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Schutz und zur
nachhaltigen
Bewirtschaftung
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4

Rahmen-
bedingungen

Das
gleichseitige
Dreieck

Einleitung

Die Erarbeitung eines Programms zum Schutz und zur nachhaltigen
Bewirtschaftung von Fischarten verlangt die Mitwirkung zahlreicher
Fachpersonen, welche mindestens drei verschiedenen Gruppen angehéren:

der Wissenschaft;
der Politik;

dem Fischereimanagement.

Isoliert betrachtet, stellt jede der drei Kategorien eine Welt fiir sich dar.
Diese Welten funktionieren und entwickeln sich weitgehend unabhiingig
voneinander nach unterschiedlichen Regeln und Zwéngen.

Jede der drei Gruppen konnte ein spezifisches und ein aus ihrer
Sichtweise logisches Programm zum Schutz und zur nachhaltigen
Bewirtschaftung von Fischarten entwickeln. In der Praxis miissen jedoch
die Anliegen und Zielsetzungen aller beriicksichtigt und so weit wie
moglich miteinander in Einklang gebracht werden. Es miissen konkrete
Massnahmen definiert werden, die sich auf ein gemeinsames Programm
abstiitzen. Unabhingig von der Komplexitit, welche in der Natur der Sache
liegt, ist ein solches Programm a priori das Resultat eines Kompromisses,
der mindestens folgende Bedingungen erfiillen muss:

e auf einer soliden wissenschaftlichen Basis abgestiitzt sein,
* in einem kohirenten gesetzlichen Rahmen eingebettet sein,

e die Sorgen und Wiinsche der Nutzer von Fischbestdnden beriick-
sichtigen.

Es ist offensichtlich keine leichte Aufgabe, all diese Anspriiche unter
einen Hut zu bringen. Es ist daher auch nicht erstaunlich, dass ein
Programm zum Schutz und zur nachhaltigen Bewirtschaftung von
Fischarter nicht imstande ist, alle Wiinsche vollstindig zu befriedigen! Die
Ausarbeitung eines solchen Programms lésst sich schematisch als Dreieck
darstellen (Abb. 1). Jede der drei Seiten reprédsentiert eine der drei
involvierten Gruppen. Das Dreieck sollte so gleichseitig wie moglich
gestaltet sein, d.h. die Interessen jeder Gruppe sollten moglichst
ausgeglichen beriicksichtigt werden.
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Abbildung 1:

Massnahmen
zum Schutz
und zur
nachhaltigen
Bewirt-
schaftung
genetischer
Ressourcen

Molekular-
biologische
Methoden

Ziel der
Publikation

Teil I fiir Laien

Die drei Komponenten eines Programms zum Schutz und zur nachhaltigen Bewirtschaftung
von Fischarten.

Obige Erwigungen treffen auch auf Massnahmen zum Schutz und zur
nachhaltigen Bewirtschaftung genetischer Ressourcen zu, welche das
Thema dieses Textes sind. Fortschritte in der Entwicklung molekular-
biologischer Methoden erdffneten vollig neue Perspektiven fir das
Fischereimanagement. Es ist heute moglich mit diesen Methoden die
genetische Diversitit innerhalb einer Art, innerhalb einer Population und
sogar innerhdlb von Individuen zu erfassen. Die neuen Methoden, welche
der wissenschaftlichen Forschung entstammen, haben folglich die
Gesetzgebung im Bereich des Artenschutzes (Schutz und Bewirtschaftung)
beeinflusst. Sie haben aber auch eine gewisse Skepsis, ja sogar ein gewisses
Misstrauen, unter den Fischereimanagern hervorgerufen, weil sie in
gewissen Fillen die bestehende Praxis in Frage stellen. Wiederum bewegen
wir uns also im Spannungsfeld der drei oben erwéhnten Interessensgruppen!

Die vorliegende Publikation bezweckt, alle Personen, die in den
Programmen zum Schutz und zur nachhaltigen Bewirtschaftung involviert
sind, fiir die genetische Perspektive getroffener Massnahmen zu
sensibilisieren. In Anbetracht der Komplexitdt der besprochenen Materie
haben wir die Publikation in mehrere Blocke eingeteilt, die jeweils an eine
bestimmte Leserschaft gerichtet sind. Im Prinzip kénnen diese Blocke — mit
ansteigendem Schwierigkeitsgrad von Teil I bis III — unabhingig
voneinander gelesen werden. Wir hoffen, dass wir auf diese Weise allen
Lesern einen tieferen Einblick in dieses relativ komplexe Thema vermitteln
konnen.

Teil I enthilt eine allgemein zugingliche Zusammenfassung fiir ein
erweitertes Publikum, das iiber keine oder wenige Kenntnisse in Genetik
verfiigt. Die Grundlagen und Prinzipien von Massnahmen zum Schutz und



Mitteilungen zur Fischerei 73 -3- ) : Einleitung

Teil 11 fiir
Fachleute

Graphische
Darstellungen
und Rechen-
beispiele

Teil I fiir
Spezialisten

Teil IV fasst den
aktuellen Stand
der Kenntnisse
zusammen

zur nachhaltigen Bewirtschaftung genetischer Ressourcen werden hier am
Beispiel von Fischpopulationen zusammenfassend besprochen.

Teil IT ist an die Fachpersonen gerichtet, welche sich unmittelbar mit
dem Schutz und der nachhaltigen Bewirtschaftung genetischer Ressourcen
von Fischen befassen. Das in diesem Teil verwendete Vokabular ist
mehrheitlich der klassischen Terminologie des Fischereimanagements
entlehnt. Der Leser kann zudem die Definitionen der wichtigsten
Fachbegriffe in einem Glossar am Ende dieses Textes nachschlagen.
Graphische Darstellungen sowie einfache Rechenbeispiele sollen die hier
vorgestellten mathematischen Konzepte zugénglicher machen. Es muss an
dieser Stelle jedoch darauf hingewicsen‘werden, dass diese Beispiele,
obwohl sie wissenschaftlich fundiert sind, nur sehr vereinfachte und
approximative Losungen der behandelten Fragestellungen erlauben. In der
Realitét sind die zu l6senden Fille komplexer und erfordern die Anwendung
statistischer Methoden, welche den Rahmen dieser Publikation sprengen

wiirden.

Leser mit guten Kenntnissen der hier behandelten Materie finden in Teil
III weiterfilhrende Informationen iiber weitere relevante Aspekte. Diese
Themen sind getrennt als ,, Topiken“ gegliedert und kénnen unabhingig
voneinander gelesen werden. Mit ihnen sollen bestimmte Konzepte vertieft
behandelt oder ergidnzende Informationen vermittelt werden. Das Lesen
dieser Abschnitte erfordert jedoch bereits fortgeschrittene Kenntnisse in
Biologie und Genetik. ‘

Teil IV prisentiert eine Zusammenfassung der Resultate populations-
genetischer Untersuchen der Forelle (Salmo trutta), der Asche (Thymallus
thymallus), der Felchen (Coregonus sp.), des Seesaiblings (Salvelinus
alpinus) und der Groppe (Cottus gobio) in der Schweiz.
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Teil I

I.

Worum geht es?

Was soll
erhalten
werden?

Warum gibt es
Unterschiede
zwischen
Populationen
der gleichen
Art?

Warum sollen
die Unter-
schiede
zwischen den
Populationen
erhalten
werden?

Schutz und nachhaltige Bewirtschaftung der
genetischen Ressourcen einer Art

Eine Art zu schiitzen bedeutet in erster Linie, deren Verschwinden zu
verhindern bzw. Uberleben zu sichern. Hinter dieser etwas trivialen
Aussage verstecken sich jedoch mehrere Probleme, die nicht unterschitzt
werden diirfen.

Das erste Problem besteht darin, sich dariiber zu einigen, was man
wirklich schiitzen méchte. Wir stellen fest, dass eine Art in der Regel nicht
aus gleichformigen Individuen besteht, sondern aus einer Vielzahl von
unterschiedlichen Populationen, die wiederum aus einer einzigartigen
Mischung von einmaligen Individuen bestehen. Die Individuen und somit
auch die Populationen unterscfxeiden sich in gewissen #usserlichen
Merkmalen (Korpergrosse, Farbung, Verhalten usw.). Welche dieser
Populationen reprisentieren die Art am besten und miissen vorrangig
geschiitzt werden? '

Dariiber hinaus kann man sich fragen, welches die Ursachen dieser
Unterschiede zwischen Populationen der gleichen Art sind. Um diese Frage
zu beantworten, miissen wir von der Annahme ausgehen, dass sich diese
Populationen urspriinglich sehr dhnlich waren. Im Verlauf der Generationen
entwickelten sie sich unter dem Einfluss der Evolutionskrifte - darunter die
natiirliche Selektion - auseinander und passten sich soweit moglich ihrer
spezifischen Umwelt an. Jede Population ,,optimierte* gewissermassen ihre
Uberlebensfihigkeit im Rahmen der Grenzen, welche durch die
Bedingungen ihres Lebensraumes gegeben waren. Eine Forellenpopulation,
die in einem Bergbach lebt, ist nicht den gleichen Bedingungen ausgesetzt
wie eine Population eines grossen Flusses im Mittelland. Folglich muss
davon ausgegangen werden, dass die Unterschiede, die wir heute
beobachten, teilweise das Resultat von Anpassungsprozessen sind. Eine
Schutzstrategie auf der Stufe von Arten darf daher die Unterschiede
zwischen Populationen nicht ausser Acht lassen, sondern muss im Gegenteil
darauf abzielen, diese zu erhalten.

Wir wissen heute, dass sich diese Unterschiede entweder durch dussere
Faktoren (Umweltbedingungen, Nahrung etc.) verursacht werden oder
erblich (genetisch) bedingt sind. Die meisten Merkmale werden sowohl
durch die Umwelt als auch durch genetische Faktoren beeinflusst. Die
Anpassung einer Population an die speziellen Eigenschaften ihres
Lebensraumes beinhaltet folglich genetische Mechanismen. Obwohl jede
Population einer bestimmten Art die gleichen Erbfaktoren (Gene) besitzt,
konnen sie sich in ihrer genetischen Zusammensetzung voneinander
unterscheiden. Solche Unterschiede kommen dann Zustande, wenn
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Teil I

Populationen
der gleichen Art
besitzen die
gleichen Gene
aber eine
unterschiedliche
Zusammen-
setzung der
Genvarianten

Gene kinnen
sich im Verlaufe
der Evolution
verdndern

unterschiedliche Varianten irgendwelcher Gene in unterschiedlichen
Hiufigkeiten in den Populationen vorkommen. Mit einem erfundenen
Beispiel (Fallbeispiel 1.1) soll dieses Phdnomen niher erldutert werden: es
handelt von einer Art, die sich aus fiinf Populationen zusammensetzt.
Obwohl die Populationen die gleichen Gene besitzen, unterscheiden sie sich
in ihrer genetischen Zusammensetzung deutlich (Abb. I.1.). Diese Art ist
folglich genetisch stark strukturiert und weist eine grosse genetische
Vielfalt auf.

Im Fallbeispiel 1.1 gehoren Albert, Alfred, Anton, Alex und Franz der
gleichen Art an und sind Nachkommen einer einzigen Population von
Vorfahren, die vor vielen Generationen existiert hat. Diese Urpopulation
besass drei Gene, welche als Kreise, Dreiecke oder Vierecke dargestellt
sind. Unter dem Einfluss der natiirlichen Selektion wurden in den
Populationen im Verlaufe der Zeit diejénigen Varianten der Gene
(unterschiedliche Schattierungen der Symbole) hiufiger, welche den
Individuen eine bessere Anpassung an die Ortlichen Bedingungen
ermoglichten. Innerhalb jeder Population haben die am besten angepassten
Individuen (d.h. diejenigen mit der giinstigsten Kombination von
Genvarianten) besser iiberlebt als andere und sich iiberdurchschnittlich
fortgepflanzt. Folglich haben diese Tiere die Kopien ihrer Genvarianten
erfolgreicher an die néchste Generation iibertragen als andere Individuen.
Da die ortlichen Umweltbedingungen unterschiedlich waren, und daher
nicht die gleichen Kombinationen durch die Selektion begiinstigt wurden,
haben sich die Populationen genetisch immer weiter auseinander entwickelt
(Abb. L.1).

Die Population von Franz besitzt anstelle der Dreiecke Rhomben.
Letztere stellen eine spezielle Familie von sehr stark abgewandelten
Varianten des ,,Dreieckgens” dar. Die Rhombenvarianten des Gens sind
entweder neu entstanden oder gehen auf eine Variante zuriick, die in der
Ursprungspopulation sehr selten war und in den iibrigen Populationen
verloren ging. In diesem Fall bilden die Populationen von Albert, Alfred,
Anton und Alex eine eigenstindige Evolutionslinie, welche durch
»Dreieckvarianten“ des dritten Genes charakterisiert ist. Die Population von
Franz stellt eine zweite eigenstindige Evolutionslinie dar, die durch die
Rhombenvarianten des dritten Gens gekennzeichnet ist. Anhand der
Varianten des dritten Genes lassen sich die beiden Linien somit eindeutig
unterscheiden. Die Trennung der beiden Evolutionslinien erfolgte — wie es
im Fallbeispiel 1.1 ndher erldutert wird — vor der Differenzierung der
Populationen innerhalb des gleichen Gewissersystems.
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Fallbeispiel I.1:

Albert, Alfred, Anton und Alex sind Fische, die der gleichen Art angehdren. Sie besitzen alle drei Gene
(rund, viereckig und dreieckig), welche fiir bestimmte Eigenschaften codieren und welche in drei
unterschiedlichen Varianten (weiss, grau und schwarz) aufireten (vergleiche mit Abbildung 1.1)

- Das runde Gen liefert den Bauplan zur Herstellung einer Substanz, welche es den Fischen erlaubt, bei
tiefen oder hohen Temperaturen zu iiberleben. Je heller die Variante des Gens ist, desto ausgeprégter ist
diese Kiilteresistenz der betreffenden Fische bzw. je dunkler die Variante des Gens ist, desto ausgeprdgter
ist diese Wirmetoleranz der betreffenden Fische

- Das viereckige Gen liefert den Bauplan zur Herstellung einer Substanz, welche die Leistungsfédhigkeit der
Muskulatur erhéhe. Je heller die Varzante des Gens ist, desto besser ist die maximale Schwimmleistung der
-betreffenden Fische.

- Das dreieckige Gen liefert den Bauplan fiir eine Substanz, welche das Verhalten der Fische beeinflusst. Je

' heller die Variante ist, desto vorsichtiger wird der Fisch und desto mehr neigt er dazu, sich nahe am Grund
aufzuhalten.

Albert lebt in den wechselhaften Stromungen eines voralpinen Baches. Trotz der harschen
Umweltbedingungen fiihlen sich Albert und die anderen Fische seiner Population in ihrer Umwelt wohl, da sie
optimal an ihre Umwelt angepasst sind. Sie besitzen mehrheitlich die weisse Variante des runden Gens, welche
ihnen eine Anpassung an die tiefen Temperaturen erlaubt. Fiir das viereckige Gen besitzen sie die weisse
Variante, welche ihnen erlaubt, eine geniigende Schwimmleistung zu entwickeln, um auf plotzliche und sehr
heftige Hochwasser reagieren zu konnen. Schliesslich besitzen sie ebenfalls mehrheitlich die weisse Variante
des dreieckigen Gen, welche ein Verhalten ausldst, das eine Anpassung an flache Gewdsser erlaubt, indem sich
die Fische hauptsdchlich direkt auf dem Grund aufhalten, wo sie vor Fressfeinden besser geschiitzt sind.

Verfolgt man das Gewdisser talwirts, trifft man auf die Population von Alfred, die in einem breiten Fluss in
der Ebene lebt. Diese Population besitzt die gleichen Gene wie Albert (rund, viereckig und dreieckig) aber mit
einer anderen ,,Firbung“: die runden Gene sind grau oder schwarz, eine Mischung von Varianten, die sowohl
eine Anpassung an die winterlichen als auch an die sommerlichen Temperaturen ermdglicht. Die viereckigen
Gene sind mehrheitlich grau. Die Schwimmleistung dieser Tiere muss nicht an plotzliche Hochwasser
angepasst sein, aber doch ausreichen, um der konstanten Strémung standzuhalten. Die Dreiecke schliesslich
sind grau oder schwarz, und Alfred fiirchtet sich nicht davor, sich in der offenen Wassersdule aufzuhalten,
welche dauernd durch Schwebstoffe getriibt ist.

Weiter flussabwiirts gelangt man in einen sehr unterschiedlichen Lebensraum, in dem Anton und Alex
leben. Es handelt sich dabei um einen See. Anton besitzt die weisse Variante des runden Gens, weil er dauernd
in der Tiefe des Sees lebt, wo die Temperaturen konstant tief sind. Das viereckige Gen ist schwarz, da Anton
keiner Strémung ausgesetzt ist; das dreieckige Gen ist weiss, da er das Licht scheut und den Kontakt zum Boden
sucht.

Alex lebt im gleichen See, jedoch nur in den Zonen nahe der Oberfliche. Alex und die anderen Fische seiner
Population besitzen die schwarze oder graue Variante des runden Gens, welche eine Anpassung an die
erhohten Temperaturen im Sommer ermiglichen. Im Winter suchen diese Fische tiefere Wasserschichten auf,
wo die Wassertemperaturen milder sind als nahe der Oberfliiche. Das viereckige und das dreieckige Gen sind
schwarz, da Alex keiner starken Strémungen ausgesetzt ist und sich hauptséichlich im Bereich der Oberfliche
erndhrt. '

Albert, Alfred Anton und Alex haben aber auch noch einen entfernten Verwandten, der in einem anderen
Flusssystem lebt. Zwischen den beiden Gewdssersystemen bestehen jedoch keine Kontaktmdglichkeiten. Bei
diesem Verwandten handelt es sich um Franz, der in einem vergleichbaren Milieu lebt wie Albert (in einem
kalten und turbulenten voralpinen Bach). Obwohl er Genvarianten der gleichen Firbung (d.h. mit den gleichen
Eigenschaften) besitzt wie Albert, weist Franz eine genetische Besonderheit auf. Anstelle des dreieckigen Gens
- besitzt er rhombusformige Varianten, die im anderen Gewdssersystem nirgends zu finden sind.

~ Die fiinf Populationen besitzen die gleichen Gene (die Rhomben sind stark abgewandelte Varianten des
dreieckigen Gens). Sie sind jedoch genetisch klar voneinander unterscheidbar, da jede der Populationen eine
spezifische Zusammensetzung von Varianten (,, Fdrbung“) der Gene aufweist.
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Abbildung I.1: Genetische Zusammensetzung der fiinf Populationen (Erkldrung, siehe Text und
Fallbeispiel L.1).

Wir werden nun versuchen, die generellen Ziele, welche mit
Massnahmen zum Schutz der genetischen Vielfalt einer Art verfolgt
g:::ﬁ”s’z"‘i :‘” werden, zu definieren: Sicherung der genetische Integritiit der
Vielfalt: eine Populationen und Erhaltung der genetischen Vielfalt — auch als
erste Definition  genetische Variabilitit oder Diversitit bezeichnet - innerhalb und
zwischen den Populationen. Diese Grundprinzipien miissen sowohl im
Rahmen von Artenschutzprogrammen als auch im Rahmen einer

nachhaltigen Bewirtschaftung von Arten respektiert werden.
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Beim Aussetzen
von Fischen
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beachtet werden

Ein Vermischen
von Popula-
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Vielfalt fiihren

Das Aussetzen
von stark
domestizierten
Zuchtfischen ist
aus genetischer
Sicht hochst
problematisch

Diese Prinzipien sind auch im Zusammenhang mit dem Einsetzen von
Fischen zu beachten. Falls Anton zu Albert zieht, werden seine
Uberlebenschancen geringer, da ihm seine Gene keine gute Anpassung an
die harschen Bedingungen in Alberts Lebensraum ermdglichen. Falls er
trotzdem bis zur Geschlechtsreife iiberlebt und sich mit den Individuen der
lokalen Population fortpflanzt, tragen seine Genvarianten zu einer
Nachkommenschaft bei, die schlecht an die Ortlichen Bedingungen
angepasst ist.

Auf eine #hnliche Art und Weise produziert ein vollstindiges

- Vermischen der fiinf Populationen mittelfristig die gleiche genetische

Zusammensetzung in allen Populationen. Dies stellt fiir den Schutz dieser
Art ein hohes Risiko dar: es kommt zu einem vollstindigen Verlust der
genetische Vielfalt zwischen Populationen und die einzelnen Populationen
sind an keinen der unterschiedlichen Lebensrdume mehr angepasst.

Ahnliche Aussagen lassen sich auch machen, wenn Fische aus
Zuchtstimmen ausgesetzt werden, welche seit mehreren Generationen in
der Fischzucht gehalten worden sind. Die Bedingungen in einer Fischzucht
(Aufzucht in hohen Dichten, Uberfluss an Nahrung, Fehlen von
Fressfeinden usw.) iiben einen Selektionsdruck zu Gunsten derjenigen
Individuen aus, die am besten an diesen Typ von Milieu angepasst sind.
Dieses Phinomen der Domestikation kann sich bereits nach wenigen
Generationen unter Zuchtbedingungen manifestieren. Die domestizierten
Fische haben also genetisch wenig Ahnlichkeit mit der Wildpopulation, in
die sie eingefiihrt werden. Folglich sollte bei Programmen zum Aussetzen
von Fischen darauf geachtet werden, dass hierfiir Tiere verwendet werden,
welche genetisch nahe mit der Wildpopulation verwandt sind, um die
genetische Integritét der Population nicht zu gefdhrden und die genetische
Variabilitédt zwischen den Populationen zu erhalten.
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Variation

Artbegriff

Genfluss

Grundbegriffe und Definitionen

Bevor wir uns dem eigentlichen Thema zuwenden, ist es notwendig,
einige Grundkonzepte und -begriffe zu definieren und zu erldutern, welche
im vorliegenden Text verwendet werden.

Jede Zelle der allermeisten Wirbeltiere enthidlt (mit Ausnahme der
Geschlechtszellen) zwei Kopien jedes Chromosoms, wovon einer
viterlicherseits und der andere miitterlicherseits vererbt wurde. Die
Chromosomen sind die Triger des Erbmaterials, d.h. auf diesen befinden
sich die vererbbaren (genetischen) Informationseinheiten (= Gene) eines
Individuums. Jedes Gen nimmt auf dem Chromosom einen bestimmten
Standort ein, der als Genlocus bezeichnet wird (Mehrzahl: Genloci). Jedes
Gen ist Tréger einer spezifischen Information und kann in verschiedenen
Formen oder Varianten in einer Art auftreten, welche als Allele bezeichnet
werden. Wenn fiir ein bestimmtes Gen nur ein Allel existiert, wird es als
monomorphes Gen bezeichnet, und wenn mehrere Allele existieren, spricht
man von einem polymorphen Gen. Unter den Wirbeltieren variiert der
Polymorphismusgrad (Gesamtheit polymorpher Gene) zwischen den Arten
sehr stark. Die Forelle (Salmo trutta) zihlt zum Beispiel zu den
Wirbeltierarten mit dem hochsten genetischen Polymorphismus (FERGUSON,
1989). Die Summe aller Allele eines Individuums wird als Genotyp
bezeichnet. Analog bildet die Gesamtheit aller Allele einer Population den
Genpool. Entsprechend wird das dussere Erscheinungsbild, das heisst der
morphologische, physiologische, anatomische und biochemische Ausdruck
der genetischen Merkmale eines Individuums in einer gegebenen Umwelt,
als Phénotyp bezeichnet. Die Bezichung zwischen genotypischer und
phénotypischer Vielfalt variiert stark unter den verschiedenen
systematischen Gruppen. Innerhalb einer Art konnen zwei unterschiedliche
Genotypen unter den gleichen Umweltbedingungen den gleichen Phénotyp
hervorbringen und sehr unterschiedliche Phinotypen in einer anderen
Umwelt auspridgen. Andererseits kann eine Art, die eine grosse
phinotypische Vielfalt zeigt, eine relativ geringe genetische Vielfalt
aufweisen und umgekehrt. Die Fische weisen im allgemeinen eine grosse
phinotypische Vielfalt auf, wahrscheinlich die grosste unter den
Wirbeltieren (ALLENDORF et al., 1987; ELLIOTT, 1994).

