat: Lebensraum, der den Anspruch einer Art erfillt und diese dort gehauft anzutreffen ist

Hybridisierung: Kreuzung oder Vermischung zweier verschiedener Gattungen, Arten, Unterarten oder Rassen;
die Nachkommen werden als Hybride, Mischlinge oder Bastarde bezeichnet

Kiemenreusendornen: dornartige Fortsatze am Innenrand der Kiemenbogen

Lokus, Genlokus: die Position (der Ort) im Genom, an dem sich ein Mikrosatellit befindet

Mikrosatelliten: das sind sehr kurze Abschnitte der DNA aus dem Zellkern, die sich mehrfach hintereinander
wiederholen. Sie bestehen aus zwei, drei oder vier Nukleotiden (DNA-Bausteinen) und kénnen sich tiber
Bereiche von zwanzig bis zu hunderttausend Basenpaaren spannen. Typisch fiir Mikrosatelliten ist, dass
sich die Zahl der Wiederholungen von Individuum zu Individuum unterscheidet.

Phénotyp: auBeres Erscheinungsbild eines Individuums

g-Wert: Zuordnungswert; prozentueller Anteil an Genen, welche von einer K Einheit abstammen
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