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1 Zusammenfassung

Seit einigen Jahren werden genetische Methoden bei der Bewirtschaftung von Wildtierbestdanden vermehrt
hinzugezogen. Sie liefern den Bewirtschaftern wichtige Informationen Uber die genetische Vielfalt innerhalb
von Populationen und erlauben es, genetische Unterschiede zwischen Populationen festzustellen. Mit der vor-
liegenden Studie mochte der Kanton Aargau die genetischen Eigenschaften der Bachforellen der kantonalen
Gewadsser und Fischzuchten (FZ) untersuchen. Die Resultate sollten anschliessend genutzt werden, um biolo-
gisch sinnvolle Bewirtschaftungseinheiten (BWE) zu definieren.

Insgesamt wurden beinahe 3000 Bachforellen aus 72 Gewdsserstrecken und allen Fischzuchten analysiert. 93%
der beobachteten genetischen Unterschiede zwischen den natirlichen Probestandorten (ohne Fischzuchten)
sind statistisch signifikant. Folglich findet nur wenig Genaustausch zwischen diesen Gewdssern statt. Innerhalb
der untersuchten Standorte konnte bei Forellen in der Regel eine genligend grosse genetische Vielfalt beobach-
tet und in den Fischzuchten ebenfalls keine Hinweise auf Inzucht festgestellt werden.

Lediglich zwei der untersuchten Probenahmen aus besetzen Gewassern (insgesamt 29) zeigten keine signifikan-
te genetische Differenzierung gegenlber den Fischen aus den Fischzuchten. Weiter unterschieden sich die im
Herbst abgefischten Sommerlinge in sieben von neun untersuchten Aufzuchtgewéassern genetisch signifikant
vom Besatzmaterial aus der Fischzucht. Deshalb eigenen sich diese Fische in den meisten Gewassern nicht fir
Besatzmassnahmen. Zudem unterschieden sich in sieben von neun Aufzuchtgewéassern die im Herbst abge-
fischten Smmerlinge genetisch signifikant von den Bachforellen im Besatzgewdsser. Das ist ein Hinweis darauf,
dass sich die Besatzfische aus den Aufzuchtgewdassern auch nicht fiir den Besatz in die jeweiligen Besatzgewads-
ser eignen.

Die Untersuchung von Forellen der grossen Fliisse zeigt im Unterschied zu den Forellen aus unterschiedlichen
Bachen eher kleinere genetische Unterschiede. Die genetische Differenzierung zwischen den Fliissen und deren
direkten Zufliissen sind aber signifikant. Grundsatzlich sollten daher die vier grossen Fliisse getrennt und sepa-
rat von ihren Zuflissen bewirtschaftet werden.

Weiter zeigen die Resultate, dass Genfluss aus den Fischzuchten in die natiirlichen Populationen stattgefunden
hat. Trotzdem die genetischen Unterschiede zwischen den natiirlichen Probestandorten in der Regel statistisch
signifikant. Dies zeigt, dass trotz jahrzehntelanger Besatzmassnahmen noch lokale Populationen vorhanden
sind. Diese Resultate lassen auch vermuten, dass die natiirliche Fortpflanzung in vielen Gewdssern eine wichti-
ge Rolle spielt. Wiirden die meisten Fische aus dem Besatz stammen, waren nur sehr geringe und nicht signifi-
kante Unterschiede zwischen den Fischzuchten und den Forellen in den Gewassern zu erwarten. Dies war aller-
dings nicht der Fall.

Auf Grund der genetischen Resultate und aufbauend auf einem durch das Bundesamt fiir Umwelt (BAFU) aus-
gearbeiteten Verfahren wurden in Zusammenarbeit mit der Fischereibehdrde des Kantons Aargau insgesamt
35 Bewirtschaftungseinheiten (BWE) definiert. Die hohe Anzahl genetisch differenzierte Gewasser hitte eine
deutlich héhere Anzahl BWE gerechtfertigt, darauf wurde jedoch zu Gunsten der Praxistauglichkeit verzichtet.
Die Bewirtschaftung, dazu gehoéren der Laichfischfang, die Aufzuchtgewasser und die Besatzgewasser, sollten in
Zukunft ausschliesslich innerhalb der Grenzen dieser BWE stattfinden.
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2 Einleitung

2.1 Fischriickgang, Besatz und genetische Vielfalt

Der Druck auf unsere Gewadsser, der z.B. durch die Energieproduktion, den Hochwasserschutz, die Landwirt-
schaft, Infrastrukturanlagen, der Wasserqualitdt und den Kilmawandel entsteht, ist immens. An den Fischen
geht dies nicht spurlos vorbei. So sind die Bestande, auch die der Forelle, in den letzten Jahrzehnten in vielen
Gewadssern stark zuriickgegangen. Um diesem Trend entgegenzuwirken, wurde unter anderem auch der Fisch-
besatz eingefuhrt. Die Hoffnung war, dass die negativen Auswirkungen der Verdnderungen im Gewasser zu-
mindest teilweise kompensiert werden kdnnen. Dies war allerdings nicht der Fall und die Besatzmassnahmen
wurden intensiviert. Heute sind Besatzmassnahmen aus der fischereilichen Bewirtschaftung kaum wegzuden-
ken. Trotzdem mehren sich - insbesondere seit der Weiterentwicklung der molakularbiologischen Methoden -
die Stimmen aus der Wissenschaft, die den Nutzen des Besatzes hinterfragen, da diese Besatzmassnahmen
lokal angepasste Populationen und somit die genetische Vielfalt beeintrachtigen kénnen [1].

Die genetische Vielfalt der lebenden Organismen bildet, gemeinsam mit der Artenvielfalt und die Vielfalt der
Okosysteme, eine der drei Grundpfeiler fiir die globale Biodiversitit. Es ist erwiesen, dass die genetische Viel-
falt fiir das Uberleben einer Art eine entscheidende Rolle spielt [2]. Die genetischen Eigenschaften einer Popu-
lation entwickeln sich fortlaufend mit den Umweltbedingungen. Dies z.B. durch die natirliche Selektion, die in

jeder Generation diejenigen genetischen Eigenschaften bevorzugt, die einem Individuum eine erhéhte Uberle-

bens- und Fortpflanzungsfahigkeit ermoglichen [1, 3]. Der Einfluss der natiirlichen Selektion und der geneti-
schen Drift auf eine Population hdngt stark von deren Grdsse ab. Kleine und isolierte Populationen sind dabei in
der Regel wesentlich empfindlicher gegeniiber Drift als grossere Populationen, bei denen die Selektion wir-
kungsvoller sein kann[2].

Zusatzlich besteht bei kleinen Populationen die Gefahr, dass Inzuchtphdnomene auftreten. Diese kdnnen we-

gen Akkumulation schadlicher Allele zum Aussterben einer Population fiihren. Anders als bei Grosssaugetieren
sind Inzuchtphdnomene bei Fischen, die in einer natiirlichen Umgebung leben, eher selten. Diese Gefahr be-

steht daher vor allem in Fischzuchten (FZ).

Oft wird angenommen, dass durch Besatzmassnahmen mit Fischen aus genetisch unterschiedlichen Populatio-
nen die Uberlebensfihigkeit der Fische erhdht wird, da die genetische Vielfalt einer lokalen Population erhéht
wird. Diese Annahme ist allerdings nur in Bezug auf Populationen mit Inzuchteffekten gerechtfertigt. Wenn

keine Inzuchtproblematik vorliegt, sind negative genetische Verdnderungen zu erwarten, die sich auf die Uber-

lebensfahigkeit (Fitness) der Population auswirken. Eine kiinstliche Vermischung von Populationen kann also

zum Verlust von lokalen Anpassungen fithren und so die Uberlebensfihigkeit einer lokalen Population reduzie-
ren (Siehe auch Kapitel 2.3).

Von einer fischereilichen Bewirtschaftung, die ungeachtet der Herkunft von Besatzfischen praktiziert wird, geht
demnach eine erhebliche Bedrohung fiir die genetische Integritat und moglicherweise auch fiir die Fitness der
lokalen Bestande aus [1]. Das Ziel einer nachhaltigen Bewirtschaftung der Fischbestande muss daher sein, die
genetischen Ressourcen einer lokal angepassten Population zu erhalten. Deshalb sollten entsprechende Be-
wirtschaftungseinheiten (BWE) ausgeschieden und bei der Bewirtschaftung beriicksichtigt werden.

2.2 Bewirtschaftung im Kanton Aargau

Das Bundesgestz tber die Fischerei (BGF, SR 923.0) verlangt fiir den Einsatz von standortfremden Fischen eine
Bewilligung durch den Bund (Art. 6 BGF). Durch die Erteilung dieser "Artenschutzbewilligung" soll der freie




Populationsgenetische Untersuchung der Forellen im Kanton Aargau

Transfer von Fischen aus verschiedenen Einzugsgebieten verhindert werden. Dies wird heute in der Schweiz
und auch im Kanton Aargau berticksichtigt.

Der Einsatz von einheimischen Fischen innerhalb des gleichen Einzugsgebiets bleibt ohne Bewilligung des Bun-
des moglich (Art. 8 Abs. 2 Verordnung zum Bundesgesetz liber die Fischerei, VBGF, SR 923.1), wobei es in der
Kompetenz der Kantone liegt, lokal relevante Bewirtschaftungseinheiten zu bestimmen (Art. 8 Abs. 3 VBGF).
Dabei gelten unter anderem Populationen mit genetischen Differenzierungen als "standortfremd" (Art. 6 Abs. 2
Bst. ¢ VBGF).

Bis heute wurde im Kanton Aargau angenommen, dass eine Bewirtschaftung der Fischbestdande mit aus dem
Kanton stammendem Besatzmaterial einer nachhaltigen Bewirtschaftung in Bezug auf die Genetik geniigt und
der Gesetzgebung entspricht. Das von der Fischereiverwaltung unter der Mitarbeit der Fischereikommission
verabschiedete Besatzkonzept vom Februar 2011 sieht einen Fischeinsatz von standortgerechten Besatzfischen
vor. Die Fischereifachstelle des Kantons Aargau nahm bisher an, dass es sich bei den Forellen im Kanton Aargau
um eine einzige Population handelt, namlich die des Rheineinzugsgebietes. Verschiedene genetische Studien
haben in den letzten Jahren allerdings gezeigt, dass bei Forellen auf kleinem Raum genetisch differenzierte
Populationen vorkommen [4].

2.3 Biologie der Forelle

Forellen laichen gewohnlich auf kiesigem Substrat. Um die Laichgriinde zu erreichen, nehmen Forellen kleinere
bis mittlere Wanderungen auf sich. Die Forellen zeigen dabei wie die Lachse ein ausgepragtes Homingverhalten
[5, 6]. So migrieren die meisten Fische in ihr Geburtsgewasser, um sich fortzupflanzen. Dieses Verhalten der
Forellen hat Konsequenzen auf den Genfluss zwischen den Populationen, denn dieser wird ohne Wanderhin-
dernisse durch dieses Verhaltensmuster natirlich eingeschrankt. Dies fihrt dazu, dass sich Forellen auch inner-
halb eines Flusssystems auf engsten Raum genetisch unterscheiden [4, 7].

Nach der Fortpflanzung kehren die Forellen in der Regel in ihren angestammten Lebensraum zuriick. Die Brit-
linge verbringen meist einige Zeit in ihren Geburtsgewdssern. Danach wandert ein Teil der Fische natirlich
flussabwarts ab.

Ausserhalb der Laichzeit lebt die Forelle in unterschiedlichen Habitaten und ihr dusseres Erscheinungsbild
(Abbildung 3-3) kann stark variieren [5, 8]. Sie lebt oft in kiihlen Bachen der Forellenregion, kommt allerdings
auch in geringeren Dichten in den Flissen und Seen des Kantons vor. Die Lebensraume unterscheiden sich
dabei von Gewdsser zu Gewasser mehr oder weniger stark in der Wassertemperatur, der Hydrologie, dem
Geschiebetrieb, vorkommenden Krankheiten, dem Nahrungsangebot oder der Gewasser- sowie der Lebens-
raumqualitat.

All diese Faktoren fiihren dazu, dass sich Forellen durch Evolution, d.h. als Antwort auf die natirliche Selektion,

genetisch an die lokalen Umweltbedingungen anpassen kénnen [9]. Diese Anpassung bringt einer Forel-
lenpopulation Vorteile in Bezug auf das Uberleben und den Fortpflanzungserfolg (hdhere Fitness) in ihrem

eigenen Lebensraum. Sie sind kompetitiver und besser an die dort herrschenden Bedingungen angepasst als
Fische aus anderen Lebensrdaumen. Durch Besatzmassnahmen mit Fischen aus anderen Gewassern oder Zuch-
ten, die sich an die entsprechenden Lebensrdume angepasst haben, kann es durch genetische Vermischung zu
einem Verlust dieser lokalen Anpassungen kommen. In der Folge zeichnen sich die Fische durch eine geringere
Fitness aus [3, 10].
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2.4 Fragestellung und Auftrag

Folgende Fragestellungen standen im Fokus dieser Arbeit:

e Gibt es zwischen Forellen der verschiedenen Gewdsser im Kanton Aargau genetische Unterschiede
(kantonale Ubersicht)?

e Sind die Forellen aus den Fischzuchten fiir Besatzmassnahmen, bezogen auf die Gesetzgebung und das
Besatzkonzept, in den jeweiligen Gewadssern geeignet?

e Bestehen genetische Unterschiede zwischen den im Herbst abgefischten Sémmerlingen aus den Auf-
zuchtgewdssern und den jeweiligen Fischzuchten, bzw. deren Besatzgewdssern?

e Konnen Konsequenzen der bisherigen Besatzmassnahmen auf die Genetik der lokalen Forellen festge-
stellt werden?

e Wie viele lokale Bewirtschaftungseinheiten sollten aufgrund der genetischen Ergebnisse im Kanton
Aargau ausgeschieden werden?

3 Probenahme

Die Probenahme der Forellen aus den kantonalen Gewassern (Abbildung 3-2) wurden durch die Sektion Jagd
und Fischerei durchgefiihrt. Pro Standort wurden 150-300 m des Gewassers elektrisch befischt und moglichst
von adulten Forellen eine kleine Gewebeprobe fiir die genetische Analyse entnommen. Insgesamt wurden
2641 Forellen untersucht. Dabei wurden 383 Forellen aus Zuchten, 2016 Forellen aus Bichen, 191 Forellen aus
Flissen, und 51 Forellen aus dem Hallwilersee in die Studie miteinbezogen.

Abbildung 3-1. Viele der Proben wurden nach Elektrobefischungen gesammelt.
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Abbildung 3-2. Standorte der Probenahmen in den Gewadssern des Kantons Aargau.

Abbildung 3-3. Vielfdltiges Erscheinungsbild einiger Forellen im Kanton Aargau.
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Tabelle 3-1. Liste der Probenahme-Standorte. Die Standort Nr. entspricht der Nummer auf der Karte (Abbildung 3-2). Bei
manchen Standorten wurde die Nr. aufgeteilt (z.B. 40.1, 40.2), was mit verschiedenen Probenahme-Standorten im selben
Gewadsser begriindet ist.

Einzugsgebiet Gewaéasser Standort Nr. Revier Koorinaten X Koordinaten Y Anzahl Fische

Bach Aare Biinz 1.1 624 656744 251228 32
Bach Aare Biinz 1.2 92 659373 248634 35
Bach Aare Surb 21 45 664196 265394 30
Bach Aare Surb 22 45 663885 266899 30
Bach Aare Holzbach 4 86 661042 244604 35
Bach Aare Sickerwasserkanal 5 211 660189 271228 36
Bach Aare Wvna 8 694 648996 247523 30
Bach Aare Pfaffnern 9 128 635485 237528 26
Bach Aare Erusbach 13 87 662112 239778 29
Bach Aare Katzbach 14 103 667593 236542 28
Bach Aare Wiaaer 15.1 125 638868 234324 32
Bach Aare Wiager 15.2 124 637201 237942 24
Bach Aare Ruederchen 16 674 647398 239122 32
Bach Aare Riknerbach 18 131 631286 236747 36
Bach Aare KIW-Kanal/Aabch 19.1 673/94/95/96/600 654932 251494 41
Bach Aare Aabach 19.2 602 655464 247883 32
Bach Aare Ealiswiler Dorfbach 23 98 655769 245028 40
Bach Aare Guntenbach 24 55 657935 270154 31
Bach Aare Dorfbach Oftrinaen 25 132 637354 240700 41
Bach Aare, Luzern Luthern 26 18
Bach Aare Erzbach 27 78 640698 251812 33
Bach Aare Uerke 32 75/121 645160 244197 30
Bach Aare Hunikerbach 33 47 670025 263111 32
Bach Aare Kollikerbach 34 130 644240 241842 30
Bach Aare Griindelbach 41.1 120 646882 234178 30
Bach Aare Suhre 412 120 646194 235911 19
Bach Aare Talbachli 42 74 646695 244153 31
Bach Aare Sussbach 45 66 657794 255661 38
Bach Aare Meisterschwanderbach 46 644 660199 238396 30
Bach Aare Roagaenhuserbach 47 232 644507 247235 30
Bach Aare Bruaabach 51 239 657668 267394 32
Bach Aare Erlibach 60 210 654223 254778 27
Bach Aare Rickenbach 63 56 667038 263105 30
Bach Aare Talbach 68 67 652033 254816 30
Bach Aare Wissenbach 70 106 665836 236775 25
Bach Aare Binz 71 102 665855 241566 25
Bach Aare Wiaaer 75 125 634502 233352 28
Bach Aare Steinerkanal 76 101 652377 251101 33
Bach Aare Suhre 77 72/73/688 646091 240931 32
Bach Aare Wyna 78.1 115 656916 231892 31
Bach Aare Rickenbach 78.2 119 656217 231546 18
Bach Limmat Furtbach 35 632 670315 255630 30
Bach Limmat Gottesaraben 43 229 669946 258257 25
Bach Reuss Dorfbach Auw 11 633 670261 229294 31
Bach Reuss Sembach 28 104 672485 234776 30
Bach Reuss Jonen 29 85 672687 239228 31
Bach Reuss Schwarzaraben 48 230 661841 251394 46
Bach Reuss Kunter Dorfbach 50 63 667804 249147 30
Bach Reuss Hohlibach 61 60 661079 258680 30
Bach Reuss Landbach 62 109 670986 231735 30
Bach Reuss Sinserbach 66 677-680 672104 227212 30
Bach Reuss Widenbach 69 84 672078 241746 30
Bach Rhein Mohlinbach 7 206 632553 265864 38
Bach Rhein Staffeleaabach 17 34 645419 259884 51
Bach Rhein Wilerbach 20 39 653603 268017 24
Bach Rhein Tagerbach 21 49 670808 266861 38
Bach Rhein Chruzlibach 22 53 666576 268025 43
Bach Rhein Sissle 30.1 30 647499 261021 31
Bach Rhein Sissle 30.2 29 642342 264506 29
Bach Rhein Bruggbach 31 31 643181 260733 30
Bach Rhein Kaisterbach 38 36 645390 265898 30
Bach Rhein Wolflinswilerbach 39 31 642109 256978 30
Bach Rhein Maadenerbach 44 26 628609 264018 30
Bach Rhein Wittnauerbach 65 32 639910 258234 29
Bach Rhein Dorbach Leibstadt 67 50 655406 270474 18
Fischzucht Fischzucht Hohler 3 30
Fischzucht Fischzucht Fluckiaer 36 36
Fischzucht Fischzucht Nadler 40.1 121
Fischzucht Fischzucht Nadler 402 32
Fischzucht Fischzucht Aue aus Bach 53 25
Fischzucht Fischzucht Aue Limmat 54 25
Fischzucht Fischzucht Ortsbiirger Bremaarten 55 33
Fischzucht Fischzucht PUA Sickerwasserkanal 57 26
Fischzucht Fischzucht PUA Weiher Béttstein 58 25
Fischzucht Fischzucht PUA Radaakanal 59 30
Fluss Limmat Limmat 10 640/21/643 663680 259756 39
Fluss Rhein KW Rheinfelden 6.1 2 628100 268930 29
Fluss Rhein KW Rybura-Schworstadt 6.2 2/3 629709 270717 33
Fluss Rhein KW Laufenbura 6.3 5/6 645912 267559 18
Fluss Rhein KW Albruck Dogern 6.4 6 651929 270598 13
Fluss Rhein KW Reckinaen 6.5 9/10 667656 269287 34
Fluss Aare Aare 12 1,18-20. 600, 604, 612 25
Stehgewdsser Aare Hallwilersee 37 217 658504 38005 51

Total 2641
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4 Gibt es zwischen Forellen der verschiedenen Gewasser im Kan-
ton Aargau genetische Unterschiede?

