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1. AUSGANGSLAGE

1.1 Biologie der Asche

Die europaische AscheTlfymallus thymallysgehort zur Familie der lachsartigen Fische
(Salmonidae)und zur Gattung der AscherTilymallug. Das natirliche Verbreitungsgebiet
erstreckt sich von England und Wales uber die @shkagionen Nord-, Mittel-, Ost- und
Westeuropas bis ans Schwarze Meer (Northcote, 1886rh Besatzmassnahmen wurde sie
in weiteren Regionen Europas (Bsp. Spanien, Semottiund Sddfinnland) angesiedelt
(Northcote, 1995). In der Schweiz ist sie in Midaddgewassern in allen vier Einzugsgebieten
(Rhein, Rhéne, Donau und Po) natirlich vertreteincfioferet al, 2007).

Aschen bevorzugen Fliessgewasser (zum Teil komneeab®r, insbesondere in Nordeuropa,
auch in Seen vor) mit einer relativ hohen Fliesshhesndigkeit, einem Gefalle zwischen
0.2% und 0.7% und ab einem minimalen mittleren elsdbifluss von ca. fisec (Dujmic,
1997; Huet, 1949; Persat, 1988). Sie bendtigenrseifizeiches und sauberes Wasser, das im
Sommer eine Temperatur von 23-26°C nicht Ubers{&igiiem, Pattee, 1980; Persat, 1988).
Aschen erndhren sich grosstenteils von benthis¢heekten (Krebstiere und Mollusken),
altere Tiere auch von kleinen Fischen (Hellawdi7 ). Die Fortpflanzung findet im Frihling
von Marz bis Juni statt. Vor der Fortpflanzung kénmschen kurze Distanzen wandern, die
Ublicherweise im Bereich von einigen 100 Metern fishreren Kilometern liegen. Dabei
steigen sie auch in Zuflisse auf (Paquet, 2002 .Noigration wird durch eine Erhdhung der
Wassertemperatur ausgelost (Persat, 1988). Beioht@igang dringen die Weibchen durch
starke Schittelbewegungen des Kopers leicht iregelKiessubstrat ein und legen die Eier ab.
Aschen sind schnellwiichsige Fische, die nach eidam bereits 14-18cm gross sein konnen
und mit 3 Jahren eine Grosse von 25-40cm errei@@Bathruf, 1996).

Die Asche ist in der roten Liste der bedrohten Hésten der Schweiz als verletzlich
eingestuft (VU) (Kirchhofer et al., 2007). Die Béstle sind in vielen Flissen rucklaufig und
werden deshalb verbreitet durch Besatzmassnahnstintzje

1.2 Die Aschen der Birs

Die Birsquelle befindet sich in der Nahe von Tawsinm Kanton Jura. Sie fliesst
abwechslungsweise durch weite Talmulden und enddu&8uen. Bei Delémont, fliesst sie
mit den beiden Bachen La Sorne und La Scheultenauss. Zwischen Soyhieres und
Liesberg tritt sie in das zum Kanton Basel-Landfichehdrende Laufental Gber und mindet
schliesslich nach 73 km in den Hochrhein bei BaSa&. entwassert ein Einzugsgebiet von
922knf. Bis zum Anfang des 19. Jahrhunderts war die Bits wenig anthropogen
beeinflusst. Erst danach wurde der Unterlauf in nexedm Etappen grossraumig begradigt und
die Ufer mit Blockwirfen gesichert (Salathé R., @D0Dies flhrte zu einer massiven
Laufverklrzung und zu einer Eintiefung der Sohleefb&t, 2007). Gleichzeitig wurde flr die
Energiegewinnung die Birs an vielen Stellen durclue®erbauungen fur Fische
undurchgénagig.

Gemass der biologischen Zonierung von Huet gehért @berlauf der Birs im Jura zur
Forellenregion, wahrend der Unterlauf in die Asakgion Ubergeht. Bis in die 90er Jahre
wurden die Aschen der Birs bewirtschaftet nachdéen fast ganz aus dem Gewasser
verschwunden waren. Zur Bewirtschaftung wurden auCiere aus dem Doubs



(Rhéneeinzugsgebiet) eingesetzt. Heute findet kBewirtschaftung der Aschen mehr statt.
Dennoch scheinen sich die Bestéande auf einem stabiiveau halten zu kénnen. Besonders
auffallig ist die hohe Dichte oberhalb Laufen bisr gurassischen Kantonsgrenze. Als
Kurzdistanzwanderfisch ist die Asche auf die Mdufieit angewiesen, das Gewasser
durchwanderun zu kdnnen. Wegen der starken Fragmnemy betragen die Distanzen
zwischen den verschiedenen Wasserkraftanlagen silmdr einige hundert Meter.