Ein grundsitzliches Ziel der Biologie besteht darin, die Vielfalt der
lebenden Organismen auf Grund morphologischer bzw. genetischer
Merkmale in sinnvolle Gruppen einzuteilen. Als Grundeinheit wird hierzu
die Art verwendet. Gemiss der klassischen Definition (Biological Species
Concept: MAYR, 1967) gehoren Individuen zur gleichen Art, wenn aus ihrer
Kreuzung fruchtbare Nachkommen hervorgehen. In diesem Fall besteht ein
Genfluss (Austausch von genetischem Material) zwischen Individuen und
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Definition der
Population

den folgenden Generationen. Nach dieser Artdefinition ist kein Genfluss
zwischen zwei Arten moglich. Zwischen manchen Arten kann es jedoch zur
Hybridisierung kommen. Die Nachkommen solcher Kreuzungen sind
jedoch steril und konnen somit ihre Gene nicht an die néchste Generation
weitervererben (z.B. die ,,Tigerforellen“, Nachkommen von Forellen-
weibchen und Minnchen des Saiblings). Zwischen den Arten bestehen also
Fortpflanzungsbarrieren (physiologische, dkologische und ethologische),
welche eine Durchmischung verhindern. Arten sind somit genetisch
geschlossene Systeme, die sich hinsichtlich der Gene unabhingig
voneinander entwickeln. Die heute bestehenden Hauptgruppen des
Tierreiches (z.B. Insekten, Vogel, Fische, Siuger etc.) sind eine direkte
Folge von Artaufspaltungen (Speziationen). Wenn zwischen zwei stark
spezialisierten Populationen keinerlei Fortpflanzungsschranken existieren,
fiihrt die Hybridisierung zur Bildung von Zwischenformen (beziiglich der
speziellen Merkmale) ohne die spezifischen Anpassungen an die Habitate
oder Lebensweisen der Elternformen.

Eine Art wird nicht aus einer homogenen Gruppe von Individuen
(genetisch und phénotypisch) gebildet, sondern besteht aus einem Mosaik
unterschiedlich verwandter Populationen. Eine Population im engeren Sinn
wird definiert als eine Fortpflanzungsgemeinschaft von Organismen
derselben Art (Spezies), zwischen denen ein stindiger Genaustausch
stattfindet. Es handelt sich dabei um geographische Einheiten, die mehr
oder weniger stark von benachbarten Populationen abgegrenzt (isoliert) sind
und die eine unterschiedliche Anzahl Individuen aufweisen. Zwischen den
Populationen bestehen genetische Unterschiede, die sich dadurch erkldren
lassen, dass innerhalb der einzelnen Populationen verschiedene Varianten
gewisser Gene (Allele) in unterschiedlichen Héufigkeiten vorkommen
(siche Topik I).
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IL.2.

IL.2.1.

Menschliche
Aktivititen sind
die Ursache
einer weltweiten
drastischen
Abnahme der
Biodiversitiit

Das Phdanomen
betrifft alle
Gruppen der
Fauna und
Flora

Tabelle I1.1:

Uber die Natur des Problems

Biodiversitit auf globalem Niveau

Gemiss einer neueren Studie, die gemeinsam vom World Resources
Institute, der Internationalen Union zur Erhaltung der Natur und der
natiirlichen Lebensriume und dem Umweltprogramm der Vereinten
Nationen durchgefiihrt wurde, kommen auf unserem Planeten gegenwirtig
rund 10 Millionen Tier- und Pflanzenarten vor. Die Beeintrachtigung und
Zerstorung der natiirlichen Lebensrdume durch den Menschen haben eine
drastische Abnahme der Biodiversitit bzw. der biologischen Vielfalt des
Tier- und Pflanzenreiches zur Folge. Experten schitzen, dass ohne
Anstrengungen im Bereich der Erhaltung von Lebensrdumen innerhalb von
30 Jahren zwischen 5 und 15% der auf der Erde beheimateten Arten
aussterben konnten (MESSAGE RIO, 1994, RS 94.040). Dies bedeutet,
dass jedes Jahr durchschnittlich zwischen 17'000 und 50'000 Arten
verschwinden werden (in der Schweiz kommen im Vergleich dazu 40'000
Arten vor!). Dieses Phinomen betrifft alle Gruppen der Fauna und Flora,
einschliesslich der Siisswasserfische. Obwohl die Siisswasserhabitate
(Fliessgewisser und Seen) lediglich 0.01% der Siisswasservorrite der Erde
ausmachen (RAMADE, 1998), trigt die darin lebende Fischfauna wesentlich
zur globalen Biodiversitit des Lebensraums Wasser bei (Tabelle IL.1).

Anzahl Siisswasserarten der echten Knochenfische (Teleostei) in verschiedenen Regionen
der Welt.

Afrika 2'780 DAGET et al., 1984, 1986
Siidamerika 2'400 - 4'000 MOoYLE & CECH, 1982
Tropisches Asien 2'500 LowE-MCCONNELL, 1987
Nordamerika 1'033 WILLIAMS & MILLER, 1990
Europa (ohne ehem. UdSSR) 358 KOTTELAT, 1997
Europe (inkl. ehem. UdSSR) 500 KOTTELAT, pers. Mitt.
Zentralamerika 242 MOYLE & CECH, 1982
Australien 188 ALLEN et al., 2002
Die Angesichts der sich beschleunigenden Abnahme der Biodiversitiit hat die
Biodiversitiits- internationale Gemeinschaft beschlossen, ein verbindliches Instrument zur

konvention der
Konferenz von
Rio...

Erhaltung und nachhaltigen Nutzung der biologischen Vielfalt auf globaler
Ebene zu schaffen. Anlisslich der Umwelt- und Entwicklungskonferenz der
Vereinten Nationen (UNCED), welche vom 3. bis 14. Juni 1992 in Rio de
Janeiro stattfand, wurde das Ubereinkommen iiber die biologische Vielfalt
von 156 Staaten unterzeichnet, unter anderem auch von der Schweiz. Mit
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...verfolgt drei
Hauptziele

Erarbeitung von
nationalen
Strategien

Erhaltung der
genetischen
Ressourcen

I1.2.2.

Die Ziele des
BGF...

o Sind
kompatibel mit
der Konvention
von Rio

dieser Konvention werden drei Ziele verfolgt:

* Erhaltung der biologischen Vielfalt (Biodiversitit);
* nachhaltige Nutzung der natiirlicher Ressourcen;

e gerechte und gleichmissige Verteilung der aus der Nutzung der
genetischen Ressourcen entstehenden Vorteile.

Die Konvention sieht vor, dass in diesem Bereich alle Parteien
entsprechende nationale Strategien zum Schutz der natiirlichen Ressourcen
erarbeiten. Vorgesehen sind insbesondere Bestimmungen zur Erhaltung und
nachhaltigen Nutzung der biologischen Vielfalt durch die Anwendung
folgender Massnahmen (Botschaft zum Ubereinkommen der Vereinten
Nationen iiber die biologische Vielfalt; MESSAGE RIO, 1994, RS 94.040):

¢ Inventarisierung der Biodiversitit;

 Identifizierung der Aktivititen mit nachteiliger Wirkung auf die
biologische Vielfalt;

* Erhaltung der genetischen Ressourcen in den natiirlichen
Lebensriumen;

. Restauration zerstorter Okosysteme.

Biodiversitiit auf nationalem Niveau

Der erste Artikel des Bundesgesetzes vom 21. Juni 1991 iiber die
Fischerei (BGF, SR 923.0) definiert die Ziele, welche durch die nationale

Gesétzgebung verfolgt werden:

1. Dieses Gesetz bezweckt:

a. die natiirliche Artenvielfalt und den Bestand einheimischer Fische, Krebse und
Fischniihrtiere sowie deren Lebensridume zu erhalten, zu verbessern oder nach
Moglichkeit wiederherzustellen; ' .

b. bedrohte Arten und Rassen von Fischen und Krebsen zu schiitzen;

eine nachhaltige Nutzung der Fisch- und der Krebsbestinde zu gewihrleisten;

die Fischereiforschung zu fordern. -

RO

Wir stellen fest, dass die iielsetzungen des BGF die Hauptanliegen der
Konvention von Rio integrieren. Insbesondere werden diejenigen Anliegen
in den Vordergrund gestellt, welche die Erhaltung und Forderung der
Biodiversitdt betreffen (Buchstabe a). In dieser Hinsicht ist die
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Biodiversitit
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des Lebens-
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Formulierung des BFG eindeutig: es geht um die Forderung der
natiirlichen Diversitiit einheimischer Arten. Mit anderen Worten ist nur
die urspriingliche faunistische Zusammensetzung, welche an die lokalen
Bedingungen angepasst ist, massgebend. Das Einsetzen von ortsfremden
oder exotischen Arten liefert somit keinen Beitrag zur Biodiversitit.
Ebenfalls stellt ein kiinstlich ,forciertes“ Bevolkern, welches die
Tragfdhigkeit des Lebensraumes iibersteigt, kein giiltiges Ziel mehr dar. Das
BFG fiihrt also gleichzeitig ein Kriterium qualitativer Natur (lokal
urspriingliche Arten) und ein Kriterium quantitativer Natur (nicht iiber
die natiirliche Diversitét hinausgehen) ein.







Mitteilungen zur Fischerei 73 - -21- Teil II

I1.3.

Der Schutz der
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genetischen
Ressourcen

Grundlagen zur Erhaltung der genetischen
Vielfalt

Der Schutz einer Art darf nicht unabhéngig von einer globalen Strategie
zum Schutze des Lebensraumes betrachtet werden. Der Schutz der Arten
und ihrer Habitate bildet ein zusammenhingendes und unteilbares Ganzes.
Es geniigt manchmal nicht, die 6kologischen Funktionen eines Habitats
wiederherzustellen. Das langfristige Uberleben einer Art erfordert
zusitzlich den Erhalt der evolutionédren Prozesse, welche den Ursprung der
Anpassungsfihigkeit einer Art bilden. Das generelle Ziel des Naturschutzes
(und einer nachhaltigen Bewirtschaftung) besteht also darin, die
Biodiversitit erzeugenden Prozesse auf allen Ebenen (Populationen,
Arten, Habitate und Landschaften) zu erhalten. Die genetische Dimension
des Schutzes einer Art, welche den Schutz jeder Population und ihrer
genetischen Eigenheiten (als Produkt der Evolution) anstrebt; wird somit
besser ersichtlich.

Gemiss ANTONOVICS (1990) miissen alle Massnahmen zur Erhaltung der
genetischen Vielfalt Folgendes gewéhrleisten:

e Erhalt der urspriinglichen Rassen / Stimme von Nutztieren und Kultur-
pflanzen;

e Erhalt der genetischen Vielfalt seltener und bedrohter Arten;
¢ Erhalt der genetischen Vielfalt von Wildpopulationen.

Wir stellen fest, dass der Begriff ,,genetische Vielfalt“ (auch ,,genetische
Diversitit”) im Zusammenhang mit dem Schutz von Arten eine zentrale
Rolle spielt. Die genetische Vielfalt, welche sich auf genetische
Unterschiede zwischen Populationen und innerhalb von Populationen
aufteilt (siche Topik 3 in Teil III), bestimmt das Anpassungspotential einer
Art. Populationen kénnen also durch ein ,,Schopfen® in ihrer Allelreserve
oder Reserve von Allelkombinationen auf wechselnde Umweltbedingungen
antworten* (siche Topik 1). Daher muss unbedingt darauf geachtet werden,
dass Bewirtschaftungs- und Schutzmassnahmen keine Schidigung der
genetischen Integritit der Populationen und keine Reduktion ihrer
genetischen Diversitit zur Folge haben (RIGGS, 1990). Die Strategie zur
Erhaltung der genetischen Vielfalt besteht in erster Linie darin, die
genetische Diversitit zwischen und innerhalb von Populationen einer
Art zu erhalten (RYMAN & STAHL, 1980; UTTER, 1981; MEFFE, 1986;
WAPLES, 1991; HINDAR et al., 1991). Dabei handelt es sich um einen
nichtspezifischen Ansatz, der nicht darauf abzielt irgendwelche Merkmale
oder Eigenschaften kiinstlich zu fordern. Wir werden im folgenden Text
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“noch sehen, dass es sich dabei auch nicht um ein ,Bereichern® einer

Population durch das Einsetzen von ortsfremden Individuen handelt.

Sowohl ethische als auch praktische Griinde rechtfertigen den Erhalt der
genetischen Variation natiirlicher Populationen. Da wir heute praktisch
nichts iliber den dokonomischen und 6kologischen Wert der allermeisten
Gene wissen, hat die Erhaltung der genetischen Ressourcen der
Populationen einer Art hochste Prioritit. Diese Zielsetzung wird jedoch
durch ein methodisches Problem erschwert: auf welche Weise soll die
genetische Vielfalt innerhalb einer Art, einer Population oder eines
Individuums erfasst werden? Wihrend die faunistische Vielfalt eines
Okosystems direkt aus der Anzahl vorhandener Arten hervorgeht, ist die
genetische Vielfalt viel schwieriger zu erfassen. Da die Gene nicht sichtbar
sind, finden allfillige Veridnderungen des Genoms unbemerkt statt, solange
sie sich nicht auf der Stufe des Phéinotyps dussern (zum Beispiel verringerte
Fitness oder Unfédhigkeit, sich veridnderten Umweltbedingungen anzupassen
usw.). Auf diese Weise kann ein wesentlicher Bestandteil der genetischen
Vielfalt einer Art oder einer Population unwiderruflich verschwinden, ohne
dass dies jemand bemerkt! Wie wir noch sehen werden, kommt der
Populationsgrosse bei der Erhaltung genetischer Vielfalt eine grosse
Bedeutung zu. Jede Population hat einen kritischen Schwellenwert fiir die
Populationsgrosse, unter dem ein Aussterben der Population praktisch
sicher ist. Der Fortbestand einer Population ist grundsitzlich nur ab einer
bestimmten Wahrscheinlichkeit des Zusammentreffens zweier geschlechts-
reifer Individuen unterschiedlichen Geschlechts moglich. Dieser Schwellen-
wert wird als Minimum Viable Population (MVP, ,minimale lebensfihige
Population) bezeichnet. Analog dazu besteht ein kritischer genetischer
Schwellenwert, unter dem die Auswirkungen der zuféilligen, nicht-
adaptiven Prozesse stirker sind als die Auswirkungen der adaptiven
Prozesse (SOULE, 1986). Kleine Populationen und solche mit starken
demographischen Schwankungen sind besonders anfillig fiir irreversible
Verlust; der genetischen Vielfalt (siche Topik I).

~ Die Roten Listen sind eines der Instrumente zur Dokumentierung der
Biodiversitit. Mit diesen Listen soll fiir jede Art auf Grund bestimmter
Kriterien ein Gefidhrdungsstatus festgelegt werden. Bereits verfiigen
zahlreiche europiische Staaten iiber eine "Rote Liste der Fische und
Rundmdiuler" fiir ihr Land (Tabelle I1.2). Als politisches Instrument sind die
Roten Listen sehr wertvoll, da sie auf eine einfache und anschauliche Weise
die globale Gefihrdungssituation auf der Stufe von Arten definieren. Fiir
die Bewirtschaftung und den Schutz von natiirlichen Populationen sind sie
allerdings oft von begrenztem Interesse, da die genetische Vielfalt innerhalb
einer Art nicht ausreichend beriicksichtigt'wird. Dies sei am Beispiel einer
polymorphen Art veranschaulicht, welche eine weitrdumige geographische
Verbreitung aufweist und in viele ,,Rassen* und/oder ,,Okotypen‘ gegliedert
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ist ‘(z:B. die Forelle, Salmo trutta). Obwohl diese Art weltweit gesehen nicht
bedroht sein mag, konnen gewisse, genetisch einzigartige Populationen vom
Aussterben bedroht sein, Gerade der Schutz solcher einzigartiger oder hoch
spezialisierter Populationen ist von grosser Bedeutung, da sie in einem
iiberdurchschnittlichen Masse zur gesamten genetischen Vielfalt
(Diversitit) einer Art beitragen. Ausserdem, stellen sie ein Reservoir an
neuen genetischen Varianten dar. Aus diesem Grund darf die Grundeinheit

Die Population  fiir die Bewirtschaftung und fiir den Schutz nicht die ganze Art umfassen.

isitn ‘,l'i:itGd':r”d' Im Idealfall sollte sie auf der Stufe von Populationen definieit werden. Aus

Bewirtschaftung ~ Praktischen Griinden ist dies jedoch nicht immer moglich. In diesen Féllen
miissen andere geeignete Einheiten nachhaltiger Bewirtschaftung auf Grund
zusitzlicher Kriterien definiert werden (siehe Topik 7).

Tabelle I1.2: Gefahrdungsstatus der einheimischen Fauna einiger europidischer Lander nach Kriterien der
IUCN. S = Anzahl einheimischer Arten; Ex = ausgestorben; E = vom Aussterben bedroht;
V = stark gefihrdet; R = gefihrdet; Tot. Gef. = Gesamtzahl der gefdhrdeten Arten (und in
Prozent der einheimischen Fauna).

Schweiz 54 7 8 8 28 (52%) KIRCHHOFER ef al., 1990

Frankreich 49 2 2 15 4 23 (47%) KEITH & ALLARDI, 1996

Deutschland 7% 4 16 16 13 49 (70%) BLESS & LELEK, 1984

Osterreich 61 5 7 26 - 38 (62%) HERZIG-STRASCHIL, 1991

Grossbritannien 41 2 7 - 9 (22%) MAITLAND & LYLE, 1996

Irland 22 - 3 3 - 6 (27%) QUIGLEY & FLANNERY, 1996

Spanien 53 1 ) 6 12 8 27 (51%) ELVIRA, 1996

Slowenien 98 3 23 8 4 38 (39%) Povz, 1996

Ungarn 79 - 4 10 3 17 21%) KERESZTESSY, 1996

Slowak. Republik 67 11 10 7 34 (51%) HOLCIK, 1996

Tschech. Republik. 57 11 - 10 7 34 (60%) LUSK, 1996
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I1.4.

11.4.1.

Der unter-
stiitzende Besatz
soll eine
ungeniigende
natiirliche
Reproduktion
kompensieren

Pringip

Abbildung I1.1:

Grundlagen zur nachhaltigen Bewirtschaftung
der genetischen Vielfalt

Unterstiitzender Besatz (Supportive Breeding)

In die meisten bewirtschafteten Fischpopulationen werden kiinstlich
aufgezogene Fische eingesetzt (Besatz). Diese Besatzmassnahmen sollen
eine ungeniigende oder ausbleibende natiirliche Reproduktion
kompensieren. Unter der Voraussetzung, dass sie effektiv zur
Populationsrekrutierung des folgenden Jahrgangs beitragen, spricht man
von einem unterstiitzenden Besatz (Supportive Breeding; RYMAN &
LAIKRE 1991). Das Prinzip des unterstiitzenden Besatzes (Abb. II.1) ist
folgendes: laichreife Individuen der gefihrdeten Population werden
gefangen und zur Gewinnung von Brutmaterial verwendet; die
Nachkommen werden in Gefangenschaft aufgezogen und schliesslich
wieder im natiirlichen Lebensraum ihrer Eltern ausgesetzt. Diese Art von
Besatz erlaubt also eine Unterstiitzung der Population, ohne fremdes
genetisches Material einzufiihren.

natiirliche
Population

Gefangene
Laichtiere

Schematische Darstellung einer unterstiitzenden Besatzstrategie (Supportive Breeding). Ein
Teil der Laichtiere der natiirlichen Population wird zur Produktion von Besatzmaterial
gefangen. Die néchste Generation der natiirlichen Population (F;) setzt sich aus der
kiinstlich erbriiteten und wieder eingesetzten Nachkommenschaft der gefangenen Laichtiere
und den Nachkommen aus der natiirlichen Verlaichung zusammen.
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I1.4.2.

Die gefangenen
Laichtiere
enthalten nur:
einen Teil der

Genetische Variabilitit einer Stichprobe

Wird einer natiirlichen Population eine Stichprobe von Laichtieren
entnommen, so enthilt diese lediglich einen Teil der gesamten genetischen
Variabilitdt der Ausgangspopulation (Abb. I1.2). Die Probenentnahme hat

genetischen also eine zentrale Bedeutung: es werden nur gewisse genetische Varianten
Variabilititder  gesammelt (potentiell selektiver Effekt), welche nach der kiinstlichen
;Z%an{;? Aufzucht des Besatzmaterials in die natiirliche Population zuriickfliessen
(potentiell verstirkender Effekt).
Genpool der |
natiirlichen F,
Population
- V/l;\\ DD _ | R EENER
®e <. - ) L N N
[ [N A A A A
v = < ,
® A -
o v ¢
B A é A N gefangene
B A ' Laichtiere
e % - Ve
" oon*n
me m A

Abbildung I1.2:

Die genetische
Variabilitiit einer
Stichprobe ist
abhdngig von der
effektiven
Populations-
grosse

Die Laichtiere, welche zur kiinstlichen Nachzucht verwendet werden, besitzen nur einen
Teil der genetischen Varianten (dargestellt als unterschiedliche Symbole) der natiirlichen
Ausgangspopulation. Folglich enthélt auch ihre Nachkommenschaft (F,) nicht alle
Varianten bzw. nicht die gesamte genetische Variabilitit der natiirlichen Population.

Die genetische Variabilitit einer Stichprobe héngt von der Anzahl der
gefangenen Laichtiere ab (SOULE & WILCOX, 1980; FRANKEL & SOULE,
1981) oder genauer von der effektiven Populationsgrosse (N,) der
Stichprobe gemiss folgender Formel (KIMURA & CROW, 1963):

& =1~ L - (Gleichung 1)
v, 2N,
Dabei entspricht:
Vs der genetischen Variabilitit der Stichprobe ,

Vr der gesamten genetischen Variabilitdt der Ausgangs-
population und, ‘
N, der effektiven Populationsgrésse der Stichprobe.
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Effektive
Populations-
grosse (N,)

Die Berechnung
von N, ist
komplex

Eine grobe
Schitzung
von N,

Empfohlene
minimale
N, - Werte

Selektiver Effekt
des Laichfisch-

Jfanges

Die effektive Populationsgrosse (IV,) ist der wichtigste Parameter fiir die
Erhaltung der genetischen Vielfalt und somit fiir eine nachhaltige
Bewirtschaftung (sighe Topik 2). N, darf nicht mit der Anzahl der
verwendeten Laichtiere verwechselt werden (N, # N = N;+ N,,; siche unten).
Die Berechnung der effektiven Populationsgrosse ist relativ komplex, weil
dafiir gewisse Parameter bekannt sein miissen (z.B. durchschnittliche
Grosse und Varianz der Nachkommenschaft pro Elternpaar). Diese sind auf
Grund der verwendeten Verfahren bei der kiinstlichen Befruchtung von
Fischen kaum zu ermitteln (zum Beispiel falls die Milch mehrerer
Minnchen mit dem Rogen mehrerer Weibchen in einem einzigen Behdlter
vermischt wird). Einen ungefdhren Wert fiir die effektive Populationsgrésse
(N,) lsst sich jedoch mittels der Anzahl entnommener ménnlicher (N, und
weiblicher (N Laichtiere schétzen:

_ 4Nm 'Nf

N.

(Gleichung 2)

Gleichung 2 setzt voraus, dass jedes Elterntier im gleichen Umfang zur
Nachkommenschaft (F,) beitrdgt. In der Realitdt wird diese Annahme
wahrscheinlich nie erfiillt. Es ist deshalb wichtig zu bedenken, dass die mit
dieser Formel erhaltenen Werte stets hoher sind als die tatsdchlichen Werte.

In Tabelle I1.3 und Fallbeispiel II.1 ist die Abhingigkeit der effektiven
Populationsgrosse und der entnommenen genetischen Variabilitit von der
Anzahl Weibchen und Ménnchen in der Stichprobe dargestellt. Wir stellen
fest, dass mit einer geniigenden Anzahl Laichtiere praktisch die gesamte
genetische Variabilitit der Ausgangspopulation in der Stichprobe enthalten
ist. Generell werden Stichprobenumfinge empfohlen, welche einer
minimalen effektiven Populationsgrosse von 50 bis 500 Individuen
entsprechen (ALLENDORF et al., 1987; LANDE & BARROWCLOUGH, 1987).

In der Praxis ist es einerseits nicht immer moglich, geniigend Laichtiere
zu fangen, anderseits ist die Auswahl der Laichtiere bei der
Stichprobenerhebung oft nicht zufillig (potentiell selektiver Effekt). In der
Regel werden grossere Tiere zur Gewinnung von Besatzmaterial bevorzugt,
was einen potentiell selektiven Faktor darstellt. Gewisse Genotypen kénnen
in solchen Fillen eine geringere Fangwahrscheinlichkeit aufweisen als
andere. Dies fiihrt zu einer systematischen Abweichung in der genetischen
Zusammensetzung der Stichprobe gegeniiber der Ausgangspopulation.