4.1 Genetische Differenzierung zwischen Probenahme-Standorten

Fir die Definition von Bewirtschaftungseinheiten sind die Hohe des genetischen Unterschieds und die statisti-
sche Signifikanz entscheidend. Mit statistischen Methoden lasst sich, basierend auf zwei Stichproben, errech-
nen, wie gross die Wahrscheinlichkeit ist, einen gewissen genetischen Unterschied zu beobachten, obwohl
dieser in der Natur eigentlich nicht vorhanden ware. Wenn diese Wahrscheinlichkeit kleiner ist als 5%, spre-
chen Wissenschaftler von statistischer Signifikanz. Wenn also fiir den Vergleich von zwei Probenahme-
Standorten ein Signifikanzwert (auch p-Wert genannt) von unter 5% berechnet wird, unterscheiden sich die
Forellen der beiden Standorte statistisch signifikant voneinander. Der p-Wert hangt vom Ausmass der geneti-
schen Differenzierung und von der Stichprobengrdsse ab. In der Regel ist eine Stichprobe von ca. 30 Individuen
pro Stichprobe notwendig, um eine vertrauenswiirdige Berechnung des genetischen Unterschieds und der
statistischen Signifikanz zu erreichen. Deshalb wurde im Feld versucht, mindestens jeweils ca. 30 Fische pro zu
untersuchende Stelle zu beproben. Diese Anzahl konnte jedoch nicht immer erreicht werden. Um eine minima-
le statistische Aussagekraft zu wahren, wurden Standorte mit weniger als 18 Fischen von der Analyse ausge-
schlossen oder die Proben von nahgelegenen Standorten entsprechend zusammengefasst.

Das meist angewandte Mass fiir die genetische Differenzierung ist der Fs;-Wert (engl. fir Fixation Index). Dieser
kann Werte zwischen 0 (keine Differenzierung) und 1 (vollstandig verschieden) annehmen. Dabei werden Fg-
Werte zwischen 0 und 0.05 als Hinweis fiir eine schwache, Werte zwischen 0.05 und 0.15 fiir eine massige,
Werte zwischen 0.15 und 0.25 fir eine starke, und Werte > 0.25 als Hinweis fiir eine sehr starke genetische
Differenzierung angesehen [4]. Die Hohe des Fs;-Wertes, der zwischen zwei Populationen beobachtet wird,
hadngt von verschiedenen Parametern ab. Die zwei wichtigsten dirften die genetische Drift und der Genfluss
zwischen den verschiedenen Populationen sein. Unter dem Begriff genetische Drift wird die vom Zufall abhan-
gige, nicht durch natirliche Selektion gesteuerte, Veranderung der genetischen Zusammensetzung (in der

Fachsprache Allelfrequenz genannt) innerhalb einer Population verstanden. Sie fiihrt dazu, dass genetische
Unterschiede an neutralen Markern (z.B. Mikrosatellitensequenzen der DNS, die standardmassig bei solchen

genetischen Studien untersucht werden) entstehen. Je kleiner dabei eine Population ist, desto rascher entste-
hen genetische Unterschiede. Demgegeniiber fiihrt der Genfluss dazu, dass sich genetisch unterschiedliche
Populationen annahern, also genetisch vermischt werden. Die heute beobachteten genetischen Unterschiede
sind also abhangig von den Populationsgrossen (heute und in der Vergangenheit) und dem Genfluss zwischen
den Populationen. Dies flihrt dazu, dass bei verschiedenen Fischarten mit ihren unterschiedlichen biologischen
Eigenschaften unterschiedlich hohe genetische Unterschiede beobachtet werden. Die Groppen beispielsweise
weisen schweizweit sehr hohe genetische Unterschiede auf, dies weil sie in vielen kleinen Populationen vor-
kommen, und weil viele von diesen von den anderen isoliert sind. Dies auch, weil die Groppen im Verlauf ihres
Lebens nur wenig wandern. Die genetische Drift ist also eher stark und der Genfluss eher klein [11, 12]. Ganz
anders bei den Nasen. Sie leben in grossen Schwarmen in den Hauptgewassern des Mittellandes und steigen in
die Seitengewdsser zur Fortpflanzung auf. Sie sind dabei ziemlich wanderfreudig, scheinen aber kein ausge-
pragtes Homing-Verhalten an den Tag zu legen. Konsequenterweise sind die genetischen Unterschiede zwi-
schen den Populationen in der Schweiz (zumindest im Rhein unterhalb des Rheinfalls) sehr klein und statistisch
nicht signifikant [13, 14].

Fir die Forellen der in dieser Studie untersuchten Standorte (Fischzuchten ausgenommen) wurden die Fgr-
Werte im Programm ARLEQUIN v. 3.1 [15] berechnet. Von 2145 paarweisen Vergleichen (iber den gesamten
Kanton gemessen zeigten 2004 Vergleiche (93.4%) statistisch signifikante genetische Unterschiede (Abbildung
4-1). Fische der meisten Probenahme-Standorte sind also genetisch signifikant verschieden voneinander. In der
Regel waren nur kleine genetische Unterschiede, die unter einem Fg-Wert von 0.01 liegen, nicht signifikant.
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Sobald der Fi-Wert (iber 0.02 liegt, ist er statistisch signifikant und somit auch fir die Bewirtschaftung rele-
vant.

Abbildung 4-1. Anteil signifikanter Fs-Werte, die zwischen den verschiedenen Probenahme-Standorten im Kanton Aargau
beobachtet wurden.

Wenn die paarweisen Vergleiche nach ihrem Ausmass eingeteilt werden, zeigt sich, dass 80 % dieser paarwei-
sen Vergleiche zwischen den Standorten schwache genetische Unterschiede aufweisen (Abbildung 4-2). 18 %
weisen mittlere genetische Unterschiede auf. 2 % weisen starke genetische Unterschiede auf. Uber alle Stand-
orte gemessen liegt der mittlere Fsr bei 0.037. Die Unterschiede liegen somit in einem &hnlichen Bereich wie in
anderen in der Schweiz an Forellen durchgefiihrten genetischen Studien [4].
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Abbildung 4-2. Haufigkeiten der im Kanton Aargau zwischen den Forellen der untersuchten Standorte beobachteten gene-
tischen Unterschiede (Esr-Werte, N=2145).

Uber den gesamten Kanton gesehen sind die mittleren und hohen genetischen Unterschiede eher im Osten zu
finden (Abbildung 4-3).

Werden die genetischen Unterschiede der einzelnen Probenahme-Standorte etwas genauer untersucht, fallen
zwei auf, die besonders hohe genetische Unterschiede gegentiber anderen Standorten aufweisen (Widenbach
[Standort Nr. 69] : mittlerer Fs; = 0.158; Bruggbach [Standort Nr. 51]: mittlerer Fs; = 0.122), wahrend alle ande-
ren Probenahme-Standorte schwache bis massige Differenzierungen aufweisen (Es; im Mittel zwischen 0 und
0.063).

Zwei Ursachen kdnnen die beobachteten hohen Werte der beiden Probenahme-Standorte erklaren:

1. Der genetische Unterschied zwischen zwei Populationen hangt wie bereits erldutert stark vom Gen-
fluss, also der Migration zwischen zwei Populationen ab. Umso weniger Individuen zwischen den Po-
pulationen migrieren, desto grésser wird die genetische Differenzierung mit der Zeit. Die geringe Mig-
rationsrate kann beispielsweise durch natirliche oder kiinstliche Wanderhindernisse verursacht wer-
den.
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2. Der genetische Unterschied ist ebenfalls von der genetischen Drift abhangig. Diese genetische Drift ist
abhéngig von der Populationsgrosse. Je kleiner eine Population, zum Beispiel wenn sie im Oberlauf ei-
nes Gewadssers lebt und durch ein Wanderhindernis vom Unterlauf getrennt ist, desto starker ist die
genetische Drift. Vor allem auch kleine Griinderpopulationen (sogenannte demografische Flaschenhal-
se) fUhren zu starker genetischer Drift.

Abbildung 4-3. Mittlere Fs;-Werte der untersuchten Probenahme-Standorte mit einer Stichprobengrésse von mebhr als
18 Individuen. Die Farbe der Punkte entspricht dem mittleren genetischen Unterschied gegeniiber allen anderen Standor-
ten.

Die beiden Probenahme-Standorte zeigen in den Basisanalysen eine verringerte genetische Vielfalt, signifikante
Fis-Werte und ein erhdhtes Auftreten von Linkage Disequilibrium (Anhang 9.1). Eine weitere Analyse (mit dem
Programm Colony) zeigt zudem, dass viele der beprobten Fische als Vollgeschwister oder Halbgeschwister ein-

gestuft werden. Die Standorte wurden somit entweder ungeniigend beprobt (zu viele Geschwister) oder die
Fische sind durch einen demografischen Flaschenhals gegangen, der zu einer starken Reduktion der geneti-
schen Vielfalt geflihrt hat. Beim Bruggbach zeigen die Abfischungsresultate eine normale Altersstruktur und
eine hohe Anzahl gefangener Forellen. Es ist daher davon auszugehen, dass die Probenahme diese Population
gut reprasentiert. Die hohen beobachteten genetischen Unterschiede diirften daher auf einen rezenten demo-
grafischen Flaschenhals mit damit einhergehender starker genetischer Drift zurlickzufiihren sein.

Die Forellen von 93 % der untersuchten Standorte im Kanton Aargau weisen statistisch signifikante ge-
netische Unterschiede zu anderen Standorten auf. Folglich findet nur wenig Genaustausch zwischen
diesen Gewdssern statt. Die genetischen Unterschiede sind zwar eher schwach, aber vergleichbar mit
anderen in der Schweiz durchgefiihrten Studien. Eine feinrdumige, grundsatzlich in einzelne Fliessgewas-
ser eingeteilte Bewirtschaftung der Forellen, ist daher zu empfehlen.
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4.2 Genetische Unterschiede zwischen Einzugsgebieten

Fir die Bewirtschaftung ist entscheidend, wie die Grosse der Bewirtschaftungseinheiten definiert wird. In der
Regel ist der Genfluss zwischen Populationen innerhalb von nah gelegenen Fliessgewdssern oder Teileinzugs-
gebieten hoher als zwischen Gewdssern die weit auseinander in unterschiedlichen Einzugsgebieten liegen.
Somit finden sich kleinere genetische Differenzierungen haufiger zwischen geografisch nah gelegenen Popula-
tionen. Eine geografische Analyse der genetischen Daten kann Hinweise Uber die Verteilung der genetischen
Vielfalt im Kanton liefern. In der Analyse der molekularen Varianz wurden die Probenahme-Standorte nach drei
Szenarien untersucht. Eine Gruppierung der Standorte nach Grosseinzugsgebieten (Aare, Reuss, Limmat,
Rhein), nach Teileinzugsgebieten mit einem groben Raster (TZ150, Fliche von 150 km?) sowie Teileinzugsgebie-
ten mit einem feinen Raster (TZ40, Flache von 40 km2) gemass Vorlage vom BAFU [16].

Wie Ublich bei solchen Analysen, liegt der allergrosste Teil der genetischen Vielfalt innerhalb der einzelnen
Standorte. Die Resultate zeigen weiter, dass in allen drei Varianten der Gruppierung ein grosser Teil der geneti-
schen Varianz auf Unterschiede zwischen Standorten innerhalb der Gruppen beruht. Die Gruppen selbst erkla-
ren nur wenig der beobachteten genetischen Unterschiede. Dies bedeutet, dass die verschiedenen Standorte
nicht sinnvoll in gréberen Gruppierungen zusammengefasst werden kénnen.

Tabelle 4-1. Zusammenstellung der genetischen Unterschiede zwischen Gruppen von Standorten (Fcr). Zwischen Standor-
ten innerhalb von Gruppen (Fsc) und zwischen Individuen innerhalb der Standorte. n.s. nicht signifikant, *p<0.05, **p<0.01,
k% %k

p<0.001

Einzugsgebiete Flussgebiete TZ150 TZ240
Anzahl Gruppen 4 17 44
Varianz zw. Gruppen (Fr) 0.001™* 0.0032* 0.0084*
Varianz zw. Populationen innerhalb von Gruppen (Fsc) 0.0314%** 0.0332%** 0.0279%**
Varianz innerhalb von Populationen 0.967*** 0.964*** 0.964***

Der Grossteil der genetischen Vielfalt liegt innerhalb der einzelnen Probenahme-Standorte. Ein signifi-
kanter Anteil liegt zwischen den Standorten. Nur wenig genetische Vielfalt, kann durch eine Einteilung
nach Teileinzugsgebieten erkldrt werden. Eine feinrdumige, in Fliessgewadsser eingeteilte Bewirtschaf-
tung der Forellen, wird mit diesen Resultaten bestatigt.

4.3 Genetische Unterschiede in Fliissen

Der Rhein, die Aare, die Limmat und die Reuss gehéren heute zur Aschen- oder Barbenregion. Forellen sind in
diesen Gewadssern natilirlicherweise seltener als in Gewassern der Forellenregion. Im Datensatz von 2015, der
den Analysen in diesem Dokument zu Grunde lag, standen daher nur sehr wenige Individuen aus den grossen
Flissen zur Verfligung. Wahrend der koordinierten Fischzahlung von 2016 im Hochrhein konnten jedoch Pro-
ben von Rheinforellen gesammelt werden. Diese wurden nun im Nachhinein noch analysiert und die Resultate
werden hier in diesem separaten Kapitel zusammengestellt.

Die genetischen Unterschiede zwischen den untersuchten Standorten in den grossen Fliissen zeigen, dass - im
Gegensatz zu den kleineren Gewadssern - die genetischen Unterschiede eher klein und oft nicht signifikant sind
(Tabelle 4-2). So sind die genetischen Unterschiede zwischen den einzelnen Rheinstandorten in sieben von
zehn paarweisen Vergleichen nicht signifikant. Auch zwischen der Aare und dem Rhein kénnen keine signifikan-
ten genetischen Unterschiede festgestellt werden. Einzig die Limmat ist genetisch von den Rhein- und Aarefo-
rellen signifikant unterschiedlich. Auffallend ist, dass alle untersuchten Standorte signifikante genetische Un-
terschiede zu den Fischzucht Nadler, Hohler und AUE Bach aufweisen. Die bisher benutzten Forellen aus diesen
Zuchten eignen sich aus genetischer Sicht somit nicht flir Besatzmassnahmen in der Aare, dem Rhein und der
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Limmat. Vermutlich gilt dies auch fiir die Reuss. Diese Vermutung konnte allerdings wegen zu geringen Stich-
proben nicht verifiziert werden.

Demgegentber sind die genetischen Unterschiede zwischen Forellen aus der FZ AUA Limmat (Also Elterntiere,
die aus der Limmat stammen), des Sickerwasserkanals, des Radagkanals sowie dem Weiher Bottstein und den
Forellen aus den Flissen eher klein und oft nicht signifikant. Diese Fische eignen sich also aus Populationsgene-
tischer Sichtweise als Elterntieren fiir die Produktion von Besatzfischen fiir die grossen Fliessgewasser. Mutter-
tierhaltungen sollten aber moglichst vermieden werden, da sonst Domestizierungen auftreten kénnen die un-
erwinscht sind.

Tabelle 4-2. F-Werte, die zwischen Forellen aus den verschiedenen Standorten beobachtet wurden.

Standort
12 Aare = * n.s. ns. ns. ns. n.s. Foxx Rk *xk * * nEsH *
10 Limmat 0.011 - ** *x * n.s. *kx Hkk ** ns. ** * *x
6.1 Rhein KW Rheinfelden 0.001 0.005 - n.s. ns. ns. n.s. *x Fxx *x n.s. ns. ns. *
6.2 Rhein KW Ryburg-Schworstadt — 0.005 0.011 0.003 - *x *x n.s. Foxx Fxx *xk n.s. * ns. n.s.
6.3 Rhein KW Laufenburg 0.006 0.014 0.007 0.014 - n.s. n.s. L L LLE n.s. X n.s. xS
6.4 Rhein KW Albruck Dogern 0.006 0.018 0.009 0.019 0.001 - b LAk b Hoxx * * * Hoxx
6.5 Rhein KW Reckingen 0.007 0.001 0.004 0.005 0.007 0.017 = Foxx Rk *x ns. ** n.s. *oxk
40.1 FZ Nadler 0.019 0.012 0.010 0.020 0.015 0.021 0.014 - ns. *hx *kx *kx ** *x
g FZ Hohler 0.023 0.023 0.018 0.022 0.024 0.030 0.024 0.003 - Hoxk Horx Hxx *x Hoxx
53 FZ AUE Bach 0.025 0.014 0.015 0.018 0.026 0.030 0.012 0.035 0.047 = n.s. FRx rEx HEE
54 FZ AUE Limmat 0.009 0.007 0.005 0.006 0.007 0.016 0.002 0.019 0.030 -0.001 - kot n.s. it
57 ischzucht PUA Sickerwasserkana 0.010 0.015 0.007 0.009 0.028 0.021 0.011 0.016 0.018 0.025 0.018 - n.s. ns.
58 ‘ischzucht PUA Weiher Bottstein  0.004 0.012 0.004 0.005 0.009 0.014 0.006 0.009 0.015 0.024 0.008 0.003 = n.s.

59 Fischzucht PUA Radagkanal 0.011 0.024 0.013 0.005 0.030 0.039 0.017 0.024 0.027 0.034 0.021 0.006 0.006

Interessanterweise sind die meisten genetischen Unterschiede zwischen den Rheinforellen und den nahe gele-
genen Zuflissen signifikant (Tabelle 4-3). Ausnahmen stellen die Blinz, die Wyna und der Roggenhuserbach dar.
Aus den vorliegenden Daten, kann nicht eingeschatzt werden, weshalb dies so ist. Zwei mogliche Erklarungen
scheinen plausibel:

e Die Forellen, die im Rhein gefangen wurden, gehoren verschiedenen Populationen an, die aus unter-
schiedlichen Zufllissen stammen (z.B. durch Abwanderung). Ware dies der Fall, ware zu erwarten, dass
die genetische Vielfalt im Rhein héher ist als in den Zuflissen. Gleichzeitig wiirde eine erhdhte Abwei-
chung vom Hardy-Weinberg-Gleichgewicht erwartet (Uberschuss von Homozygoten). Die genetische
Vielfalt ist in der Tat hoher (Abbildung 4-4a). Der Homozygotentiiberschuss kann zwar auch beobachtet
werden, der Unterschied ist allerdings nicht signifikant (Abbildung 4-4b).

Tabelle 4-3. Fs-Werte zwischen Standorten in Rhein/Aare und nah gelegenen Zufliissen.

[\ Standort 1 Nr. Standort 2 FST Signifikanz
6.1 Rhein 7 Méhlinbach 0.008 *
6.1 Rhein 44 Magdenerbach 0.009 &
6.2 Rhein 7 Méhlinbach 0.008 *
6.2 Rhein 44 Magdenerbach 0.012 LA
6.3 Rhein 30.1 Sissle 0.022 Hrk
6.3 Rhein 30.2 Sissle 0.012 *
6.3 Rhein 38 Kaisterbach 0.019 *x
6.4 Rhein 20 Wilerbach 0.026 *x
6.4 Rhein 67 Dorfbach _ Hrk
6.5 Rhein 21 Tagerbach 0.046 hiAd
6.5 Rhein 22 Chriizlibach 0.013 Fxk
12 Aare 11 Biinz 0.009 ns.
12 Aare 8 Wyna 0.002 n.s.
12 Aare 45 Siissbach 0.033 Hork
12 Aare 47 Roggenhuserbach 0.003 ns.
12 Aare 60 Erlibach 0.044 Hork
12 Aare 68 Talbach 0.024 Hrk
12 Aare 76 Steinerkanal 0.014 *
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e Alternativ lebt in den grossen Gewassern eine eigenstandige Population, die sich zumindest teilweise
auch im Gewasser selbst fortpflanzt. Dies kann anhand der genetischen Daten jedoch nicht tberpriift

werden.