Abb. 1. Birs bei Barschwil

Im Rahmen dieser Studie soll untersucht werden, ob:

(1) diese Fragmentierung zu einer erhohten Gefahrdengddchenpopulationen durch
Flaschenhalseffekte (Verminderung der genetischreeralilitat) gefuhrt hat.

(2) ein genetischer Austausch zwischen den Staustwéttiiralet (Aktive oder passive
Wanderungen).

(3) die Birsaschen ausschliesslich aus dem Rheineistargmen oder ob auch andere
Stdmme vorhanden sind.

Um diese Fragen zu beantworten, wurden untersatiedPopulationen aus verschiedenen
Staustufen anhand von zwei Markern genetisch umtbhts Der Erste, so genannte
Mikrosatelliten-Marker, ermdéglicht eine feine pogtibnsgenetische Analyse der
verschiedenen Populationen. Der Zweite, eine Semumrs der mitochondrialen DNS
(DLoop), erméglicht es den Ursprung der Aschenindi&f zu machen.



2.MATERIAL UND METHODEN

2.1 Probenahmen

Urspringlich sollten insgesamt 30 Aschen aus zeérschiedenen Streckenabschnitten
beprobt werden. Bei den Abfischungen mit teils Seligeen Abflussverhéltnissen stellte sich
jedoch heraus, dass in verschiedenen Streckenatteohnur wenige oder keine Aschen
gefangen werden konnten. Aus diesem Grunde wursi@zich zu den Elektroabfischungen
noch mit der Angelrute gezielt in einigen Streckgafischt, um zumindest in vier

Streckenabschnitten den fir die Auswertungen mihibeaotigten Stichprobenumfang zu
erreichen. Insgesamt konnten so 128 Aschen gefangeh beprobt werden. Die

Stichprobengrosse der verschiedenen Populationen #ar Tabelle 1 entnommen werden.
Zu einem grossen Teil handelt es sich dabei um Q4 i+ Fische, weshalb auf eine
morphologische Auswertung verzichtet wird.

Abb. 2. Elektroabfischung in der Birs bi iesberg.

2.2 Auswahl der Mikrosatellitenmarker und Datengesrang

Um die genetischen Unterschiede und Verwandtsahafmvischen verschiedenen
Populationen oder Arten zu prufen, werden haufikrivBatellitenmarker angewandt. Ein
Mikrosatellit ist eine Region des Erbguts, in daohmkurze DNA-Sequenzen oft wiederholen
(z. Bsp. 3' ATATATATAT...AT 5’). Diese sind fur pagationsgenetische Untersuchungen
natzlich, weil sie nicht fir Gene kodieren, sondeetektiv neutral sind. Ausserdem weisen
sie eine hohe Mutationsrate auf und kdnnen daheh aazente Ereignisse im Erbgut
reflektieren. In der vorliegenden Studie wurdensbZhe Mikrosatelliten-oci (Standorte im
Erbgut) untersucht. Da das Aschenerbgut diploig @h. jeweils zwei Kopien jedes
Chromosoms besitzt, kommen alle Mikrosatellitenlogieimal im Erbgut vor. Man nennt
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jede einzelne dieser Kopien edllel. Mit der Zeit sammeln sich in einer Population
verschiedene Allele an, die sich in der Anzahl ihRepetitionen unterscheiden. Mit der
Information Uber die Verteilung dieser Allele inndeerschiedenen Populationen kann man
prifen, ob sie sich genetisch voneinander unteideheoder nicht, ob und wie viel
Genaustausch es gibt und wie die Verwandtschafialtarsse zwischen den Populationen
aussehen.