Mitteilungen zur Fischerei 73 -28- Teil II

Tabelle I1.3: Die effektive Populationsgrosse (N,) und die genetische Variabilitit (Vy/V;) einer Stichprobe
in Abhéngigkeit von der Anzahl gefangener Ménnchen und Weibchen. Schraffiert sind alle
Werte, welche mindestens 99% der genetischen Variabilitit in der Ausgangspopulation

entsprechen (siehe Fallbeispiel I1.1 fiir die Bel;echnung dieser Werte).

N,
5 Miinnchen 10 Ménnchen 25 Ménnchen 50 Minnchen 100 Miinnchen
5 Weibchen 10 13 17 18 19
10 Weibchen 13 20 29 33 36
25 Weibchen 17 , 29 50 a7
50 Weibchen 18 33
100 Weibchen 19 36
V!V,
‘ 5 Miénnchen 10 Miinnchen 25 Miinnchen 50 Miinnchen 100 Minnchen
5 Weibchen 0.950 0.961 0.970 0.972 0.974
10 Weibchen 0.961 0.975 ~0.983 ~ 0.985 0.986
25 Weibchen 0.970 0.983
50 Weibchen 0.972 0.985
100 Weibchen 0.974 0.986

Fallbeispiel I1.1: ]

Einer natiirlichen Seeforellenpopulation werden 6 weibliche und 3 ménnliche Laichtiere fiir die Nachzucht
von Besatzmaterial entnommen.

Wie wird die effektive Populationsgrisse der gefangenen Laichtiere bzw. der Anteil der von der natiirlichen
Population entnommenen genetischen Variabilitit berechnet?

1, Berechnung von N, anhand der reellen Anzahl Laichtiere (gemdiss Gleichung 2):

N,=4N, - N;/ (N, + N)
N.=(4-6-3)/(6+3)=8

Wir stéllen fest, dass die effektive Populationsgrosse kleiner ist als die Gesamtzahl der gefangenen Laichtiere
(6+3=9).

2. Im néichsten Schritt kann der Anteil der entnommenen genetischen Variabilitit berechnet werden
(gemdss Gleichung 1):

Vo/V,=1-1/(2N,)
Vo/Vp=1-1/(2-8) =094

Dies bedeutet, dass die gefangenen Laichtiere (6 Weibchens und 3 Mdnnchen) 94 % der genetischen
Variabilitit der natiirlichen Population enthalten (dies entspricht einem Verlust von 6 %).
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11.4.3.
I1.4.3.1.

Die geschlossene
Bewirtschaftung
[iihrt zu einer
genetischen
Verarmung

Abbildung IL.3:

- Bewirtschaftung eines Laichtierstammes in der Fischzucht

»,Geschlossene* Bewirtschaftung

Da der Fang von Laichtieren fiir einen unterstiitzenden Besatz in vielen
Féllen sehr aufwendig ist, wird oft iliber mehrere Generationen der
Laichtierbestand in der Fischzucht mit Nachkommen der gefangenen
Elterntiere aufrechterhalten. In diesem Fall spricht von einer
»geschlossenen* Bewirtschaftung eines Fischbestandes in Gefangen-
schaft, weil mehrere Generationen ohne genetischen Beitrag von aussen aus
demselben Bestand hervorgehen. In jeder Generation geht ein Teil der
urspriinglichen Variabilitit durch genetische Zufallsdrift (siche Topik 1)
verloren (Abb. I1.3). Ist die Anzahl der Elterntiere in jeder Generation
gleich, kann die verbleibende genetische Variabilitit V, nach ¢ Generationen
mit Hilfe folgender Gleichung berechnet werden:

t
Vi = Voll - 211\/ ] (Gleichung 3)

e

V, entspricht dabei der genetischen Variabilitit der Griindertiere des
Zuchtstammes. Die Variabilitit des Zuchtstammes wird mit jeder
Generation um den Faktor 1 - 1/(2N,) verringert.

A
’. A\ A ® .’ -\\\
¢ me m ¢ ‘.
A R ® = |
Genpool der ® \d ¢ =
Generation 1 ‘ ‘
Genpool der

Generation 2
' Genpool der

Generation 3

Schematische Darstellung der Abnahme der genetischen Variabilitét iiber die Generationen
im Fall einer ,,geschlossenen” Bewirtschaftung eines Laichtierstammes. Der Genpool der
ersten Generation enthdlt vier verschiedene Genvarianten (dargestellt als unterschiedliche
Symbole). Nur ein Teil der ersten Generation wird fiir die Produktion der zweiten
Generation von Muttertieren verwendet. Diese Stichprobe (Kreis) wie auch ihre
Nachkommenschaft (Generation 2) enthalten nur drei der vier Genvarianten. Fiir die
Produktion der dritten Generation wird wiederum nur eine Stichprobe (Kreis) der zweiten
Generation verwendet und wiederum geht eine Genvariante verloren.




Mitteilungen zur Fischerei 73 -30- Teil I

Die Bedeutung Abbildung II.4 illustriert den Einfluss der effektiven Populationsgrosse

von N, auf die genetische Variabilitét iiber die Generationen: die Verwendung einer
kleinen Anzahl von Laichtieren fiihrt zu einem schnellen Verlust der
genetischen Variabilitit des Laichtierstamms. Zum Beispiel verliert ein
Zuchtstamm mit einer effektiven Populationsgrosse von 10 rund 40% seiner
urspriinglichen genetischen Variabilitdt nach nur 10 Generationen
geschlossener Bewirtschaftung. Fallbeispiel I1.2 zeigt, wie sich der Verlust
der urspriinglichen genetischen Variabilitit anhand der Anzahl verwendeter
Laichtiere berechnen lisst.

N, = 1000

100 — - o "
~— 4 — g & - ° —.
% N, =250
N -
T & N,=150
B
= 70 + N, =100
jcg 60 4
> 50
o .
QO 40 - - N, =50
(7]
ks
9 30 -
Q
O 20 -
10 N, =20
' N,=10

10 20 30 40 50 60 70 80 90 100
Generationen

Abbildung I1.4:  Abnahme der genetischen Variabilitit iiber die Generationen in Abhéngigkeit der effektiven
Populationsgrosse (siche Fallbeispiel I1.2 fiir die Berechnung der Abnahme).

Fallbeispiel I1.2:

Ein Zuchtstamm wurde mit zehn Mdnnchen und fiinf Weibchen einer natiirlichen Population gegriindet.
Ihre Nachkommenschaft (F,, F,, ..., F,) wird fiir die Produktion von befruchteten Eiern verwendet. In jeder
Generation werden vier Minnchen und sechs Weibchen des Zuchtstammes fiir die Produktion von
befruchteten Eiern verwendet.
Berechnung der verbleibenden genetischen Variabilitit nach fiinf Generationen?
1. Griindung eines Zuchtstammes mit 10 Méannchen und 5 Weibchen:

N.=4-10-5/(10+ 5) = 13.3 (gemdiss Gleichung 2)

dies entspricht einer entnommenen genetischen Variabilitdt von (gemdss Gleichung 1):

Vo/Ve=1-1/(2+13.3)=0.96
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Der Laichtierstamm enthdilt 96% der genetischen Variabilitdt der natiirlichen Ursprungspopulation.
2. Berechnung der effektiven Populationsgrisse von 4 Mdnnchen und 6 Weibchen des Zuchtstammes
(gemdiss Gleichung 2):
N,=4-4-6/(4+6)=96

3. Schliesslich kann obiger Wert fiir die effektive Populationsgrosse fiir die Berechnung der
verbleibenden genetischen Variabilitit nach 5 Generationen (gemdss Gleichung 3) verwendet werden:

V,=096[1-1/(2-9.6)]%=0.73

Nach 5 Generationen besitzt der Laichtierstamm nur noch 73% der genetischen Variabilitdt der natiirlichen
Ausgangspopulation. :

Ist die Anzahl Zuchttiere nicht fiir alle Generationen identisch, entspricht

Der Verlust von ) ) ) . . e
genetischer die effektive Populationsgrosse nach ¢ Generationen dem harmonischen
Variabilitdt Mittelwert der effektiven Populationsgrosse jeder Generation (N, N,,....,
wenn die Anzahl N):
der Laichtiere ¥
von Generation
zu Generation 1 (1) ( 1 1 1 ) (Gleich 4)
Kt — ===t — e+ — eichung
schwan N. ; N N, N,
Mit dem Wert N, lisst sich anschliessend die verbleibende genetische
Variabilitit nach ¢ Generationen berechnen (Gleichung 3).
Abbildung IL.5 illustriert die mittelfristigen genetischen Konsequenzen
von vier verschiedenen hypothetischen Szenarien ,,geschlossener* Bewirt-
Die Probleme der schaftung. Diese Beispiele veranschaulichen, dass es nicht geniigt, nur bei
nachfolgenden

Bewirtschaftung et Griindung eines Laichtierstammes auf eine ausreichende effektive
eines Laichtier-  Populationsgrosse zu achten. Bei dieser Bewirtschaftungsform muss
it;';'ze:tf;'cf;::w unbedingt auch die nachfolgende Bewirtschaftung iiberwacht werden. Wir
werden stellen fest, dass Laichtierstamm B in Abbildung I1.5 den kleinsten Verlust
von genetischer Variabilitidt nach fiinf Generationen aufweist (9.6%),
obwohl er nur mit zehn gefangenen Laichtieren der natiirlichen Ausgangs-
population gegriindet wurde. Im Gegensatz dazu verlor Stamm D fast ein
Viertel (23.7%) der urspriinglichen genetischen Vielfalt, obwohl er mit 100
Laichtieren gegriindet wurde. Dieses Resultat ldsst sich durch die starken
Fluktuationen der effektiven Populationsgrosse des Stammes D zwischen
den Generationen erkldren. Es unterstreicht auch die negative und
Flaschenhals- irrreversible Wirkung von kleinen effektiven Populationsgrossen (1., 3. und
effekte 5. Generation von Stamm D). Diese ,,Flaschenhalseffekte” konnen zum
Verschwinden bestimmter Allele fiihren, welche innerhalb der Population
nur selten vorkommen (< 5%). Obwohl diese seltenen Allele insgesamt nur
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einen geringen Einfluss auf die genetische Variabilitit der Population
haben, spielen sie eine wichtige Rolle, da sie die Grundlage fiir neue
Anpassungen bilden konnen. Fallbeispiel I1.3 zeigt, wie sich der Verlust der
urspriinglichen genetischen Variabilitit in einem solchen Szenario
berechnen lésst.

100 —1

Tt
.4

50— P At d— A A —i—AB 9.6 %

A T H
"// e L — NV}
IO-ﬁ( i___._.__..___.__.-c 23.4 %
M \ YD 237 %
1 1 ] T T 4
0 1 2 3 4 5
Generationen

Abbildung II.5:  Effektive Populationsgrésse von vier Laichtierstimmen (A, B, C und D) wihrend fiinf
Generationen in Abhiéngigkeit von der effektiven Populationsgrésse der
Griindergeneration (N, = 10, 20, 50 und 100) und der nachfolgenden geschlossenen
Bewirtschaftung. Die Prozentzahlen entsprechen dem Verlust der genetischen Variabilitit
im Vergleich zur Ursprungspopulation nach fiinf Generationen geschlossener
Bewirtschaftung. (Nach CHEVASSUS, 1989; verindert)

Fallbeispiel I1.3:

Ein Zuchtstamm wurde mit 10 Mdnnchen und fiinf Weibchen einer natiirlichen Population gegriindet. Ihre
Nachkommenschaft (F,, F,, ..., F,) wurde anschliessend fiir die Produktion von befruchteten Eiern
verwendet. Fiir die ersten fiinf Generationen wurden folgende Anzahl Laichtiere verwendet:

F,: 3 Minnchen und 4 Weibchen
F,: 5 Mannchen und 3 Weibchen
F;: 2 Mannchen und 6 Weibchen
Fy 8 Ménnchen und 8 Weibchen
F;: 6 Mdnnchen und 5 Weibchen

Berechnung der verbleibenden genetischen Variabilitit nach fiinf Generationen?
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1. Griindung eines Zuchtstammes mit zehn Mdnnchen und fiinf Weibchen:

N,=4-10-5/(10+ 5) = 13.3 (gemdss Gleichung 2)
Vs/Vp=1-1/(2-13.3) = 0.96 (gemdiss Gleichung 1)

Der Laichtierstamm enthdlt 96% der genetischen Variabilitdt der natiirlichen Ursprungspopulation.

2. Effektive Populationsgriosse jeder Generation (N,)(gemdss Gleichung 2):

1. Generation:
2. Generation:
3. Generation:
4. Generation:
5. Generation:

N,=4-3-4/(3+4)=69
Ny=75
N; =60
N, =160
Ny =109

3. Der harmonische Mittelwert der effektiven Populationsgrossen (gemdss Gleichung 4):

: UN,=[I/N,+ I/Ny+ ... + I/ NJ 1/t
I/N,=[1/6.9 + 1/7.5 + 1/6.0 + 1/16.0 + 1/10.9] 1/5 = 0.12

N, =83

4. Berechnung der verbleibenden genetischen Variabilitdt nach fiinf Generationen (gemdss Gleichung 3):

V.=V, [1-1/(2N,)]*
V,= 096([1-1/(2-83)]% =070

Folglich besitzen die Laichtiere der 5. Generation !,r/mr noch 70% der genetischen Variabilitit der
Ursprungspopulation

Risiken einer
sgeschlossenen
Bewirtschaftung

Inzucht

Domestikation

Beispiele von
Verlusten von
genetischer
Variabilitit durch
ssgeschlossene®
Bewirtschaftung

Die geschlossene Bewirtschaftung eines Laichtierbestandes in
Gefangenschaft bringt noch weitere Probleme mit sich:

* Die sukzessive Verwendung einer begrenzten Anzahl Laichtiere, ohne
"von aussen Gene einzubringen", erhoht in einem bedeutenden Umfang
die Inzucht (siehe Inzuchtdepression, Topik 4).

* Die systematische Verwendung von Individuen, die in der Fischzucht
produziert und aufgezogen worden sind, beinhaltet generell eine starke
Selektion gegen Individuen, die genetisch den urspriinglichen
Wildtypen am #ghnlichsten sind (siehe Domestikation, Topik 5).

ALLENDORF & PHELPS (1980) stellten bei einem aus 60 wilden
Individuen geziichteten Stamm von Salmo clarkii nach 14 Jahren
geschlossener Bewirtschaftung eine ausgeprigte Verarmung der
genetischen Vielfalt fest (Abnahme des Polymorphiegrades um mehr als
50%, der Anzahl Allele pro Gen um 30% und des mittleren Hetero-
zygotiegrades pro Individuum um 20%). Bei anderen Salmonidenarten
wurde in Gefangenschaft ebenfalls eine betrichtliche Verarmung der
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11.4.3.2.

Das Prinzip
einer ,,offenen*
Bewirtschaftung
eines Laichtier-
stammes

Vermeidung von
ortsfremden
Stimmen

Gefahr der
Hybridisierung

genetischen Vielfalt beobachtet, sobald die Anzahl der Zuchttiere unter 100
Individuen lag (VERSPOOR, 1988; WINANS, 1989). Somit ist dieser Effekt
der genetischen Drift besonders langfristig und fiir kleine Populationen von
Bedeutung, da er unter diesen Bedingungen zu einer Fixierung bestimmter
Allele und einem vollstindigen Verlust der genetischen Variabilitét
innerhalb der Population filhren kann (Anteil polymorpher Genloci,
durchschnittliche Anzahl Allele pro Genlocus, mittlerer Heterozygotiegrad
pro Individuum).

»Offene‘ Bewirtschaftung

Bei der Verwendung von Laichtierbestéinden in Gefangenschaft ist es zu
empfehlen, den Bestand gelegentlich mit Individuen der -natiirlichen
Ausgangspopulation ,,aufzufrischen® (,,offene* Bewirtschaftung). Im
Idealfall besteht eine offene Bewirtschaftung darin, dass jéhrlich ménnliche
und weibliche Laichtiere der natiirlichen Population entnommen werden. In
der Praxis ist dies jedoch nicht immer moglich. In diesem Fall ist es
unbedingt wichtig, den genetischen Austausch zwischen dem
Laichtierstamm und der natiirlichen Population soweit wie moglich zu
fordern. Mit dieser Massnahme kann der Zuchstierbcstand regeneriert, die
genetische Ahnlichkeit mit der natiirlichen Population erhalten und die
Inzucht reduziert werden (siehe Topik 4). Manchmal wird ein Stamm mit
ausschliesslich weiblichen Laichtieren gehalten, wihrend die Ménnchen zur
Befruchtung der Eier jedes Jahr der natiirlichen Population entnommen
werden.

Von einem Gebrauch von Fische aus anderen Einzugsgebieten oder
entfernten Regionen muss grundsitzlich abgeraten werden. Die
Verwendung von nicht lokalen Stdmmen fiir den Besatz wird oft mit der
Vorstellung gerechtfertigt, dass die Empfiangerpopulationen auf diese Weise
von einer ,,Blutauffrischung® profitieren wiirden. Auf der genetischen
Ebene ist diese Vorstellung nicht haltbar: ein solcher kiinstlicher Genfluss
zwischen isolierten Populationen stellt eine gefihrliche Praxis dar, die mit
den Prinzipien einer nachhaltigen Bewirtschaftung nicht vereinbar ist. Die
Hybridisierung zwischen genetisch entfernten Individuen kann eine
Neuanordnung bestimmter Allelkombinationen zur Folge haben. Die
potentielle Gefahr fiir eine Lokalpopulation durch solche Neuanordnungen
des Erbgutes besteht im Auseinanderbrechen bestimmter koadaptierter
Genkomplexe, deren Zustandekommen das Ergebnis langfristiger
Anpassungsprozesse ist. Eine solche Hybridisierung kann eine betrichtliche
Verringerung der durchschnittlichen Fitness (Vitalitdt und Fertilitdt) der
Individuen einer natiirlichen Population bewirken (siehe Topik 6)
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11.4.4.

Einfluss des
Besatzes auf die
natiirlichen
Populationen

Abbildung 11.6:

Der Einfluss des
Besatzes hingt
von der Anzahl
entnommener
Laichtiere und
deren Beitrag
an die Nach-
kommenschaft
ab

- Auswirkungen des Besatzes auf die genetische Zusammen-
setzung der natiirlichen Populationen

Es wurde bereits gezeigt, dass in einer geeigneten Stichprobe von
Laichtieren ein bedeutender Teil der genetischen Vielfalt der
Ausgangspopulation enthalten ist, wenn gewisse Grundsitze beachtet
werden. Auch die Auswirkungen evolutionédrer Prozesse auf die genetische
Zusammensetzung der Zuchtfischbestinde wurden bereits dargelegt. Im
Folgenden sollen nun die Auswirkungen des Besatzes auf die genetische
Zusammensetzung der natiirlichen Populationen (,,Empfingerpopula-
tionen‘) ndher betrachtet werden.

N, der bewirtschafteten
Population

Schematische Darstellung der Supportive Breeding - Besatzwirtschaft. N, ist die gesamte
effektive Populationsgrésse der bewirtschafteten Population, N, ist die effektive Anzahl
Elterntiere in der Zucht und N,, ist die effektive Anzahl Elterntiere in der Natur; (x) und (/-
x) sind die relativen Anteile der beiden Elterngruppen an der Nachkommenschaft (F;).

Betrachten wir eine natiirliche Population, welcher mit dem Ziel, den
Bestand der Wildpopulation zu verstirken, einige Laichtiere fiir die
kiinstliche Aufzucht von Besatzfische entnommen werden (Abb. I1.6). Die
gesamte effektive Populationsgrosse (,), die aus der Kombination der
effektiven Populationsgrossen der Laichtiere in der Natur (N,) und der
Laichtiere in der Zucht (N,) hervorgeht, kann mit folgender Formel
berechnet werden (RYMAN & LAIKRE, 1991):
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Totale effektive Populationsgrosse (N,)

Abbildung I1.7:

Ne = ! (Gleichung 5)

N, N,

wobei x und (I-x) den relativen Beitriigen der beiden Elterngruppen an
die Nachkommenschaft entsprechen.

400

200

N,, =200

0

1

0.5

Relativer Beitrag der Elterntierein der Zucht an die Nachkommenschaft (x)

Gesamte effektive Populationsgrosse (V) eines durch Besatz unterstiitzten Bestandes in
Abhingigkeit von der Anzahl zusitzlicher Elterntiere in der Zucht (N,; unterschiedliche

Kurven) und deren relativer Anteil (x) an der Nachkommenschaft (X-Achse). Die effektive
Populationsgrosse der sich unter natiirlichen Bedingungen fortpﬂanzenden Tiere (V)

betréigt in allen Féllen konstant 200.

Punkt A: im Rahmen eines unterstiitzenden Besatzprogramms werden zur Verstérkung der

natiirlichen Population 20 Elterntiere entnommen und in Gefangenschaft vermehrt

(N, = 20). Die Entnahme der Laichtiere fiihrt zu keiner Reduktion der effektiven .

Punkt B:

Populationsgrosse in der Natur, weil die Population mehr Laichtiere produziert,
als sich tatséchlich natiirlicherweise fortpflanzen kénnen. Unter der Annahme,
dass 30% der Nachkommenschaft von den Elterntieren in Gefangenschaft
stammen, kann die effektive Populationsgrosse unter dem Einfluss des Besatzes
mit Hilfe von Gleichung 5 berechnet werden (Ny = 20() Nc-=20;x=0.3):

N,=1/[2/N; + (1-0%/Ny]
N, =1/[03%2/20 + (1-0.3)%/200] = 144 (Punkt A auf der Grafik)

im Rahmen eines unterstiitzenden Besatzprogramms werden zur Verstiirkung der
natiirlichen Population 20 Elterntiere entnommen und in Gefangenschaft vermehrt
(N = 20). Die Entnahme der Laichtiere fiihrt zu keiner Reduktion der effektiven
Populationsgrdsse in der Natur, weil die Population mehr Laichtiere produziert,
als sich tatsidchlich natiirlicherweise fortpflanzen konnen. Unter der Annahme,
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dass 10% der Nachkommenschaft von den Elterntieren in Gefangenschaft
stammen, kann die effektive Populationsgrosse unter dem Einfluss des Besatzes
mit Hilfe von Gleichung S berechnet werden (Vy, = 200; N =20; x=0.1):

N,=1/[#/Ns + (1-x%1Ny]
N, =1/[0.12/20 + (1-0.1)*/200] = 220 (Punkt B auf der Grafik)

In Abbildung I1.7 ist basierend auf Gleichung S der Einfluss von Besatz
auf die effektive Populationsgrosse (NV,) einer natiirlichen Population
dargestellt. In diesem Beispiel wird die urspriingliche effektive
Populationsgrdsse der natiirlichen Population (V,) durch die Entnahme von
Laichtieren nicht reduziert, d.h. sie bleibt konstant 200. N, hiingt von der
Anzahl verwendeter Laichtiere (unterschiedliche Kurven) und deren Beitrag
an die Nachkommenschaft ab. Die Abbildung verdeutlicht, dass unter
bestimmten Umstdnden ein unterstiitzender Besatz die effektive

Unterstiitzender ~ POpulationsgrosse der natiirlichen Population reduzieren kann (siehe auch
Besatzkannzu  Fallbeispiel I1.4). Fiir jede Anzahl verwendeter Laichtiere (unterschiedliche
ciner Redukdion Kurven) steigt zunéchst die effektive Populationsgrosse bis zu einem Punkt,

der effektiven ) o
Populations- an dem der Beitrag der gefangenen Laichtiere zur Nachkommenschaft
grosse fiihren optimal ist. Dariiber hinaus sinkt die effektive Populationsgrosse stetig,

manchmal deutlich unterhalb den Wert ohne unterstiitzenden Besatz!

Fallbeispiel 11.4:

Einer natiirlichen Population werden zwei  Weibchen und sechs Minnchen zur Gewinnung von
Besatzmaterial entnommen. Die effektive Populationsgrisse in der Natur betrigt 100. Markierungsversuche
zeigen, dass der Anteil der cingesetzten Tiere etwa 20% der Nachkommenschaft betrigt.