Eine Kombination von beiden Hypothesen ist ebenfalls moglich und vermutlich am wahrscheinlichsten. Fiir die
Bewirtschaftung des Rheins, der Aare, der Limmat und der Reuss sollte deshalb davon ausgegangen werden,
dass es sich bei den Forellen im Gewdasser um mehrere Populationen handelt, dhnlich wie zum Beispiel bei den
Seeforellen im Bodensee [17], die sich wahrscheinlich in unterschiedlichen Gewasser fortpflanzen.

Abbildung 4-4. a)Vergleich der genetischen Vielfalt, gemessen an der Anzahl Allele AR (korrigiert fiir die Stichprobengros-
se). b) Vergleich des Homozygoteniiberschusses (Hg-Hgp), gemessen an der Anzahl Allele Ay (korrigiert fir die Stichproben-
grosse.

Der genetische Unterschied ist zwischen Standorten der grossen Gewadsser meist klein und nicht signifi-
kant. Die genetischen Resultate weisen weiter darauf hin, dass die Forellen, die im Rhein, der Aare und
der Limmat gefangen wurden, moglicherweise mehreren Populationen zugehéren konnten. Mit ab-
schliessender Sicherheit kann dies aber nicht beurteilt werden. Sicher ist, dass sich die bisherigen Besatz-
fische aus den FZ Nadler und Hohler fiir Besatzmassnahmen in den grossen Gewadssern Rhein, Reuss,
Aare und Limmat nicht eignen. Fiir die Bewirtschaftung wird empfohlen, trotz teilweiser nicht signifikan-
ten genetischen Unterschieden, die vier grossen Gewasser Rhein, Reuss, Aare und Limmat getrennt zu

bewirtschaften. Dies gilt auch fiir Zufliisse der grossen Gewadsser.
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5 Sind die Forellen aus den Fischzuchten fiir Besatzmassnahmen
geeignet?

5.1 Genetische Unterschiede zwischen Zuchtfischen und Wildfischen

Idealerweise werden fiir die Erbriitung von Forellen wilde Elterntiere aus dem Besatzgewdsser entnommen,
gestreift und die Nachkommen wieder im Besatzgewdsser ausgesetzt. Ist die Anzahl Elterntiere gross genug
und werden die Eltern zuféllig miteinander verpaart, dann sind die Jungfische aus populationsgenetischer Sicht

mit der Ursprungspopulation identisch, d.h. es kdnnen keine genetischen Unterschiede zwischen dem Besatz-
material und der Ursprungspopulation festgestellt werden. Da Laichfischfinge mit einem grossen Aufwand
verbunden sind, werden in den FZ oft Elterntierstamme gehalten. Werden keine genetischen Unterschiede
zwischen diesen Elterntierstammen und ihren jeweiligen Besatzgewdssern festgestellt, bedeutet dies, dass die
Besatzfische aus populationsgenetischer Sicht fiir Besatzmassnahmen im Besatzgewdsser geeignet sind. Wer-

den allerdings signifikante genetische Unterschiede zwischen den Elterntierstimmen der FZ und den Forellen in
den Besatzgewdssern beobachtet, bedeutet dies, dass die Jungfische von diesen Elterntieren fiir Besatzmass-
nahmen in den Besatzgewadssern nicht geeignet sind.

Bei dieser Analyse wurden FZ mit deren Besatzgewdassern (also durch Angelfischer befischbare Gewasser) und
zusatzlich mit neun Aufzuchtgewdssern verglichen. Die Elterntierstamme in den FZ werden nur ab und zu mit
Wildfangen aufgefrischt (Ursprung: Erzbach, Surb, Wyna und weitere). Deshalb wird davon ausgegangen, dass
sich die genetischen Eigenschaften dieser Population nicht von Jahr zu Jahr stark dndern. Somit kénnen diese
Daten flr die folgenden Vergleiche herangezogen werden. Bei einem in der Regel jahrlich abgefischten Auf-
zuchtgewdsser wird erwartet, dass die genetischen Unterschiede zwischen dem Elterntierstamm des Besatzma-
terials in der FZ und den abgefischten Sémmerlingen der Aufzuchtgewasser klein und nicht signifikant sind.
Dies weil davon ausgegangen wird, dass sich durch die Bewirtschaftung eine lokale sich selbst reproduzierende
Population nicht etablieren kann, da Aufzuchtgewadsser liblicherweise vollstdndig ausgefischt werden.

Abbildung 5-1. Anteil signifikanter Fs-Wertezwischen den FZ und den untersuchten Standorten in den Gewéssern (aufge-
trennt nach Aufzuchtgewdsser und andere Besatzgewdsser) des Kantons Aargau.

Im Kanton Aargau wurden die genetischen Unterschiede zwischen Standorten aus Besatzgewassern und drei
Fischzuchtbetrieben berechnet (FZ Nadler N=37, FZ Fliickiger: N=1, und FZ Ortsbiirger Bremgarten: N=2). Die
Resultate zeigen, dass die genetischen Unterschiede zwischen den Zuchten und den Besatzgewadssern in 94%
der Falle signifikant sind (Abbildung 5-1). Lediglich zwei Vergleiche (zwischen FZ Nadler und der Surb (Standort
2.1) und dem Roggenhuserbach (47) zeigen keinen signifikanten genetischen Unterschied (Tab. 5-1). Zwischen
den neun untersuchten Aufzuchtgewassern und ihren entsprechenden FZ liegt der Anteil signifikanter geneti-
scher Unterschiede bei ca. 82%, d.h. dass in zwei von neun Aufzuchtgewdssern keine signifikante genetische
Differenzierung zwischen der FZ und den abgefischten Sdmmerlingen gefunden wurde. Die benutzten Besatzfi-
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sche (aus Fischzucht oder Aufzuchtgewdsser) eignen sich somit aus genetischer Sicht in den meisten Fallen
nicht fiir Besatzmassnahmen in den Zielgewéassern (nach Art. 6 Abs. 2 VBGF sowie Besatzkonzept Kanton Aar-
gau). Wichtig dabei, in der FZ Nadler konnte zwischen den Jungfischen (Besatzmaterial) und den Elterntieren
wie erwartet kein signifikanter genetischer Unterschied beobachtet werden (Kontrollvergleich).

Abbildung 5-2. Bachforellen aus den Fischzuchten (Links: FZ Nadler; R5echts: FZ Fliickiger).

Tabelle 5-1. Zusammenstellung der genetischen Unterschiede (Fsr-Werte) zwischen den FZ und den besetzten Gewdssern.
Aufzuchtgewadsser sind nach dem Gewassernamen mit (AZG) gekennzeichnet.
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Dass in zwei Aufzuchtgewassern (Hinikerbach, Roggenhuserbach) keine signifikanten genetischen Unterschie-
de zwischen der FZ und den im Herbst abgefischten Sommerlingen beobachtet wurde, ist nicht Gberraschend.
Insbesondere wenn beriicksichtigt wird, dass die Aufzuchtgewdsser regelmassig ausgefischt werden. Es ist
daher eher lberraschend, dass trotz dieser Ausfischungen Uberhaupt signifikante genetische Unterschiede
zwischen einem Aufzuchtgewasser und der FZ beobachtet werden (sieben von neun Aufzuchtgewdssern). Dies
deutet darauf hin, dass die lokale Population durch die Ausfischungen nicht ganz entfernt wird und sich trotz
dieser starken Entnahme fortpflanzen kann. Eine mogliche Erklarung ist, dass adulte laichreife Forellen nach
den Abfischungen in diese kleinen Gewasser aufsteigen, um sich dort natirlich fortzupflanzen. Diese Hypothese
wird auch durch die Protokolle der Abfischungen gestiitzt, da nebst den O+-Forellen haufig auch dltere Fische
gefangen werden (personliche Auskunft Fischereiverwaltung). Es muss also davon ausgegangen werden, dass in
den sieben Aufzuchtgewdssern sich selbst fortpflanzende Forellenpopulationen vorkommen. Diese Erkenntnis
ist umso erstaunlicher, da die meisten Aufzuchtgewasser intensiv bewirtschaftet werden (jahrlicher Besatz mit
Brutlingen und jahrliche Abfischungen der Sommerlinge im Herbst). Die beiden Aufzuchtgewasser, die gene-
tisch nicht unterschiedlich von der FZ waren, sind gepragt durch eine gewisse Isolation, d.h. dass diese beiden
Aufzuchtgewadsser nicht mit dem Unterlauf vernetzt sind. Dies bedeutet, dass sich durch die intensive Bewirt-
schaftung keine sich selbst erhaltenden Forellenbestande aufbauen konnten.

Die Analyse zeigt, dass sich die fiir den Besatz benutzten Fische aus den Fischzuchten aus genetischer
Sicht nicht fiir Besatzmassnahmen in den jeweiligen Zielgewadssern (Besatzgewasser und Aufzuchtbéche)
eignen. Die Resultate lassen auch vermuten, dass in vielen Gewasser, dazu zdhlen auch die Aufzuchtge-
wasser, die regelmadssig ausgefischt werden, eine natiirliche Rekrutierung vorhanden ist. Bei zukiinftigen
Besatzmassnahmen muss daher darauf geachtet werden, dass der Ursprung der Elterntiere und die
Zielgewdsser besser aufeinander abgestimmt werden. Der Erfolg der Besatzmassnahmen sollte im Zwei-
felsfall iberprift werden.

5.2 Genetische Unterschiede zwischen Aufzuchtgewasser und ihren Besatz-
gewassern

Haufig werden Besatzfische in Aufzuchtgewasser aufgezogen bevor sie in ihr definitives Gewasser eingesetzt
werden. Ziel dieser Praxis ist, die Zucht- bzw. Besatzfische moglichst friih den natirlichen Bedingungen auszu-
setzen und gleichzeitig die Mortalitdt der friilhen Lebensstadien niedrig zu halten. Diese Praxis hat zwar den
Vorteil einer geringeren Mortalitdt der Besatzfische, fihrt aber unweigerlich zu einer Beeintrachtigung der
Besatz- und Aufzuchtgewdsser (mogliches Einschleppen von Krankheiten, Konkurrenz mit lokaler Populati-
on/andere Tierarten, Abfischung von lokalen Populationen inkl. Laichtieren usw.). Da die abgefischten Forellen
anschliessend in andere Gewdsser eingesetzt werden, stellt sich die Frage, ob sich diese abgefischten Forellen
aus den Aufzuchtgewdssern von den Forellen in den besetzten Gewdssern genetisch unterscheiden. Lage ein
solcher genetischer Unterschied vor, waren die Forellen aus diesen Aufzuchtgewdssern fiir Besatzmassnahmen
in den entsprechenden Besatzgewdssern nicht geeignet. Insgesamt konnten neun Vergleiche zwischen Auf-
zuchtgewassern und ihren jeweiligen Besatzgewdssern untersucht werden.

In den neun untersuchten Vergleichen wurden genetische Unterschiede (Fs-Wert) zwischen 0.005-0.109 beo-
bachtet. Die genetischen Unterschiede sind also im kantonalen Vergleich eher hoch. Insbesondere der Brugg-
bach weist sehr hohe genetische Unterschiede zu den zwei Biinz Standorten auf. Des Weiteren sind die geneti-
schen Unterschiede abgesehen von zwei Ausnahmen (Luthern mit Limmat und Griindelbach mit Suhre) signifi-
kant. Nicht signifikant ist zum einen der mit 0.009 sehr tiefe Fs--Wert zwischen der Luthern und der Limmat. Da
die Limmat mit Forellen aus der Luthern besetzt wurde, konnte dies die Konsequenz der Besatzmassnahmen
sein. Die Stichprobengrésse der Luthern ist allerdings mit 18 Individuen etwas klein, was die Aussagekraft die-
ses Resultates schmalert. Weiter ist der Vergleich zwischen dem Griindelbach und der Suhre nicht signifikant
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(Fs=0.005). Dies ist nicht wirklich Gberraschend, da der Griindelbach in der Ndhe der Probenahm-Stelle der
Suhre in letztere miindet.

Insgesamt zeigen diese Ergebnisse, dass sich die im Herbst von den untersuchten Aufzuchtgewéassern abge-
fischten Forellen in der Regel genetisch von den Forellen der entsprechenden besetzten Zielgewdsser unter-
scheiden und sich damit flir den Besatz nicht eignen.

Tabelle 5-2. Fs-Werte zwischen Aufzuchtbachen und deren Besatzgewasser.

Aufzuchtgewasser Zielgewasser Fst Signifikant
Luthern 26 Limmat 10 0.009 ns.
Griindelbach 41.1 Suhre 41.2 0.005 n.s.
Talbachli 42 Suhre 412 0.032 ok
Gottesgraben 43 Limmat 10 0.023 ok
Stssbach 45 Biinz 11 0.034 o
Siissbach 45 Biinz 1.2 0.024 i
Bruggbach 51 Biinz 11 - il
Bruggbach 51 Biinz 1.2 53
Ammerswilbachli 52 Aabach 19.2 0.026 *

In den untersuchten Aufzuchtgewdssern unterscheiden sich die abgefischten Sémmerlinge von denen
aus den Zielgewassern in sieben von neun Fillen signifikant. Die Fische aus den Aufzuchtgewassern eig-
nen sich also in den meisten Fallen nicht fiir Besatzmassnahmen in den jeweiligen Zielgewassern. Sinn
und Zweck der Nutzung von kleinen Bachen fiir die Aufzucht von Forellenbesatzfischen sollte aufgrund
dieser Ergebnisse grundsatzlich hinterfragt werden.

Abbildung 5-3. Kleine Bache dienen oft als Aufzuchtgewdsser (Galternbach).
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6 Einfliisse der bisherigen Besatzpraxis auf die Genetik der Wild-
populationen

6.1 Genetische Unterschiede zwischen Fischzuchten und Besatzgewasser

Im Kanton Aargau gibt es viele Gewadsser, die seit Jahrzehnten jahrlich besetzt werden. Es gibt aber auch Ge-
wasser, die schon seit etlichen Jahren nicht mehr besetzt wurden. Falls Besatzmassnahmen zu einem erhéhten
Genfluss von der FZ in Richtung der besetzten Gewdsser fiihren, dann sollten die genetischen Unterschiede
zwischen den besetzten Gewadssern und den FZ kleiner sein als zwischen nicht besetzten Gewdssern und den
FZ. Dies ist im Kanton Aargau der Fall, selbst wenn die Forellen der beiden Standorte Widenbach und Brugg-
bach, die sich genetisch sehr stark von den Forellen aus allen anderen Standorten unterscheiden, ausgeschlos-
sen werden (Abbildung 6-1). Ein Ausschluss dieser Standorte rechtfertigt sich, da diese durch die hohen Fs-
Werte stark ins Gewicht fallen und diese Werte auf einen demografischen Flaschenhals zurtickzufiihren sind.

Abbildung 6-1. Durchschnittlicher genetischer Unterschied zwischen FZ und besetzten Gewdsser bzw. Zuchten und Gewas-
sern ohne Besatz. * Die Standorte Widenbach und Bruggbach wurden von der Analyse ausgeschlossen.

Die Besatzmassnahmen fiihren sehr wahrscheinlich seit Jahrzehnten zu einem Genfluss aus den Zuchten
in die besetzten Gewasser. Trotzdem unterscheiden sich die Wildpopulationen in der Regel genetisch
signifikant von den Zuchten. Dies bedeutet, dass natiirliche Prozesse wie die natiirliche Selektion und
genetische Drift weiterhin aktiv sind und lokale Populationen nicht identisch zu den Fischen aus den
Zuchten sind. Dieses Resultat zeigt aber auch, dass sich der langjdhrige Besatz auf die genetischen Eigen-
schaften der Populationen in den besetzten Gewassern ausgewirkt hat.

6.2 Genetische Vielfalt und Inzucht in den Fischzuchten

In Zuchten besteht das Risiko durch eine zu geringe Anzahl Elterntiere die genetische Vielfalt der Besatzfische
negativ zu beeinflussen [18]. Die Auswertung der genetischen Vielfalt (Anzahl beobachtete Allele korrigiert fiir
die Stichprobengrosse; d.h. Allelic Richness Ag) zeigt, dass in den Zuchten in der Regel eine geniigend grosse
genetische Vielfalt vorhanden ist (Abbildung 6-2). Nur die FZ Fliickiger weist eine klar reduzierte genetische
Vielfalt auf. Gewasser mit Besatz weisen im Vergleich mit nicht besetzten Gewassern eine leicht erhéhte gene-
tische Vielfalt auf (Abbildung 6-2). Nur bei den Forellen der FZ Fliickiger wurden entsprechende Hinweise fir

21



Populationsgenetische Untersuchung der Forellen im Kanton Aargau

Inzucht gefunden. Der Inzuchtkoeffizient ist zwar signifikant (Fis = -0.06, p < 0.05), aber es wurde ebenfalls eine
hohe Anzahl Voll- und Halbgeschwistern identifiziert, die dieses Ergebnis teilweise erklart (Anhang 9.1).

Allelic Richness [AR]

Abbildung 6-2. Anzahl der beobachteten Allele korrigiert fur die Stichprobengrosse (Allelic Richness Ag) der untersuchten
Fischzuchten (blau). Zum Vergleich wird der Mittelwert der in den Gewéassern mit sowie ohne Besatz beobachteten Werte
angegeben (rot).

Die genetische Vielfalt in den Zuchten ist in der Regel nicht tiefer als in den natiirlichen Gewdssern des
Kantons. Der Besatz scheint zu einer leichten Erh6hung der genetischen Vielfalt innerhalb von Gewas-
sern zu fiihren. Mit der Ausnahme der FZ Fliickiger, scheint Inzucht in den Zuchten kein Problem zu sein.

6.3 Isolation der Populationen iiber die Gewasserdistanz

Abbildung 6-3. Zusammenhang zwischen der normierten genetischen Distanz und der Gewadsserdistanz zwischen allen
untersuchten Standorten.

Der natirliche Genfluss fiihrt in naturnahen Situationen dazu, dass der genetische Unterschied zwischen Popu-
lationen mit der Gewdsserdistanz zunimmt [19] (,Isolation durch Distanz”, vgl. auch die Aschenstudie vom
Kanton Aargau [20]). Dies ist normalerweise der Fall, weil die Migration von Individuen umso schwieriger ist, je
weiter die Zielpopulation entfernt ist. Eine solche Isolation liber die Gewasserdistanz konnte bei den Forellen
im Kanton Aargau allerdings nicht beobachtet werden (Abbildung 6-3). Dies ist vermutlich eine Konsequenz der
jahrzehntelangen Besatzmassnahmen, die sich auf die populationsgenetischen Verwandtschaften liber viele
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Generationen ausgewirkt haben. Moglicherweise hat dieser kiinstliche Genfluss die urspriinglich vorhandene
genetische Isolation mit der Gewadsserdistanz verwdssert, sodass diese heute nicht mehr feststellbar ist.

Die jahrzehntelangen Besatzmassnamen haben im Kanton Aargau zu unnatiirlichem Genfluss zwischen
Forellenpopulationen gefiihrt, der die heute beobachteten genetischen Unterschiede zwischen Probe-
nahme-Standorten préagt. Natiirliche Muster wie die ,lIsolation mit der Distanz“ kdénnen nicht mehr
nachgewiesen werden.
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7 Empfehlungen fiir Bewirtschaftungseinheiten

Derzeit ist beim BAFU eine Praxishilfe in Arbeit, die Empfehlungen fur das Vorgehen bei der Besatzbewirtschaf-
tung formuliert [21]. In groben Ziigen ist das empfohlene Vorgehen aber bereits bekannt. Am Anfang der Uber-
legungen steht jeweils eine Erfolgskontrolle der Besatzmassnahmen. Sie soll priifen, ob der laufende Besatz
Gberhaupt notig ist. Zeigt diese Erfolgskontrolle, dass die natirliche Rekrutierung in ausreichendem Masse
funktioniert, ist kein Besatz notig. Erweist sich die natiirliche Rekrutierung hingegen als mangelhaft, dann soll
gepriift werden, ob die dafiir verantwortlichen Gewasserdefizite behoben werden kénnen oder ob Anpassun-
gen beim Fischereimanagement notig sein kdnnten. Der Erfolg dieser Massnahmen soll anschliessend mit einer
weiteren Erfolgskontrolle Gberprift werden. Falls die Defizite nicht behoben werden konnten, kann ein Besatz-
programm ins Auge gefasst werden. Um den Erhalt von genetischen Eigenschaften lokaler Populationen zu
gewdhrleisten werden entsprechende geografisch getrennte Bewirtschaftungseinheiten definiert.