In einem ersten Schritt mussten verschiedene Miketigenloci ausgewahlt und die DNS-
Amplifikationsprotokolle (PCR) etabliert werden. fiesem Zweck wurden verschiedene
spezifisch fur Aschen entwickelte Primerpaare dete€in Primer ist eine kurze DNS-
Sequenz, die direkt vor und nach den gesuchtenaskkellitenloci liegt und verwendet wird,
um die Mikrosatellitenloci mittels PCR (Polymeradsettenreaktion) zu vervielfachen.
Insgesamt wurden 20 Primerpaare (Getmal, 2003) gepruft und davon konnten neun
erfolgreich amplifiziert werden. In einem zweitech8tt wurde ein Multiplex-PCR-Protokoll
entwickelt, um die Kosten der Laborarbeiten zu senkDabei werden die verschiedenen
Primerpaare in einer PCR-Reaktion zusammen veadlelf Dies kann durch die Anwendung
von unterschiedlichen Fluoreszenzmarkierungen anRienersequenzen erreicht werden. So
entstanden folgende Multiplexsatze mit den entsmeden Farben: Multiplexsatz 1: F43,
0Ogo2 (schwarz); BFRO11l (Grun); Ssa289, BFROQ09 (Bladultiplexsatz 2: BFRO17
(Schwarz); SSOSL 311, BFRO04, BFRO10 (Blau).

Fur die Datenerhebung wurde zuerst die DNS jedésvituums extrahiert. Die PCR-
Vervielfachung der DNS wurde in einem Reaktionsuodn von 1Ql mit den folgenden
Inhaltsstoffen durchgefuhrt;ub QIAGEN Multiplex PCR Master mix, @ ddH,O, 1ul DNA
(20ngful) und Il primer mix (2pmoljl fur jeden Primer). Das PCR-Profil beginnt mit der
Denaturierung der DNS bei 95°C fir 15 Minuten, ¢gtfgon 30 Zyklen von 30 Sekunden bei
94°C, 90 Sekunden bei 57°C, 90 Sekunden bei 72%Ceamdet mit einem Zyklus von 10
Minuten bei 72°C. Die DNS-Fragmente jedes PCR-Prtiuwurden anschliessend in einem
DNS-Sequenziergerat (ABI 3100) aufgetrennt. Die rBelung der DNS-Fragmente wurde
anhand der SoftwareERK SCANNER Vv.1.0 manuell durchgefiihrt. Die dabei erhaltenen
Informationen Uber die Fragmentlange jedes Allels jeden Mikrosatellitenlocus kann
anschliessend flr statistische Auswertungen wederendet werden.

2.3 Mitochondriale DNS

Um die phylogenetische Geschichte besser aufzuldserdamit die Herkunft der Birsdschen
abzuklaren, wurde die Kontrollregion (DLoop) dertachondrialen DNS sequenziert
(Methoden in:(Uiblein et al., 2001)). Die dabei @tbnen DNS Sequenzen werden als
Haplotypen bezeichnet. Ein Haplotyp ist eine DN§t#&®mz (z. Bsp. 3 ATGCATTCGTA
5’). Verschiedene Haplotypen unterschieden sictcldiMutationen in dieser Sequenz (z.
Bsp. Haplotyp 1: 3' ATGCATTGTA 5’; Hapltyp 2: 3 ATGCATTIGTA 5’). Die Anzahl
Mutationen die zwischen den Individuen vorhanderd,skonnen dazu verwendet werden,
einen Stammbaum aufzubauen. Referenzsequenzen nwdrdendlicherweise von Dr.
Kathrin Winkler und Dr. Steven Weiss von der Unsrgit in Graz zur Verfiagung gestellt.



3. RESULTATE

3.1. Resultate Basisanalysen

Gewisse Basisanalysen sind notwendig um die seieleutralitat, die Unabhangigkeit der
verschiedenen Loci und die Qualitat der Daten zerjiftifen. Diese ermdglichen auch, erste
Hinweise auf eine Substruktur in den Populationeerhalten.

Als Erstes wurden die erwartetegjHind beobachtete Heterozygositap)th Arlequin v. 3.1
(Excoffier et al, 2005) berechnet. Dieses Programm misst und bheeédir jeden Locus und
Uber alle Loci fir jede Population den Anteil anenezygoten Individuen (d.h. Individuen die
2 verschiedene Allele an einem Locus aufweisenkcAlessend wird die Abweichung vom
Hardy-Weinberg-Gleichgewicht (Guo, Thompson, 1982)eden Lokus und jede Population
in GENEPOPV. 2.4 berechnet (Raymond, Rousset, 1995). DiesedBnung Uberprift, ob in
einer Population zu viele oder zu wenige Heteromygorkommen. Die Resultate in Tabelle
1 zeigen, dass die beobachtete Heterzygositgt Ziischen 0.37 und 0.48 und die erwartete
Heterozygositat (B zwischen 0.38 bis 0.48 liegt. Dies entsprichietwva den Werten die
auch in anderen europaischen Aschenpopulationebabbtet wurden (Gunet al, 2003;
Vonlanthen et al, 2010). Es konnten keine signifikanten Abweichungeom Hardy
Weinberg Gleichgewicht beobachtet werden.