Berechnung der Auswirkung des Besatzes auf die gesamte effektive Populationsgrisse der bewirtschafteten
Population? :

1. Wir kennen folgende Grdssen (siehe Gleichung 5): Ny, = 100; x = 0.20; N¢kann mittels Gleichung 2
geschiitzt werden (Nc =4-2-6/(2 +6)=6)

2. Anschliessend kann die Auswirkung des Besatzes auf die gesamte effektive Populationsgrisse der
bewirtschafteten Population berechnet werden (gemdss Gleichung 5):
N.=1/[2/N: + (1-%/N,]
N, =1/[0.202/6 + (0.80%/100]
N,=176.5

Der unterstiitzende Besatz fiihrte folglich zu einem Verlust von genetischer Variabilitit im Vergleich zur
urspriinglichen Situation (N, = 76.5 mit Besatz und N, = 100 ohne Besatz).




Mitteilungen zur Fischerei 73

-38- Teil TT

Unterstiitzender
Besatz kann
einen Verlust
von genetischer
Variabilitit zur
Folge haben

Unterstiitzender
Besatz hat
primdr eine
Erhéhung der
Anzahl Indi-
viduen zum Ziel.

Dabei diirfen
Jedoch die
genetischen
Effekte nicht
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Obige Ausfiithrungen sind von zentraler Bedeutung fiir eine nachhaltige
Bewirtschaftung der genetischen Ressourcen. Sie zeigen, dass unter
bestimmten Bedingungen (z.B. falls eine kleine Anzahl gefangener
Laichtiere einen bedeutenden Teil an die Nachkommen beitrigt) ein
unterstiitzender Besatz zu einer Reduktion der effektiven Populationsgrosse
der natiirlichen Population fiihrt, und somit zu einem Verlust von
genetischer Variabilitdt. In der Regel ist jedoch das Hauptziel eines
Besatzprogramms den Beitrag der gefangenen Laichtiere an die
Nachkommenschaft zu maximieren, um auf diese Weise die Grosse der
natiirlichen Population zu erhohen. Gerade in dieser Situation sind Risiken
eines Verlustes von genetischer Vielfalt am grossten, besonders wenn nur
wenige Laichtiere der Population entnommen worden sind.

Daher ist es unbedingt notwendig zu iiberpriifen, ob ein hoher Beitrag
der gefangenen Laichtiere nicht zu einer Verminderung der effektiven
Populationsgrosse fiihrt. Man sollte also darauf achten, geniigend Laichtiere
zu entnehmen. Dies ist jedoch nicht immer moglich oder wiinschenswert,
z.B. falls die Dichte der Laichtiere auf den Laichplétzen sehr niedrig ist.

Wir stellen somit fest, dass Besatzmassnahmen mit grosstmoglicher
Vorsicht durchgefiihrt werden miissen, selbst dann wenn das Besatzmaterial
direkt von der natiirlichen Population.abstammt.
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Gemiss SOULE (1980) werden mit deth Schutz der genetischen Vielfalt
einer Art drei Hauptziele verfolgt:

e kurzfristig den Erhalt tiberlebensféhiger Populationen;
* Erhalt des Potentials der Art, sich Umweltverdnderungen anzupassen;
 Erhalt des Artbildungspotentials der Art.

Das erste Ziel liegt nahe: eine Art zu schiitzen bedeutet in erster Linie,
deren Verschwinden zu verhindern. Unter den drei Zielen ist es auch das
Einzige, dessen Erreichen direkt beobachtbar ist! Die Bewirtschaftung darf
sich jedoch nicht auf kurzfristige Ziele beschrinken. Eine nachhaltige
Nutzung der Ressourcen bedingt eine langfristig ausgelegte Bewirt-
schaftung mit dem Ziel, die Anpassungsmoglichkeiten der Art und somit
einen gewissen Grad an genetischer Variabilitét innerhalb und zwischen den
Populationen zu erhalten. Auf einem noch hoéheren Niveau gilt es, die
Perspektiven der Art im Hinblick auf evolutionire Prozesse zu
beriicksichtigen, die schliesslich das geeignete Mass an genetischer
Variabilitit bestimmen.

Wir haben bereits eingehend den Zweck von Massnahmen zum Schutz
der genetischen Vielfalt betrachtet, ndmlich die genetische Vielfalt einer
Art zu erhalten und dabei auch auf die Erhaltung der natiirlichen
genetischen Populationsstruktur (d.h. die genetische Variabilitit
innerhalb und zwischen den Populationen) zu achten. Jeder Eingriff, der
eine Fischpopulation betrifft, sollte in dieser Hinsicht iiberdacht werden:
veridndert diese Massnahme die genetische Populationsstruktur? Fiihrt sie zu
einer Abnahme der genetischen Variabilitit der Population? Obwohl es

. nicht immer einfach ist, diese Fragen zu beantworten, ist es wichtig, sich

vor Augen zu halten, dass jede Veridnderung des Lebensraumes oder auf
dem Niveau der Population Auswirkungen auf die genetische
Populationsstruktur der Fische hat.

Eine Zusammenstellung von menschlichen Eingriffen, welche eine
bedeutende Reduktion der genetischen Vielfalt von Fischbestinden zur
Folge hatten, wurde von RYMAN et al. (1995) erarbeitet. Sie umfasst diverse
Kategorien von menschlichen Aktivitidten: Konstruktion von Démmen und
Wasserumleitungen, Einfiihrung von exotischen Arten, Uberfischung und

Teilll -
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selektive Fischerei, Verschmutzung, Besatz, etc. Alle diese Aktivititen
konnen schliesslich in zwei Kategorien von Eingriffen eingeteilt werden:
solche die den Lebensraum beeinflussen und solche die direkt die Fische
betreffen.

Beeintrichtigungen des natiirlichen Lebensraumes

Die Erhaltung der genetischen Vielfalt von Fischen erfordert vor allem
einen wirkungsvollen Schutz ihres Lebensraumes. In der Schweiz
gehoren Gewdsser zu den Biotopen, die am stidrksten unter den
Beeintrachtigungen durch die Zivilisation gelitten haben. Die zeitliche und
rdaumliche Skala, mit welcher der Mensch seine Umwelt veridndert, ist in
keiner Weise mit den natiirlichen Variationen der Umwelt zu vergleichen.
Die massive Zerstorung der natiirlichen Habitate der Fische, welche zu
Beginn des 20. Jahrhunderts begann, ist eine der Hauptursachen der
heutigen Bedrohung der natiirlichen Fischfauna. Obwohl das vollstindige
Verschwinden einer Art fast immer mit einer schwerwiegenden Schidigung
ihrer Habitate verbunden ist, sollte der kumulative Effekt von zahlreichen
»kleinen* Beeintrichtigungen nicht unterschitzt werden.

Jeder technische Eingriff, der eine Fragmentierung oder eine Isolierung
von Habitaten zur Folge hat, kann besonders schidlich sein (Errichtung von
unpassierbaren Hindernisse, Abschnitte ohne Oberflichenwasser usw.).
Zahlreiche Verbauungen sind fiir viele Fischarten nicht passierbar. Manche
Hindernisse kénnen von den Fischen nur flussabwirts iiberwunden werden;
eine Wiederbesiedlung von Abschnitten oberhalb solcher Hindernisse nach
einem starken Hochwasser wird dadurch verunméglicht. Dasselbe gilt auch
fiir Arten, bei denen die Juvenilen flussabwirts verdriftet werden. Nun aber
ist ein stdndiger genetischer Austausch zwischen nur teilweise isolierten
Populationen (Metapopulationen; siche I1.5.3) fiir eine Gewéhrleistung des
Anpassungspotentials dieser Populationen unerlisslich. Die Fragmentierung
des Habitats kann zu einer vollstindigen Unterbrechung dieses Genflusses -
fiihren und hat die Bildung von Subpopulationen mit kleinen effektiven
Populationsgrossen zur Folge. Diese Subpopulationen sind den negativen
Effekten der genetischen Drift und der Inzucht verstérkt ausgesetzt.

Folglich ist es in solchen Situationen unbedingt erforderlich, die
Vernetzung der Habitate wiederherzustellen, um so einen natiirlichen
Genfluss zwischen den Teilpopulationen wieder zu ermdglichen. Dieses
Prinzip beruht auf der Dynamik der Populationen. Jede Teilpopulation ist
den Schwankungen der lokalen Umweltbedingungen ausgesetzt; sie ist
daher in gewissen Momenten natiirlicherweise in ihrer Existenz gefihrdet.
In der Tat entsteht mit der Zeit ein Gleichgewicht von lokalen Aussterbe-
ereignissen (Extinktionen) und Wiederbesiedlungen (Rekolonisationen)
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durch Tiere anderer Teilpopulationen. Dieses Gleichgewicht ist Garant fiir
die Anpassungskapazitidt einer Art: schlecht angepasste Populationen
verschwinden und werden durch besser angepasste Populationen ersetzt.

Dagegen sollte die Migration der Fische nicht erleichtert werden, falls es
sich um natiirliche Hindernisse handelt, die seit Jahrhunderten existiert
haben und oberhalb derer sich die Populationen genetisch differenziert
haben.

Aus der Sicht einer nachhaltigen Bewirtschaftung sind der Schutz des
Lebensraumes und die Wiederherstellung natiirlicher 6kologischer
Funktionen die vordringlichsten Aufgaben. Massnahmen in dieser
Richtung sollten stets als prioritir eingestuft werden und den
Bewirtschaftungsmassnahmen (Besatz) vorgezogen werden.

Bewirtschaftung von Fischbestéinden

Unter dem Begriff Bewirtschaftung fassen wir hier die Praktiken der
Fischerei und des Besatzes zusammen.

Die Fischerei kann die genetische Zusammensetzung einer Population
modifizieren (SMITH et al., 1991), insbesondere wenn sie einen stark
selektiven Charakter aufweist. Zum Beispiel kann ein Fischereidruck, der zu
einer selektiven Entnahme von schnellwiichsigen Fischen fiihrt, bevor diese
sich fortpflanzen konnen, den Genpool der Population nachhaltig verdndern
(d.h. im Falle einer Vererbarkeit der Schnellwiichsigkeit). Das Prinzip einer
nachhaltigen Nutzung von Ressourcen, welches im Bundesgesetz definiert
wurde, bezweckt ja gerade die Erhaltung der natiirlichen Diversitit
genutzter Arten!

Der Besatz kann als potentielle Gefahr fiir die natiirlichen
Fischpopulationen betrachtet werden, insbesondere wenn ein massives
Einsetzen mit ortsfremden oder stark domestizierten Zuchtstimmen erfolgt
(siehe Topik 8). Diese Art von Besatz (oft mit Massfischen durchgefiihrt)
triigt nichts zum Erhalt der natiirlichen Population bei, sondern bezweckt
ein ,,Auffiillen” der Gewisser mit Fischen. Diese Besatzmassnahmen
werden manchmal mit dem Argument gerechtfertigt, dass sich der
Fischereidruck auf die eingesetzten Fische konzentriere und somit die lokale
Population geschont werde. Dieses Argument bleibt zweifelhaft. Einerseits
verschwinden die eingesetzten Fische, welche schlecht an die Verhiltnisse
des lokalen Habitats angepasst sind, schnell aus dem System. Andererseits
stellt ihre Anwesenheit in iiberhthten Dichten eine direkte Konkurrenz fiir
die Fische der Lokalpopulation dar. Schliesslich ist die genetische Integritét
der Lokalpopulation beim Auftreten von Hybridisierung geféhrdet.

Falls Massnahmen zur Verbesserung des Lebensraumes nicht realisierbar
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oder ungeniigend sind, stellt ein Besatz, der mit Zuriickhaltung und auf eine
korrekte Weise durchgefiihrt wird, ein niitzliches Instrument fiir eine
nachhaltige Bewirtschaftung dar. Zum Beispiel wenn der Besatz in der
Form eines Unterstiitzungsprogramms mit einer regionalisierten
Strategie erfolgt. Letzteres sollte prioritir auf Gewisserabschnitte
ausgerichtet und limitiert sein, welche stark beeintrichtigt sind und in
welchen eine natiirliche Fortpflanzung nicht mehr in ausreichendem Masse
gewihrleistet ist. Ausserdem sollten alle Besatzmassnahmen mit einer
Erfolgskontrolle verbunden werden.

Eine Strategie, die sich zur nachhaltigen Bewirtschaftung allers
Fischarten eignet, gibt es nicht. Fiir jede Art miissen spezifische Losungen -
definiert werden. Dabei spielt die rdumliche Struktur der genetischen
Variabilitit zwischen und innerhalb der Populationen eine Schliisselrolle.
MEFFE & VRUENHOEK (1988) unterscheiden basierend auf dem Grad der
Isolation bzw. dem Grad des Genflusses zwei gegensitzliche
Populationsmodelle:

° ,,Death Valley Model* (Abb. 11.8): eine Art bésteht aus verschiedenen,
rdumlich isolierten Populationen, zwischen denen natiirlicherweise kein
Genfluss mehr besteht. Die Populationen entwickeln sich unabhingig
voneinander und akkumulieren so mit der Zeit spezifische genetische
Eigenschaften, welche sie von allen anderen unterscheiden. Die
genetische Vielfalt einer solchen Art setzt sich hauptséchlich aus den
Unterschieden zwischen den Populationen zusammen (siehe Topik 3).
Dieses Modell trifft typischerweise auf Arten zu, die in Seen
vorkommen wie zum Beispiel die Felchen.

* ,,Stream Hierarchy Model“ (Abb. 11.9): eine Art besteht aus einem
Mosaik von nicht klar abgrenzbarer Subpopulationen, zwischen denen
natiirlicherweise ein gewisser Grad an Genfluss stattfindet. In diesem
Fall spricht man auch von Metapopulationen. Die genetische
Variabilitéit innerhalb der Population ist generell erhoht (siche Topik 3).
Die genetische Variabilitdt zwischen den Populationen setzt sich aus
mehreren Komponenten zusammen: Variabilitit zwischen Populationen
des gleichen Flusses, zwischen Fliissen des gleichen Einzugsgebiets,
zwischen Einzugsgebieten etc. Dieses Modell trifft typischerweise auf
Arten der Fliessgewisser zu zum Beispiel die Forelle.

Die beiden Modelle beschreiben zwei diametral entgegensetzte
Situationen, welche sehr unterschiedliche Bewirtschaftungsstrategien
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verlangen. Zwischen diesen beiden Extremen besteht ein Kontinuum von
intermedidren Situationen. ’

Abbildung I1.8: Riumliche Strukturierung einer Art gemiss dem «Death Valley Model». Jeder See
beherbergt eine Population der gleichen Art, welche spezifische genetische Merkmale
aufweist (dargestellt als Symbole). In einem See konnen auch zwei (oder mehr)
sympatrische aber genetisch getrennte Populationen vorkommen.

Abbildung I1.9:  Riumliche Strukturierung einer Art gemiss dem «Stream Hierarchy Model». Zwischen den
Populationen besteht ein gewisser Grad an Genfluss (mit Ausnahme der Population, die
durch ein unpassierbares natiirliches Wanderhindernis isoliert ist; die genetischen
Merkmale sind als Symbole dargestellt).
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Variabilitiit Zusammenhang stellten wir fest, dass die genetische Zusammensetzung
innerhalb und . ., ‘ di 1 d . abiliti
ewischen den bestimmend ist, insbesondere die Verteilung der genetischen Variabilitit
Populationen ist  auf Unterschiede innerhalb und zwischen Populationen. Ein Vorschlag
fgz'%i‘;"df “r  eines generellen Schemas fiir die Definition von geeigneten nachhaltigen
isticen Schu Bewirtschaftungsmassnahmen ist in Abbildung II.10 dargestellt.
[ristigen Schutz g g g
einer Art Massnahmen, welche vordringlich fischereiwirtschaftliche Ziele verfolgen
(Einsetzen von Massfischen, Einfilhrung exotischer Arten usw.), sind darin
nicht beriicksichtigt.
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(bis hin zu einem Verbot) sowie die
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Abbildung II.10: Schema zur Definition von Massnahmen fiir eine nachhaltige Bewirtschaftung der

Die Population
ist die Grund-
einheit jeder
Massnahme zur
nachhaltigen
Bewirtschaftung

genetischen Ressourcen natiirlicher Fischbestiinde.

Die Population ist die Grundeinheit jeder Massnahme zur
nachhaltigen Bewirtschaftung. Sie ist auch Ausgangspunkt jeglicher
Uberlegungen. Zuerst muss die Frage gestellt werden, ob die natiirliche
Population eine ausreichende effektive Populationsgrosse aufweist, welche
die langfristige Erhaltung der genetischen Vielfalt gewihrleistet und welche
den negativen Effekten der genetischen Zufallsdrift usw. entgegenwirkt. Bei
einer positiven Antwort bedeutet dies, dass das Habitat alle Eigenschaften
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aufweist, die ein langfristiges Uberleben der Populationen erméglichen. In
dieser Situation miissen alle notwendigen Schritte eingeleitet werden, um
das Habitat in seinem aktuellen Zustand zu schiitzen. Bei einer negativen
Antwort miissen zuerst Massnahmen zur Verbesserung des Habitats
(Revitalisierungen, Wiederherstellung okologischer Funktionen) ins Auge
gefasst und vordringlich behandelt werden. Dies sind die einzigen
Massnahmen, die einen nachhaltigen Effekt fiir die gesamte aquatische
Lebensgemeinschaft haben. Ausserdem ist die Zerstorung der Umwelt oft
die Ursache von Problemen, welche auf der Stufe von Populationen sichtbar
werden. Falls diese Schiddigungen der Umwelt mittelfristig nicht behebbar
sind, kénnen Bewirtschaftungsmassnahmen unter der Bedingung in
Betracht gezogen werden, dass diese mit der natiirlichen Tragfahigkeit der
Habitate vereinbar sind. An diesem Punkt muss zwischen Arten
unterschieden werden, fiir welche ein unterstiitzender Besatz technisch nicht
moglich ist, und solchen, fiir welche er durchfiihrbar ist. Im ersten Fall sind
fiir die befischten Arten Einschriankungen der Nutzung (bis hin zu einem
Verbot) sowie die Errichtung von Schongebieten zu empfehlen. In zweiten
Fall kann ein unterstiitzendes Besatzprogramm unter der Beriicksichtung
folgender Empfehlungen in Betracht gezogen werden:

* Der unterstiitzende Besatz solite in der Form von regionalisierten
Programmen durchgefiihrt werden (Topik 7). Er sollte prioritir auf
Gewiisserabschnitte ausgerichtet und limitiert sein, welche stark
beeintrichtigt sind und in welchen eine natiirliche Fortpflanzung nicht
mehr in ausreichendem Masse gewihrleistet ist.

* Die Anzahl Laichtiere, die Zzur Gewinnung von Besatzmaterial den
natiirlichen Population entnommen wurde, muss ausreichend sein, darf
aber die Population nicht gefidhrden (Gleichung 1 und 2, Topik 2).

» Das Verhiltnis der beiden Geschlechter unter den verwendeten
Laichtieren sollte ausgewogen sein (Gleichung 1 und 2, Topik 2).

* Im ,Idealfall* soliten die Besatzfische mit Laichtieren produziert
werden, welche jedes Jahr direkt der natiirlichen Population entnommen
werden.

* Falls die Bildung eines Laichtierstammes zur Produktion mehrerer
Elterngenerationen in der Zucht dienen soll, ist es notwendig, diesen
Bestand regelmissig mit Tieren aus der natiirlichen Ausgangspopulation

" ,aufzufrischen”. Von einer ,,geschlossenen” Bewirtschaftung ist unter
allen Umstinden abzuraten, da dabei die Auswirkungen der Inzucht und
der Domestikation verstirkt werden (Gleichungen 3 und 4, Topiken 4
und 5).
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Der Einfluss des Besatzes auf die natiirlichen Populationen darf nicht
unterschitzt werden. Man muss sich der genetischen Risiken bewusst
sein, welche mit einem massiven Einsetzen von genetisch verarmten
und/oder stark domestizierten Besatzfischen einhergehen (Gleichung 5).

Von der Verwendung genetisch weit entfernter und schlecht angepasster
Zuchtstimme ist unbedingt abzuraten, da damit die im Laufe der
Evolution lokal selektionierten, koadaptierten Genkomplexe gefdhrdet
werden (Topik 6). "

Die Verwendung von stark domestizierten Zuchtstimmen, die zwar von
den entsprechenden Empfingerpopulationen abstammen, jedoch nur
eine geringe genetische Variabilitit aufweisen, erhoht das Risiko der
Inzucht (Topik 4). Dies ist insbesondere dann der Fall, wenn der Besatz
einen bedeutenden Beitrag an die nichste Generation leistet.
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IIL.1. Topik 1: Evolution und genetische Variabilitat

Um zu verstehen, wie sich die genetische Struktur einer Population
verindern kann, ist es notwendig, verschiedene wichtige
Evolutionsmechanismen, welche Einfluss auf die genetische Vielfalt einer
Population haben, kurz zu erldutern. Fiir diploide Organismen, die sich

Zﬁiﬁgﬂismen’ sexuell fortpflanzen, werden grundsidtzlich fiinf verschiedene
genetischen Evolutionsfaktoren unterschieden, die sich gegenseitig beeinflussen:
Differenzierung  Gelektion, Mutation, Rekombination, Genfluss, und genetische
fiihren .

Zufallsdrift.
IL1.1. Natiirliche Selektion
Einfluss der Genotypen, welche den Fortpflanzungserfolg (Fortpflanzungs- und

Selektion Uberlebensrate) von Individuen einer Population erhéhen, werden durch die
natiirliche Selektion begiinstigt. Als Mass fiir die selektive Eignung eines

zf:zf;mss' bestimmten Genotyps konnen wir die Fitness als die Fihigkeit definieren,
moglichst viel genetisches Material zum Genpool der nichsten Generation

beizutragen oder auch als die Fihigkeit moglichst hoher Reproduktion

schlechthin. Individuen mit hoher Fitness tragen viel, solche mit geringer

. _ Fitness wenig zum Nachkommen-Genpool bei. Die Selektion wirkt nicht
Z’:ifs;e:zmo" direkt auf der Ebene des Genotyps sondern am Phinotyp. Auf diese Weise

Phiinotyp beeinflusst sie die Allelfrequenzen der nichsten Generationen. Anhand des
fiktiven Fallbeispiels III.1 ldsst sich der Einfluss der Selektion auf die
Allelfrequenzen eines Gens mit den zwei Allelen A und B
veranschaulichen.

Fallbeispiel IT1.1:

Nehmen wir an, dass in einer bestimmten Population das Allel A einen hoheren Selektionswert besitzt als das
Allel B. Zudem ist die Auswirkung der Allele auf den Phinotypen additiv, d.h. homozygote Individuen mit
den Allelen AA weisen eine hihere Fitness auf als heterozygote Individuen (AB), und diese wiederum eine
hihere Fitness als homozygote Individuen BB. Unter diesen Umstinden wird der Anteil des Allels A im

. Laufe der kommenden Generationen zunehmen, da Individuen des Genotyps AA durchschnittlich den
hichsten Fortpflanzungserfolg aufweisen. Dadurch wird das Allel B durch das Allel A mit der Zeit
vollstindig verdriingt (sofern kein anderer Evolutionsfaktor mitspielt).

Manchmal begiinstigt die Selektion die Erhaltung von genetischem
Heterosiseffekt Polymorphismus innerhalb einer Population. Dies ist zum Beispiel bei
Heterosis der Fall. Dabei weist der heterozygote Genotyp (AB) gegeniiber
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(ien homozygoten Genotypen (AA oder BB) einen Selektionsvorteil auf
(Fallbeispiel I11.2).

Fallbeispiel I11.2:

Betrachten wir einen Genlocus mit den zwei Allelen A und B, die fiir zwei unterschiedliche Varianten eines
Enzyms codieren, welche bei unterschiedlichen Temperaturen optimal funktionieren. In diesem Fall kann
der heterozygote Genotyp gegeniiber den homozygoten Genotypen im Vorteil sein, da ihm fiir einen breiteren
Temperaturbereich leistungsfihige Enzymvarianten zur Verfiigung stehen (ein im See lebender Fisch kinnte
auf diese Weise iiber Enzymvarianten verfiigen, welche sowohl im Bereich nahe der Oberfliche als auch im
Tiefwasserbereich optimal funktionieren).

Der selektive Wert eines Allels bzw. die relative Fitness von bestimmten
Die Fitness Genotypen ist jedoch in der Regel keine konstante Grosse. Er variiert mit
eines Genotyps einer sich verdndernden Umwelt oder sogar mit der genetischen
kann variieren 7, cammensetzung der Population. Beispielsweise konnen gewisse
Genotypen eine hohere Fitness aufweisen, solange sie innerhalb der
Population selten vorkommen. Mit zunehmender Haufigkeit verlieren sie

jedoch ihren Selektionsvorteil.