7.1 Vorgehen bei der Definition von Bewirtschaftungseinheiten

7.1.1 Gesetzliche Bestimmungen

Das Bundesgesetz Uiber die Fischereibezweckt den Erhalt und den Schutz einheimischer Fischarten, Rassen und
Varietdten sowie deren Lebensrdume. Deshalb braucht das Einsetzen von standortfremden Arten, Rassen und
Varietdten eine Bewilligung des Bundes (Art. 6 Abs. 1 BGF). Als standortfremd gelten u.a. Fische, die mit der
Population ihres Einsatzortes genetisch nicht ausreichend verwandt sind (Art. 6 Abs. 2 Bst. B VBGF). Keiner
Bewilligung durch deb Bund bedarf der Besatz mit einheimischen Flschen, sofern der Herkunftsort und der
Einsatzort im gleichen Einzugsgebiet liegen (Art. 8 Abs. 2 Bst. a VBGF).

Der Besatz von Fischarten, die im Kanton Aargau heimisch sind, liegt also in der Zustandigkeit des Kantons
(Art. 3 Abs. 2 Bst. e BGF). Im Rahmen der vorgeschriebenen nachhaltigen Nutzung der Bestande kann der Kan-
ton Vorschriften tiber das Einsetzen erlassen, "wenn dies zur Erhaltung lokaler Rassen oder zur Wahrung der
nachhaltigen Nutzung notwendig ist" (Art. 8 Abs. 3 VBGF). Innerhalb der grossen Einzugsgebiete gemass An-
hang 1 BGF sollte der Kanton Aargau also kleinere Bewirtschaftungseinheiten definieren, welche die Bewah-
rung der genetischen Vielfalt und somit auch lokale Anpassungen sichern. Das von der Fischereiverwaltung
unter Mitarbeit der kantonalen Fischereikommission verabschiedete Besatzkonzept vom Februar 2011 sieht
einen ebensolchen Fischeinsatz von standortgerechten Besatzfischen vor. Die Fischereifachstelle des Kantons
Aargau nahm bisher an, dass es sich bei den Forellen im Aargau um eine einzige Population handelt, die des
Rheineinzugsgebietes.

7.1.2 Populationsgenetische Grundlagen

Ein wichtiges Ziel der fischereilichen Bewirtschaftung sollte der Erhalt der lokalen Eigenschaften der Populatio-
nen sein. Dadurch kommen Populationen in ihrem lokalen Lebensraum moglichst gut zurecht und es werden
auch die Unterschiede zwischen den Populationen aus unterschiedlichen Lebensrdumen bewahrt. Es ist des-
halb wichtig, biologisch sinnvolle Bewirtschaftungseinheiten zu definieren. Dies gilt auch fir Gewasser, die in
den vergangenen Jahrzehnten intensiv besetzt wurden [21], wie dies im Kanton Aargau teilweise der Fall ist.
Die Besatzmassnahmen haben zwar teilweise zu einer Homogenisierung der Forellenpopulationen gefiihrt.
Trotzdem gibt es zwischen den meisten Probenahme-Standorten nach wie vor signifikante genetische Unter-
schiede, die erhalten und geférdert werden sollen.

Zu diesem Zweck sollen Bewirtschaftungseinheiten definiert werden, die einen moglichst grossen Teil dieser
genetischen Vielfalt bewahren, neue lokale Anpassungen ermdoglichen und in der Praxis mit zumutbarem Auf-
wand umsetzbar sind. Bewirtschaftungseinheiten (BWE) sind dabei geographisch abgegrenzte Gebiete (Ein-
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zugsgebiete, Gewaésser, oder Gewasserabschnitte), in denen nur mit Fischen aus diesem Gebiet besetzt

wird [21]. Folglich missen der Herkunftsort der Elterntiere, ein allfalliges Aufzuchtgewasser sowie der Einsatz-

ort der Besatzfische innerhalb derselben BWE liegen. Die Erbriitung und die Aufzucht der Besatzfische aus ver-

schiedenen BWE missen getrennt erfolgen.

Fir die Ausscheidung der Bewirtschaftungseinheiten wird das folgende Vorgehen vorgeschlagen [21]:

Die Teileinzugsgebiete (TEZG: Grosse 150 kmz) sollen als grésstmogliche Einheiten getrennt bewirt-
schaftet werden. Diese Grosse wurde anhand der schweizweit verfliigbaren genetischen Resultate
festgelegt [4, 21]. In der Regel sind Forellen aus verschiedenen TEZG populationsgenetisch signifikant
unterschiedlich voneinander.

Die unterschiedlichen Gewdssertypen sollen getrennt bewirtschaftet werden. Hier kommen insbeson-
dere die Fischregion, das Temperaturregime und das Abflussregime zum Tragen. Dies wird vorgeschla-
gen, da in der Schweiz gezeigt werden konnte, dass sich die Forellen an unterschiedliche Bedingungen
entlang von Hohengradienten angepasst haben [22, 23]. Ein Besatz mit nicht angepassten Fischen ist
in der Regel nicht zielfiihrend, da sich nicht-angepasste Besatzfische im Vergleich mit angepassten Be-
satzfischen schlechter durchsetzen kénnen.

Genetisch differenzierte Forellen sollen nach Méglichkeit getrennt bewirtschaftet werden. Die geneti-
schen Resultate dieser Studie zeigen, dass im Kanton Aargau eine feinrdumige genetische Struktur
nach einzelnen Gewassern fir Forellen die Regel ist.

Grundsatzlich sollen nur natirlich zu erwartende Fischarten gefoérdert werden. Ein Forellenbesatz in
einem Gewasser der Barbenregion ist z.B. nicht zielfiUhrend, wenn die Besatzfische in sommerwarmen
Gewadssern nicht Gberleben.

Durch die getrennte Bewirtschaftung von genetisch differenzierten Populationen entstehen rasch sehr viele

Bewirtschaftungseinheiten. Um damit einhergehende Kapazitdtsengpasse zu vermeiden, werden folgende zwei

Vorgehen vorgeschlagen, die in der Praxis umgesetzt werden kénnen:

1.

Die Engpésse konnen durch eine alternierende Bewirtschaftung gel6st werden. Dabei werden wéah-
rend einiger Jahre nur die Fische so vieler BWE aufgezogen, wie Platz in den FZ bzw. vorhandene Res-
sourcen eingesetzt werden kdnnen. Es werden nur Gewadsser in den entsprechenden BWE besetzt. In
den nicht bewirtschafteten Gewassern kann in dieser Zeit die Notwendigkeit eines Besatzes Gberprift
werden (Erfolgskontrolle Naturverlaichung, Entwicklung Bestand ohne Besatz). Danach kdnnen im
Turnus andere BWE beriicksichtigt werden. Durch die alternierende Bewirtschaftung wird zwar die
Menge an Besatzfischen reduziert, deren Qualitat wird aber erhéht [21].

Bei der Definition der BWE wird pragmatisch vorgegangen. In einem ersten Schritt werden alle nach
dem obigen Vorgehen zu definierenden BWE ausgeschieden und grafisch festgehalten (A). Diese soll-
ten wann immer moglich bei der Bewirtschaftung beriicksichtigt werden. Fiir den Fall, dass dies aus
nachvollziehbaren Griinden nicht méglich ist, werden die Gewasser, die zu einem Gewadssertyp geho-
ren, und zwischen denen die genetischen Unterschiede zwar signifikant aber nicht sehr hoch sind, in-
nerhalb von einem TEZG zu einer BWE zusammengefasst (B). Diese zusammengefassten BWE sollten
bei der Bewirtschaftung als minimaler Standard beriicksichtig werden. Das heisst: Fische sollten nur
innerhalb dieser Einheiten verschoben werden.

7.2 Beurteilung Besatzerfolg

Die Grosse des genetischen Unterschiedes, gemessen als Fsr-Wert, kann einen Hinweis tber den Erfolg der

Besatzmassnahmen liefern. Desto grosser der Genfluss aus der Zucht in die natirliche Population ist, desto

kleiner féllt der Fs-Wert in der Regel aus. Insbesondere wenn hohe Fs-Werte beobachtet werden, kann davon

ausgegangen werden, dass kaum Genfluss aus der Zucht vorliegt und der Besatz somit wenig erfolgreich war.
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Bei kleinen Fsr-Werten ist die Interpretation deutlich schwieriger. Daher wird bei der Interpretation der Fg-
Werte nach folgender Nomenklatur systematisch vorgegangen.

7.3 Ubersicht Teileinzugsgebiete

Die Details zur Herleitung der einzelnen Bewirtschaftungseinheiten fir den Kanton Aargau kénnen dem Anhang
11.4 entnommen werden. Zur Bestimmung der BWE wurden in einem ersten Schritt die 12 Teileinzugsgebiete
(TEZG) der Grosse 150km’ definiert (Abbildung 7-3, Tabelle 7-1). Innerhalb dieser TEZG wurden anschliessend
die Gewassertypologie und insbesondere die genetischen Verwandtschaften der Probestandorte berlicksichtigt
und aufgrund der Ergebnisse entsprechende BWE ausgeschieden (siehe Anhang).

Abbildung 7-1: Ubersicht der Teileinzugsgebiete (TEZG) im Kanton Aargau.
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Tabelle 7-1: Aufstellung der Bewirtschaftungseinheiten, inkl. Bezeichnungen des Kantons Aargau.

Teileinzugsgebiet (TEZG) Gebiet

TEZG 1 Wigger
TEZG 2 Suhre
TEZG 3 Aabach
TEZG 4 Blinz
TEZG 5 Reuss
TEZG 6 Limmat
TEZG 7 Aare
TEZG 8 Surb
TEZG 9 Klingnau
TEZG 10 Rhein
TEZG 11 Sissle
TEZG 12 Mohlinbach

Abbildung 7-2. Aare bei Brugg (Quelle: http://aarelauf.ch/die-aareschlucht-bei-brugg/).
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7.4 Ubersicht Bewirtschaftungseinheiten

Abbildung 7-3. Ubersicht {iber die im Kanton Aargau ausgeschiedenen Bewirtschaftungseinheiten (BWE). Insgesamt wur-
den 35 BWE definiert. Aare, Limmat, Reuss, Rhein, Suhre, Wyna und Aabach gelten jeweils als eine BWE, auch wenn sie in
der Legende mehrfach vorkommen.
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8 Schlussfolgerungen

8.1 Genetische Resultate

Die genetischen Analysen von ca. 2600 Forellen aus Gewassern und Fischzuchten im Kanton Aargau zeigen eine
hohe Anzahl von signifikanten genetischen Unterschieden zwischen den untersuchten Probenahme-
Standorten. Uber 93% der untersuchten Probenahme-Standorte sind im Vergleich mit anderen Standorten
genetisch unterschiedlich. Die Resultate zeigen weiter, dass sich die fiir den Besatz benutzten Zuchtfische fir
92% der Gewadsser aus populationsgenetischer Sicht nicht eignen. Lediglich in zwei von 29 untersuchten Be-

satzgewdssern wurde kein signifikanter genetischer Unterschied mit der FZ gefunden. Von neun zusatzlich
untersuchten Aufzuchtgewdassern waren die im Herbst abgefischten Sémmerlinge in sieben Gewassern eben-
falls genetisch signifikant unterschiedlich von der FZ. Nur in zwei Aufzuchtgewdssern, die nicht gut mit dem
unterliegenden Gewassersystem vernetzt sind, konnten keine genetischen Unterschiede mit dem Besatzmate-
rial aus der FZ festgestellt werden. Beide Resultate zeigen, dass die fiir den Besatz benutzen Fische in der Regel
ungeeignet sind. Bei zuklnftigen Besatzmassnahmen sollte daher darauf geachtet werden, die Herkunft der
Elterntiere und die Besatzgewasser besser aufeinander abzustimmen. Im Prinzip sollten dabei einzelne Forel-
lengewdsser getrennt voneinander bewirtschaftet werden.

Die Resultate zu den Konsequenzen der Besatzmassnahmen der letzten Jahrzehnte zeigen verschiedenes: Ei-
nerseits konnten innerhalb der einzelnen Probenahme-Standorte kaum negative Einfliisse wie der Verlust von
genetischer Vielfalt an neutralen Markern oder Inzucht nachgewiesen werden. Andererseits kann heute keine
genetische Isolation von Populationen tber die Gewdsserdistanz mehr festgestellt werden. Dies ist wahrschein-
lich auf einen Genfluss von den Zuchten in die besetzten Populationen zuriickzufiihren und zeigt, dass sich die
Besatzmassnahmen uUber die letzten Jahrzehnte direkt auf die genetischen Eigenschaften der Populationen in
den Gewassern ausgewirkt haben. Dazu kénnen unter Umstdnden (z.B. bei kleinen Populationsgréssen) schon
wenige Individuen, die sich pro Generation mit den natirlich vorkommenden Populationen vermehren, ausrei-
chen. Dieser Genfluss kann dabei zu einem schrittweisen Verlust von Anpassungen an die lokalen Umweltbe-
dingungen flhren.

Obwohl die Populationen sich aufgrund des Besatzes in der Vergangenheit genetisch ahnlicher geworden sind,
sind die natlrlichen Prozesse, die zur genetischen Differenzierung zwischen Populationen fihren, nicht zu-
sammengebrochen und die meisten Forellen der untersuchten Standorte sind genetisch noch signifikant unter-
schiedlich. Im Rahmen der Bewirtschaftung sollte dies beriicksichtigt werden. Genetisch differenzierte Popula-
tionen haben das Potential liber einzigartige lokale Anpassungen zu verfiigen. Ein Verlust solcher lokalen An-
passungen kénnte negative Auswirkungen auf die Fortpflanzungsfahigkeit und das Uberleben (Fitness) der
natirlich vorkommenden Populationen haben. Wird die Fitness dieser Forellenpopulationen geschwacht, kann

dies unter Umstanden zu einem Produktionsverlust eines Gewadssers flihren und so schlussendlich zu weniger
fangbaren Forellen. Dies wiirde auch die Fischer negativ beeinflussen. Eine lokale Bewirtschaftung ist also nicht
nur im Sinne des Schutzes der Biodiversitadt, sondern auch im Sinne der Fischer, welche die Forellen der einzel-
nen Gewadsser nutzen.

Die Ergebnisse der Studie zeigen einerseits, dass sich die Besatzmassnahmen auf viele Gewdasser des Kantons
genetisch ausgewirkt haben. Andererseits zeigen sie auch, dass sich die meisten Probenahme-Standorte gene-
tisch immer noch signifikant unterscheiden. Dies macht es schwierig, eine allgemeine Schlussfolgerung tber die
Effizienz oder den Erfolg von Besatzmassnahmen zu machen. Schon ein geringer Besatzerfolg (einzelne Indivi-
duen, die sich natirlich fortpflanzen) kann zu Genfluss filhren und genetische Unterschiede verwassern, vor
allem wenn dieser Ulber viele Generationen hinweg stattfindet. Wenn keine natiirliche Fortpflanzung stattfande
und die meisten Fische aus dem Besatz abstammen wiirden, wiirde man nur sehr kleine und in der Regel nicht
signifikante genetische Unterschiede zwischen Forellen der Fischzuchten und den untersuchten Standorten
erwarten. Dies ist, wie die Resultate dieser Studie zeigen, nicht der Fall. Deshalb kann davon ausgegangen wer-
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den, dass in vielen Gewassern die natlirliche Fortpflanzung eine wichtige Rolle spielt. Die durch den Kanton und
die Fischer zusammen durchgefiihrten Kartierungen der Forellenlaichgruben liefern diesbeziiglich nitzliche
Informationen und sind wichtig fiir die Planung der zukiinftigen Bewirtschaftung. Um die gewdsserspezifische
Effizienz spezifischer Besatzmassnahmen zu (berprifen, sind allerdings weitere, gezielte Erfolgskontrollen
notwendig. Zurzeit werden solche bereits in einigen Gewdssern des Kantons Aargau durchgefiihrt. Dabei wird
zum ersten Mal auch die Genetik genutzt, um Besatzfische zu markieren, nebst anderen gangigen Methoden
wie z.B. ein Fettflossenschnitt. Die Resultate dieses Versuches werden in einem separaten Bericht abgehandelt.

8.2 Empfehlungen fiir die zukiinftige Bewirtschaftung

Die hohe Anzahl genetischer Unterschiede und das nicht Vorhandensein einer Steigerung der genetischen Dif-
ferenzierung zwischen Populationen mit zunehmender geografischer Distanz fiihren dazu, dass die Ausschei-
dung von Bewirtschaftungseinheiten nicht ganz einfach war. Basierend auf den genetischen Daten miisste im
Prinzip fast jedes Gewdsser separat bewirtschaftet werden. Dies ist in der Praxis jedoch oft nicht moglich.

Nach Rucksprache mit der Sektion Jagd und Fischerei wurde bei der Ausscheidung der Bewirtschaftungseinhei-
ten ein pragmatisches Vorgehen gewahlt, das von verschiedenen Fischereiexperten und vom BAFU empfohlen
wird [21]. Dabei sollen nebst den genetischen Ergebnissen, Informationen liber das Vorhandensein verschiede-
ner Teileinzugsgebiete (Grosse 150 kmz) und verschiedener Gewdssertypen sowie Vorkommen der einzelnen
Fischarten einfliessen. Die ausgeschiedenen BWE sollen in Zukunft bei der Bewirtschaftung als minimaler Stan-
dard beriicksichtig werden. Das heisst konkret: Forellen sollten nur innerhalb dieser Einheiten verschoben bzw.
bewirtschaftet werden. Der Laichfischfang, die Aufzuchtgewdsser und die Besatzgewasser missen also stets in
derselben Bewirtschaftungseinheit liegen. Mit diesem Ansatz wurden fiir die Forellen im Kanton Aargau insge-
samt 35 verschiedene Bewirtschaftungseinheiten ausgeschieden. Falls moglich, sollte aber dennoch in kleine-
ren BWE, d.h. gewasserspezifischen BWE, bewirtschaftet werden. Detaillierte Angaben und Erlduterungen fur
jedes Teileinzugsgebiet und die jeweiligen Bewirtschaftungseinheiten sind im Anhang aufgefihrt.
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9 Glossar

Allel Ein Allel bezeichnet eine mégliche Variante eines Gens oder eines Lokus. Im Fall der Mikro-
satelliten werden die unterschiedlichen Fragmentlangen als Allele bezeichnet.

Allelfrequenzen Die H&ufigkeit eines Allels innerhalb einer Population.

Biologisches Artkonzept Arten sind Gruppen von sich miteinander fortpflanzenden Populationen, die von anderen
solchen Gruppen reproduktiv isoliert sind.

Chromosom Ein fadenférmiges Gebilde, welche das Erbgut eines Lebewesens tragt und in jedem Zellkern

vorhanden ist.

Demografischer Flaschen- Damit wird in der Populationsgenetik eine genetische Verarmung einer Population bezeich-
hals net, welche eine Folge einer (zeitweiligen) starken Reduktion der Anzahl Individuen einer
Population oder Art ist.

Desoxyribonukleinsdure Die Desoxyribonukleinsdure (DNS) ist ein Makromolekiil, das die Erbinformation enthilt. Sie

(DNS) ist im Zellkern und in den Mitochondrien vorhanden. Die DNS ist zusammengesetzt aus den
chemischen Elementen Kohlenstoff, Wasserstoff, Stickstoff, Sauerstoff und Phosphor. Im
Sprachgebrauch wird haufig die Abkirzung DNA verwendet, die sich vom englischen Begriff
Deoxyribonucleic Acid ableitet.

Fitness Die Fitness beschreibt die Uberlebens- und Fortpflanzungswahrscheinlichkeit eines Individu-
ums und die Anzahl von Nachkommen, die es zeitlebens hat. Je besser ein Individuum an
seine Umwelt angepasst ist, desto hoher ist seine Fitness.