Anschliessend wurde der Inzuchtkoeffizient;s\F(Weir, Cockerham, 1984) fir jede
Population berechnet und auf eine signifikante Abfueng von Null tberprift. Diese
Berechnungen wurden mit der Software FSTAT v. 2.@®udet, 2001) durchgefihrt.
Wiederum konnten keine signifikanten Abweichungeroliachtet werden. Weiter wurde
Uberpruft ob die verschiedenen Mirkosatellitenlpbysisch auf dem Erbgut assoziiert sind
(Linkage disequilibrium LD). Eine physische Assaira ist vorhanden, wenn zwei oder
mehr Loci nahe zueinander auf dem DNS-Strang lieD&gse Assoziation misste in diesem
Fall in allen Populationen auftreten. Wenn dieskdt ist, dann beinhalten gelinkte Loci die
gleiche populationsgenetische Information und rinerekénnte fir weitere Auswertungen
verwendet werden. Diese Analyse ist aber ebenfsdlssitiv, wenn Substruktur oder
Famlieneffekte in einer Population vorhanden sibdnn sollten die Abweichungen jedoch
nur in den Populationen mit Substruktur oder Fanéffekten beobachtet werden. Diese
Berechnung wurde im Programm Arlequin v 3.1 (Exeofét al, 2005) durchgefuhrt. Ein
gehauftes Auftreten von LD konnte in verschiedeRepulationen beobachtet werden. Da
von anderen Studien bekannt ist, dass diese Lobt physikalisch verbunden sind (Gueh
al., 2003; Vonlantheret al, 2010), muss davon ausgegangen werden, dass @abstder
Familieneffekte in den Populationen vorhanden kémmten.

Anschliessend wurde die genetische Variablilitét zniei verschiedenen Methoden bestimmit.
Erstens wurde die durchschnittliche Anzahl der pokus beobachteten Allele fir jede
Population bestimmt (4§ und zweitens wurde diese Anzahl fir die unteestithen
Stichprobenumfange korrigiert A Ar wurde dabei nur fur die Populationen mit gentigend
grossen Stichproben berechnet. Die Anzahl beobi&echAdiele (Ay) reichten von 2.33 bis 5.0
und die korrigierte Anzahl Allele (A von 3.32 bis 4.34 (Tabelle 1). Dies entspricharealls

in etwa den Beobachtungen aus anderen natrliclsehelpopulationen (Vonlanthem al,
2010). Auffallig ist allerdings, dass die genetiscariabilitat in der Liesberg 1 Population,
die am weitesten flussaufwarts gelegen ist, amrigstegn ist. Gegenlber der Zwingen 1
Population ist die genetische Variabilitdt sigrafk kleiner (Paarweiser t-Test: t=-2.745,



df=8, p<0.05). Gegeniber der Zwingen 2 Populatiorapp nicht signifikant kleiner
(Paarweiser t-Test: t=-2.07, df=8, p=0.0725).

Zusammengefasst weisen die Resultate der Basisamalpuf eine Substruktur oder
Familieneffekte der Aschenpopulationen der Birs. hidie Tatsache, dass dabei keine
Abweichungen vom HWE Gleichgewicht beobachtet wusdenicht Uberraschend, da diese
nur beobachtet werden kénnen, solange sich diel&ogmen reproduktiv nicht zu stark mit
der lokalen Population vermischt haben. Es danedier Regel nur 1-2 Generationen bis das
Hardy-Weinberg-Gleichgewicht wieder eingehaltendmimd der Inzuchtkoeffizient nichts
mehr anzeigt. Die LD-Werte sind in der Regel etwWasyer sensitiv, was erklaren kdnnte,
weshalb noch Abweichungen beobachtet werden konnten