Die genetische Differenzierung zwischen verschiedenen Populationen

Koadapti . .
Gznkol,):pe,zt;e basiert in der Regel nicht auf der unterschiedlichen Beschaffenheit der
vorhandenen Allele, sondern auf deren Héufigkeit. In diesem Kontext muss
deshalb beriicksichtigt werden, dass die Anpassungen einer Population an
die lokalen Umweltbedingungen auf die Kombination koadaptierter Allele
mehrerer Gene zuriickzufiihren ist (Coadapted Gene Complexes oder
Coadapted Genepool gemiiss DOBZHANSKY, 1970).
HI.1.2. Mutation und Rekombination
. Durch Genmutationen entstehen neue Genvarianten, die sich beziiglich
Genmutationen

des selektiven Drucks als positiv, negativ oder neutral herausstellen konnen.
Verhalten sie sich gegeniiber der Selektion neutral, hat die neue Variante
denselben Selektionswert wie die bisherigen Allele und wird nicht aus der
Population eliminiert. Solche neutralen Varianten kénnen jedoch bei
Umweltverdnderungen einen neuen Selektionswert erhalten. Es kommt
hiufig vor, dass sich ein Allel A mit einem geringen Selektionswert
innerhalb einer Population halten kann, wenn der heterozygote Genotyp AB
dieselbe Fitness wie der homozygote Genotyp mit dem vorteilhafteren Allel
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Dominant-
rezessive
Vererbung

Die Mutation
als Quelle neuer
genetischer
Varianten

Chromosomen-
mutationen

Struktur-
mutationen

Die genetische
Rekombination
als Quelle neuer
genetischer
Kombinationen

HI.1.3.

Der Genfluss als
Quelle von
Variabilitit in
Populationen

B aufweist. In diesem Fall wird beim Heterozygoten AB das ,,schlechtere*
Allel A durch die phinotypische Expression des ,,besseren” Allels B
kompensiert. Die Selektion, die lediglich auf den Phﬁndtypen wirkt, kann
ihren Druck nur auf den homozygoten Genotyp AA, der eine reduzierte
Fitness aufweist, ausiiben. Man spricht hier von dominant-rezessiver
Vererbung (wichtig im Falle der Inzucht). Die Mutation ist die Quelle neuer
genetischer Variation im engeren Sinn. Jedoch sind Mutationsraten so klein,
dass die Mutation alleine nicht fiir die schnelle Evolution von Populationen
und Arten verantwortlich sein kann. Die genetischen Unterschiede, die wir
zwischen heutigen Populationen einer Art messen, sind praktisch
ausschliesslich auf andere Evolutionsprozesse zuriickzufiihren. Dies
bedeutet aber auch, dass der grosste Teil der genetischen Vielfalt einer Art
vor der Artbildung entstanden ist. Verliert eine Art einen bedeutenden
Anteil ihrer genetischen Vielfalt, so kann dieser Verlust nicht mehr durch
Neumutationen kompensiert werden und die daraus entstehende Reduktion
des Anpassungspotentials kann folglich nicht mehr riickgéingig gemacht
werden.

Eine andere spezielle Klasse von Mutationen sind Chromosomen-
mutationen, welche eine Verinderung der Chromosomenzahl bewirken.
Beispielsweise deuten viele Indizien daraufhin, dass der Entstehung der
lachsartigen Fische eine Verdoppelung des Chromosomensatzes im
gemeinsamen Vorfahren vorangegangén ist. Als Strukturmutationen wird
eine weitere Klasse von Mutationen bezeichnet. Diese betreffen
Anderungen von Chromosomenabschnitten (Deletionen, Inversionen,
Translokationen und Duplikationen von Chromosomenabschnitten). Sie
spielen eine mehr oder weniger wichtige Rolle im Evolutionsprozess, einige
sind zudem letal. Zu den Chromosomenmutationen (und in geringerem
Masse zu den Genmutationen) gehort auch die genetische Rekombination,
die bei der Bildung der Geschlechtszellen stattfindet: wihrend der Meiose
findet bei der Paarung homologer Chromosomen ein Austausch statt
(Crossing-over). Durch das Austauschen elterlicher Genvarianten zwischen
homologen Chromosomenpaaren und deren folgender Trennung entstehen
neue genetische Kombinationen.

Genfluss

Der Genfluss trigt zur genetischen Variabilitit innerhalb von
Populationen bei. Wenn Individuen in eine andere Population derselben Art
einwandern und sich dort fortpflanzen, wird ein Teil ihrer Gene in den
Genpool dieser Population eingefiihrt. Im allgemeinen wirkt dieser
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IL.1.4.

Mechanismen,
die zum Verlust
von genetischer
Vielfalt fiihren

Die Bedeutung
der Populations-
grosse

Austauschmechanismus zwischen verschiedenen Populationen der
genetischen Differenzierung entgegen, welche durch die natiirliche
Selektion und die genetische Zufallsdrift (siche unten) aufbaut wird. Ein
begrenzter Genfluss zwischen Populationen ist fiir die Erhaltung kleiner und
genetisch stark differenzierter Populationen wichtig, weil durch diese
»Immigration* von Genen die durch genetische Zufallsdrift bedingten
Verluste genetischer Vielfalt kompensiert werden. An diesem Punkt ist es
wichtig anzumerken, dass die natiirliche Migration einen begrenzten
rdumlichen Kontakt zwischen abgrenzbaren “Populationen voraussetzt,
welcher nicht mit dem kiinstlichen Einsetzen genetisch weit entfernter
Individuen vergleichbar ist (siehe Topik 6).

Genetische Zufallsdrift

Losgelost von natiirlicher Selektion, Mutation und Migration, fiihren
sowohl die zufillige Verteilung der Gene auf der Stufe der Gameten
(Geschlechtszellen) als auch die ungleiche Reproduktion zwischen
Individuen zu zufilligen Fluktuationen in den Allelfrequenzen eines
polymorphen Genlocus. Dieser Prozess, der als genetische Zufallsdrift
bezeichnet wird, fiihrt zu einer Abnahme der genetischen Vielfalt, da er die
Eliminierung oder die Fixierung eines Allels zur Folge haben kann. Die
genetische Drift ist der wichtigste Prozess, der zur genetischen
Differenzierung zwischen Populationen fiihrt. Abbildung III.1 zeigt anhand
einer Computersimulation, dass die Auswirkungen der genetischen Drift
umso ausgeprigter sind, je kleiner eine Population ist. Es handelt sich dabei
um Simulationen, welche die Zufallseffekte der genetischen Drift bei einer
fiktiven Population mit einer effektiven Populationsgrésse von neun
Individuen (Fall a) oder von 50 Individuen (Fall b) reproduzieren. In beiden
Fillen wurden die Frequenzen der beiden Allele des simulierten selektiv
neutralen Genlocus vor dem Start der Simulationen auf je 50% gesetzt (p =
0.5). Der Vergleich der Fille a und b veranschaulicht den stabilisierenden
Effekt einer grossen Populationsgrosse auf die zufilligen Schwankungen
von Allelfrequenzen iiber die Generationen. In der kleineren Population
(Fall a) geht relativ hdufig (iiber alle Wiederholungen der Simulation
betrachtet) eines der beiden Allele durch den Effekt der genetischen Drift
verloren (p = 0 oder p = 1). Dagegen bleiben in der grosseren Population
(Fall b) in allen Wiederholungen beide Allele des Locus wihrend einer
Zeitspanne von 20 Generation in der Population erhalten. Unabhingig von
Genfluss, Selektion und Mutation wird das Ausmass des Verlusts
genetischer Vielfalt als Folge der genetischen Drift durch die Anzahl sich
reproduzierender Individuen bestimmt. In der Regel verschwinden seltene




Mitteilungen zur Fischerei 73 -53- Teil HI

Der.Zufalls- Allele eher durch genetische Drift. Es soll an dieser Stelle betont werden,
effekt der . . . . . . e ..
genetischen dass es sich bei der genetischen Drift um ein rein zufilliges Phanomen
Drift handelt. .

Allelfrequenz (p)
e 9o
o

S
=

Allelfrequenz (p)

Generationen

Abbildung IIL.1: Auswirkungen der genetischen Drift: Computersimulation des Wright-Fisher-Modells der
genetischen Zufallsdrift (nach HARTL & CLARK, 1989). Jede Linie in (a) und (b) zeigt die
Entwicklung der Allelfrequenz eines neutralen Genlocus mit zwei Allelen in einer
Simulation iiber 20 Generationen. Fail (a) N, = 9; Fall (b) N, = 50; N, ist die effektive
Populationsgrosse.

Der Griindereffekt kann als ein Extremfall der genetischen Zufalldrift
angesehen werden: wenn eine kleine Gruppe von Individgen sich von einer
Population abspaltet und eine neue Population griindet, weisen die
Nachkommen der Griinder lediglich einen winzigen Teil der genetischen
Vielfalt der urspriinglichen Population auf. Zudem kann die Haufigkeit der
Allele in der neuen Griindergeneration stark von den Allelfrequenzen der
Ursprungspopulation abweichen. Diese neue genetische Zusammensetzung
in der Griinderpopulation schafft neue Ausgangspunkte fiir die natiirliche
Selektion.

Griindereffekt
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III.2. = Topik 2: Effektive Populationsgrosse (V,)

In einer Population mit N Individuen ist nur ein Teil (effektiv) an der
N, entspricht Fortpflanzung beteiligt, und nur dieser Teil iibertréigt somit seine Varianten
nicht der Anzahl  der Gene auf die néchste Generation. Ausserdem pflanzen sich nicht alle
f»';‘fﬁ;ﬁz einer  [ndividuen gleich erfolgreich fort und leisten daher einen unterschiedlichen
Beitrag an die néchste Generation. Die genetische Variabilitdt, die auf die
nichste Generation iibertragen wird, hingt folglich nicht direkt von der
Anzahl Individuen einer Population ab sondern von der effektiven
Definition Populationsgrosse (N,). Die Grosse N, kann folgendermassen definiert
werden: N, entspricht der Populationsgrosse (N) einer idealen Population,
die aus gleich vielen Mdnnchen und Weibchen zusammengesetzt ist. In
dieser Population pflanzen sich alle Individuen mit dem gleichen Erfolg
fort, und es herrscht Zufallspaarung. Demzufolge kann N, als Mass fiir die
genetische Variabilitit angesehen werden, welche in einer bestimmten

Population auf die nichste Generation iibertragen wird.

Die effektive Populationsgrosse einer Population kann mit folgender
Formel berechnet werden:

_ 4Nem * Nef

N, =
Nem + Nef

(Gleichung 6),

wobei N,, der effektiven Anzahl minnlicher Laichtiere und N, der
effektiven Anzahl weiblicher Laichtiere entsprechen. Trotz der Ahnlichkeit
dieser Formel mit Gleichung 2 diirfen N,,, und N nicht mit N, und N, (reelle
Anzahl ménnlicher bzw. weiblicher Laichtiere) verwechselt werden.

Fiir Arten mit diskreten, sich nicht iiberlappenden Generationen - was fiir

Berechnung von  yjele Fischarten nicht zutrifft - kann die effektive Anzahl ménnlicher (N,,,)

Ny und New und weiblicher Laichtiere (V,) mit folgenden Formeln geschitzt werden
(LANDE & BARROWCLOUGH, 1987):

Nem = V. (Gleichung 7),
m
Mo
Ny M;-1 |
Ny = Vv, . (Gleichung 7),
Mi+ — -
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wobei: N,, und N, der reellen Anzahl ménnlicher bzw. weiblicher Laichtiere
entsprechen;’

M,, und M, entsprechen der mittleren Anzahl Nachkommen pro
Minnchen bzw. Weibchen. Definiert man N, als Gesamtzahl aller
produzierten Nachkommen, so entspricht M,, = N, /N,, und M, =
Ng; /Nf); ‘

V.. und V, sind die Varianzen der Anzahl Nachkommen pro Minn-
chen bzw. Weibchen.

Die mit einer Stichprobe von Laichtieren entnommene Variabilitit ist

Die entnommene abhingig:
genetische
::,Z{fglf'gtf m ~»>  von der effektiven Zahl der Laichtiere (N, und N,,)
Die entnommene genetische Variabilitdt ist proportional zur
effektiven Populationsgrosse (V,). An dieser Stelle muss auf den
Flaschenhalseffekt (Bottleneck Effect; NEI et al., 1975) hingewiesen
werden. Dieser tritt bei einem dramatischen Riickgang der effektiven
N:" Ny und Populationsgrosse nach einem Zusammenbruch der Population auf.
Die Nachkommenschaft der wenigen iiberlebenden Laichtiere enthilt
als Folge nur einen kleinen Teil der urspriinglichen genetischen
Variabilitét.
=»  vom Geschlechterverhiiltnis der Laichtiere
Ein ausgeglichenes Geschlechterverhiltnis maximiert den Wert von
N,. Folglich kann mit einer relativ kleinen Anzahl Laichtiere fast die
ganze genetische Variabilitdt der Ursprungspopulation entnommen
Ee‘;z;':lechter- werden, wenn das Geschlechterverhiltnis ausgeglichen ist. Im
Zzg:;liz:i:fer Gegensatz dazu benétigt es eine bedeutend grossere Anzahl

Laichtiere, wenn das Verhiltnis stark von 1:1 abweicht: Ein
Zuchtstamm ausgehend von sechs ménnlichen und sechs weiblichen
Laichtieren enthdlt 96% der genetischen Variabilitit der
Ursprungspopulation (geméiss Gleichungen 1 und 2, Teil II); ein
Zuchtstamm ausgehend von zehn minnlichen und zwei weiblichen
Laichtieren ehthilt 92.5% der genetischen Variabilitit der
Ursprungspopulation. Obwohl die Anzahl der Laichtiere in beiden
Fillen gleich ist, fithrt das unausgeglichene Geschlechterverhiltnis im
zweiten Fall zu einer deutlichen Verminderung der entnommenen

genetischen Variabilitét.
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...und von der
Varianz der
Anzahl ‘
Nachkommen
pro Paar

von der Varianz der Anzahl Nachkommen pro Paar

Im Idealfall folgt die Verteilung der Nachkommenschaft pro Paar
einer Poisson-Wahrscheinlichkeitsverteilung (SENNER, 1980;
FRANKEL & SOULE, 1981), fiir welche der Mittelwert gleich der
Varianz ist. Diese Situation ist fiir Fischarten nicht sehr realistisch, da
die Qualitit der Eier von Weibchen zu Weibchen sehr unterschiedlich
sein kann und die Befruchtungs- und Schliipfraten der Gelege stark
variieren konnen. Dies fiihrt zu einer nicht vernachlissigbaren
Abweichung des Verhiltnisses V/M (siche Gleichung 7) von eins,
wobei dieser Quotient Werte von weit iiber eins annimmt. Die
effektive Populationsgrosse hingt folglich stark von der Varianz der
Anzahl Nachkommen (V,, und V)) pro Paar ab. Diese Varianz verzerrt
sozusagen die gleichmissige Ubertragung des elterlichen Genpools
auf die folgende Generation (vgl. Fallbeispiel I11.3).

Fallbeispiel IT1.3:

Betrachten wir eine natiirliche Seeforellenpopulation. Wéihrend eines Laichfischfanges wurden sechs
Weibchen (a, b, c, d, ¢ und f) gefangen und deren Eier mit der Milch von drei Minnchen befruchtet (A, B
und C). Die Anzahl Nachkommen pro Paar sind in der folgenden Tabelle aufgelistet:

B

A &
2’500 4’000 | 50 3’000 90 45
5°000 3’000 10 1’000 1°000 60
6’000 600 30 1’500 - 30 10

Berechnung der effektiven Populationsgrisse der Laichtiere bzw. des Ausmasses der von der natiirlichen
Population entnommenen genetischen Variabilitit?

Anzahl ménnlicher Laichtiere: N,, = 3 (A, B und C)
Anzahl weiblicher Laichtiere: N;= 6 (a, b, c, d e und f)
Die Gesamtzahl der Nachkommen (Np,) entspricht der Summe aller Nachkommen aller Paarungen:

Ngy = 2500 + 4000 + .........

et 30 + 10 =27'925

1. In einem ersten Schritt muss die effektive Populationsgrdsse der médnnlichen (N,,) und der weiblichen
Laichtiere (N,;) berechnet werden.

Berechnung von N,

Anzahl Nachkommen jedes Mdnnchens:

A: 2500 + 4000 + 50 + 3000 + 90 + 45 = 9'685
B: 5000 + 3000 + 10 + 1000 + 1000 + 60 = 10'070
C: 6000 + 600 + 30 + 1500 + 30 + 10 = 8'170
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Mittelwert (M,,) und Varianz (V,,) der Ménnchen:

M,=  N.,/N,=27925/3= : 9'308
1 | %”: 2 \
Vo= —— ) (Xi = Mpy)* = 1°008'909
(Nm - 1) i=1

Dabei entspricht x; der Anzahl Nachkommen des Ménnchens i. "
Von hier aus kann die effektive Populationsgrisse der Minnchen berechnet werden (gemdiss Gleichung 7):

N, =(N, M,-1)/(M, +V./M,-1)
N, =297

Berechnung von N,:

Anzahl Nachkommen jedes Weibchens:

AR TSR

#2500 + 5000 + 6000 = 13'500
4000 + 3000 + 600 = 7'600
50 + 10 +30 = 90
3000 + 1000 + 1500 = 5'500
90 + 1000 + 30 , = 1'120
45+ 60 + 10 = 115
Mittelwert (M) und Varianz (V;) der Weibchen):
M= Ny /N,=27'925/6 = 4'654
L3
Vi= — D (xi= M) = 28'313°624
(Nf - 1) i=1 . :

Von hier aus kann die effektive Populationsgrisse der Weibchen berechnet werden (gemdiss Gleichung 7°):

N,=(N,"M,-1)/(M, + V,/M,- 1)
N, =287

2. Berechnung der effektiven Populationsgrosse (N,) fiir alle Laichtiere (gemdss Gleichung 6):

N.=4N,, N, /(N, +N,)
N, =4-2972.60/(2.97 + 2.60) = 5.55

3. Berechnung der entnommenen genetischen Variabilitit von (gemdiss Gleichung 1, Teil I1):

Vs/Vy=1-(1/2N,)
Vi/ V= 091

oder 91% der genetischen Variabilitdt der Wildpopulation.
Bemerkung: eine Schéitzung auf Grund der Anzahl verwendeter Laichtiere ergibt folgénde Resultate:
N, =43-6/(3 + 6) =8 (gemiiss Gleichung 2, Teil II)

Vi/Vy =1—(1/2N,)= 0.9375 (gemdss Gleichung 1, Teil 1I)
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Topik 3: Komponenten der genetischen
Variabilitit

Wie bereits erwihnt, besteht eine Art aus einem Mosaik von
Populationen mit einer spezifischen genetischen Zusammensetzung. Die
gesamte genetische Variabilitit (H,) einer Art ist die Summe aller gene-
tischen Variation dieser Art. Unter bestimmten Bedingungen (auf die wir
hier nicht ndher eingehen), kann fiir einen bestimmten Locus die gesamte
genetische Variabilitit einer Art mit folgender Formel geschitzt werden
(NE1, 1977, 1987): :

k
H,=1- Y P! (Gleichung8),

i=1

wobei p; der durchschnittlichen Allelfrequenz (d.h. iiber alle

Populationen gemittelt) fiir das Allel i von insgesamt k Allelen des
untersuchten Genlocus entspricht. '

Die gesamte genetische Variabilitit einer Art kann in die folgenden zwei
Hauptkomponenten zerlegt werden:

* ' Die genetische Variabilitiit innerhalb der Populationen (H,);
¢ die genetische Variabilitiit zwischen den Populationen (Dy;).

H, =H;+Dy; (Gleichung 9)

Die genetische Variabilitiit innerhalb der Populationen (H;) steht fiir

~ den Anteil an der gesamten genetischen Variabilitit einer Art, der auf

genetische Variation innerhalb von Populationen zuriickzufiihren ist. Man
spricht in diesem Zusammenhang auch vom mittleren Heterozygotiegrad
aller Populationen. Innerhalb einer Population sind die Allele eines
Genlocus mit bestimmten Hiufigkeiten vertreten. Fiir einen Locus lédsst sich
der Heterozygotiegrad (k) einer einzelnen Population mit folgender Formel
anhand der Allelfrequenzen schitzen (NEL, 1977, 1987):

k
hy=1-Y p’

i=1

(Gleichung 10), -

Dabei entspricht p; der Hiufigkeit des i-ten Allels (von k Allelen) des
Locus [ in Population j. ) '
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Der Heterozygotiegrad eines polymorphen Gens innerhalb der
Population j hingt somit von den Haufigkeiten (Frequenzen) der
verschiedenen Allele ab. Ist ein Gen nur in Form eines einzigen Allels
vorhanden (monomorph), ist dessen Héufigkeit pi = 1,
entsprechende Heterozygotiegrad (k) betrigt 0.

und der

Der mittlere Heterozygotiegrad (%;). der Population J entspricht der
Summe der Heterozygotiegrade aller untersuchter Genloci, geteilt durch
ihre Anzahl (L; einschliesslich derhmonomorphen Loci, bei denen h; =0
ist):

L
h; = }1:2 h;  (Gleichung 11),
I=1

Theoretische und experimentelle Studien haben gezeigt, dass die
Genauigkeit der Schitzungen des Heterozygotiegrades einer Population fast
ausschliesslich von der Anzahl untersuchter Genloci abhéngt, wenn die
Anzahl untersuchter Individuen pro Population mehr als 10 betrigt (NEI,
1978; GORMAN & RENzI, 1979). Der Heterozygotiegrad ist im Wesentlichen
ein quantitatives Mass fiir die genetische Vielfalt innerhalb von
Populationen oder innerhalb von Individuen. Er liefert jedoch nur eine
unvollstindige Beschreibung der genetischen Diversitit. Ein weiteres
wichtiges und erginzendes Mass fiir die quantitative Beschreibung der
genetischen Vielfalt ist die durchschnittliche Anzahl Allele pro Genlocus.

Tabelle III.1 zeigt die Schéitzuﬁgen fiir die mittlere genetische
Variabilitét innerhalb von Populationen ( Hy) fiir verschiedene Arten der
Salmoniformes (Ordnung Lachsfische), welche auf Grund einer
unterschiedlichen Anzahl untersuchter Populationen und Gene (Genloci)
berechnet wurden.

Die Differenz H; - Hg entspricht der genetischen Variabilitéit zwischen
Populationen (Dgy; sieche Gleichung 9). Sie kann als ein Mass fiir die
genetische Differenzierung zwischen Populationen aufgefasst werden. Je
grosser der Wert von Dy; ist, desto weiter sind die Populationen genetisch
voneinander entfernt. Zwei isolierte Populationen konnen genetisch so stark
auseinander divergieren, bis kein Genfluss zwischen ihnen mehr moglich
ist. In diesem Fall kommt es zu einer Artaufspaltung (Speziation), d.h. der
Bildung zweier verschiedener Arten.
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Tabelle IIL.1: Mittlere genetische Variabilitit innerhalb von Populationen ( ﬁs) einiger Arten der
Salmoniformes berechnet anhand einer unterschiedlichen Anzahl von Genloci (Enzymloci).

Art o Populationen  Genloci H Literaturquelle

Salmo salar 52 38 0.023 STAHL (1987)

S. salar 32 37 0.026 RYMAN (1983)

S. trutta 38 35 0.025 RYMAN (1983)

S. clarki 2 30 0.023 ALLENDORF & UTTER (1979)
Oncorhynchus mykiss 38 16 0.058 RYMAN (1983)

0. mykiss 31 31 0.092 BERG & GALL (1988)

0. nerka 10 30 0.018 ALLENDORF & UTTER (1979)
0. nerka 18 26 0.044 RYMAN (1983)

0. keta 5 30 0.040 ALLENDORF & UTTER (1979)
O. grobuscha 6 30 0.039 ALLENDORF & UTTER (1979)
0. tschawitscha 10 30 0.035 ALLENDORF & UTTER (1979)
O. kisutch 10 30 0.015 ALLENDORF & UTTER (1979)
Thymallus arcticus 4 36 0.034 LYNCH & VYSE (1979)

T. thymallus 20 26 0.032 KOSKINIEMI (1987)

T. thymallus 9 34 0.021 BOUVET et al. (1990)

Fallbeispiel III.4 zeigt anhand fiinf fiktiver Populationen, wie die
Hauptkomponenten der genetischen Variabilitiit berechnet werden konnen.
Die Beispiele II1.5 und II1.6 behandeln zwei reale Fille aus der Literatur.
Sie zeigen, dass die quantitative Schitzung der relativen Anteile genetischer
Variabilitit innerhalb (H,) und zwischen Populationen (D-;T) an der
gesamten Variabilitit (H, ) einer Art fiir eine nachhaltige Bewirtschaftung
von grossem Nutzen ist.