Fsr Der Fs; beschreibt den Anteil der Varianz in Allelfrequenzen, der durch die Einteilung der
Individuen in verschiedene Populationen erklart wird [24]. Vereinfacht ausgedriickt bedeutet
dies, dass die berechneten Werte zwischen 0O (die Populationen sind identisch) und 1 (die
Populationen sind komplett verschieden) liegen. Siehe auch Anhang

Gen Erbeinheit, partikulare Erbanlage, die fiir ein Protein kodiert ist oder dieses reguliert. Beein-
flusst morphologische und physiologische Merkmale eines Individuums.

Genetische Drift Unter diesem Begriff wird die vom Zufall abhangige, also nicht durch Selektion gesteuerte
genetische Verdanderung (Schwankungen der Allelfrequenzen) einer Population verstanden.

Genfluss Bezeichnet den Austausch von genetischem Material zwischen zwei Populationen einer Art,
bzw. zwischen Individuen innerhalb einer Population.

Genom/Erbgut Als Genom oder Erbgut eines Lebewesens, bezeichnet man die Gesamtheit der materiellen
Trager der vererbbaren Informationen einer Zelle.

Genotyp Genetische (Allel-) Zusammensetzung eines Individuums an einem oder mehreren Loci

Haplotyp Als Haplotyp wird eine Variante einer Nukleotidsequenz auf ein und demselben Lokus im
Genom eines Lebewesens bezeichnet.

Heterozygote Wenn ein Individuum an einem Lokus zwei unterschiedliche Allele hat, ist es bezogen auf
diesen Lokus heterozygot.

Homozygote Wenn ein Individuum an einem Lokus zwei identische_Allele hat, ist es bezogen auf diesen
Lokus homozygot.

Hybridisierung Ein Hybrid ist ein Individuum, das aus einer Kreuzung zwischen Individuen verschiedener
Gattungen, Arten, Unterarten oder Zuchtlinien hervorgegangen ist. Die Hybridisierung be-
schreibt diesen Vorgang.
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Introgression Die genetische Introgression beschreibt die Bewegung eines Gens, Chromosoms oder Chro-

mosomsegments von einer Art oder Population auf eine andere durch Hybridisierung.
Inzucht Inzucht beschreibt die Fortpflanzung unter nah verwandten Individuen.

Linkage Disequilibrium Eine nicht zuféllige Assoziation von Allelen in verschiedenen Loci. Ein Vorliegen einer solchen
Assoziation entsteht zum Beispiel wenn zwei Loci auf einem Chromosom sehr nahe beieinan-
der liegen und somit zusammen als eine Einheit vererbt werden.

Lokus/Loci Ein Lokus (Mehrzahl: Loci) beschreibt eine Stelle im Genom (z.B. ein Gen oder ein Mikrosatel-
lit).
Mikrosatellit Ein Mikrosatellit ist ein Lokus auf dem Genom, in dem sich kurze DNS-Sequenzen oft wieder-

holen (z. Bsp. 3' ATATATATATATATATATATATATATATATAT - 5').

Mutation Als Mutation bezeichnet man jede Veranderung im genetischen Material, die auf die Tochter-
zellen vererbt wird bzw. vererbt werden kénnte.

Natiirliche Selektion Nattrliche Selektion ist ein Prozess, bei dem aus der Menge der ererbten Merkmalsvarianten
eher diejenigen an nachfolgende Generationen weitergegeben werden, die zum Uberleben
und zu vermehrter Reproduktion fuihren.

Phanotyp Das Erscheinungsbild eines Individuums. Der Phanotyp ist das Resultat der Interaktion des
Genotyps mit Umwelteinflissen.

Phénotypische Plastizitit Phanotypische Plastizitdt bezeichnet die Moglichkeit eines Genotyps als Antwort auf unter-
schiedliche Lebensbedingungen unterschiedliche Phdnotypen auszupragen. Verschiedene

Individuen kdnnen auch innerhalb eines Lebensraumes durch Plastizitat unterschiedlich sein.

Phylogenie Untersuchung des historischen Ablaufs der Aufspaltung und der meist mit Hoherentwicklung
einhergehenden Entwicklung der Lebewesen im Laufe der Erdgeschichte.

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

on (PCR) um die Erbsubstanz DNS in vitro zu vervielfdltigen. Dazu wird ein Enzym namens DNS-
Polymerase verwendet. Der Begriff ,Kettenreaktion” beschreibt in diesem Zusammenhang
die Tatsache, dass die Produkte vorheriger Zyklen als Ausgangsstoffe fiir den nachsten Zyklus
dienen und somit eine exponentielle Vervielfdltigung der Erbsubstanz erreicht wird.

Population Gruppe von Individuen in einem bestimmten (zusammenhangenden) Gebiet, die sich sexuell
miteinander fortpflanzen.

Populationsgenetik Zweig der genetischen Forschung, der sich insbesondere mit dem Austausch und der Dyna-
mik der Erbanlagen auf dem Niveau ganzer Populationen beschaftigt und die Wirkungen von
Selektion und Mutation auf die genetische Zusammensetzung der Populationen studiert.

Primer Im Zusammenhang mit der Polymerasekettenreaktion (PCR): Ein Primer ist ein kurzes Stlck
DNS (ein Oligonukleotid), das der DNS-Polymerase als Startpunkt fiir die Synthese von DNS
dient. Primer besitzen in der Regel eine Lange von 18 bis 30 Basenpaaren.

Rekombination Darunter wird die bei der sexuellen Fortpflanzung im Zellkern vor sich gehende Neuanord-
nung von genetischem Material verstanden. Durch Rekombination kommt es zu neuen Gen-
und Merkmalskombinationen.

Structure-Analyse Eine Zuordnungsanalyse mit der Computersoftware Structure, die Individuen anhand seiner
genetischen Eigenschaften einer genetisch eigenstandigen Population zuweist. Es wird die
Wabhrscheinlichkeit, dass ein Individuum einer Population zugehort, berechnet. Je grosser die
genetischen Unterschiede zwischen den Populationen sind, desto besser konnen die Indivi-
duen den verschiedenen Populationen zugewiesen werden. Die Resultate werden in der
Regel als Balkengrafik dargestellt. Structure-Analysen erméglichen in vielen Fallen auch die
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Identifikation von Hybriden.

Sympatrie Als Sympatrie bezeichnet man in der Biologie eine Form der geographischen Verbreitung, bei
der sich die Verbreitungsgebiete von zwei Populationen, Unterarten oder Arten liberlappen.
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11 Anhang

11.1 Laborarbeiten

Die Desoxyribonukleinsdure oder kurz DNS (Erbgut) wurde aus kleinen Flossenstlickproben (meist Stiickchen
der Fettflosse) mit einer Chelex-Prazipitationsmethode extrahiert. Die Polymerase-Kettenreaktion (PCR) der
DNS wurde in einem Reaktionsvolumen von 4.25 ul mit den folgenden Inhaltsstoffen durchgefihrt: 2.5 pl Ql-
AGEN Multiplex PCR Master mix, 1.75 pl ddH20, 0.75 pl DNS und 0.115 pl Primer mix. Verwendet wurde die
Primer: SL438, Ssal00, Ssal97, Ssa85, SsoSL417, Str15, Str2, Str543, Str591, Str60, Str73, Struttal2. Das PCR-
Profil beginnt mit der Denaturierung der DNS bei 94°C fiir 15 Minuten, gefolgt von 35 Zyklen von 30 Sekunden
bei 94°C, 90 Sekunden bei 54°C, 90 Sekunden bei 72°C und endet mit einem Zyklus von 30 Minuten bei 60°C.

Die DNS-Fragmente jedes PCR-Produktes wurden mit einem DNS-Sequenziergeradt (ABI PRISM® 3100 Genetic
Analyzer) aufgetrennt. Dazu wurde 0.9 pl 1:5 verdinnte PCR-Reaktion mit 8.975 pl Hi-Di™ Formamide und
0.025 pl einem Langenstandard (GeneScan™ 600 LIZ® dye Size Standard v2.0) verwendet. Die Identifikation der
Mikrosatelliten-Allele wurde anhand der Fragmentanalyse Software GENEMAPPER automatisch durchgefiihrt und

zusatzlich manuell geprift.

Abbildung 11-1. PCR — Maschine die fiir die amplifizierung der DNS benutzt wird.

11.2 Statistische Auswertungen

Fiir statistische Auswertungen wurden folgende gangige populationsgenetischen Programme verwendet: GE-

NEPOP, FSTAT, GENETIX, STRUCTURE, ARLEQUIN, COLONY und PAsos. Falls sinnvoll und notwendig wird die Funktions-
weise einer Analyse oder Tests direkt in den Resultaten besprochen. Einige Probenahme-Standorte wurden fiir
gewisse statistische Analysen wegen zu kleiner Stichprobengréssen ausgeschlossen.
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11.3 Basisanalysen

Linkage Disequilibrium Colony
Fis Signifikanz p<0.05 p<0.01 p<0.001 Voll- Halbgeschwister

Gewaésser

.1 Binz n.s. 9.1% 1(0.2%) 36 (7.7%)
12 Binz 35 692 58 060 061 n.s. n.s. 45%  15% 15%  1(0.2%) 37 (6.6%)
2.1 Surb 30 6.25 5.59 0.68 0.67 n.s. n.s. 121%  4.5% 1.5%
2.2 Surb 30 6.83 6.21 0.66 0.65 n.s. n.s. 4.5%
3 Fischzucht Hohler 30 5.83 5.30 0.62 0.62 n.s. n.s. 7.6% 1.5%
4.1 Holzbach 19 6.00 5.94 0.61 0.64 n.s. n.s. 6.1%
5 Sickerwasserkanal 36 6.17 5.62 0.69 0.68 n.s. n.s. 22.7% 13.6% 3.0% 8(1.3%) 91 (14.4%)
7  Mohlinbach 38 6.75 5.77 0.61 0.63 n.s. n.s. 3.0%
8.1 Wyna 30 7.00 6.22 0.67 0.66 n.s. n.s. 10.6%  1.5%
9.1 Pfaffnern 2% 717 648 063 063 ns. ns. 61% 15% 15%
101 Limmat % 675 612 059 064 n.s. p<0.05  6.1%  15% | 0.0%
11 Dorfbach Auw 31 5.67 4.95 0.55 0.57 p<0.05 n.s. 21.2%  7.6% 3.0% 3(0.6%) 44(9.5%)
13  Erusbach 29 5.83 5.45 0.60 0.65 n.s. p<0.05 13.6% 6.1% 3.0%
14 Katzbach 28 5.50 513 0.59 0.60 n.s. n.s. 19.7% 7.6% 1.5%
15.1 Wigger 32 6.50 5.76 0.58 0.63 p<0.05 p<0.05 7.6% 3.0%
15.2 Wigger 24 6.33 5.90 0.60 0.63 n.s. n.s. 13.6% 6.1%
16 Ruederchen 32 6.50 5.97 0.70 0.66 n.s. p<0.05 13.6% 4.5%
17.1 Staffeleggbach 39 5.83 5.12 0.60 0.61 p<0.05 n.s. 10.6%  4.5% 1.5%
18 Riknerbach 36 6.00 5.42 0.64 0.61 n.s. n.s. 15.2% 4.5% 1.5%
19.3 Aabach 32 6.08 5.60 0.59 0.63 p<0.05 p<0.05 22.7% 12.1%  7.6% 11(2.2%) 59 (11.9%)
20 Wilerbach 24 5.92 5.53 0.60 0.62 n.s. n.s. 3.0%
21 Tagerbach 38 6.08 5.20 0.58 0.58 n.s. n.s. 10.6%  3.0%
22.1 Chrizlibach 26 6.33 5.75 0.64 0.63 n.s. n.s. 6.1%
23 Egliswiler Dorfbach 40 6.08 5.37 0.60 0.63 n.s. n.s. 18.2% 10.6% 3.0%
24.2 Guntenbach 31 5.17 4.82 0.60 0.63 p<0.05 p<0.05 28.8% 13.6% 1.5%
25 Dorfbach Oftringen 41 7.00 6.10 0.61 0.65 n.s. p<0.05 6.1% 1.5%
26 Luthern 18 5.50 0.66 0.68 n.s. n.s. 3.0% 1.5%
27 Erzbach 33 5.67 5.11 0.56 0.59 p<0.05 p<0.05 12.1%  3.0%
28 Sembach 30 5.83 5.20 0.58 0.59 p<0.05 n.s. 15.2% 7.6% 1.5%
29 Jonen 31 7.25 6.33 0.58 0.63 n.s. p<0.05 7.6% 3.0%
30.1 Sissle 31 6.25 5.65 0.64 0.65 p<0.05 n.s. 9.1% 3.0% 1.5%
30.2 Sissle 29 6.83 6.18 0.64 0.64 n.s. n.s. 6.1%
31 Bruggbach 30  6.67 6.01 060  0.63 p<0.05 p<0.05  18.2% 7.6%  4.5%
32 Uerke 30 7.00 6.14 0.62 0.64 n.s. n.s. 10.6%  1.5%
33 Hiinikerbach 32 6.67 6.00 0.59 0.63 p<0.05 p<0.05 7.6% 1.5%
34 Kollikerbach 30 6.50 5.78 0.62 0.64 n.s. n.s. 16.7% 6.1%
35 Furtbach 30 [ 7275 66l 065 066 ns. ns. 9.1%  3.0%
36 Fischzucht Fliickiger 36 425 413 0.62 = 0.59 p<0.05 p<0.05 96 (15.2%) 131 (20.8%)
37.1 Hallwilersee 19 6.25 6.16 0.68 0.68 n.s. n.s. 6.1%  3.0%
37.3 Hallwilersee 19 5.83 5.76 0.62 0.66 p<0.05 n.s. 4.5%
38 Kaisterbach 30 5.83 5.31 0.62 0.63 n.s. n.s. 21.2% 9.1% 1.5%
39 Wolflinswilerbach 30 6.33 5.78 0.59 0.64 n.s. p<0.05 12.1%
40.1 Fischzucht Nadler 121 7.08 5.66 0.62 0.63 p<0.05 n.s. 31.8% 182% 9.1%
40.2 Fischzucht Nadler 32 583 537 060 061 n.s. n.s. 6.1% 15% | 00%  2(0.4%) 42 (8.4%)
41.1 Grindelbach 30 6.42 5.68 0.58 0.62 n.s. p<0.05 19.7% 4.5% 1.5%
41.2 Suhre 19 6.42 6.32 0.64 0.65 n.s. n.s. 6.1% 1.5%
42.1 Talbachli 21 5.50 5.32 0.59 0.65 p<0.05 p<0.05 6.1% 3.0% 1.5%
43 Gottesgraben 25 5.83 5.53 0.58 0.60 p<0.05 n.s. 24.2% 9.1% 4.5%
44 Magdenerbach 30 6.42 5.72 0.67 0.68 p<0.05 n.s. 3.0% 1.5% 1.5%
45  Siissbach 38 6.00 5.10 0.59 0.59 p<0.05 n.s. 34.8% 152% 6.1%
46 Meisterschwanderbach 30 5.58 5.20 0.58 0.62 n.s. p<0.05 10.6%  6.1%
47.1 Roggenhuserbach 19 6.17 6.10 0.57 0.63 n.s. p<0.05 4.5%
48.1 Schwarzgraben 25 6.58 6.13 0.60 0.65 n.s. p<0.05 12.1%  1.5%
48.2 Schwarzgraben 21 5.83 5.64 0.57 0.62 p<0.05 p<0.05 22.7% 12.1% 4.5%
50 Kunter Dorfbach 30 6.00 5.50 0.64 0.65 p<0.05 n.s. 22.7% 12.1%  4.5%
51 Bruggbach 32375 | 363 062 059 p<0.0s ns.  28.8% 18.2% 10.6% | 42(8.5%) 67 (13.5%)
53 Fischzucht Aue aus Bach 25 6.17 5.77 0.69 0.68 n.s. n.s. 16.7% 13.6% 3.0% 12 (4%) 39(13%)
54 Fischzucht Aue Limmat %5 683 629 062 063 ns. ns. 6.1% | 00% 00% 0(0%) 25(8.3%)
55 Fischzucht Ortsbiirger Bremgarten 33 6.67 5.77 0.57 0.63 p<0.05 p<0.05 13.6% 6.1% 3.0% 0(0%) 50(9.5%)
57 Fischzucht PUA Sickerwasserkanal 26  6.33 578 064 0.6 n.s. n.s. 9.1% “ 2(0.6%) 31(9.5%)
58 Fischzucht PUA Weiher Béttstein 25 6.08 5.68 0.65 0.65 p<0.05 n.s. 9.1% 0(0%) 23(8.3%)
59 Fischzucht PUA Radagkanal 30 5.75 5.27 0.64 0.62 p<0.05 n.s. 28.8% 152% 9.1% 22(5.1%) 25(5.7%)
60 Erlibach 27 600 547 [1052 057 p<0.05 p<0.05 | 37.9% 21.2% A5%  16(4.6%) 51(14.5%)
61 Hohlibach 30 533 49 065 064 ns. ns.  10.6% 3.0% | 00%
62 Landbach 30 6.17 5.54 0.62 0.62 n.s. n.s. 9.1% 1.5% 1.5%
63 Rickenbach 30 5.75 5.24 0.58 0.62 p<0.05 p<0.05 3.0%
65 Wittnauerbach 29 6.33 5.81 0.59 0.60 n.s. n.s. 7.6%
66 Sinserbach 30 6.25 5.66 0.61 0.62 n.s. n.s. 10.6%
67 Dorbach Leibstadt 18 517 [051 057  p<0.05 p<0.05  22.7% 7.6% 15%  5(3.3%) 10(6.5%)
68 Talbach 30 5.58 5.24 0.58 0.61 p<0.05 n.s. 24.2% 152%  7.6% 8(1.8%) 41 (9.4%)
69 Widenbach 30 442 | 395 052 055 p<0.0s s 28.8% 18.2% 43(10.6%) __ 26(6.4%)
70 Wissenbach 25 5.92 5.48 0.60 0.62 p<0.05 n.s. 3.0%
71 Binz 25 6.58 6.06 0.58 0.65 p<0.05 p<0.05
72 Fischzucht Nadler 34 4.08 0.65 0.59 p<0.05 p<0.05 113 (20.1%) 226 (40.3%)
73 Fischzucht Nadler 29 375 063 | 056  p<0.05 p<0.05 124(30.5%) 132 (32.5%)
74  Fischzucht Nadler 46  3.75 070  0.62 p<0.05 p<0.05 259 (25%) 544 (52.6%)
75 Wigger 28 6.25 5.73 0.61 0.62 p<0.05 n.s. 12.1%
76 Steinerkanal 33 6.25 5.57 0.61 0.62 p<0.05 n.s. 19.7% 3.0% 1.5%
77 Suhre 32 6.50 5.78 0.62 0.61 n.s. n.s. 7.6% 1.5% 1.5%
78.1 Wyna 31 7.08 6.25 0.62 0.64 n.s. n.s. 13.6% 7.6% 3.0%
78.2 Rickenbach 18 5.33 0.59 0.62 n.s. n.s. 9.1% 3.0%
Total/Mittelwert 2687 5.72 5.54 0.63 0.64 0.03 12.8% 5.3% 2.2%
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11.4 Empfohlene Bewirtschaftungseinheiten

11.4.1 Teileinzugsgebiet Wigger (TEZG 1)

11.4.1.1 Standorte

Im Gebiet im Siidwesten des Kantons Aargau wurden total sechs Standorte untersucht (Abbildung 11-2). Die
Besatzfische stammten aus der FZ Nadler (Tabelle 11-1). In der Pfaffnern (Nr. 9) findet seit langerem kein Be-
satz mehr statt, so auch im Dorfbach Oftringen (Nr. 25), der seit 2009 nicht mehr besetzt wird. In den anderen
Gewadssern wurden bis ins Jahr 2013 Fische ausgesetzt. Insgesamt wurden 187 Forellen untersucht. Die Vernet-
zung im System scheint eher gut zu sein, es gibt nur wenige Abstlirze, die mehr als 1m hoch sind.

Abbildung 11-2: Untersuchungsgebiet und Probenahme-Standorte im Teileinzugsgebiet Wigger.

Tabelle 11-1: Ubersicht und Informationen zu den Probenahme-Standorten im Teileinzugsgebiet Wigger.