Tabelle 1.Basisanalysen der genetischen Daten. N entsptint Stichprobenumfang, der untersucht wurde;
An entspricht der Anzahl durchschnittlich Gber allecL beobachteten Allele; Aentspricht der fur den
Stichprobenumfang korrigierten durchschnittichemzahl Gber alle Loci beobachteten Allelep hbkt die
beobachtete und Hdie erwarte Heterozygositat mit dem dazugehériBewert fir die Abweichung vom
Hardy-Weinberg-Gleichgewicht, &entspricht dem Inzuchtkoeffizient mit dem dazugejen P-Wert; N LD
entspricht der Anzahl beobachteten signifikantesoXgtionen zwischen den verschiedenen Mikrostelbci.
Code Strecke N An Ar Ho He P-Wert Fis P-Wert N LD
p<0.01
z

Bi01 Liesberg 1 27 3.56 3.32 0.40 0.38 n.s. -0.064 n.s.

Bi02 Laufen/Barschwil 5 2.44 - 0.37 0.40 n.s. 0.072 n.s. 2
Bi0O3 Moossee 7 2.33 - 0.42 0.39 n.s. -0.100 n.s. 2
Bi04 Zwingen 1 37 5.00 4.34 0.48 0.48 n.s. -0.001 n.s. 8
Bi0O5 Zwingen 2 20 411 4.05 0.43 042 n.s. -0.017 n.s. 1
Bi06  Reddingbriicke Basel 29 4.22 386 040 041 n.s. 0.019 n.s. 11

3.2. Genetische Differenzierung der Populationet 8ubstruktur

Das meistangewandte Mass zur genetischen Diffexenmmy zwischen Populationen ist der
Fst. Dieser beschreibt den Anteil an der Varianz iteldequenzen, der durch die Einteilung
der Individuen in verschiedene Populationen erkiémt (Weir, Cockerham, 1984). Die dabei
berechneten Werte liegen zwischen 0 (die Populkatiosind identisch) und 1 (die
Populationen sind komplett verschieden). Dig-Werte wurden im Programm Arlequin v.
3.1 (Excoffieret al, 2005) berechnet und sind in der Tabelle 2 angageb

Auffallend an diesen Werten ist, dass sich die Aaplopulation von der Reddingbriicke in
Basel sehr stark von allen anderen Populationearsoiteidet. Dieser Unterschied ist mit
einem kst zwischen 0.388 und 0.464 extrem gross. Alle amd®@pulationen unterscheiden
sich genetisch kaum. Lediglich die Zwingen 1 Pofaitaist mit einem Er von 0.016 knapp
signifikant von der Liesberg 1 Population versckred Um herauszufinden wie die
Verwandtschaften zwischen den verschiedenen Pameat genau aussehen, muissen
zusatzlich noch individuelle Auswertungen durchgefiverden.

Tabelle 2.Fs-Werte, die zwischen den verschiedenen Aschenptipudan beobachtet wurden.
Standort

1 Liesberg 1 0 n.s. n.s. <0.05 n.s. <0.001
2 Laufen/Barschwil -0.036 0 n.s. n.s. n.s. <0.001
3 Moossee 0.016 0.005 0 n.s. n.s. <0.001
4 Zwingen 1 0.016 -0.030 0.005 0 n.s. <0.001
5 Zwingen 2 -0.004 -0.036 0.005 0.008 0 <0.001
6 Reddingbriicke Basel 0.464 0.423 0.456 0.388 0.443 0




Die Wahrscheinlichkeit der Populationszugehorigkein Individuen kann mit dem
Programm $RUCTUREV.2.3.3(PRITCHARD ET AL, 2000) geschéatzt werden. Dieses Programm
teilt anhand der individuellen Allelfrequenzen dnzelnen Individuen in verschiedene
Populationen ein und versucht dabei Populationeschaffen, in denen die Abweichungen
vom HWE und LD minimal sind. Dies kann fir eine ensthiedliche Anzahl Populationen
durchgefuhrt werden. Die Resultate sind in der Ahlrig 3 ersichtlich.