Fallbeispiel II1.4 :

Nehmen wir vier Populationen der gleichen Art an, bei welchen die folgenden Allelfrequenzen an drei Loci
gemessen wurden:
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Berechnung der genetischen Variabilitiit innerhalb und zwischen den vier Populationen?

1. Berechnung des mittleren Heterozygotiegrades fiir jede Population (gemdss Gleichungen 10 und 11):
2
Population I: hy=1-,p* = I-(0.95" + 0.05%) = 0.095
i=1
hy,=1-'=0
hy=11IF=
3
fi= L3 hy = (0095 +0+0)/3=0.03
3%
Population 2: h, = 0.06
Population 3: h, =007 ‘
Population 4: h, =0.29
2. Berechnung der mittleren genetischen Variabilitit der vier Populationen:
H,=(0.03 + 0.06 + 0.07 + 0.29) /4 = 0.11
3. Berechnung der gesamten genetischen Variabilitdt ( ﬁ, ):
Um die gesamte genetische Variabilitdt aller vier Populationen berechnen zu kénnen, miissen zuerst die
mittleren Allelfrequenzen p, der vier Populationen fiir jeden Locus berechnet werden:
Mittlere Allelfrequenz 5, der Populationen 1-4
Locus1  Allel 1 p,=(0.95+0.90+0.88+0.75)/ 4=0.87
Allel2 5, =(005+0.10+0.12+025)/4=0.13
Locus2 Allel 1 p=(1+1+1+0.6)/4=0.90
Allel 2 p,=(0+0+0+04)/4=0.10
Locus3 Allel 1 p=0+1+1+1)/4=1.00
Anschliessend werden diese mittleren Frequenzen zur Berechnung der gesamten Variabilitdt pro Locus
Hy verwendet (gemdiss Gleichung 8):
Huypocusy = 1- (0.87° + 0.13") = 0.23
Hirocus ) = 0.18
HT(Loms 3j = 0
4. Berechnung der iiber die drei Loci gemittelten gesamten Variabilitdt ( fTr ) der vier Populationen:

H,=(023+018+0)/3=0.137
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5. Mit Kenntnis von H, und H lisst sich der Anteil der genetischen Variabilitit zwischen den
Populationen ( D__W ) ermitteln (gemdiss Gleichung 9):

iiT = ﬁs + Dg

D, =, -,

A, =0.137-0.11 = 0.027

In relativen Anteilen ausgedriickt, sind 80% der gesamten genetischen Variabilitit innerhalb der Populationen

enthalten (0.11). Die restlichen 20% sind auf genetische Variabilitdt zwischen Populationen (bzw. auf
genetische Unterschiede zwischen den Populationen) zuriickzufiihren (0.027).

FEallbeispiel I11.5:

BOUVET et al. (1992) un{ersuchten mittels Proteinelektrophorese mehrere Subpopulationen des Rotauges
(Rutilus rutilus) und der Asche (Thymallus thymallus), die im Gebiet der Haut-Rhone (F) oberhalb Lyon
sympatrisch vorkommen. Folgende genetische Populationsstruktur wurde ermittelt:

Anz. Pop. Anz Loci Hy Dy,
R. rutilus 13 28 88.8 % 112 %
T. thymallus 10 34 57.9 % 42.1%

Das Rotauge weist eine relativ geringe genetische Variabilitit zwischen den untersuchten Populationen auf
(Dg = 11.2%), was auf eine geringe Differenzierung zwischen flussaufwarts bzw. -abwirts lebenden
Populationen sowie auf einen bedeutenden Genfluss zwischen den Populationen hinweist.

Die Asche dagegen weist eine starke genetische Variabilitiit zwischen den untersuchten Populationen auf [5;., =

42.1%) was auf eine relativ klare Abgrenzung der Populationen und einen geringeren Genfluss zwischen diesen
Populationen sowie auf kleine Bestiinde, die einer starken genetischen Drift ausgesetzt sind, schliessen ldsst.

FEallbeispiel I11.6:

RYMAN (1983) berechnete die genetische Variabilitit von 32 Populationen des Lachses (Salmo salar) auf der
Grundlage der Allelfrequenzen von 37 Genloci, wovon sieben polymorph waren. Aus der Tabelle wird
ersichtlich, dass sich die genetische Vielfalt in verschiedene hydrographische Einheiten unterteilen ldsst
(genetische Distanz zwischen Populationen, die im gleichen Wasserlauf, in verschiedenen Wasserldufen, in
verschiedenen Einzugsgebieten usw. leben):

Anzahl untersuchter Populationen 32 .
Anzahl untersuchter Genloci 37

Relative Anteile genetischer Variabilitit

- zwischen den Populationen ) 78.6 %

- zwischen Populationen des gleichen Flusses 2.8 %

- zwischen Populationen in Fliissen des
gleichen Einzugsgebiets 6.1 %

- zwischen Pop. mit anadromer und nicht anadromer )
Lebensweise des gleichen Einzugsgebiets 0.2 %

- zwischen Pop. verschiedener Einzugsgebiete
(Atlantik und Ostsee) 12.3 %
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Die so berechneten Werte sind von grossem Nutzen fiir die Bewirtschaftung, da sie die biogeographischen
Einheiten mit den grossten Anteilen genetischer Vielfalt identifizieren, d.h. jene, die als unabhdingige Einheiten
unbedingt geschiitzt werden miissen. Die Zusammenstellung zeigt, dass mehr als drei Viertel der gesamten
genetischen Variabilitdt der Art auf die genetische Variabilitit zwischen Populationen zuriickzufiihren ist
(78.6%), und dass wiederum mehr als die Hiilfte der verbleibenden Vielfalt auf der genetischen Variabilitit
zwischen Populationen verschiedener Einzugsgebiete beruht. Aus der Sicht einer kohdrenten genetischen
Bewirtschaftung des Lachses, die auf eine Maximierung des Wertes H, abzielt, sind zwei Massnahmen
notwendig:

* die Erhaltung ausreichender Populationsgrissen, um einen hohen Heterozygotiegrad innerhalb der
Populationen ( H, <) beizubehalten;

. das Vermeiden des genetischen Austausches zwischen den Populationen der Einzugsgebiete des Atlantik
und der Ostsee, um eine hohe genetische Distanz zwischen diesen Populationen zu erhalten ( D ).

In diesem Fall ist die Beriicksichtigung wandernder oder nicht wandernder Stamme nicht entscheidend, da
dieses Merkmal nur zu 0.2% zur gesamiten genetischen Variabilitéit ( ff, ) beitrdigt.
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I11.4.

Definition

Die Zunahme
des Inzucht-
fgrades pro
Generation
héngt von N, ab

Die Inzucht
reduziert den
Heterozygotie-
grad

Inzucht reduziert
die Vitalitiit und
Fruchtbarkeit
‘und somit die
Fitness

Topik 4: Inzucht und Inzuchtdepression

Der Inzuchtkoeffizient F kann als die Wahrscheinlichkeit definiert
werden, dass beide Kopien eines beliebigen Gens im Erbgut eines
Individuums Kopien des gleichen Allels eines gemeinsamen Vorfahren
sind, d.h. abstammungsidentisch sind. Diese Wahrscheinlichkeit hingt von
der genetischen Variabilitét der Stichprobe ab:

F=1- -:-//-'. (Gleichung 12),
0

wobei V, der verbleibenden genetischen Variabilitdt zum Zeitpunkt ¢ und V,
der urspriinglichen genetischen Variabilitiit entspricht.

Im allgemeinen wird das Konzept der relativen Zunahme des
Verwandtschaftsgrads pro Generation (AF) verwendet. Dieses quantifiziert

den Verlust an Variabilitdt im Vergleich zur vorangehenden Generation:

1

e

AF:

(Gleichung 13)

Im Gegensatz zur genetischen Zufallsdrift beeintrdchtigt die Inzucht
nicht die gesamte genetische Variabilitit, - das heisst, die Anzahl und die

. relativen Haufigkeiten der Allele in der Population werden nicht verdndert, -

sondern bewirkt eine Erhohung des Homozygotiegrades (FRANKEL &
SOULE, 1981). Die negativen Folgen der Inzucht werden unter dem Begriff
»Inzuchtdepression*“ zusammengefasst. Die negativen Auswirkungen der
Inzucht betreffen grundsitzlich Reproduktionsmerkmale (Fertilitdt, Alter
bei Geschlechtsteife), Wachstums- und Uberlebensrate (ROBERTSON, 1955;
BOWMAN & FALCONER, 1960; FALCONER, 1981). Inzucht reduziert also die
Vitalitiit und Fruchtbarkeit und somit die Fitness. Die Inzuchtdepression
ist hauptsédchlich eine Folge der Tatsache, dass nachteilige, rezessive Allele
durch Inzucht homozygot werden.

Die schidlichen Auswirkungen der Inzucht wurden in wissenschaftlichen
Untersuchungen fiir verschiedene Fischarten belegt: Karpfen Cyprinus
carpio (MOAV & WOLFARTH, 1963), Bachsaibling Salvelinus fontinalis
(COOPER, 1961) und Regenbogenforelle Oncorhynchus mykiss (AULSTAD &
KITTLESON, 1971; GJERDE et al., 1983; KINCAID, 1983).

Bei der Verwendung eines Laichtierstammes in Gefangenschaft sollte
dieser Bestand gelegentlich mit Individuen der natiirlichen
Ausgangspopulation ,aufgefrischt“ werden (siche ,,offene Bewirt-
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Mit einer
offenen

Bewirtschaftung

kann die
Inzucht
eingeschrankt

werden

Inzuchtkoeffizient F

schaftung, Teil II). Mit dieser Massnahme kann der Zuchttierbestand
regeneriert und die genetische Ahnlichkeit mit der natiirlichen Population
erhalten werden. Zudem strebt der Inzuchtkoeffizient bei dieser Praxis zu
einem Gleichgewichtswert:

= ! = ! (Gleichung 14),
1+4M-N., 1+4K

wobei M dem Erneuerungsgrad der Population (M = K / N,) entspricht, d.h.
der Anzahl Laichtiere (K) der natiirlichen Ausgangspopulation, die jede
Generation in die effektive Populationsgrosse (N,) des Laichtierstammes
einfliessen.

0.2

M=0.00

0.1

/l//"'(‘z\jf: 0.025

% ‘ N = 0.05
=

~M=0.1

10 20 50
‘ Generationen

Abbildung III.2: Entwicklung des Inzuchtkoeffizienten F in einer Population in Gefangenschaft mit

verschiedenen Werten fiir M (sieche Text) und einer konstanten effektiven Populationsgrosse
von N, = 100. Es werden konstante Allelfrequenzen fiir die Wildpopulation angenommen.

Der F-Wert kann auch als ein ,,Fixierungsindex* der .Allele aufgefasst

- werden, welcher die Wirkung der genetischen Zufallsdrift in relativ kleinen

(endlichen) Populationen schiitzt. Falls die Allelfrequenzen an einem Locus
iiber die Generationen nicht schwanken, ist F = 0. Das heisst, die genetische
Variabilitét ist stabil. Wenn durch die genetische Zufallsdrift die Fixierung
eines Alleles erfolgt (also der totale Verlust der genetischen Variabilitit an
einem Locus), ist F = 1. Abbildung II1.2 zeigt die Entwicklung des F-
Indexes eines selektiv neutralen Genlocusim Verlauf der Generationen fiir
verschiedene Werte von M. Ist M grosser als 0, so erreicht F nach einigen
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Generationen einen Gleichgewichtswert. Wir stellen ebenfalls fest, dass
wenige Immigranten pro Generation geniigen, um den F-Wert moglichst
klein zu halten. Fiir einen Laichtierstamm mit N, = 100 nimmt der
Inzuchtkoeffizient F einen Gleichgewichtswert von unter 0.05 an (M =5/
100 = 0.05, Abb. II1.2), falls jede Generation des Stammes mit fiinf
Minnchen (K = 5) aus der natiirlichen Population ,,aufgefrischt” wird. Im
Falle einer ,,geschlossenen” Bewirtschaftung (siche Teil II) wiirde der
Inzuchtkoeffizient mit jeder Generation um 0.5% ansteigen (siche
Gleichung 13). ‘
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IIL.S.

Die natiirlichen
Umwelt-
bedingungen
unterscheiden
‘sich von
denjenigen in der
Fischzucht

. Die Selektions-
kriifte, die in der
Fischzucht
wirken,
unterscheiden
sich von
denjenigen im
natiirlichen
Habitat

Das Einsetzen
von stark
domestizierten
Fischen triigt
nicht zum Erhalt
der Wild-
population bei

Topik 5: Domestikation

Die Umweltbedingungen eines Habitats beeinflussen massgeblich die
Art und Stirke des Selektionsdrucks, welchem die dort lebenden Individuen
ausgesetzt sind. Die genetisch bedingten Eigenschaften besser adaptierter
Tiere werden sich auf Kosten anderer im Verlauf der Generationen
durchsetzen. Dieses Prinzip der Selektion gilt auch fiir Populationen, die in
Gefangenschaft gehalten werden. Die Bedingungen in der Gefangenschaft

- (Fischzucht) unterscheiden sich meist erheblich von denjenigen im

natiirlichen Lebensraum. In der Fischzucht werden die Fische in sehr hohen
Dichten gehalten. Sie werden mit einem Maximum an Nahrung versorgt
und zeigen daher ein starkes Wachstum. Zudem leben sie in einem vor
Priadatoren geschiitzten Lebensraum. Unter diesen kiinstlichen Bedingungen
favorisiert die Selektion das Uberleben und die Fortpflanzung von
Individuen mit ganz anderen genetisch bedingten Eigenschaften, als es im
natiirlichen Lebensraum der Fall wire. Beispielsweise hat das Fliichten vor
einem Pradator (eine Verhaltensweise, welche erbliche Komponenten
aufweist), die Tendenz nach mehreren Generationen in der Fischzucht zu
verschwinden, weil dort Fressfeinde fehlen (JOHNSSON et al., 1996). In einer
natiirlichen Umgebung gehért ein solches Fluchtverhalten jedoch zu den
wichtigsten Anpassungen. BEREJIKIAN ef al. (1996) dokumentierten weitere
bedeutende Verhaltensdnderungen bei Fischen nach vier bis sieben
Generationen in der Gefangenschaft. Folglich kann das unter
Zuchtbedingungen stark unterschiedliche Selektionsregime bedeutende
Verdanderungen der genetischen Eigenschaften einer Population bewirken:
es handelt sich dabei um das Phidnomen der Domestikation (KINCAID,
1993).

Von einem Besatz mit Fischen, welche iiber mehrere Generationen in
Gefangenschaft geziichtet wurden (und welche daher stark domestiziert
sind), ist entschieden abzuraten, weil diese Praxis grundsitzlich keine
positiven Effekte fiir natiirliche Populationen mit sich bringt. Diese
eingesetzten Fische, welche schlecht an die natiirlichen Umwelt-
bedingungen angepasst sind, haben zwar eine verminderte Uberlebens-
chance, ihre Prisenz im natiirlichen Habitat stellt jedoch einen zusétzlichen
Stress (erhohte intraspezifische Konkurrenz um Ressourcen) fiir die Tiere
der natiirlichen Population dar. Falls die eingesetzten Fische trotzdem bis
zur Fortpflanzung iiberleben, besteht die Gefahr einer Hybridisierung mit
Individuen der Wildpopulation. Ein andauernder Besatz kann dadurch zu
einer Verdringung der natiirlichen und lokal besser adaptierten
Populationen fithren. Dieser Prozess kann durch eine Outbreeding
Depression (siehe Topik 6), die zu einem starken Riickgang der Fitness
fiihrt, beschleunigt werden und hat auch eine bedeutende Reduktion der
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genetischen Vielfalt der bewirtschafteten Populationen zur Folge, da die
verwendeten Zuchtstimme meist stark ingeziichtet sind (siche Topik 4).
Zum Beispiel zeigte GUYOMARD (1989), dass die Verdringung gewisser
natiirlicher Forellenpopulationen durch domestizierte Zuchtstimme allein in
den Gewissern Frankreichs zu einer Abnahme der genetischen Variabilitit
von iiber 50% fiihrte.
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I1L.6.

Definition

Koadaptierte
Genkomplexe

Lokale
Anpassung

Intrinsische
Koadaptation

Je grosser die
genetische
Distanz zwischen
Populationen ist,
umso ausge-
prégter ist die

. Outbreeding
Depression

Potentielle
Gefihrdung
durch
Hybridisierung

Topik 6: Hybridisierung und Qutbreeding
depression

Man spricht von Qutbreeding Depression, wenn eine verminderte Fitness
bei Nachkommen einer Kreuzung (Hybridisierung) zwischen Individuen
verschiedener Populationen der gleichen Art auftritt. Diese Reduktion der
Fitness kann sich bei der F,-Nachkommenschaft oder meist erst in den
folgenden Generationen marnifestieren. Oft zeigt die F,-Generation eine
erhohte Fitness im Vergleich zu ihren Eltern (LERNER 1954; THORNHILL,
1993), wiihrend dann aber eine dramatische Reduktion der Fitness in der
zweiten Generation auftritt (WU & PALOPOLI, 1994).

Outbreeding Depression kann mit der Theorie koadaptierter
Genkomplexe (DOBZHANSKY, 1970) erklirt werden. Koadaptierte
Genkomplexe sind spezifisché Allelkombinationen, welche mehrere Gene
umfassen, und die im Zusammenspiel selektiv vorteilhafte Phinotypen

-hervorbringen. Die Bildung solcher Komplexe erfolgt durch die lokale

Anpassung der Populationen an die spezifischen Umweltbedingungen in
ihren Habitaten oder durch die ,gegenseitige Anpassung“ der Gene
innerhalb eines Genoms (intrinsische Koadaptation; TEMPLETON, 1986). Im
zweiten Fall entwickeln sich diese Genkomplexe nicht als adaptive Antwort
auf das — durch die értlichen Umweltvariablen bestimmte — Selektions-
regime, sondern sind ,,Anpassungen” an die ,,genetische Umwelt* innerhalb
der Organismen. Haben sich solche koadaptierte Genkomplexe in einer
Lokalpopulation ausgebildet, so fiihrt eine Hybridisierung mit einer
genetisch weit entfernten Population nicht zu einem Verlust von Genen,
sondern zu einer Neuanordnung der urspriinglichen Kombinationen
genetischer Varianten der lokalen Population. Die potentielle Gefahr fiir die
Lokalpopulation durch solche Neuanordnungen des Erbgutes besteht
folglich im Auseinanderbrechen der lokalen, koadaptierten Genkomplexe,
deren Zustandekommen das Ergebnis langfristiger Anpassungsprozesse
war. Das Auseinanderbrechen fiihrt dann zur Bildung nicht koadaptierter
Allelkombinationen in den folgenden Generationen und somit zu einer
generellen Fitnessreduktion durch Qutbreeding Depression. Im allgemeinen
ist dieser Effekt umso ausgeprigter, je grosser die genetische Distanz
zwischen den Populationen bzw. Individuen ist (ALTUKHOV et al., 1983;
Abb. I11.3).

Ein Besatz mit genetisch weit entfernten Fischen stellt folglich eine

potentielle Gefdhrdung der natiirlichen Lokalpopﬁlation durch Outbreeding

Depression dar, wenn es zu einer Hybridisierung kommt. Diese Gefahr
kann leicht unterschitzt werden, da die Fitnessreduktion durch Qutbreeding
Depression manchmal erst nach mehreren Generationen introgressiver
Hybridisierung erfolgen kann (ROUGHGARDEN, 1979; STAHL, 1981 bei
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Salmo salar).

In Abbildung 3 ist die theoretische Beziehung zwischen der Fitness von
Individuen und der genetischen Distanz zwischen deren Eltern schematisch
dargestellt. Eine Reduktion (,,Depression”) der Fitness in der
Nachkommenschaft kann sowohl bei ,,zu nahe” verwandten Eltern (Inzucht)
als auch bei ,,zu weit entfernt* verwandten Eltern auftreten.

Depression
durch Auszucht
(Outbreeding)

Depression
durch
Inzucht

Fitness

Genetische Distanz

Abbildung II1.3: Schematische Darstellung der Abhingigkeit der Fitness der Nachkommen von der
genetischen Distanz zwischen sich kreuzenden Individuen.
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ITL.7.

ESU-Konzept

OCU-Konzept

MU-Konzept

Topik 7: Einheiten der nachhaltigen Bewirt-
schaftung und des Artenschutzes

Die erste Frage die sich beim Artenschutz und bei einer nachhaltigen
Bewirtschaftung stellt, ist die Definition von geeigneten Einheiten. Mit
anderen Worten geht es um die Frage: was genau soll geschiitzt werden?

Ein erstes Konzept zur Definition von Einheiten wurde von RYDER
(1986) und WAPLES (1991, 1995) entwickelt. Es schlédgt die Erhaltung
evolutionidrer Hauptlinien einer Art vor. Dieses Konzept, das als ESU-
Konzept (Evolutionary Significant Unif) bezeichnet wird, wurde
urspriinglich fiir die nachhaltige Bewirtschaftung pazifischer Lachse
entwickelt. Es kann jedoch prinzipiell auch bei allen anderen Arten
angewandt werden. Unter einem ESU versteht man: ,,eine Population oder
eine Gruppe von Populationen, die (1) fortpflanzungsmdssig von anderen
Einheiten der gleichen Art geniigend isoliert ist, und die (2) eine bedeutende
evolutionire Komponente der Art reprdsentiert“ (W APLES, 1991). So
besteht zum Beispiel die Forelle (Salmo trutta) aus mindestens fiinf
evolutioniren Hauptlinien (LAIKRE et al., 1999; BERNATCHEZ, 2001), wobei
jede dieser Linien ein ESU reprisentiert. Im Rahmen einer nachhaltigen
Bewirtschaftung miissen die evolutiondren Eigenheiten dieser Linien
erhalten und eine kiinstliche Vermischung vermieden werden.

In manchen Fillen konnen diese Einheiten nicht ausschliesslich auf
Grund biologischer Kriterien definiert werden. Meistens ist auch die
genetische Populationsstruktur nicht oder unvollstindig bekannt, und es ist
daher nicht méglich, die evolutiondiren Hauptlinien dieser Arten zu
identifizieren. Fiir diese Situationen, welche auf die meisten Arten
zutreffen, wurde das OCU-Konzept (Operational Conservation Units,
DODSON et al. 1998) Vorgeschlagen. Das OCU-Konzept ist eine
Verkniipfung von biologischen Kriterien (im Prinzip den ESUs) und sozio-
okonomischen Kriterien. Die OCUs stellen also einen gewissen
Kompromiss fiir die Definition von Einheiten des Artenschutzes und der
nachhaltigen Bewirtschaftung dar. Dieser Kompromiss ist vertretbar,
solange damit die Erhaltung der genetischen Vielfalt einer Art gewihrleistet
ist.

Fiir eine nachhaltige Bewirtschaftung von Arten, die aus vielen isolierten
Populationen bestehen und eine schnelle radiative Evolution zeigen, wurde
das MU-Kdnzept (Management Unit, MORITZ, 1994 a,b) vorgeschlagen.
Die MUs sind als Untereinheiten von ESUs definiert. Im Gegensatz zum
ESU-Konzept basiert das MU-Konzept prinzipiell auf der aktuellen
Populationsstruktur (Allelfrequenzen) und nicht auf der phylogenetischen
Struktur (historische Dimension) der Art. Fiir manche Gruppen wie zum
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Beispielk fiir die Koregonen, ist eine Anwendung des MU-Konzepts

Bewirtschaftungs-
massnahmen

. miissen auf der
Ebene von Lokal-
populationen
erfolgen

gerechtfertigt, da es den Schutz jeder genetisch differenzierten Form
ermoglicht. Eine nachhaltige Bewirtschaftung, welche auf das ESU-
Konzept aufbaut, wiirde nach den zurzeit géingigen Kriterien die Gesamtheit
aller Koregonenpopulationen.des Alpenraumes als ein einziges ESU
betrachten. Dagegen wiirden unter dem MU-Konzept alle genetisch
differenzierten Formen einschliesslich derer, die im gleichen See
vorkommen, als getrennte Einheiten definiert werden.