Nr. Standort Revier N Bewirtschaftung

9 Pfaffnern 128 26 seit >15 Jahren kein Besatz

15.1 Wigger 125 32 seit 2013 kein Besatz, vorher 2500 S, FZ Nadler
15.2  Wigger 124 24 seit 2013 kein Besatz

18 Riknerbach 131 36 seit 2014 kein Besatz ,vorher 500 VS, FZ Nadler
25 Dorfbach Oftringen 132 41 seit 2009 kein Besatz

75 Wigger 125 28 seit 2013 kein Besatz, vorher 2500 S, FZ Nadler
40.1 FZ Nadler 118
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11.4.1.2 Resultate

Tabelle 11-2: F-Werte, die zwischen Forellen der verschiedenen Standorten beobachtet wurden.

e Die meisten genetischen Unterschiede sind signifikant (Tabelle 11-2). Der mittlere Fs;-Wert der Gewds-
ser liegt bei 0.021.

e Zwei genetische Unterschiede sind nicht signifikant. Der eine betrifft den Vergleich zwischen der Pfaff-
nern (Nr. 9) und einem Standort der Wigger (Pop. 15.1), der Fs;-Wert liegt bei 0.005. Der andere betrifft
den Vergleich zwischen einem Probenahmestandort der Wigger (Nr. 15.2) sowie der geografisch nahe
gelegenen Probenahmestelle im Dorfbach Oftringen (Nr. 25), der Fs-Wert liegt bei 0.004.

e Die Wigger wurde bis 2013 mit Fischen der FZ Nadler besetzt. Die untersuchten Standorte an der Wig-
ger (Nr. 15.1, 15.2 und 75) weisen gegenliber der FZ Nadler eher niedrige, aber signifikante Fs;-Werte
auf. Dies deutet darauf hin, dass die Fische aus der FZ Nadler fiir den Besatz eher nicht geeignet waren.
Zum Erfolg des Besatzes kann aufgrund dieser Daten keine konkrete Aussage gemacht werden.

e Der Riknerbach (Pop. 18) weist verglichen mit der FZ Nadler einen Fs;-Wert von 0.027 aus. Der Wert
lasst darauf schliessen, dass die Forellen, die aus der FZ Nadler bezogen wurden, sich eher nicht fir den
Besatz des Riknerbaches eignen.

11.4.1.3 Empfehlungen Bewirtschaftung

Abbildung 11-3: Die Bewirtschaftungseinheiten (BWE) ge- Abbildung 11-4: Angepasste Bewirtschaftungseinheiten (BWE)
staltet nach den erhobenen Daten. fur die Praxis.
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Gewadsser, BWE

Die genetischen Unterschiede sind in der Regel signifikant, weshalb im Prinzip jeder untersuchte Standort als
eigenstandige Population und BWE zu betrachten ware (Abbildung 11-3). Ist dies in der Praxis nicht umsetzbar,
sollten folgende minimalen BWE beriicksichtig werden (Abbildung 11-4):

e BWE 1: Aare
e  BWE 2: Wigger und Zuflusse
e BWE 3: Pfaffnern und Zuflisse

Die Aare unterscheidet sich in der Gewassertypologie stark von ihren Zufliissen und sollte daher als eigene
BWE bericksichtig werden.

Die genetischen Unterschiede innerhalb des Wigger- und Pfaffnernsystems sind in der Regel eher klein, aber
zumeist signifikant. Daher sollte innerhalb der beiden Systeme auf eine Umsiedlung zwischen den einzelnen
Gewadssern moglichst verzichtet werden.

Fischzuchten

Die meisten genetischen Unterschiede zwischen der FZ Nadler und den Gewassern sind signifikant. Dies deutet
darauf hin, dass die Besatzfische aus der FZ sich nicht fiir den Besatz eignen. Um die lokalen Populationen mog-
lichst zu erhalten und zu férdern, sollten fir allfdllige Besatzmassnahmen deshalb auf wilde Elterntiere aus den
jeweiligen BWE zurtickgegriffen werden.

Abbildung 11-5. Forelle aus der Pfaffnern.
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11.4.2 Teileinzugsgebiet Suhre (TEZG 2)

11.4.2.1 Standorte

Im Teileinzugsgebiet der Suhre wurden Forellen aus elf Standorten untersucht (Abbildung 11-6). Die Besatzfi-
sche in diesem System stammen aus den FZ Nadler und Flickiger (Tabelle 11-3). Forellen dieser FZ wurden
daher fiir die genetischen Vergleiche mit einbezogen. Es wurden total 282 Forellen untersucht. Die Suhre
scheint gut vernetzt zu sein. An der Wyna liegen zwischen den Probenahme-Standorten nebst der grossen
Distanz noch mehrere Querbauwerke.

Abbildung 11-6: Probenahme-Standorte im Teileinzugsgebiet Suhre.

Tabelle 11-3: Ubersicht und Informationen zu den Probenahme-Standorten im Teileinzugsgebiet Suhre.

Nr. Standort Revier N  Bewirtschaftung

16 Ruederchen 674 32  seit 2013 kein Besatz, vorher 10'000 BR, FZ Fliickiger

32 Uerke 75/121 30 AZG Bandlibach Rv 121, jahrlich 2'000 BR, FZ Nadler

34 Kollikerbach 130 30 seit 2015 kein Besatz; Vorher 2'000 VS, FZ Nadler; friher FZ Fltickiger

41.1 Grindelbach 120 30 seit 2014 kein Besatz; vorher 2000 BR, FZ Nadler;

41.2 Suhre 120 19  seit 2013 kein Besatz

2 Talbichli 74 31 ile;;cjlze(:m kein Besatz; vorher 2000-3000 BR; FZ Fliickiger und letzte Jahre FZ

72/73/ Rv. 72: die letzten Jahre 500 1+; FZ Nadler. Rv. 73/688: 1'600-1'800 S/1+; FZ

Suhre 32

77 688 Nadler

8 Wyna 694 30 seit 2016 kein Besatz, vorher 1500 VS; Seitenbache 10°000 BR (FZ Nadler);

78.1 Wyna 115 31 seit 2016 kein Besatz; vorher800-900 S, FZ Nadler

78.2 Rickenbach 119 17  seit 2013 kein Besatz

36 FZ Fluckiger 36

40.1 FZ Nadler 118
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11.4.2.2 Resultate

Teileinzugsgebiet der Wyna

Im Teileinzugsgebiet der Wyna (Tabelle 11-4, griin markiert) war einer von drei genetischen Verglei-
chen signifikant. Es handelt sich dabei um den Vergleich zwischen dem Rickenbach und der obersten
und damit nah gelegenen Strecke der Wyna. Der Mittelwert der genetischen Unterschiede in diesem
Gebiet ist mit einem Fsr von 0.009 sehr tief. Die genetischen Unterschiede im Wyna-Einzugsgebiet sind
also insgesamt klein.

Die genetischen Unterschiede zwischen den Wyna-Standorten und der FZ Nadler, aus welcher die Be-
satzfische mehrheitlich stammen, sind ebenfalls klein. Da die genetischen Unterschiede aber signifikant
sind, scheinen die Besatzfische fiir diese Gewasser eher nicht geeignet zu sein. Uber den Erfolg des Be-
satzes kann aufgrund dieser Daten keine konkrete Aussage gemacht werden. Eine Erfolgskontrolle der
Besatzmassnahmen in der Wyna ist im Gange und erste Resultate werden bald verfiigbar sein.

Tabelle 11-4. Fs;-Werte, die zwischen Forellen aus den verschiedenen Standorten beobachtet wurden.

Teileinzugsgebiet der Suhre:

Im Gebiet der Suhre (Tabelle 11-4, blau markiert) sind abgesehen von zwei Ausnahmen, alle genetische
Vergleiche signifikant. Der mittlere genetische Unterschied liegt bei einem Fs-Wert von 0.020.

Die Suhre wird ebenfalls mit Fischen aus der FZ Nadler besetzt. Vergleichsweise niedrig ist der Fs--Wert
mit 0.006 zwischen FZ Nadler und der Suhre (Nr. 77), die noch heute besetzt wird. Weiter oben im Ge-
wasser (Nr. 41.1) ist der Fsr-Wert héher und liegt bei 0.028. Diese Resultate lassen darauf schliessen,
dass die Besatzfische eher nicht fiir die Suhre geeignet sind. Es kann keine Aussage zum Erfolg des Be-
satzes gemacht werden.

Die Ruederchen (Nr. 16) weist relativ hohe Unterschiede zur FZ Fliickiger auf (Fs;-Wert 0.056). Die Be-
satzfische fur dieses Gewdsser stammten bis 2013 aus der FZ Fliickiger. Die Fische waren fiir den Besatz
nicht geeignet. Weiter lassen die Daten den Schluss zu, dass der Besatz sehr wahrscheinlich nicht er-
folgreich war.

Fir den Kollikerbach (Nr. 34) kann ein signifikanter genetischer Unterschied zur FZ Nadler von 0.025
festgestellt werden. Die Resultate deuten darauf hin, dass die Besatzfische der FZ Nadler sich eher nicht
fir den Besatz in diesem Gewdsser eignen. Uber den Besatzerfolg kann aufgrund der Resultate keine
konkrete Aussage gemacht werden. Die Resultate lassen jedoch darauf schliessen, dass die Besatzfische
eher nicht geeignet sind.

Der Grundelbach (Nr. 41.2), der seit 2013 nicht mehr besetzt wird, weist einen vergleichsweise hohen
genetischen Unterschied zur FZ Nadler auf (Fsi-Wert 0.034). Die Fische waren fiir die Besatzmassnah-
men in diesem Gewasser nicht geeignet. Dieses Resultat lasst vermuten, dass der Besatz wahrscheinlich
nicht erfolgreich war.

Das Talbdchli (Nr. 42) weist signifikante genetische Unterschiede zur FZ Nadler aus, der Fs;-Wert liegt
bei 0.018. Das Talbachli wird als AZG genutzt, jahrlich mit Fischen aus der Zucht besetzt und regelmas-
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sig ausgefischt. Trotzdem sind die genetischen Unterschiede zur FZ Nadler signifikant. Dies lasst vermu-
ten, dass im Talbéachli trotz der regelméssigen Abfischungen noch eine eigenstdndige Population lebt,
die sich auch natirlich fortpflanzt. Diese Resultate lassen darauf schliessen, dass die Besatzfische eher
nicht fiir das Talbachli geeignet sind. Es kann keine Aussage zum Erfolg des Besatzes gemacht werden.

e Die Suhre (Nr. 77) wird jahrlich intensiv besetzt. Der Vergleich mit der FZ Nadler weist einen schwach
signifikanten, aber sehr tiefen Fs;-Wert von 0.006 auf. Dies kdnnte darauf hindeuten, dass sich hier Be-
satzfische eher stirker haben etablieren kénnen als anderswo. Uber den genauen Besatzerfolg kann je-
doch keine Aussage gemacht werden Die Resultate lassen jedoch darauf schliessen, dass die Besatzfi-
sche eher nicht geeignet sind.

11.4.2.3 Empfehlungen Bewirtschaftung

Abbildung 11-7: Die Bewirtschaftungseinheiten (BWE) ge- Abbildung 11-8: Angepasste Bewirtschaftungseinheiten
staltet nach den erhobenen Daten. (BWE) fur die Praxis.

Gewadsser, BWE

Die genetischen Unterschiede sind in der Regel signifikant, weshalb im Prinzip jeder untersuchte Standort als
eigenstandige Population und BWE zu betrachten ware (Abbildung 11-7). Ist dies in der Praxis nicht umsetzbar,
sollten folgende minimalen BWE bericksichtig werden (Abbildung 11-8):

e BWE 1: Suhre

e  BWE 2: Zufliisse Suhre

e  BWE 3: Uerke und Zuflusse

e  BWE 4: Wyna unterer Teil (bis Miindung Gontenschwiler Dorfbach)
e BWE 5: Wyna oben und Zufllsse

Erlduterungen: Teileinzugsgebiet Wyna

Im Teileinzugsgebiet der Wyna kann zwischen zwei Gewassertypen unterschieden werden. Die Wyna selbst
verdndert sich von der Quelle bis zur Miindung in die Suhre von einem typischen Gewasser der Forellenregion
zu einem Gewidsser der Aschen- oder der Barbenregion. Dabei verdndert sich das Artenspektrum vom Oberlauf
zum Unterlauf deutlich. Demgegeniiber gehdren die meisten Zufliisse der Wyna zur Forellenregion. Es wird
daher empfohlen, den unteren Teil der Wyna bis zur Miindung des Gontenschwiler Dorfbachs und die Zuflisse
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der Wyna (unten und oben) sowie der obere Teil der Wyna als zwei unterschiedliche Bewirtschaftungseinhei-
ten zu betrachten.

Erléuterungen: Teileinzugsgebiet Suhre

Auch im Teileinzugsgebiet der Suhre kann zwischen zwei Gewassertypen unterschieden werden. Die Suhre ist
ein Ausfluss des Sempachersees und somit ein sommerwarmes Gewasser der Barbenregion. Demgegeniiber
gehoren die meisten Zufliisse der Suhre zur Forellenregion. Des Weiteren wurden zwischen den meisten unter-
suchten Probenahme-Standorten signifikante genetische Unterschiede beobachtet. Es wird daher empfohlen,
das Hauptgewasser der Suhre und deren Zufliisse sowie das Einzugsgebiet der Uerke als unterschiedliche Be-
wirtschaftungseinheiten zu betrachten. Weiter sollten zwischen den verschiedenen Zufliissen der Suhre die
Umsiedlung von Forellen moglichst vermieden werden.

Fischzuchten

Fische der FZ Nadler und Flickiger, die Besatzfische flir das Einzugsgebiet der Suhre liefern, weisen gegeniiber
allen Standorten im Einzugsgebiet signifikante genetische Unterschiede auf. Die Muttertierstamme der beiden
Zuchten, dies gilt insbesondere fir die FZ Fliickiger, eignen sich somit nicht fur die Gewinnung von Besatzfi-
schen fiir die Gewasser in diesem Einzugsgebiet. Falls ein Besatz notwendig ist, sollten die Besatzfische aus
wilden Muttertieren gewonnen werden, die aus den jeweiligen BWE stammen.

Abbildung 11-9. Forelle aus der Wyna.
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11.4.3 Teileinzugsgebiet Aabach (TEZG 3)

11.4.3.1 Standorte

Im Teileinzugsgebiet des Aabachs wurden insgesamt 175 Forellen von neun Standorten untersucht (Abbildung
11-10). Im ganzen System wurden in der Vergangenheit Besatzfische ausgesetzt (Tabelle 11-5). Die Besatzfische
stammten aus der FZ Nadler. Der Aabach ist durch eine Reihe von Kleinwasserkraftwerken in seiner Langsver-
netzung eingeschrankt. Zudem scheint der Meisterschwandenbach eher schlecht mit dem Hallwilersee vernetzt
zu sein und es ist deshalb anzunehmen, dass er nicht in erheblichem Ausmass zum Seeforellenbestand im Hall-

wilersee beitragt.

Abbildung 11-10. Probenahme-Standorte im Teileinzugsgebiet Aabach.

Tabelle 11-5: Ubersicht und Informationen zu den Probenahme-Standorten im Teileinzugsgebiet Aabach.

Nr. Standort Revier N Bewirtschaftung

19.1  KIW-Kanal 673 23 kein Besatz

19.2  Aabach 602 32  Besatz FZ Nadler (1000 S)

23 Egliswiler Dorfbach 98 39  seit 2014 kein Besatz; vorher 500 S, FZ Nadler
37 Hallwilersee 217 51  kein Besatz (ebenfalls im Teil Kanton Luzern)
46 Meisterschwanderbach 644 30 kein Besatz

40.1  FZ Nadler 118
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11.4.3.2 Resultate

Tabelle 11-6. Fs-Werte, die zwischen Forellen der verschiedenen Standorte beobachtet wurden.

Die Fische des Hallwilersees stammen von drei Probenahmen der ansdssigen Netzfischer. Die Fs-Werte
zwischen Probenahmen waren nie signifikant unterschiedlich und sie wurden deshalb als eine Popula-
tion , Hallwilersee” zusammengefasst.

Die Fsr-Werte zwischen den Gewasserstandorten und der FZ Nadler sind alle signifikant (Tabelle 11-6).
Der Fs-Wert zwischen dem Aabach (Nr. 19.2) und der FZ Nadler liegt bei 0.023 und ist signifikant. Dies
lasst den Schluss zu, dass die Fische der FZ Nadler eher nicht fir den Besatz geeignet sind. Auf Grund
der Resultate kann keine Aussage zum Erfolg des Besatzes gemacht werden.

Der genetische Unterschied der beiden Probenahme-Standorte im Aabach und im KIW-Kanal ist signifi-
kant und liegt bei einem Fs-Wert von 0.019. Die Langsvernetzung des Aabachs ist durch etliche Klein-
wasserkraftwerke stark beeintrachtigt und kdnnte eine Erklarung fir diese Differenzierung darstellen.
Aufgrund der laufenden Sanierung der Fischgédngigkeit an kraftwerksbedingten Hindernissen ist eine
Verbesserung der Migration innerhalb des Aabachs anzunehmen, weshalb auf unterschiedliche Bewirt-
schaftungseinheiten innerhalb des Aabach verzichtet wurde.

Der Egliswiler Dorfbach (Nr. 23) wurde bis 2013 mit Sémmerlingen der FZ Nadler besetzt. Der Fs-Wert
zwischen dem Egliswiler Dorfbach und der FZ Nadler liegt bei 0.034. Der Wert ist vergleichsweise hoch.
Die Fische aus der FZ Nadler sind fiir den Besatz in diesem Gewdsser also nicht geeignet. Die Resultate
lassen vermuten, dass der Besatz in der Vergangenheit nicht sehr erfolgreich war.

Der mittlere Fsr-Wert zwischen dem Meisterschwanderbach (Nr. 46) und den anderen untersuchten
Standorten im Einzugsgebiet ist mit 0.039 vergleichsweise hoch. Dieses Gewdsser wird seit vielen Jah-
ren nicht mehr besetzt. Die genetischen Unterschiede zwischen dem Hallwilersee und dem Meister-
schwandenbach sind ebenfalls hoch. Dieses Ergebnis |dsst darauf schliessen, dass ein Grossteil der be-
probten Seeforellen im Hallwilersee nicht vom Meisterschwandenbach stammen, sondern sehr wahr-
scheinlich vom bedeutendsten Zufluss des Hallwilersees, dem Aabach (Kanton Luzern).

Abbildung 11-11. Forelle aus dem Aabach (Links) und dem Meisteschwandenbach (rechts).
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11.4.3.3 Empfehlungen Bewirtschaftung

Abbildung 11-12: Die Bewirtschaftungseinheiten (BWE) Abbildung 11-13: Angepasste Bewirtschaftungseinheiten
gestaltet nach den erhobenen Daten. Gestrichelt dargestellt (BWE) fiir die Praxis.

sind Kleineinzugsgebiete, die vermutlich ebenfalls eigen-

standige BWE darstellen wiirden, aber nicht genetisch un-

tersucht wurden.

Gewadsser, BWE

Die Konstellation in diesem Teileinzugsgebiet fiihrt zu folgenden vorgeschlagenen Bewirtschaftungseinheiten:
Die genetischen Unterschiede sind in der Regel signifikant, weshalb im Prinzip jedes untersuchte Gewasser als
eigenstandige Population und separate BWE zu betrachten wére (Abbildung 11-12). Ist dies in der Praxis nicht
umsetzbar, sollten folgende minimalen BWE berticksichtig werden (Abbildung 11-13):

e BWE 1: Hallwilersee

e BWE 2: Aabach

e  BWE 3: Zufllisse Aabach

e  BWE 4: Dorfbach Meisterschwanden und Zuflisse Hallwilersee

Der Hallwilersee als stehendes Gewdsser und seine Zufllsse sollten je eine eigene BWE darstellen. Die Herkunft
der Seeforellen des Hallwilersee konnte anhand einer genetischen Untersuchung der Forellen aus den weiteren
Zufliissen des Sees, insbesondere dem Aabach im Kanton Luzern, iberpriift werden.

Der Aabach wird als Seeausfluss der Barbenregion zugeordnet, seine Zufllisse hauptsachlich der Forellenregion.
Der grosse genetische Unterschied zwischen dem Aabach und dem Egliswiler Dorfbach zeigt, dass letzterer
ebenfalls getrennt bewirtschaftet werden sollte.