Bei K=2 (alle Individuen werden aufgrund ihrer Aftequenzen auf 2 Populationen verteilt)
fallt auf, dass alle Aschen von der ReddingbriickéBasel von den restlichen Birsaschen
getrennt werden. Die beiden Populationen sind kkgproduktiv voneinander isoliert.
Interessanterweise wird kein einziges Individuunt 8aseler Aschenpopulation zu den
oberen Birsaschen gerechnet. Ein genetischer Asddtascheint demzufolge nicht nur
flussaufwarts (aktive Wanderung) unmoglich zu saiondern auch flussabwarts (passive
Wanderung). Zwei Mdglichkeiten kénnten diese Betlbamg erklaren: 1.
Abwartswanderungen sind nicht moglich; 2. Die abaesderten Aschen liberleben im unteren
Lebensraum nicht. Grund dafiir kann die natirlicel8ion sein, wobei die abgewanderten
Aschen im Konkurrenzkampf gegen die einheimisdhgrhen unterlegen sind.
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Abb. 3. Individuelle Zugehdorigkeit der Aschen aller Pagidnen, die mit dem Programntr&/CTUREbestimmt
wurden. Der Wert K gibt die Anzahl Populationen fim,welche die Zugehdrigkeit geschétzt wurde.

Bei K=3 fallt auf, dass eine gewisse Anzahl Indigad der oberen Birs zu einer
eigenstandigen Population gerechnet werden. Diesenmien insbesondere in der
Restwasserstrecke bei Zwingen (Zwingen 1) h&ufig Ee handelt sich dabei ausschliesslich
um O+ Fische, die alteren Aschen wurden allesamtbfauen Gruppe gerechnet. Es sind
keine klaren natirlichen Grunde ersichtlich, welshjalenile Aschen genetisch so klar von
den é&lteren Tieren aufgetrennt werden sollten. S&tiirscheinlich stammen die Jungfische



von einer geringen Anzahl Elterntiere ab, d.h. daasilieneffekte vorliegen. Dies wirde
ebenfalls die beobachteten Abweichungen vom LDaeekl.

Bei K=4 werden die restlichen oberen Birsaschexwiai mehr oder weniger stark vermischte
Gruppen aufgetrennt. Statistisch ist ein K=4 diehmsaheinlichste Da diese zuséatzliche
Substruktur vermutlich ebenfalls durch Familienktiée verursacht wurde, muss davon
ausgegangen werden, dass in der Birs heute zweil®immen genetisch voneinander
unterschiedene werden kdnnen.

3.3. Ursprung der Birsaschen

Anhand der mitochondrialen DNS kann man die altelhglogenetische Geschichte der
verschiedenen Aschenpopulationen auflésen. DabieirfaAbb. 4 auf, dass die Aschen aus
der oberen Birs Haplotypen mit Populationen aus &&mbs teilen. Dies bestatigt, dass die
heute in der oberen Birs vorkommenden Aschen aomsRieubseinzugsgebiet stammen. Die
Aschen von der Reddingbriicke in Basel, teilen @ssanterweise keine Haplotypen mit
Aschen aus dem Doubs, sondern nur mit verschiedeRepulationen aus dem

Rheineinzugsgebiet und dem Genferseebecken. Dgétige die vorherigen Resultate, dass
kaum ein genetischer Austausch zwischen diesen |&amen stattfindet, weder

flussaufwarts, noch flussabwarts. Auffallend isemfalls, dass zwei der vier Aschen von der
Moosseestrecke in der Birs einen Rheinhaplotyp eisiwn. Bei der Structure Analyse werden
diese Individuen aber nicht zu den RheindschenhlfeZgs handelt sich in diesem Fall um
Individuen, die sowohl genetische Informationen wen Rhein als auch von den Doubs

Abb. 4. Verteilung der MtDNS Haplotypen im Rhein und Rhéineugsgebiet. Die Daten der Populationen 7-14
wurden von Kathrin Winkler und Steven Weiss (Unsitit Graz) zur Verfiigung gestellt.
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Die Abbildung 5 zeigt ein Netzwerk der gefundeneitoohondrialen DNA Haplotypen. Es
wird sichtbar dass sich die Rhein (rot) von den io(blau) Populationen durch mindestens
drei Mutationen unterscheiden.

Abb. 5. Haplotypen Netzwerk. In rot dargestellt sind dideR-, in blau die Doubs und in grin die
Ainhaplotypen. Jeder Strich oder weisser Punkipeiutist einer Mutation.