An dieser Stelle muss darauf hingewiesen werden, dass ESUs und OCUs
iibergeordnete Einheiten sind, welche in der Regel aus mehreren, genetisch
differenzierten Populationen zusammengesetzt sind. Jegliche Schutz- und
Bewirtschaftungsmassnahmen miissen grundsitzlich auf der Ebene von
Lokalpopulationen innerhalb dieser Einheiten erfolgen (siehe Teil II,
Abschnitt I1.5.4. und Teil III, Topik 8). In diesem Sinne bietet auch das
MU-Konzept keine grundsitzlichen Neuerungen fiir die Definition von
Schutz- bzw. Bewirtschaftungseinheiten. Hingegen birgt das MU-Konzept
die Gefahr, dass auf Grund fehlender Daten oder geringer genetischer
Differenzierung mehrere Population zu einem MU zusammengefasst
werden (Moritz 19945). Folglich sollte auch das MU nicht automatisch mit
der Bewirtschaftungseinheit Lokalpopulation gleichgesetzt werden.
Schliesslich muss erwihnt werden, dass eine einheitliche Definition dieser
Einheiten und deren Interpretation immer noch Gegenstand von
Diskussionen ist.
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ITL.8.

Eine
internationale
Expertengruppe
erarbeitete ein
Konzept zum
Erhalt der
genetischen
Diversitiit der
Forelle

Drei Haupt-
kategorien der
Gefihrdungs-
ursachen

Die bisherige
Besatzpolitik bei
Forellen muss
als eine Gefahr
betrachtet
werden

Globale Strategie
des Schutzes

Topik 8: Empfehlungen der Arbeitsgruppe
., I routconcert*

Im Rahmen des EU-Projektes Fisheries and Agriculture Research
(FAIR):Concerted action on identification, management and exploitation of
genetic resources in the brown trout Salmo trutta (abbreviated as
,» Troutconcert“) wurde von einer Expertengruppe der Populationsgenetik
ein Konzept zum Schutz und Bewirtschaftung der Forelle erarbeitet
(LAIKRE et al., 1999). Dieser sehn: ausfiihrliche Bericht beschreibt den
heutigen Kenntnisstand beziiglich der Erhaltung der genetischen Diversitét
der Forelle in Europa. Er listet die wichtigsten Ursachen auf, welche die
genetische Diversitit gefidhrden, und liefert eine Synthese von Massnahmen
fiir die Erhaltung der genetischen Vielfalt. Die zahlreichen Ursachen,
welche die natiirlichen Forellenpopulationen gefidhrden, fassen die Experten
in drei Hauptkategorien zusammen:

e Zerstorung der Habitate (Verschmutzung, Hindernisse fiir Fisch-
wanderungen etc.);

« Befischung (Uberfischung, selektive Fischerei etc.);
e Besatz (Hybridisation, Einschleppung von Krankheiten etc.)

Die Experten fillen ein strenges Urteil iiber die bis heute verbreitete
Besatzpolitik: ,, Eine spezielle Aktivitit, welche zu einer ernsthaften
Gefihrdung von Forellenpopulationen in vielen europdischen Léndern
fiihrt, ist der Besatz. Natiirliche Populationen werden mit einer grossen
Anzahl translozierter Fische "gesteigert", welche oft aus Fischzuchten
stammen. Der Besatz stellt eine besonders ernsthafte Gefahr dar, weil er
allgemein als niitzliche Massnahme und als Mittel, um eine natiirliche
Population zu "unterstiitzen", angesehen wird. In der Realitdt kann er
jedoch zum Aussterben oder zur ernsthaften Reduktion des Genpools der
lokalen Population fiihren. Héufig reprisentieren die ausgesetzten Fische
mehr oder weniger "domestizierte" Zuchtstimme. Selbst wenn die
ausgesetzten Fische von derselben Population abstammen (Supportive
Breeding), besteht ein Risiko negativer genetischer Effekte” (Ubersetzung
des englischen Originaltexts; Kapitel 7, S. 65). (

Die Expertengruppe schldgt schliesslich eine globale Strategie zum
Schutz der genetischen Diversitét der Forelle in Europa vor:

e Die Bewirtschaftung der Forelle muss in Ubereinstimmung mit den
Konventionen zum Schutz der biologischen Diversitit erfolgen, welche
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Kompatibilitiit
mit den
internationalen
Konventionen

Die Grundeinheit
fiir Bewirt-
schaftungs- und
Schutzmass-
nahmen ist die
Lokalpopulation

Prioritiiten-
seizung beim
Schutz von
Populationen

Die Prinzipien
einer nach-
haltigen Bewirt-
schaftung
miissen in die
Praxis integriert
werden

von den europdischen Staaten unterzeichnet wurden. Einige von ihnen,
darunter die ,,Biodiversity Convention®, zielen auf generelle Prinzipien
des Naturschutzes ab, wihrend andere, wie z.B. die ,,JUCN Red List of
Threatened Animals“, spezifisch individuelle Arten einschliesslich der
Forelle erwihnen.

Es ist unbedingt erforderlich zu erkennen, dass es ungeniigend und
unangebracht ist, die Art ,Forelle” als grundlegende Schutz- und
Bewirtschaftungseinheit zu betrachten. Ein effektiver Schutz und eine
effektive Bewirtschaftung miissen sich auf die genetische Diversitit
konzentrieren, welche auf der intraspezifischen Ebene existiert. Die
Forelle besteht aus mehreren wichtigen evolutiondren Gruppen, und es
ist wichtig, sie alle zu erhalten. Das Konzept der ,,Operational
Conservation Units* (OCUs) stellt ein Werkzeug fiir die Beschreibung
der Gruppen und die Fokussierung auf diese evolutiondren Gruppen dar
(DODSON et al., 1998). Es muss jedoch unbedingt deutlich gemacht
werden, dass diese OCUs nicht die Grundeinheit fiir Massnahmen der
Bewirtschaftung und des Naturschutzes darstellen. Die Grundeinheit
sind die Lokalpopulationen. Durch den Erhalt von Populationen
innerhalb eines OCUs wird die genetische Diversitdt innerhalb des ’
OCUs erhalten, und durch die Erhaltung der OCUs wird ebenfalls die
genetische Diversitiit innerhalb der Forelle als Ganzes erhalten.

In gewissen Fillen erlauben die verfiigbaren Ressourcen nur den Erhalt
einer begrenzten Anzahl von Populationen einer geographischen
Region. In diesem Fall ist es notwendig, gezielt gewisse Populationen
vorrangig zu schiitzen.

Es existieren zahlreiche Texte mit Richtlinien zum Schutze lokaler
Populationen. Einige beschreiben die generellen Prinzipien der
Naturschutzbiologie, wéihrend andere spezifischer auf einzelne Arten
ausgerichtet sind. Es ist unbedingt erforderlich, dass diese Richtlinien
und Prinzipien bei der Bewirtschaftung von Forellenpopulationen in den
verschiedenen europdischen Lindern berticksichtigt werden, und dass
alle Linder Strategien fiir den Erhalt der Forelle entwickeln.
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IV.

Lachsartige
Fische als
Beispiele fiir
bewirtschaftete
Arten...

..und die
Groppe als
Beispiel einer
nicht bewirt-
schafteten Art

Zusammenfassung der bisherigen populations-
genetischen Untersuchungen

‘Teil IV dieser Publikation beinhaltet eine Zusammenfassung der
populationsgenetischen Untersuchungen von Fischpopulationen in der
Schweiz. Die wichtigsten Schlussfolgerungen, welche fiir den Schutz und
die nachhaltige Bewirtschaftung der untersuchten Fischarten von Bedeutung
sind, werden kurz besprochen. Diese Zusammenfassung hat nicht den
Anspruch erschopfend zu sein; der interessierte Leser kann sich auf die
erwihnten wissenschaftlichen Publikationen beziehen, um umfassender
Informationen zu erhalten. Zudem sind gewisse Daten noch liickenhaft und
miissen in weiteren Studien vertieft werden. Die Untersuchungen sind mit
Absicht mehrheitlich auf lachsartige Fische fokussiert (Forelle, Asche,
Seesaibling und Felchen), fiir welche eine nach Haupteinzugsgebieten

_ getrennte Bewirtschaftung durch die eidgendssische Gesetzgebung

vorgeschrieben ist. Trotz der intensiven Besatzprogramme bestitigen die
genetischen Daten in allen Fillen noch die Existenz urspriinglicher
biogeographischer Einheiten, welche genetische Eigentiimlichkeiten
aufweisen und deren Schutz von grosser Bedeutung ist. In diesem
Zusammenhang ist der Vergleich mit einer Art (Groppe), welche nicht
Objekt von Besatzmassnahmen war, besonders informativ.






Mitteilungen zur Fischerei 73

-81- Teil IV

IV.1.

Genetische
Marker:

- Proteinloci
(Enzyme)

- mitochondriale
DNA

IV.1.1.

Populationen
aus den vier
Haupteirizugs-
gebieten der
Schweiz

Iv.1.2.

Starke
genetische
Differenzierung
zwischen den
Haupteinzugs-
gebieten

Zwei Formen im
Adria-Einzugs-
gebiet

Forelle (Salmo trutta)

Die genetische Populationsstruktur der Forelle (Salmo trutta) in der
Schweiz wurde von LARGIADER (1995; siche auch LARGIADER & SCHOLL
1994, 1995, 1996; LARGIADER et al., 1996) im Rahmen einer vom BUWAL
finanziell unterstiitzten Dissertation untersucht. Die genetischen Analysen
basieren auf der elektrophoretischen Untersuchung (mit Stirkegelen) von 19
Enzymsystemen, womit der genetische Polymorphismus von 43 Genloci
erfasst werden konnte. Erginzende Untersuchungen von Abschnitten der
mitochondrialen DNA mit Hilfe der DNA-Sequenzanalyse und der SSCP-
Analyse wurden von BAUMANN (1999) und von WIRTHNER (2001) im
Rahmen von zwei Diplomarbeiten durchgefiihrt. Zudem wurde eine Reihe
von kleinrdumigen Studien der genetischen Populationsstruktur mit Hilfe
von Mikrosatelliten-Markern durchgefiihrt (LARGIADER, 2001; LARGIADER
& EXCOFFIER, 2002; MEZZERA, 2000; MEZZERA & LARGIADER, 2001ab;
SCHNEIDER, 1999; BOUILLE, unpubliziert), deren Resultate jedoch hier nicht
niher erldutert werden .

Material

Insgesamt wurden fiir die Studien von LARGIADER (1995), BAUMMANN
(1999) und WIRTHNER (2001) 73 Forellenpopulationen (ca. 2000
Individuen) der Schweiz genetisch untersucht. Davon stammten 28
Populationsstichproben aus dem adriatischen Einzugsgebiet (Po und
Etsch), 29 Stichproben aus dem Rhein-Einzugsgebiet, 5 Stichproben aus
dem Donau-Einzugsgebiet und 11 Stichproben aus dem Rhdne-
Einzugsgebiet.

Hauptresultate

e Zwischen den urspriinglichen Forellenpopulationen der vier
Haupteinzugsgebiete der Schweiz besteht eine starke genetische
Differenzierung. Im adriatischen Einzugsgebiet kommen sogar zwei
stark differenzierte Forellenformen nebeneinander vor, die sich, wie
zwei gute Arten, natiirlicherweise nicht vermischen: die Marmorforelle
(Salmo trutta marmoratus) und eine ,,mediterrane” Bachforelle (Abb.
IV.1).
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Natiirliche
Populations-
struktur ist
gefiihrdet

- Adriatisches Einzugsgebiet

Rhone-Einzugsgebiet

Abbildung IV.1:

Noch urspriing-
liche Lokal-
populationen

Populations-
struktur im
Rhone-Einzugs-
gebiet

I Donau-Einzugsgebiet — AT

l—_—l Rhein-Einzugsgebiet

Die oben beschriebene urspriingliche genetische Populétionsstruktur ist
zwar noch nachweisbar, jedoch besitzen die meisten der untersuchten
Populationen (insbesondere in den adriatischen Einzugsgebieten, Abb.
IV.2) eine genetische Zusammensetzung, die auf eine weitgehende
Verdringung der Lokalpopulationen durch eingesetzte Zuchtforellen
(die von einer atlantischen Populationsgruppe abstammen) schliessen
lasst.

Salmo salar

DA

Verwandtschaftbeziehungen zwischen den fiinf evolutiondren Hauptlinien der Forelle nach
BERNATCHEZ (2001) und ihre natiirliche Verbreitung in den Haupteinzugsgebieten der
Schweiz (AT: atlantische Linie; AD: adriatische Linie; DA: Donaulinie; MA: Salmo trutta
marmoratus -linie; ME: mediterrane Linie). Die beiden Linien AD und ME haben sich vor
langerer Zeit natiirlicherweise stark durchmischt und bilden gemeinsam eine mediterrane
Populationsgruppe.

Trotz des intensiven Besatzes mit atlantischen Zuchtforellen konnten

- einige wenige Populationen nachgewiesen werden, welche genetisch

weitgehend als urspriinglich eingestuft werden konnen (z.B. die
Doubsforelle bei St. Ursanne (JU) oder die Populationen des Donau-
Einzugsgebiets im Engadin).

Wihrend im Doubs erwartungsgemiss Forellen einer mediterranen
Populationsgruppe dominieren, besitzen die Populationen des restlichen
Rhone-Einzugsgebiets der Schweiz (Genferseegebiet) mehrheitlich
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genetische Varianten, die fiir die atlantische Populationsgruppe des
Rheinsystems typisch sind. Obwohl die aktuellen Bestdnde des
Genfersees wahrscheinlich mehrheitlich von eingesetzten atlantischen
Zuchtforellen abstammen, kénnen wir eine natiirliche Besiedlung des
Genferseegebiets durch atlantische Forellen aus dem Rhein-
Einzugsgebiet aus erdgeschichtlichen Griinden nicht vollstdndig
ausschliessen (vgl. Asche und Groppe). Hingegen kann auf Grund der
heutigen Datenlage eine natiirliche Besiedlung des Genfersees durch
Forellen der mediterranen Populationsgruppe nach der letzten Eiszeit als
sehr wahrscheinlich angenommen werden. |

Leve’

Brenno

Ticino

‘ Moesa

Abbildung IV.2: Hiufigkeitsverteilung von Genvarianten eingesetzter Zuchtforellen (schwarz) und urspriing-

licher Forellenformen (weiss) in Populationen des Kantons Tessin. (Nach LARGIADER, 1995;
veriindert)

Populations- * Die urspriingliche genetische Populationsstruktur der Forellen des

struktur im Rhein-Einzugsgebiets wurde nicht vollstdndig durch den Besatz mit
R’Zein-Einzugs- Zuchtfischen zerstort. Da jedoch die Populationen dieses Einzugsgebiets
gebiet

der gleichen Populationsgruppe angehdren wie die frither verwendeten
Besatzfische, ist eine Quantifizierung des Einflusses schwierig.
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Differenzierung
zwischen Lokal-
populationen im
Rhein-Einzugs-
gebiet

Seeforellen

IV.1.3.

Bewirtschaftung
nach Haupt-
einzugsgebieten
ist ungeniigend

Generelles
Vorkommen von
domestizierten
Zuchtfischen

Die genetische
Zusammen-
setzung kann
stark zwischen
benachbarten
Populationen
variieren

Genetik der
Seeforelle

* Obwohl nur 7.3% der gesamten genetischen Variabilitit der Popula-
tionen des Rhein-Einzugsgebiets auf Unterschiede zwischen den
Populationen zuriickzufiihren sind, lassen sich zwischen den meisten
Populationen statistisch signifikante Unterschiede feststellen.

* Die untersuchten Seeforellenpopulationen sind generell niher mit den
Bachforellenpopulationen ihres Laichgewissers verwandt als mit den
Seeforellenpopulationen anderer Gewisser.

Schlussfolgerungen

In Anbetracht der Tatsache, dass ein grosser Teil der urspriinglichen
Lokalpopulationen durch Besatz mit Zuchtforellen verdriingt worden sind,
ist aus zwei Griinden eine sehr lokale Bewirtschaftung - dass heisst auf der
Ebene von Lokalpopulationen - der Forellenbestinde zu empfehlen:

* Erstens wurden durch eine intensive und iiber 100 Jahre dauernde
Besatzwirtschaft Populationen, welche zu einem grossen Teil oder
vollstindig von den eingesetzten atlantischen Zuchtforellen abstammen,
in allen Einzugsgebieten etabliert. Folglich ist eine getrennte
Bewirtschaftung der Haupteinzugsgebiete ungeniigend, um eine weitere
Durchmischung der stark differenzierten urspriinglichen Forellenformen
der verschiedenen Einzugsgebiete zu verhindern.

* ' Zweitens ist es unmdoglich, auf Grund der genetischen Zusammen-
setzung einer Population auf die genetische Zusammensetzung der
benachbarten Population zu schliessen. Zum Beispiel kann eine
Lokalpopulation des gleichen Flusses zu einem grossen Teil von
eingesetzten Fischen abstammen, wihrend die Nachbarpopulation
flussabwiirts trotz intensiven Besatzes kaum beeinflusst ist (LARGIADER

& SCHOLL, 1996). Folglich besteht bereits bei einem Austausch von
Individuen benachbarter Populationen eine betriichtliche Gefahr, eine
der verbleibenden urspriinglichen Populationen zu gefihrden.

Die Resultate beziiglich der genetischen Beziehungen zwischen Bach-

~und Seeforellen sind im Einklang mit den Befunden friiherer

Untersuchungen. Bei diesen zwei Formen handelt es sich nicht um zwei
getrennte Unterarten, sondern um alternative Lebensstrategien innerhalb der
gleichen Art. Generell hat jede Forelle das genetische Potential, eine der
beiden Lebensweisen zu ,,wihlen“ (JONSSON & JONSSON, 1993, ELLIOTT,
1994). Die “Entscheidung” fiir eine Lebensweise erfolgt aufgrund eines
komplexen Zusammenspiels von genetischen und umweltbedingten
Faktoren. Die genauen Mechanismen sind jedoch vollig unbekannt. Dieses
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flexible System erlaubt es den Forellenpopulationen, eine optimale
Mischung der beiden Lebensweisen fiir ein bestimmtes Habitat zu finden.
Populationen mit einer vollsténdig sesshaften Lebensweise (,,Bachforellen-
population®) oder einer vollstindig wandernden Lebensweise (,,See-
forellenpopulation®) sind wohl eher die Ausnahme. Folglich sollte eine
Forderung- von Seeforellenbestinden nicht ohne Kenntnis der lokalen
genetischen Beziehungen zwischen den Seeforellen und den Bachforellen
geplant werden.
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IV.2.
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Iv.2.2.
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Starke genetische
Differenzierung

zwischen den
Haupteinzugs-
gebieten

Asche (Thymallus thymallus)

Die aktuelle genetische Populationsstruktur der Asche in der Schweiz
wurde von EPPE & PERSAT (1999) im Auftrag des BUWALSs untersucht. Die
genetischen Analysen basierten auf der elektrophoretischen Untersuchung .
(mit Stérkegelen) von 15 Enzymsystemen. Insgesamt wurde der genetische

- Polymorphismus von 21 Genloci auf diese Weise untersucht.

Material

Folgende 15 Standorte aus den vier grossen Flusssystemen der Schweiz
wurden in den Jahren 1997 und 1998 beprobt:

Rhein-Einzugsgebiet: der Rhein (Binnenkanal) oberhalb des Bodensees
(19 Individuen), die Aare bei Thun (16 Individuen), der Rhein bei Stein am
Rhein unterhalb des Bodensees (10 Individuen), der Rhein bei Schaffhausen
unterhalb des Wasserkraftwerkes (10 Individuen), der Rhein unterhalb des
Rheinfalls (10 Individuen), die Reuss bei Luzern (10 Individuen), der
Linthkanal (15 Individuen) und die Orbe oberhalb des Lac de Joux (12
Individuen).

Rhone-Einzugsgebiet: der Doubs bei Saint-Ursanne (10 Individuen) und
die Versoix (18 Individuen).

Po-Einzugsgebiet: der Ticino bei Claro (8 Individuen), der Brenno bei
Biasca (14 Individuen) und die Maggia bei Lodano (18 Individuen).

Donau-Einzugsgebiet: der Inn bei Samedan (30 Individuen).

Hauptresultate

¢ Mit Ausnahme der genetisch monomorphen Population des Doubs
zeigen alle anderen Populationen eine hohe genetische Variabilitit
innerhalb der Populationen (hohe Heterozyotiegrade an jedem
Genlocus).

¢ Anhand dreier Enzymloci (CK-1, LDH-1 und PGDH-2) wurde eine
starke genetische Differenzierung zwischen Populationen der
verschiedenen Einzugsgebiete festgestelit.
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Populations-
struktur im
Rhein-Einzugs-
gebiet

Populations-
struktur im
Rhéne-Einzugs-
gebiet

Populationen
des Po-Einzugs-
gebiets sind
genetisch klar
abgrenzbar

Die Population
des Inns aus
dem Donau-
Einzugsgebiet
zeigt eine
unerwartete
genetische Zu-
sammensetzung

Die Populationen des Rhein-Einzugsgebiets sind genetisch relativ
homogen, falls nur sechs der zehn polymorphen Loci betrachtet werden.
Nur die Population des Binnenkanals zeigt eine leichte Differenzierung.
Die restlichen vier Genloci zeigen jedoch eine hohe genetische
Variabilitit innerhalb des Einzugsgebiets (bzw. genetische
Differenzierung zwischen den Populationen).

Rhone-Einzugsgebiet: es konnte eine genetische Differenzierung
zwischen den beiden untersuchten Populationen nachgewiesen werden.
In der Population aus dem Doubs wiesen alle Individuen den gleichen
Genotyp auf. Im Gegensatz dazu zeigt die Population der Versoix eine
ausgeprigte Variabilitdt innerhalb der Population. Die Heterozygotie-
und Polymorphiegrade gehtren zu den hochsten Werten, die in dieser
Untersuchung gemessen wurden. Die Population der Versoix weist eine
dhnliche genetische Zusammensetzung auf wie die. untersuchten
Populationen des Rhein-Einzugsgebiets (Abb. IV.3). Obwohl die
Populationen des Doubs und der Versoix beide aus dem Rhoéne-
Einzugsgebiet stammen, gehoren sie offensichtlich nicht der gleichen
genetischen Populationsgruppe an. Eine franzosische Population (Loue)
aus dem Rhone-Einzugsgebiet wies eine sehr dhnliche genetische
Zusammensetzung wie die Population des Doubs auf. Dies ldsst
vermuten, dass die beiden Populationen einer urspriinglichen Rhone-
Populationsgruppe angehdoren.

Uber alle Loci betrachtet, bilden die Populationen des Po-
Einzugsgebiets eine deutliche und homogene biogeographische Einheit,
welche sich deutlich von den Populationen der anderen Einzugsgebiete
unterscheidet (Abb. IV.3).

Donau-Einzugsgebiet: eine einzige Population (diejenige des Inns)
wurde analysiert. Diese Population zeigt eine dhnliche genetische
Zusammensetzung wie die Populationen des Rhein-Einzugsgebiets
(Abb. IV.3). Hingegen wurden bedeutende genetische Unterschiede
zwischen der Population des Inns und anderen Populationen des
Donausystems aus Osterreich festgestellt.
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Abbildung 1V.3:
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Verwandtschaftsbaum der untersuchten Aschenpopulationen basierend auf Enzymdaten
(Rhein 1: bei Schaffhausen; Rhein 2: bei Stein am Rhein; Rhein 3: unterhalb des
Rheinfalls). (Nach EPPE & PERSAT, 1999; verindert)

Schlussfolgerungen

Die Untersuchung stellte bedeutende genetische Unterschiede zwischen
den Aschenpopulationen verschiedener Flusssysteme fest. In den meisten
Féllen, wurde die urspriingliche genetische Zusammensetzung der
Einzugsgebiete kaum durch Introgression verdndert. So weisen die
Stichproben eine spezifische genetische Zusammensetzung in drei der vier
untersuchten Haupteinzugsgebiete. auf (Rhone, Po und Rhein). Dagegen
deutet die genetis’cﬁe Zusammensetzung der Stichprobe aus dem Inn
(Donau) auf eine vollstindige Verdringung der urspriinglichen Population
durch eingesetzte Aschen aus dem Rheingebiet hin. Im Bezug auf die
Bewirtschaftung unterstreichen diese Resultate deutlich die Notwendigkeit,
diese Einzugsgebiete als eigenstindige biogeographische Einheiten
aufzufassen. Folglich sollten zwischen diesen Einheiten keine Aschen zu
Besatzzwecken ausgetauscht werden, um diese natiirliche genetische
Differenzierung zwischen den Einzugsgebieten zu erhalten. Eine spezielle
Situation beobachtet man bei den Populationen des Rhone-Einzugsgebiets.
Wihrend die Population des Doubs offenbar einer Rhonelinie angehort,
handelt es sich bei den Aschen aus der Versoix um Tiere einer Rheinlinie.
Obwohl der aktuelle Bestand der Versoix sehr wahrscheinlich von
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eingesetzten Fischen abstammt, konnen wir eine natiirliche Besiedlung des
) Genferseegebiets durch Aschen aus dem Rhein-Einzugsgebiet nicht
Spezielle v e . . .
Situation im vollstindig ausschliessen. Der Genfersee und seine Zufliisse war
Rhone-Einzugs-  moglicherweise durch das Karstgebiet ,,Pertes du Rhone*“ stark vom
gebiet restlichen Rhonesystem isoliert, wihrend eine Kolonisierung des Sees iiber
das Rheinsystem nach der letzten Eiszeit fiir eine kurze Zeitmoglich
gewesen zu sein scheint. Die Hypothese einer natiirlichen Besiedlung des
Genferseegebiets iiber die Wasserscheide hinweg wird durch Resultate von
Untersuchungen weiterer Fischarten (z.B. Groppe und Forelle) unterstiitzt.
Folglich ist eine getrennte Bewirtschaftung der. Aschenbestinde des
Genferseegebiets und des Doubs-Einzugsgebiets zu empfehlen.
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Felchen (Coregonus sp.)