Fischzuchten

Die genetischen Unterschiede zwischen der FZ Nadler und allen untersuchten Gewasserstandorten sind signifi-
kant. Die Forellen aus der FZ Nadler sind somit nicht flir den Besatz in diesem Einzugsgebiet geeignet. Fir die
Zukunft wird bei notwendigen Besatzmassnahmen empfohlen, auf lokale Elterntiere zurlickzugreifen. Diese
sollten aus derjenigen BWE stammen, in der auch das Besatzgewdsser der Besatzmassnahmen zu finden ist.
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11.4.4 Teileinzugsgebiet Biinz (TEZG 4)

11.4.4.1 Standorte

Im Teileinzugsgebiet der Biinz wurden 206 Forellen von neun Standorten untersucht (Abbildung 11-14). Im

gesamten System wurden regelmassig Besatzfische der FZ Nadler ausgesetzt (Tabelle 11-7). Ausnahmen bilden
der Katzbach (Nr. 14) und der Wissenbach (Nr. 70), die seit langerem nicht mehr besetzt werden. In Abbildung
11-14 ist ersichtlich, dass der Wissenbach (Nr. 70) schlecht mit den anderen Gewdssern vernetzt ist. Unterhalb

des Probenahme-Standortes befindet sich eine ganze Reihe von Abstiirzen, die héher sind als 1 m. Die restli-

chen Zuflisse scheinen weniger durch hohe Wanderhindernisse beeinflusst.

Abbildung 11-14. Probenahme-Standorte im Teileinzugsgebiet Biinz.

Tabelle 11-7: Ubersicht und Informationen zu den Probenahme-Standorten im Teileinzugsgebiet Biinz.

Nr. Standort Revier N Bewirtschaftung
1.1 Biinz 624 31 kein Besatz
1.2 Blinz 92 34 AZG, Scherzbach Rev.Nr 66 BR
4 Holzbach 86 35 seit 2014 kein Besatz, vorher 1000 S, FZ Nadler
13 Erusbach 87 29 Besatz FZ Nadler (500 VS)
14 Katzbach 103 28 kein Besatz
70 Wissenbach 106 24 kein Besatz
71 Blinz 102 25 Besatz FZ Nadler (1000 S)
40.1 FZ Nadler 118
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11.4.4.2 Resultate

Tabelle 11-8. Fs-Werte, die zwischen Forellen der verschiedenen Standorte beobachtet wurden.

e Der Mittelwert der Fs;-Werte der Gewassern liegt bei 0.024 (Tabelle 11-8). Bis auf drei Vergleiche sind
alle signifikant.

e Die genetischen Unterschiede zwischen der FZ Nadler und allen untersuchten Standorten in den Ge-
wassern sind signifikant (braun markiert). Der mittlere Fs;-Wert liegt bei 0.030.

e Die genetischen Unterschiede zwischen den Probenahme-Standorten innerhalb der Binz (Nr. 1.1, 1.2
und 71) sind eher niedrig, der mittlere Fs-Wert liegt bei 0.006. Zwei von drei Fs;-Werten sind nicht sig-
nifikant (grin markiert). Gegenlber der FZ Nadler sind alle genetischen Unterschiede signifikant. Die
vergleichsweise niedrigen, aber signifikanten Werte deuten darauf hin, dass die Forellen aus der FZ
Nadler eher nicht fiir den Besatz in die Biinz geeignet waren. Uber den Erfolg des Besatzes kann keine
Aussage gemacht werden.

e Der Holzbach (Nr. 4) weist gegenlber der FZ Nadler, aus der bis 2013 die Besatzfische stammten, einen
signifikanten Fs-Wert von 0.014 aus. Dieser vergleichsweise niedrige, aber signifikante Wert deutet da-
rauf hin, dass die Forellen aus der FZ Nadler eher nicht fiir dieses Gewésser geeignet waren. Uber den
Erfolg des Besatzes kann keine Aussage gemacht werden.

e Der Erusbach (Nr. 13) hat gegeniiber anderen Gewdssern einen hohen mittleren Fs-Wert von 0.046
(orange markiert). Auch die genetischen Unterschiede zur FZ Nadler sind vergleichsweise hoch (Fs-
Wert 0.058). Der Erusbach wird jahrlich mit Vorsommerlingen der FZ Nadler besetzt. Dies lasst darauf
schliessen, dass die Fische fiir den Besatz nicht geeignet sind. Weiter lassen die Resultate den Schluss
zu, dass der Besatz im Erusbach wahrscheinlich nicht erfolgreich ist.

e Der Katzbach (Nr. 14) und der Wissenbach (Nr. 70) haben ebenfalls hohe Fs;-Werte gegeniiber der FZ
Nadler. Beide Gewasser werden seit einigen Jahren jedoch nicht mehr besetzt.

e Der Biinz-Probenahme-Standort Nr. 71 wird jahrlich mit Forellensommerlingen aus der FZ Nadler be-
setzt. Der Vergleich zwischen den beiden Probenahme-Standorten resultiert in einem signifikanten Fer-
Wert von 0.025. Dies deutet darauf hin, dass die Fische eher nicht fiir den Besatz geeignet sind. Uber
den Erfolg des Besatzes kann keine Aussage gemacht werden.
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11.4.4.3 Empfehlungen Bewirtschaftung

Abbildung 11-15: Die Bewirtschaftungseinheiten (BWE) Abbildung 11-16: Angepasste Bewirtschaftungseinheiten
gestaltet nach den erhobenen Daten. Gestrichelt dargestellt (BWE) fiir die Praxis.

sind Kleineinzugsgebiete, die vermutlich ebenfalls eigen-

standige BWE darstellen wiirden, aber nicht genetisch un-

tersucht wurden.

Gewadsser, BWE

Die genetischen Unterschiede sind in der Regel signifikant, weshalb im Prinzip jede untersuchte Probenahme-
stelle als eigene Population und entsprechend als eigenstandige BWE zu betrachten ware (Abbildung 11-15). Ist
dies in der Praxis nicht umsetzbar, sollten folgende minimale BWE bericksichtigt werden (Abbildung 11-16):

e BWE 1: Blinz unten
e BWE 2: Biinz oben

Die Biinz gehorte historisch der Forellenregion an, heute wird sie dafiir im Sommer oft zu warm. Die geneti-
schen Daten zeigen im Langsverlauf der Biinz kaum signifikante genetische Unterschiede. Die Zufllisse weisen
untereinander und mit der Blinz in der Regel signifikante Unterschiede auf. Jeder einzelne Zufluss sollte daher
eine separate BWE darstellen. In der Praxis ist dies allerdings schwer umsetzbar. Aus pragmatischen Griinden
werden fir die Binz deshalb zwei Bewirtschaftungseinheiten definiert. Dies mit dem Hinweis, dass zwischen
den verschiedenen Zufliissen auf einen Austausch von Forellen moglichst verzichtet werden sollte.

Fischzuchten

Alle genetischen Unterschiede zwischen den Gewassern und der FZ Nadler sind signifikant. Das bedeutet, dass
die Elterntiere aus der FZ Nadler sich nicht fiir den Besatz im Einzugsgebiet eignen. Fiir allfillige Besatzmass-
nahmen sollte auf wilde Elterntiere zurlickgegriffen werden. Diese sollten aus den BWE der Blinz stammen.
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11.4.5 Teileinzugsgebiet Reuss (TEZG 5)

11.4.5.1 Standorte

Die Karte in Abbildung 11-17 zeigt fiir das Teileinzugsgebiet Reuss insgesamt neun Probenahme-Standorte.
Total wurden 286 Forellen analysiert (Tabelle 11-9). Im Teileinzugsgebiet wurden Besatzfische aus den FZ Nad-
ler und der Ortsbirgergemeinde Bremgarten verwendet. Der Standort am Schwarzgraben (Standort Nr. 48)
durfte auf Grund von Wanderhindernissen einen eingeschrankten, der Kiinter Dorfbach (Standort Nr. 50) einen
stark eingeschriankten Genfluss aus der/in die Reuss aufweisen.

Abbildung 11-17. Probenahme-Standorte im Teileinzugsgebiet Reuss.

Tabelle 11-9: Ubersicht und Informationen zu den Probenahme-Standorten im Teileinzugsgebiet Reuss.

Nr. Standort Revier N Bewirtschaftung
11 Dorfbach Auw 633 31 kein Besatz
28 Sembach 104 30 Besatz FZ Nadler (1500 S) im Binnenkanal
29 Jonen 85 31 AZG, Schalchmatthaubachli Rev. 85 ca. 9000 BR, FZ Nadler
48 Schwarzgraben 230 46 ca. 9000 BR, FZ Nadler
50 Kunter Dorfbach 63 30 seit 2014 kein Besatz, vorher 500 VS, FZ Ortsbilirger Bremgarten
61 Holibach 60 29 400 VS, FZ Nadler
62 Landbach 109 30 seit 2016 kein Besatz, vorher 1000 BR, FZ Nadler
66 Sinserbach 677-680 30 Besatz FZ Nadler (1400 VS)
69 Widenbach 84 29 kein Besatz
40.1 FZ Nadler 118
55 FZ Ortsbiirger Bremgarten 33
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11.4.5.2 Resultate

Tabelle 11-10. Fs-Werte, die zwischen Forellen der verschiedenen Standorte beobachtet wurden..

Die meisten Fs-Werte im Einzugsgebiet sind signifikant. Dies gilt auch fiir die Unterschiede zwischen
den Gewadssern und der FZ Nadler resp. der FZ der Ortsbirgergemeinde Bremgarten, die allesamt signi-
fikant sind (Tabelle 11-10, braun hervorgehoben).

Die Standorte Dorfbach Auw (Nr. 11) und Widenbach (Nr. 69), die seit langerem nicht mehr besetzt
werden, haben verglichen mit der FZ Nadler sehr hohe Fsi-Werte.

Der Sembach (Nr. 28) fallt durch einen hohen mittleren Fs-Wert auf (0.077) und weist gegeniiber der
FZ Nadler einen Fsr-Wert von 0.062 aus. Dies ldsst darauf schliessen, dass die Fische fiir den Besatz
nicht geeignet sind. Weiter lassen die Resultate den Schluss zu, dass der Besatz im Sembach sehr wahr-
scheinlich nicht erfolgreich war.

Der signifikante genetische Unterschied zwischen der FZ der Ortsbirgergemeinde Bremgarten und dem
Kinter Dorfbach (Nr. 50) liegt bei einem Fs-Wert von 0.028. Das Gewdsser wurde bis vor wenigen Jah-
ren mit Besatzfischen der FZ Ortsbiirger Bremgarten besetzt. Die Fische scheinen fiir den Besatz eher
nicht geeignet. Uber den Erfolg des Besatzes kann aufgrund der Daten keine Aussage gemacht werden.

Der Holibach (Nr. 61) hat einen signifikanten Fs;-Wert gegeniiber der FZ Nadler von 0.044. Dies lasst da-
rauf schliessen, dass die Fische fiir den Besatz nicht geeignet sind. Der Bach wird jahrlich besetzt. Auf-
grund des vergleichsweise hohen genetischen Unterschieds zwischen der FZ Nadler und den Forellen
des Holibachs ist anzunehmen, dass der Besatz wenig erfolgreich war.

Der Schwarzengraben (Nr. 48), Landbach (Nr. 61) und der Sinserbach (Nr. 66) werden mit Forellen aus
der FZ Nadler besetzt. Obwohl gegeniiber der FZ alle vergleichsweise niedrige Fsr-Werte aufweisen,
sind alle Vergleiche signifikant. Die Fische scheinen aufgrund der genetischen Daten fiir den Besatz die-
ser Gewdsser eher nicht geeignet zu sein. Uber den Erfolg des Besatzes kann keine Aussage gemacht
werden.

Der Widenbach (Nr. 69) hat einen sehr hohen mittleren Fs;-Wert von 0.165 und auch die genetischen
Unterschiede zur FZ Nadler sind sehr hoch (Fsi-Wert 0.144). Die detaillierten Basisanalysen (siehe An-
hang Kap. 11.3) weisen auf einen demografischen Flaschenhals in dieser Population hin. Das heisst, der

grosse genetische Unterschied ist wahrscheinlich auf eine kleine Griinderpopulation bestehend aus
wenigen Elterntieren und entsprechend starker genetischer Drift zurlickzufiihren.
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11.4.5.3 Empfehlungen Bewirtschaftung

Abbildung 11-18: Die Bewirtschaftungseinheiten (BWE) Abbildung 11-19: Angepasste Bewirtschaftungseinheiten
gestaltet nach den erhobenen Daten. Gestrichelt dargestellt  (BWE) fiir die Praxis.

sind Kleineinzugsgebiete, die vermutlich ebenfalls eigen-

standige BWE darstellen wiirden, aber nicht genetisch un-

tersucht wurden.

Gewadsser, BWE

Die genetischen Unterschiede sind in der Regel signifikant, weshalb im Prinzip jede untersuchte Probenahme-
stelle als eigenstandige Population und separate BWE zu betrachten wéare (Abbildung 11-18). Ist dies in der
Praxis nicht umsetzbar, sollten folgende minimalen BWE beriicksichtigt werden (Abbildung 11-19):

e BWE 1: Reuss

e  BWE 2: Holibach/Schwarzengraben
e  BWE 3: Kiinter Dorfbach

e BWE 4: Dorfbach Auw/Sinserbach
e BWE 5: Landbach/Sembach

e BWE 6: Widenbach/Jonen

Die Reuss stellt eine eigene BWE dar, da sie sich in ihrer Gewassertypologie deutlich von den Zuflliissen unter-
scheidet. Des Weiteren bestehen zwischen einzelnen Standorten hohe genetische Unterschiede. Bei der Be-
wirtschaftung der einzelnen BWE sollte moglichst auf eine Umsiedlung von Forellen zwischen den einzelnen
Gewadssern der jeweiligen BWE verzichtet werden. Der Widenbach weist einzigartig hohe genetische Unter-
schiede gegeniber allen anderen Standorten auf. Dies ist vermutlich auf einen demografischen Flaschenhals
zuriickzufuhren.

Fischzuchten

Die genetischen Unterschiede zwischen den Gewassern und den beiden Fischzuchten (FZ Nadler und FZ der
Ortsbiirgergemeinde Bremgarten) sind alle signifikant. Die Muttertiere der beiden FZ eignen sich also nicht fur
den Besatz in diesen BWE. Fir allfdllige Besatzmassnahmen sollte deshalb auf wilde Elterntiere zurlickgegriffen
werden. Diese sollten aus der gleichen BWE stammen, um mogliche lokale Anpassungen nicht zu verwassern.
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11.4.6 Einzugsgebiet Limmat (TEZG 6)

11.4.6.1 Standorte

Im Gebiet der Limmat wurden total 94 Forellen von drei Standorten untersucht (Abbildung 11-20). Im Teilein-
zugsgebiet werden Besatzfische aus der FZ Nadler und den beiden FZ Aue eingesetzt. Zudem wurde friiher auch
Besatzmaterial aus der Luthern (Kanton LU) fiir den Besatz in der Limmat verwendet. Alle untersuchten Pro-
benahme-Standorte im System scheinen vernetzt zu sein.

Abbildung 11-20. Probenahme-Standorte im Teileinzugsgebiet Limmat.

Tabelle 11-11: Ubersicht und Informationen zu den Probenahme-Standorten im Teileinzugsgebiet Limmat.

Standort Revier Bewirtschaftung
. verschiedene Aufzuchtbache, Herkunft Nadler, Hohler, mehrere

£y s o = 1000 S, FZ Nadler, friiher ebenfalls Besatzfische Luthern
43 Gottesgraben 229 25 3000-8000 BR, FZ Aue
35 Furtbach 632 30 seit 2013 kein Besatz, vorher 1400 S, FZ Nadler
40.1 FZ Nadler 118
53 FZ Aue Bach 25
54 FZ Aue Limmat 25
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Resultate

Tabelle 11-12. F-Werte, die zwischen Forellen der verschiedenen Standorte beobachtet wurden.

e Die genetischen Unterschiede zwischen den Gewdssern im Teileinzugsgebiet Limmat sind alle signifi-
kant (Tabelle 11-12).

e Der Gottesgraben ist ein Aufzuchtsgewasser, das mit Fischen aus den FZ Aue Bach, FZ Aue Limmat und
FZ Nadler besetzt wird und regelmassig ausgefischt wird. Das Gewasser (Nr. 43) weist gegenlber drei
FZ je einen signifikanten genetischen Unterschied aus. Die signifikanten genetischen Unterschiede be-
deuten, dass trotz dieser intensiven Bewirtschaftung noch eine lokale Population vorhanden ist, die
sich natirlich fortpflanzen kann. Dies lasst insgesamt vermuten, dass die Besatzfische der FZ Aue Bach,
FZ Aue Limmat und der FZ Nadler eher nicht fiir den Besatz im Gottesgraben geeignet sind. Die Resulta-
te lassen aber keinen Schluss tber den Erfolg des Besatzes zu.

e Die Limmat (Nr. 10) weist vergleichsweise niedrige, aber signifikante genetische Unterschiede zur
FZ Nadler, FZ Aue Bach und FZ Aue Limmat aus (Fsr-Wert 0.008, respektive 0.009). Damit sind diese Be-
satzfische eher nicht flr den Besatz geeignet. Die Resultate lassen aber keinen Schluss (iber den Erfolg
des Besatzes zu.

e  Zwischen dem Furtbach und der FZ Aue Limmat konnte kein signifikanter genetischer Unterschied fest-
gestellt werden. Das Resultat Giberrascht, da dieses Gewasser seit 2012 nicht mehr besetzt wird. Vorher
wurde das Gewasser mit Fischen aus der FZ Nadler besetzt. Moglicherweise sind dltere Beséatze fir die-
ses Ergebnis verantwortlich.

11.4.6.2 Empfehlungen Bewirtschaftung

Abbildung 11-21: Die Bewirtschaftungseinheiten (BWE) gestaltet ~ Abbildung 11-22: Angepasste Bewirtschaftungseinheiten (BWE)
nach den erhobenen Daten. Gestrichelt dargestellt sind Kleinein-  fir die Praxis.

zugsgebiete, die vermutlich ebenfalls eigenstdndige BWE darstellen

wirden, aber nicht genetisch untersucht wurden.
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Gewadsser, BWE

Die genetischen Unterschiede sind in der Regel signifikant, weshalb im Prinzip jede untersuchte Probenahme-
stelle als eigene Population und ebenfalls als eigenstandige BWE zu betrachten wére (Abbildung 11-22). Ist dies
in der Praxis nicht umsetzbar, sollten folgende minimalen BWE berticksichtigt werden (Abbildung 11-24):

e BWE 1: Limmat
e  BWE 2: Zufliisse oberhalb Furtbach (inkl. Furtbach)
e  BWE 3: Zufliisse unterhalb Furtbach

Die Limmat unterscheidet sich in der Gewassertypologie stark von ihren Zuflissen. Innerhalb der Limmat sind
die genetischen Unterschiede gering, weshalb eine weitere Unterteilung nicht nétig ist. Deshalb wird empfoh-
len, die Limmat und die Zufliisse oberhalb und unterhalb des Furtbaches in je einer eigenen BWE zu bewirt-
schaften.

Fischzuchten

Die genetischen Unterschiede zwischen den FZ und den Besatzgewassern sind in der Regel zwar signifikant,
aber klein. Die niedrigen Fs;-Werte zwischen FZ und den Gewadssern suggerieren, dass Besatzfische in diesem
System moglicherweise besser tberlebt haben als anderswo. Genauere Aussagen kdnnten allerdings nur basie-
rend auf einer detaillierten Erfolgskontrolle gemacht werden.

Abbildung 11-23. Forelle aus dem Gottesgraben.
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11.4.7 Teileinzugsgebiet Aare (TEZG 7)

11.4.7.1 Standorte

Das Teileinzugsgebiet Aare wurde an insgesamt sechs Standorten untersucht (Abbildung 11-24). Total wurden
im System 191 Forellen beprobt (Tabelle 11-13). Die im Gebiet besetzten Fische stammen aus der FZ Nadler.
Der Talbach (Nr. 68) wird seit langerem nicht mehr besetzt. Die meisten Probenahme-Standorte scheinen gut
vernetzt zu sein. Eine Ausnahme bildet der Roggenhuserbach (Nr. 47), bei dem in Richtung Aare mehrere gros-
sere Abstiirze zu finden sind.