4.DISKUSSION

In der Birs kdénnen heute zwei Aschenpopulationelensohieden werden, die genetisch stark
verschieden sind. Es handelt sich dabei um die [Btbpa bei der Reddingbriicke in Basel,
und allen restlichen weiter flussaufwarts liegend@opulationen. Die genetischen
Unterschiede zwischen den Populationen sind sebssgrDie mitochondrialen DNS
Auswertungen zeigen, dass die Aschen von der Rglidinke zum Stamm der Rheindaschen
gezahlt werden kdnnen. Die verbleibenden Birspdmulan stammen genetisch zum gréssten
Teil von Aschen aus dem Doubs ab, die nach denchweisden der Aschen aus der Birs
wieder eingefuhrt worden sind.

Interessant ist, dass sich die aus dem Doubs stadeneAschen zwar im oberen Teil des
Flusses halten kénnen und sich naturlich fortp#anzsich aber in den untersten Strecken, wo
einheimische Aschen des Rheins vorkommen, nichtchdetzen konnen. Da davon
ausgegangen werden kann, dass eine gewisse AnzabheF auf natirliche Weise
flussabwarts verdriftet werden - insbesondere beachWasserereignissen — muss
angenommen werden, dass die einheimischen Aschen selektiven Vorteil gegeniiber den
eingeflihrten Aschen haben.

Aus den Resultaten geht ebenfalls hervor, daséstiben aus den untersten Strecken nicht in
die oberen Strecken aufsteigen kdonnen. Innerhatboderen Strecken kénnen zehn Jahre
nach den letzten Besatzmassnahmen jedoch kaumveegéekte auf die genetische Vielfalt
festgestellt werden. Nur in der obersten StreckeLlesberg scheint die genetische Vielfalt
leicht geringer zu sein als weiter flussabwarts.di&zehn Jahre seit dem Besatzstopp nur
etwa 3-4 Generationen entspricht, ist dieses Rasnitht Gberraschend. Veranderungen in
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der genetischen Vielfalt werden vor allem durchsEfenhalseffekte und genetischen Drift in
kleinen Populationen verursacht. Diese Prozessehea aber auch in kleinen Populationen,
mehrere Generationen um wirken zu koénnen. Die Thtsadass bei Jungfischen in
verschiedenen Strecken Familieneffekte vorhanded, si.h. dass sie von einer geringen
Anzahl Elterntieren abstammen, zeigt, dass dieefiie Art dringend bendtigte genetische
Vermischung zwischen den Teilpopulationen nicht rode einem zu geringen Masse
stattfindet. Langerfristig kann diese Situation zWMerlust von genetischer Vielfalt und zu
Inzucht fiihren, was die Uberlebensfahig der Ascirerden verschiedenen Teilstrecken
gefahrdet (Frankham, 1995; Reed, Frankham, 2008ch®a et al, 1998). Um ein
langerfristiges uUberleben der Asche sicherzusteHielite die Vernetzung der verschiedenen
Strecken verbessert werden. Es konnte fur die Aseienfalls von Vorteil sein, wenn die
Vernetzung mit dem Rhein wiederhergestellt werdé@rde.

5. ANTWORTEN AUF DIE FRAGESTELLUNGEN

Fuhrt die Fragmentierung der Birs zu einer erhohteafahrdung der Aschenpopulationen
durch Flaschenhalseffekte?

Ja, die genetische Vermischung zwischen den Stndskeeduziert, Jungfische stammen von
einer geringen Anzahl Elterntiere ab und in dershérg Population wird eine signifikant
geringere genetische Vielfalt beobachtet. Dies kamn einer genetischen Verarmung
innerhalb der Populationen fuhren, was die Fitneles Fische reduziert und die
Uberlebensfahigkeit der Populationen gefahrdet.

Findet ein genetischer Austausch zwischen den tifaensstatt?

Ein gewisser genetischer Austausch zwischen dereolfgtaustufen, besonders flussabwaérts
kann nicht ausgeschlossen werden. Es ist aberddag die Rheindaschen nicht in die oberen
Strecken einwandern kénnen. Somit ist ein natiglictufluss der grosseren und vor allem
naturlichen Populationen aus dem Rhein nicht mbglic

Stammen die Birsdschen ausschliesslich aus deméhzilg, oder sind auch andere Stamme
vorhanden?

Nein, die Birsaschen der oberen Strecken stammemiggend von Besatzmassnahmen von
Aschen aus dem Doubseinzugsgebiet. Nur in der steteStrecke konnten reine Rheinédschen
beobachtet werden.
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