Die genetische Populationsstruktur der Gattung Coregonus in der
Schweiz wurde von DOUGLAS (1998; siehe auch DOUGLAS et al., 1999) im
Rahmen einer vom BUWAL finanziell unterstiitzten Dissertation
untersucht. Die genetischen Analysen wurden mit Hilfe von Mikrosatelliten
— einer speziellen Klasse von DNA-Markern — durchgefiihrt. Diese
genetische Markerklasse zeichnet sich durch eine hohe Variabilitit aus und
ist daher besonders fiir die Untersuchung nahe verwandter Taxa geeignet.

Material

Insgesamt wurden im Rahmen dieser Untersuchungen 32 Felchenformen
der Schweiz beprobt (Tab. IV.1) Davon konnen 23 Formen aus acht Seen
als ,urspriinglich” bezeichnet werden. Bei diesen besteht Grund zur
Annahme, dass sie nicht von kiinstlich eingesetzten Fischen anderer Seen
abstammen oder mit solchen vermischt worden sind. Fiir die iibrigen neun
Formen konnte die natiirliche oder kiinstliche Herkunft nicht eindeutig
bestimmt werden. Sie wurden deshalb als ,,zweifelhaft” eingestuft. Zum
Beispiel wurden seit Beginn des letzten Jahrhunderts massiv Felchen
verschiedener Herkunft in den Genfersee eingesetzt (GERDEAUX, 1993); die
Form, welche sich im See etablieren konnte, scheint der Palée aus dem
Neuenburgersee zu sein (DOTTERENS, 1950). Gleichermassen ist der stammt
der Lavarello des Lago Maggiore von eingesetzten Felchen von nordlich der
Alpen ab, jedoch ist die genaue Herkunft unbekannt. Diese ,,zweifelhaften”
Populationen sind in Tabelle IV.1 mit einem Stern (*) gekennzeichnet.

Hauptresultate

e Die 23 Felchenformen, die als urspriinglich eingestuft wurden,
unterscheiden sich genetisch alle voneinander, einschliesslich der
sympatrischen (= gemeinsam im gleichen See vorkommenden) Formen.
Das bedeutet zum Beispiel, dass sich eine Bondelle aus dem
Neuenburgersee von einer Bondelle aus dem Bielersee genetisch
unterscheidet (Abb.IV .4).

¢ Die verschiedenen Formen des gleichen Sees stehen sich generell
genetisch niher als dhnliche Formen aus verschiedenen Seen, sind aber
trotzdem unterscheidbar. Zum Beispiel "ist ein Albeli des
Vierwaldstittersees niher mit einem Ballen des gleichen Sees verwandt
als mit einem Albeli des Ziirichsees oder des Walensees (Abb.IV .4).
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Tabelle IV.1: Untersuchte Forellenformen und ihre Herkunft.

Population Lokaler Name Status Probenstandort Herkunfissee
NEU1 Palée urspriinglich Neuenburgersee Neuenburgersee
NEU2 Bondelle urspriinglich Neuenburgersee Neuenburgersee
BIN1 Palée urspriinglich Bielersee Bielersee

BIN2 Bondelle ~ urspriinglich Bielersee Bielersee

GEN1* Palée zweifelhaft Genfersee Neuenburgersee
THU1 Albock urspriinglich Thunersee - Thunersee

THU2 Ballen urspriinglich Thunersee Thunersee

THU3 Kropfer urspriinglich Thunersee Thunersee

THU4 . Winterbrienzlig urspriinglich Thunersee Thunersee

THUS Sommgrbrienzlig urspriinglich Thunersee Thunersee

BRIl Albock urspriinglich Brienzersee Brienzersee

BRI2 Sommerbrienzlig urspriinglich Brienzersee Brienzersee
LUN1* Felchen zweifelhaft Lungernsee ?

SEM1* Sempacherballen zweifelhaft Sempachersee ?

URNI1 Albeli/Weissfisch urspriinglich Vierwaldstittersee Vierwaldstittersee
URN2 Ballen/Balchen - urspriinglich Vierwaldstittersee Vierwaldstittersee
URN3* Blaufelchen zweifelhaft Vierwaldstittersee Vierwaldstattersee
ZUGl1 Baichen/Blaufelchen urspriinglich Zugersee Zugersee

AEG1* Balchen/Blaufelchen zweifelhaft Agerisee Zugersee

ZURI1 Albeli urspriinglich Ziirichsee Ziirichsee

ZUR2 Felchen urspriinglich Ziirichsee Ziirichsee

GRE1* Felchen zweifelhaft Greifensee Ziirichsee

PFAT1* Felchen zweifelhaft Pfiffikersee Ziirichsee

WALI1 Albeli urspriinglich Walensee Walensee

WAL2 Felchen urspriinglich Walensee Walensee

KONI1 Gangfisch urspriinglich Bodensee Bodensee

KON2 Blaufelchen urspriinglich Bodensee Bodensee

KON3 Sandfelchen urspriinglich Bodensee Bodensee

KON4 Weissfisch urspriinglich Bodensee Bodensee

KONS5 Alpenrheinfelchen urspriinglich Bodensee Bodensee

MAG1* Lavarello zweifelhaft Lago Maggiore ?

MAG2* Nuova forma zweifelhaft Lago Maggiore ?
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Sym- und e Jede Form (sympatrisch oder allopatnsch) stellt somit eine genetisch
allopatrische identifizierbare Popul d
Formen identifizierbare Population dar.

e 78% der gesamten genetischen Variabilitit (= H, ; siche Topik 3, Teil

Verteilung der III) ist innerhalb der Populationen bzw. innerhalb jeder Form enthalten
gesamten (= H,: relativer Anteil genetischer Variabilitit innerhalb der
genetischen . . . .

Variabilitiit Populationen; siche Topik 3, Teil III).

* 17% der gesamten genetischen Variabilitdt konnen durch genetische
Unterschiede zwischen den Populationen verschiedener Seen erklirt
werden.

* 5% der gesamten genetischen Variabilitdt sind auf genetische
Unterschiede zwischen Populationen (= Formen) des gleichen Sees
zuriickzufiihren. Dieser tiefe Wert verdeutlicht die nahe Verwandtschaft
zwischen den Formen innerhalb eines Sees. Wie jedoch bereits oben
erwihnt wurde, stellen diese dennoch genetisch klar abgrenzbare und
identifizierbare Einheiten dar. '

GEN1*
s NEU1
BIN1

Abbildung IV.4:  Verwandtschaftsbaum der untersuchten Felchenpopulationen basierend auf Mikro-
satellitendaten. Die Populationskiirzel sind in Tabelle IV.1 erklirt. ACHI ist eine

Stichprobe einer Population aus dem Achensee (Osterrelch Donaueinzugsgebiet). (Nach
DOUGLAS, 1998; verindert)

-
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Die I{erkunﬁ der o Was die genetische Populationsstruktur der als ,zweifelhaft®
’I’,?; f:lf:tli,:: JZ 2"“ eingestuften Populationen anbelangt, so konnten generell keine
konnte nicht eindeutigen Aussagen dariiber gemacht werden, ob diese Populationen
gekldrt werden tatséichlich auf einen Besatz mit einer bestimmten Felchenpopulation
oder auf eine Vermischung verschiedener Felchenformen zuriickgehen.
So besitzen gewisse Populationen Genotypen, die sich relative stark von
den Genotypen der vermuteten Ursprungspopulationen unterscheiden
(z.B. der Palée des Genfersees, der von einem Besatz mit Palée aus dem
Neuenburgersee abstammen soll, Abb. IV.4).
IV.3.3. Schlussfolgerungen
Jede Felchen- Die Arbeiten von DOUGLAS (1998) und DOUGLAS et al. (1999) beweisen
form ist die genetische Eigenstindigkeit der verschiedenen urspriinglichen
genetisch klar Felchenformen des Zentralalpenraumes. Jede dieser Formen ist genetisch
abgrenzbar klar abgrenzbar und besitzt somit einen eigenstidndigen Genpool. Unter
diesen Umsténden sollte eine Bewirtschaftung unter allen Umstdnden
g’;‘ l';“;:’nen getrennt nach Populationen erfolgen, damit jede dieser genetisch
getrennte unterschiedlichen Formen erhalten werden kann. Folglich sollte auf

Bewirtschaftung  jeglichen Austausch von Felchen zwischen den Seen verzichtet und jede
ist angezeigt Felchenform als eigenstindige Population bewirtschaftet werden.
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Teil IV

Seesaibling (Salvelinus alpinus)

Die genetische Populationsstruktur des Seesaiblings (Salvelinus alpinus)
in der Schweiz und der benachbarten Linder wurde von BRUNNER (1997;
siche auch BRUNNER et al., 1998) im Rahmen einer vom BUWAL finanziell
unterstiitzten Dissertation untersucht. Die genetischen Analysen wurden mit
Hilfe von Mikrosatelliten-Markern durchgefiihrt.

Material

Insgesamt wurden 15 Populationen aus dem Rhein-Einzugsgebiet
(Boden-, Thuner-, Brienzer-, Neuenburger-, Walen-, Vierwaldstitter- und
Zugersee), dem Rhone-Einzugsgebiet (Genfersee und Lac du Bourget) und
dem Donau-Einzugsgebiet (Ammer-, Grundl- und Konigsee) beprobt. Aus
methodischen Griinden wurden die genetischen Beziehungen zwischen
unterschiedlichen Saiblingsformen des gleichen Sees nicht untersucht.

Hauptresultate

* Jede untersuchte Saiblingspopulation unterscheidet sich genetisch von
allen anderen Populationen.

* Die Saiblingspopulationen des Alpenraumes bilden genetisch klar
* definierte Gruppen, die geographisch mit den Haupteinzugsgebieten
iibereinstimmen (Abb. IV.5). Ausnahmen sind die Populationen des
Walensees und des Neuenburgersees: die Walenseepopulation zeigt eine
dhnliche genetische Zusammensetzung wie die Populationen des Donau- '
Einzugsgebiets, und die Population des Neuenburgersees zeigt
Ahnlichkeiten mit den Populationen des Rhone-Einzugsgebiets (Abb.
IV.5). Der zweite Fall kann dadurch erklirt werden, dass die aktuelle
Population des Neuenburgersees im Jahr 1979 durch einen Besatz mit
Saiblingen aus dem Genfersee gegriindet wurde.

*  63% der gesamten genetischen Variabilitit (= H, ; siche Topik 3, Teil
III) ist innerhalb der Populationen enthalten (= H. ¢ relativer Anteil
genetischer Variabilitiit innerhalb der Populationen; siehe Topik 3, Teil
II).

« 19% der gesamten genetischen Variabilitit konnen durch genetische
Unterschiede zwischen den Populationen innerhalb des gleichen
Einzugsgebiets erklért werden. ' :
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Abbildung IV.5:

IvV.4.3.

Eine nach
Populationen
getrennte
Bewirtschaftung
ist angezeigt

°* 18% der gesamten genetischen Variabilitit sind auf genetische
Unterschiede zwischen verschiedenen Einzugsgebieten zuriickzufiihren.

S. a. alpinus

WAL
‘I GRL

AMM
KOE
ZUG
| BRNZ
THN
LNG
UEB
ROR
VLU
Donau-Einzugsgebiet BGT
NEB
Rhein-Einzugsgebiet
- TON
Rhone-Einzugsgebiet
BUV

Verwandtschaftsbaum der untersuchten Seesaiblingspopulationen basierend auf

Mikrosatellitendaten. Stichprobenkiirzel: Bodensee (UEB, LNG und ROR), Thunersee "
(THN), Brienzersee (BRZ), Walensee (WAL), Zugersee (ZUG), Vierwaldstittersee

(VLU), Neuenburgersee (NEB), Genfersee (TON und BUV), Lac du Bourget F (BGT) und

drei Seen im Donau-Einzugszugsgebiet Deutschlands (AMM, KOE und GRL). S. a.

alpinus ist eine Population aus Finnland. (Nach BRUNNER et al., 1998; verindert)

i

Schlussfolgerungen

Es konnte eine deutliche genetische Differenzierung zwischen allen
Populationen aufgezeigt werden. Ausserdem bilden die Populationen nach
Einzugsgebieten getrennte Gruppen. Die Bewirtschaftung sollte daher
unbedingt getrennt nach Populationen erfolgen. Das heisst, ein Austausch
von Saiblingen zwischen den Seen muss vermieden werden, damit der hohe
Anteil an der gesamten genetischen Variabilitit, welcher auf genetische
Unterschiede zwischen Populationen zuriickzufiihren ist, erhalten werden
kann.
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Groppe (Cottus gobio)

Die genetische Populationsstruktur der Groppe (Cottus gobio) in der
Schweiz wurde von ZBINDEN (1999) im Rahmen einer vom BUWAL
finanziell unterstiitzten Diplomarbeit untersucht. Die genetischen Analysen
basieren auf der elektrophoretischen Untersuchung (mit Stirkegelen) von
neun Enzymsystemen, womit der genetische Polymorphismus von 14
Genloci erfasst werden konnte. Zusitzlich wurden auch Abschnitte der

- mitochondrialen DNA mit Hilfe der DNA-Sequenzanalyse untersucht.

Material

Folgende 12 Standorte aus drei grossen Flusssystemen der Schweiz
wurden zwischen 1996 und 1998 beprobt:

Rhein-Einzugsgebiet: die Aare bei Kiesen BE (21 Individuen), die Emme
bei Liitzelfliih BE (18 Individuen), die Saar bei Sargans SG (29 Individuen),
der Werdenberger Binnenkanal bei Buchs SG (29 Individuen) und die Suze
bei La Heutte BE (14 Individuen).

Rhéne-Einzugsgebiet: der Doubs bei Saint-Ursanne JU (31 Individuen),
der Doubs bei Subey JU (35 Individuen), der Torrent d’Yvorne bei Yvorne
VD (4 Individuen), die Aubonne bei Montherod VD (8 Individuen) und die
Saubrette bei Montherod VD (12 Individuen) und die Chevenne im Haute-
Savoie F (20 Individuen).

Po-Einzugsgebiet: der Brenno bei Mhlvaglia TI (23 Individuen) und der
Agno bei Verdeggio TI (21 Individuen).

Hauptresultate

« Anhand der Enzymdaten lassen sich zwei genetisch stark differenzierte
Populationsgruppen erkennen: die Populationen des Doubs einerseits
und alle iibrigen Population der Rhéne-, Rhein- und Po-Einzugsgebiete
andererseits (Abb. IV.6). Die zweite Populationsgruppe weist fiir die
untersuchten Loci eine #dhnliche Zusammensetzung auf wie
Groppenpopulationen aus dem Donaugebiet (Abb. IV.6).

¢ Die Untersuchung der mitchondrialen DNA ermdglicht eine weitere
Auflosung der genetischen Populationsstruktur und zeigt, dass sich
praktisch alle Populationen genetisch deutlich unterscheiden. Zum
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Spezialfall
Genferseegebiet

Beispiel weisen die beiden Populationen aus dem Po-Einzugsgebiet
mitochondriale DNA-Varianten auf, welche in den iibrigen
Populationen nicht gefunden wurden. In den meisten Fillen wurden
bestimmte Varianten ausschliesslich in einer einzigen Population
gefunden.

» Im Genferseegebiet treten nur zwei nahe verwandte Varianten der

mitochondrialen DNA auf. Interessanterweise wurde eine fast identische
Variante in der Population der Emme (Rhein-Einzugsgebiet) gefunden.

-1 Aare

Suze

Torrent d*Yvorne

Aubonne
Saubrette

Chevenne

Agno

Brenno

— Emme

[ Saar
Werdenberger Binnenkanal

t— ,,Donau®

~-Rhein*

Abbildung Iv.6:

IV.5.3.

r Doubs bei Soubey

L Doubs bei Saint-Ursanne

Verwandtschaftsbaum der untersuchten Groppenpopulationen basierend auf Enzymdaten.
,-Rhein“ und ,,.Donau” sind Referenzpopulationen aus den entsprechenden Einzugsgebieten
in Deutschland. (Nach ZBINDEN, 1999; veriindert)

Schlussfolgerungen

Die genetische Populationsstruktur der Groppe in der Schweiz ist noch
nicht ausreichend untersucht, um fundierte Empfehlungen beziiglich ihrer
Bewirtschaftung zu machen. Die momentane Datenlage (Enzymdaten und
mitochondriale DNA zusammengefasst) erlaubt jedoch bereits die Aussage,
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Mindestens drei
iibergeordnete
Einheiten der
Bewirtschaftung

dass mindestens die drei untersuchten Einzugsgebiete als eigenstindige
biogeographische Einheiten aufzufassen sind. Folglich sollten zwischen

- diesen Einheiten keine Groppen ausgetauscht werden, um diese natiirliche

genetische Differenzierung zwischen den Einzugsgebieten zu erhalten. Eine
spezielle . Situation beobachtet man fiir die Populationen des Rhone-
Einzugsgebiets. Wie bei den Aschen sind die Populationen des Doubs und
des Genferseegebietes genetisch stark verschieden. Und ebenfalls wie bei
den Aschen sind die Groppen des Genferseegebietes den Populationen des
Rhein-Einzugsgebietes sehr dhnlich. Da bis heute praktisch kein Besatz mit
Groppen stattgefunden hat, scheint eine natiirliche Besiedlung des
Genferseegebiets durch Groppen aus dem Rhein-Einzugsgebiet nach der
letzten Eiszeit wahrscheinlich zu sein. Die Hypothese einer natiirlichen
Besiedlung des Genferseegebiets iiber die Wasserscheide hinweg wird
durch Resultate weiterer Fischarten (z.B. Asche und Forelle) unterstiitzt.
Folglich ist eine getrennte Bewirtschaftung der Groppenbestinde des
Genferseegebiets und des Doubs-Einzugsgebiets zu empfehlen.
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Allel

Art

Chromosom

diploid

dominant

effektive Populations-
grosse (N,)

Fitness

Gen

genetische Distanz

genetische Zufallsdrift

Genfluss

Genotyp

eine Variante eines bestimmten Gens.

Gesamtheit aller Individuen, die sich unter natiirlichen
Bedingungen gemeinsam fortpflanzen, und aus deren Kreuzung
fruchtbare Nachkommen hervorgehen.

Elemente des Zellkerns, welche die Gene enthalten.

Zustand eines Zellkerns, der seine Chromosomen in homologen
Paaren und in doppelter Anzahl zur haploiden Grundzahl enthilt.
Bei diploiden, sich sexuell fortpflanzende Organismen stammt
jeweils ein Chromosomensatz von der Mutter und der andere vom
Vater.

beim Zusammentreffen eines dominanten und rezessiven Allels
(Heterozygotie) wird das vom dominanten Allel determinierte
Merkmal ausgebildet.

N, entspricht der Populationsgrosse (N = Anzahl Individuen) einer
idealen Population, die aus gleichvielen Minnchen und Weibchen
zusammengesetzt ist. In dieser Population pflanzen sich alle
Individuen mit dem gleichen Erfolg fort und paaren sich zufillig.

die durchschnittliche Anzahl Nachkommen eines bestimmten
Genotyps (= auch als absolute Fitness bezeichnet). Die Fitness
eines Genotyps wird durch dessen Uberlebenswahrscheinlichkeit
und Fortpflanzungsrate bestimmt.

Erbeinheit, partikuldre Erbanlage, welche ein bestimmtes Merkmal
determiniert. : :

Sammelbegriff fiir Masse, welche den Grad der genetischen
Differenzierung (Verschiedenheit) zwischen Individuen,
Populationen, Arten usw. quantifizieren.

die vom Zufall abhingige, also nicht durch Selektion gesteuerte
genetische Verdnderung (Schwankungen der Allelfrequenzen)
einer Population in der Generationenfolge, insbesondere der
Allelverlust in kleinen oder schwankenden Populationen.

Die Bewegung von Genen (Allelen) durch Genaustausch (z.B.
durch Migration oder durch Besatz) zwischen Populationen.

Genetische (Allel-) Zusammensetzung eines Individuums an einem
oder mehreren Genloci. ‘
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haploid

Heterozygote

Heterozygotie(-grad)

homolog

Homozygote

Hybrisierung
(Bastardierung)

Introgression

Inzucht

Locus (Mz. Loci)

Meiose (Reifeteilung)

Mutation

Phdéinotyp

Zustand eines Zellkerns, der nur einen Satz unpaarer
Chromosomen enthilt, z.B. die Geschlechtszellen welche aus der
Meiose hervorgehen.

Zelle oder Organismus, die/der an einem bestimmten Locus zwei
unterschiedliche Allele auf den homologen Chromosomen besitzt.

ein Mass fiir die genetische Variabilitdt in einer Population,.
definiert als die Frequenz der Heterozygoten in der Population.

entsprechend, iibereinstimmend.

Zelle oder Organismus, die/der an einem bestimmten Locus
dasselbe Allel auf den homologen Chromosomen besitzt.

Kreuzung zwischen Individuen unterschiedlichen Genotyps aus
der Nachkommen hervorgehen.

das ,,Einfliessen” von Allelen / Genen einer Art, Unterart oder
genetisch stark differenzierten Population in den Genpool einer
anderen Art, Unterart oder genetisch stark differenzierten
Population.

eine (fortgesetzte) Paarung naher Verwandter, die einen
homogenisierenden Effekt auf das Erbmaterial hat und durch
Homozygotie in ungewohntem Masse rezessive Merkmale zum
Durchbruch kommen ldsst. Dabei kann es sich sowohl um
vorteilhafte wie um nachteilige Merkmale handeln, im allgemeinen
iiberwiegen jedoch die Nachteile (z.B. Erbkrankheigten!) =>
Inzuchtdepression, und der Verlust an genetischer Variabilitit

vermindert die Anpassungsfihigkeit.

Ort eines Gens auf dem Chromosom.

Zellteilungen, in deren Verlauf der diploide Chromosomensatz
eines Organismus auf die Hilfte reduziert wird, und die zur
Bildung der haploiden Geschlechtszellen (Fortpflanzungs- oder
Keimzellen) fiihren.

eine spontane oder induzierte, im Hinblick auf den auslosenden
Faktor zufillige und daher primir nicht adaptive Anderung der
Erbsubstanz (= neue Allele). Die Mutationsraten sind in der Regel
sehr klein.

das Erscheinungsbild, die Summe der sichtbaren Merkmale eines
Organismus. Der Phinotyp ist das Resultat der Interaktion des

Genotyps mit der Umwelt und ist der Angriffspunkt der Selektion.
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#

Population

Rekombination

rezessiy

Selektion

eine Gruppe von Individuen der gleichen Art, die zur gleichen Zeit
in einem begrenzten Territorium leben und sich miteinander
fortpflanzen konnen, wihrend sie von anderen Populationen meist
unvollstindig isoliert sind.

ein Austauschprozess elterlicher Genvarianten wéhrend der
Meiose. Durch den Austausch von Chromosomenstiicken
zwischen homologen Chromosomenpaaren und deren
anschliessender Trennung entstehen neue genetische
Kombinationen, die eine Mischung der miitterlichen und der
viterlichen Chromosomensitze sind.

zuriicktretend, riickgéngig, verborgen vorhanden. Im Hinblick auf
ein Allel: nur im homozygoten Zustand manifest werdend.

Evolutionsfaktor, der ein unfcrschiedliches Uberleben und eine
unterschiedliche Fortpflanzung der verschiedenen Genotypen
bewirkt.
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