Abbildung 11-24. Probenahme-Standorte im Teileinzugsgebiet Aare.

Tabelle 11-13: Ubersicht und Informationen zu den Probenahme-Standorten im Teileinzugsgebiet Aare.

Nr. Standort Revier N Bewirtschaftung
27  Erzbach 78 33
45  Sussbach 66 38 seit 2016 kein Besatz, vorher 500 BR, FZ Nadler
Aufzuchtgewasser fir die Aare, seit 2015 kein Besatz, vorher 2000-
47  Roggenhuserbach 232 30 3000 BR, FZ Nadler
60 Erlibach 210 27 Besatz FZ Nadler, 500 VS
68 Talbach 67 30 kein Besatz
76  Steinerkanal 101 33 kein Besatz; jedoch Besatz in Revier oberhalb (FZ Nadler)
40.1 FZ Nadler 118
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11.4.7.2 Resultate

Tabelle 11-14. F-Werte, die zwischen Forellen der verschiedenen Standorte beobachtet wurden.

e Alle genetischen Unterschiede zwischen den Gewassern des TEZG Aare sind signifikant (Tabelle 11-14).
Die Vergleiche zwischen den Gewassern und der FZ Nadler sind bis auf eine Ausnahme (Aufzuchtge-
wadsser Roggenhuserbach) signifikant.

e Der Sissbach (Nr. 45), der bis 2016 mit Fischen aus der FZ Nadler besetzt wurde, weist im Vergleich mit
der FZ einen signifikanten Fsr-Wert von 0.021 aus. Dies lasst den Schluss zu, dass die Besatzfische eher
nicht fir das Gewasser geeignet sind. Uber den Erfolg des Besatzes kann keine Aussage gemacht wer-
den.

e Die Population im Roggenhuserbach (Nr. 47) weist im Vergleich mit der FZ Nadler einen nicht signifi-
kanten Fs-Wert von 0.004 auf. Aus populationsgenetischer Sicht scheinen diese Fische fiir den Besatz

geeignet zu sein, bzw. die urspriingliche lokale Population wurde durch Besatzfische ersetzt. Weiter las-
sen die Resultate vermuten, dass der Besatz in diesem Aufzuchtgewdsser erfolgreich sein dirfte.

e Der Erlibach (Nr. 60), jahrlich besetzt mit Fischen aus der FZ Nadler, hat im Vergleich mit der FZ einen
signifikanten Fsr-Wert von 0.025. Dies weist darauf hin, dass die Fische eher nicht fiir den Besatz geeig-
net sind. Uber den Erfolg des Besatzes kann keine Aussage gemacht werden.

11.4.7.3 Empfehlungen Bewirtschaftung

Abbildung 11-25: Die Bewirtschaftungseinheiten (BWE) Abbildung 11-26: Angepasste Bewirtschaftungseinheiten
gestaltet nach den erhobenen Daten. Gestrichelt dargestellt  (BWE) fiir die Praxis.

sind Kleineinzugsgebiete, die vermutlich ebenfalls eigen-

standige BWE darstellen wiirden, aber nicht genetisch un-

tersucht wurden.
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Gewadsser, BWE

Die genetischen Unterschiede sind in der Regel signifikant, weshalb im Prinzip jede untersuchte Probenahme-
stelle als eigene Population und weiter entsprechend als eigenstdndige BWE zu betrachten ware (Abbildung
11-25). Ist dies in der Praxis nicht umsetzbar, sollten folgende minimalen BWE bericksichtigt werden
(Abbildung 11-26).

e BWE 1: Aare

e  BWE 2: Suhre (gehort zur BWE Suhre aus TEZG 2)
e  BWE 3: Aare Zufliisse Aarau

e BWE 4: Steinerkanal/Giessen

e BWE 5: Aare Zufllisse Wasserschloss

Die Aare unterscheidet sich in der Gewassertypologie stark von ihren Zuflissen und sollte daher als eigene
BWE beriicksichtig werden.

Die Vernetzung der Zufliisse scheint eher gut zu sein, einzig der Roggenhuserbach (Nr. 47) scheint aufgrund von
hohen Abstiirzen im Genfluss stark eingeschrankt zu sein. Dies kann allerdings durch die Analyse der Fs-Werte
nicht bestatigt werden, da die meisten genetischen Unterschiede zu dieser Population eher gering ausfallen.
Die anderen Seitengewdsser weisen grossere genetische Unterschiede zur Aare aus. Bei der Bewirtschaftung
der Aarezufliisse sollte daher darauf geachtet werden, zwischen den Zuflissen moglichst keine Forellen zu
verschieben. Weiter wird der Steinerkanal zusammen mit der Giessen, die aus Grundwasser gespiesen wird, als
eigene BWE ausgewiesen.

Die Suhre wird ebenfalls in einer eigenen BWE bewirtschaftet. Das Gewdsser unterscheidet sich 6kologisch
(siehe Kap. 11.4.2) von den Ubrigen Zuldufen der Aare. Der unterste Abschnitt der Suhre wird mit der BWE der
Suhre im TEZG 2 zusammengefasst und als eine BWE fiir die Praxis definiert.

Fischzuchten

Die meisten genetischen Unterschiede zwischen der FZ Nadler und den Gewassern sind signifikant. Dies deutet
darauf hin, dass die Besatzfische aus der FZ sich in der Regel nicht fir den Besatz eignen. Fir allfallige Besatz-
massnahmen sollte deshalb auf wilde Elterntiere zuriickgegriffen werden. Um mogliche lokale Anpassungen
nicht zu verwassern, sollten diese aus der gleichen BWE stammen wie das Besatzgewasser.

Abbildung 11-27. Forelle aus dem Erzbach (links) und dem Siissbach (rechts).
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11.4.8 Teileinzugsgebiet Surb (TEZG 8)

11.4.8.1 Standorte

Im Teileinzugsgebiet der Surb wurden insgesamt vier Standorte untersucht (Abbildung 11-28). Dabei wurden im
Gebiet 122 Forellen genetisch analysiert (Tabelle 11-15). Alle Standorte werden regelmdssig mit Forellen aus
der FZ Nadler besetzt. Die Langsvernetzung der Surb wird derzeit in verschiedenen Revitalisierungsprojekten

verbessert.

Abbildung 11-28. Probenahme-Standorte im Teileinzugsgebiet der Surb.

Tabelle 11-15: Ubersicht und Informationen zu den Probenahme-Standorten im Teileinzugsgebiet Surb.

Standort Revier N Bewirtschaftung
21 Surb 45 30 Transfer Aufzuchtbache, Besatz mit BR, Herkunft FZ Nadler;
Besatz mit S, FZ Nadler
Transfer Aufzuchtbache, Besatz mit BR, Herkunft Nadler;
A8 Bt = =0 Besatz mit S, FZ Nadler
33 Hunikerbach 47 32 Besatz FZ Nadler 2500 BR
63 Rickenbach 56 30 Besatz FZ Nadler, 700 VS
40.1 FZ Nadler 118
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11.4.8.2 Resultate

Tabelle 11-16. Fs-Werte, die zwischen Forellen aus den verschiedenen Standorten beobachtet wurden.

e Die genetischen Unterschiede innerhalb der Surb (Nr. 2.1 und 2.2) sind gering (Fsr-Wert = 0.01) und nur
knapp signifikant (Tabelle 11-16). Vor allem die Surb-Population 2.2 weist gegeniiber den Zufliissen
ebenfalls geringe Fs-Werte aus, die im Fall des Hiinikerbaches (Nr. 33) nicht signifikant sind.

e Die genetischen Unterschiede zwischen der FZ Nadler und der Surb (Nr. 2.2) resp. dem Hinikerbach
(Nr. 33) sind niedrig und teils nicht signifikant. Eine mogliche Erklarung dafiir ist, dass ein Teil der El-
terntiere der FZ Nadler aus dem Einzugsgebiet der Surb stammen (Mitteilung Sektion Jagd und Fische-
rei AG) fur. Aus populationsgenetischer Sicht sind die Besatzfische der FZ Nadler flir den Besatz in die
Surb im Bereich Unterehrendingen und den Hiinikerbach also geeignet. Um Domestizierungseffekte zu

vermeiden, sollte fur die Bewirtschaftung dennoch darauf geachtet werden, Nachkommen wilder El-
terntiere statt Nachkommen eines in der Zucht gehaltenen Elterntierstammes zu verwenden.

e Der Rickenbach (Nr. 63) weist gegeniiber der FZ Nadler, einen Fs;-Wert von 0.024 aus. Dies deutet da-
rauf hin, dass die Fische eher nicht fiir den Besatz im Gewasser geeignet sind. Uber den Erfolg des Be-
satzes kann aufgrund dieser Resultate keine Aussage gemacht werden.

11.4.8.3 Empfehlungen Bewirtschaftung

Abbildung 11-29: Die Bewirtschaftungseinheiten (BWE) Abbildung 11-30: Angepasste Bewirtschaftungseinheiten
gestaltet nach den erhobenen Daten. Gestrichelt dargestellt  (BWE) fiir die Praxis.

sind Kleineinzugsgebiete, die vermutlich ebenfalls eigen-

standige BWE darstellen wiirden, aber nicht genetisch un-

tersucht wurden.
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Gewadsser, BWE

Die genetischen Unterschiede sind teilweise signifikant, weshalb im Prinzip mehrere untersuchte Populationen
als eigenstandige BWE zu betrachten waren (Abbildung 11-29). Ist dies in der Praxis nicht umsetzbar, sollten
folgende minimalen BWE berticksichtigt werden (Abbildung 11-26).

e BWE 1: Surb

Die Surb und ihre Zuflisse dhneln sich beziiglich Okologie und Biologie und sind alle der Forellenregion zuzu-
ordnen. Weiter sind die beobachteten Fs-Werte eher gering und teilweise nicht signifikant. Aufgrund dessen
wird empfohlen, das Einzugsgebiet der Surb in einer BWE zusammenzufassen.

Fischzuchten

Die genetischen Unterschiede zwischen der FZ und den Besatzgewdssern sind in der Regel klein und nur teil-
weise signifikant. Da scheinbar auch ein Teil der Elterntiere der FZ Nadler aus dieser BWE stammen, eignen sich
die Besatzfische aus der FZ Nadler aus populationsgenetischer Sicht fiir Besatzmassnahmen in diesem Einzugs-

gebiet. Dennoch sollte idealerweise nicht mit einem geschlossenen Elterntierstamm wie in der FZ Nadler gear-
beitet werden, sondern mit wilden Elterntieren aus einem jdhrlichen Laichfischfang [21], sofern ein Besatz
notig ist.

Abbildung 11-31. Forelle aus der Surb.

62



Populationsgenetische Untersuchung der Forellen im Kanton Aargau

11.4.9 Teileinzugsgebiet Klingnau (TEZG 9)

11.4.9.1 Standorte

Das Teileinzugsgebiet Klingnau umfasst Zufliisse der Aare und des Rheins (Abbildung 11-32). Im Gebiet wurden
insgesamt fiinf Probenahme-Standorte mit total 181 Forellen genetisch analysiert (Tabelle 11-17). Im Brugg-
bach (Nr. 51) sind seit langerem keine Fische mehr ausgesetzt worden. Alle anderen Bache wurden in den letz-
ten Jahren mit Fischen, meist aus der FZ Nadler, besetzt. Die Vernetzung zwischen den einzelnen Populationen
der Aare scheint eher gut zu sein. Im Einzugsgebiet des Rheins ist die Vernetzung scheinbar schlechter.

Abbildung 11-32. Probenahme-Standorte im Teileinzugsgebiet Klingnau.

Tabelle 11-17: Ubersicht und Informationen zu den Probenahme-Standorten im Teileinzugsgebiet Klingnau.

Nr.  Standort N Revier Bewirtschaftung

5 Sickerwasserkanal 211 36 kein Besatz seit 2012

21 Tagerbach 49 38 kein Besatz seit 2013, vorher FZ Nadler

22 Chruzlibach 53 43 kein Besatz seit 2013, vorher FZ Nadler

24 Guntenbach 55 32 Besatz FZ Nadler (700 VS)

51 Bruggbach 239 32 kein Besatz (AZG Bunz)

40.1 FZ Nadler 118

57 FZ PUA Sickerwasserkanal 26 Laichtiere Aare, welche in Radagkanal umgesiedelt wurden

58 FZ PUA Weiher Bottstein 23 geschlossene Muttertierhaltung Weiher

59 FZ PUA Radagkanal 29 offene Muttertierhaltung, teilweise Laichtiere aus Sickerwasserkanal
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11.4.9.2 Resultate

Tabelle 11-18. F-Werte, die zwischen Forellen der verschiedenen Standorte beobachtet wurden.

Alle Fsr-Werte im Untersuchungsgebiet sind signifikant (Tabelle 11-18). Auch die Vergleiche zwischen
den Gewadssern und den FZ sind allesamt signifikant.

Bis 2013 wurde der Tagerbach (Nr. 21) mit Fischen der FZ Nadler besetzt. Der Tagerbach weist gegen-
Uber der FZ Nadler einen vergleichsweise hohen und signifikanten Fsr-Wert auf (0.066). Dies |dsst den
Schluss zu, dass die Fische der FZ Nadler nicht fiir den Besatz des Gewassers geeignet waren. Ausser-
dem lassen die Resultate vermuten, dass der Besatz nicht erfolgreich war.

Der Fsr-Wert zwischen Chriizlibach (Nr. 22) und FZ Nadler liegt bei 0.030. Dies deutet darauf hin, dass
die Fische fiir den Besatz nicht geeignet waren. Die Resultate weisen weiter darauf hin, dass der Besatz
wahrscheinlich nicht so erfolgreich war wie erhofft. Der Guntenbach (Nr. 24) wird jahrlich mit Forellen
aus der FZ Nadler besetzt. Die genetischen Unterschiede zwischen der FZ und dem Gewadsser sind signi-
fikant und liegen bei 0.020. Die Resultate weisen darauf hin, dass die Besatzfische eher nicht fir den
Besatz geeignet sind. Uber den Erfolg des Besatzes kann aufgrund dieser Resultate keine Aussage ge-
macht werden.

Der Bruggbach (Nr. 51) weist gegeniiber den anderen Gewdssern einen sehr hohen mittleren Fsr-Wert
von 0.119 auf. Dies ist vermutlich durch einen demografischen Flaschenhals zu erkldren (siehe Kapitel
4.1 und Anhang Kapitel 11.3). Der Bruggbach wird als AZG fiir Blinz-Reviere genutzt. Da die beiden Ge-
wasser in zwei unterschiedlichen Teileinzugsgebieten liegen, sollten in Zukunft keine Fische mehr vom

Bruggbach in die Bilinz verschoben werden. Die Resultate weisen weiter darauf hin, dass der Besatz mit
Bruggbachforellen in die Blinz wahrscheinlich nicht erfolgreich war (mittlerer Fs-Wert gegenliber Biinz-
revieren: 0.113).

11.4.9.3 Empfehlungen Bewirtschaftung

Gewadsser, BWE

Die genetischen Unterschiede sind in der Regel signifikant, weshalb im Prinzip jede untersuchte Probenahme-

stelle als eigene Population und entsprechend als eigenstandige BWE zu betrachten ware (Abbildung 11-33). Ist

dies in der Praxis nicht umsetzbar, sollten folgende minimalen BWE beriicksichtigt werden (Abbildung 11-34):

BWE 1: Aare (inkl. Sickerwassergraben, Binnenkanal Klingnau sowie Binnenkanal Kleindéttigen)
BWE 2: Rhein

BWE 3: Zuflisse Aare

BWE 4: Zuflisse Rhein

Aare und Rhein sollten je eine eigene BWE erhalten, da sich ihre Gewassertypologie deutlich von den anderen

Gewadssern unterscheidet. Bei der Aare ist zudem zu beachten, dass der rechtseitige Sickerwassergraben sowie

64



Populationsgenetische Untersuchung der Forellen im Kanton Aargau

der Binnenkanal Klingnau, die mit der Aare vernetzt sind und auch der Binnenkanal Kleindottigen (linksseitig)
zur selben Bewirtschaftungseinheit gehoren.

Die Zuflisse gehdren zumeist der Forellenregion an. Die Fsr-Werte zwischen diesen Populationen sind ver-
gleichsweise hoch. Aus praktischen Griinden wird vorgeschlagen, Aare- und Rhein-Zufliisse je zu einer BWE
zusammenzufassen. Um mogliche lokale Anpassungen nicht zu verwassern, sollten bei der Bewirtschaftung
moglichst keine Forellen zwischen unterschiedlichen Zuflissen hin- und hergeschoben werden. Der Bruggbach
weist gegenliber allen Gewassern sehr hohe genetische Unterschiede auf. Dies konnte auf einen demographi-
schen Flaschenhals zurlickzufiihren sein.

Abbildung 11-33: Die Bewirtschaftungseinheiten (BWE) ge- Abbildung 11-34: Angepasste Bewirtschaftungseinheiten
staltet nach den erhobenen Daten. Gestrichelt dargestellt sind  (BWE) fur die Praxis.

Kleineinzugsgebiete, die vermutlich ebenfalls eigenstdndige

BWE darstellen wiirden, aber nicht genetisch untersucht

wurden.

Fischzuchten

Alle genetischen Unterschiede zwischen den FZ und den Gewadssern sind signifikant. Dies deutet darauf hin,
dass sich die Besatzfische der FZ nicht flr den Besatz in den Zufllissen eignen. Deshalb wird empfohlen bei
allfalligen zukiinftigen Besatzmassnahmen auf Nachkommen wilder Elterntiere zuriickzugreifen. Diese sollten
aus derselben BWE stammen wie das Besatzgewasser, um mogliche lokale Anpassungen nicht zu verwassern.
Wie zu erwarten war kein genetischer Unterschied zwischen den Forellen aus dem Sickerwassergraben (Stand-
ort 57) und den beprobten Forellen des Radagkanals (Standort 59) gefunden, weil ein grosser Teil der Forellen
im Radagkanal direkt vom Standort 57 stammen. Ebenfalls waren die beprobten Muttertiere aus dem Weiher
Bottstein nicht genetisch unterschiedlich zu den Standorten 57 und 59, was darauf hindeutet, dass diese Forel-
len ebenfalls aus der Aare abstammen.
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11.4.10 Teileinzugsgebiet Rhein (TEZG 10)

11.4.10.1 Standorte

Im Teileinzugsgebiet Rhein wurden drei Probenahme-Standorte untersucht (Abbildung 11-35). Insgesamt wur-
den im System 72 Forellen genetisch untersucht (Tabelle 11-19). Alle Gewasser wurden in den letzten Jahren
mit Forellen besetzt. Die Fische stammten aus der FZ Nadler und der FZ Hohler. Die Vernetzung der Bache ist
leicht eingeschrankt. Vor allem im Wilerbach (Nr. 20) und im Kaisterbach (Nr. 38) gibt es grossere Wanderhin-
dernisse.

Abbildung 11-35. Probenahme-Standorte im Teileinzugsgebiet Rhein.

Tabelle 11-19: Ubersicht und Informationen zu den Probenahme-Standorten im Teileinzugsgebiet Rhein.

Nr. Standort Revier N  Bewirtschaftung

20  Wilerbach 39 24  seit 2012 kein Besatz, vorher FZ Hohler, 500 VS
38 Kaisterbach 36 30 seit 2014 kein Besatz, vorher FZ Hohler, 1200 VS
67 Dorbach Leibstadt 50 18  seit 2015 kein Besatz, vorher FZ Nadler, 100 VS
3 FZ Hohler 30

40.1 FZ Nadler 118

11.4.10.2 Resultate

Tabelle 11-20. Fsr-Werte, die zwischen Forellen der verschiedenen Standorte beobachtet wurden.

e Alle genetischen Unterschiede im Untersuchungsgebiet sind signifikant (Tabelle 11-20).
Der Wilerbach (Nr. 20) wurde bis 2011 aus der FZ Hohler besetzt. Der Vergleich zwischen der FZ und
dem Gewadsser weist einen signifikanten Fs-Wert von 0.032 auf. Die Resultate zeigen, dass die Besatzfi-
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sche nicht fir das Gewdsser geeignet waren. Die Daten weisen darauf hin, dass der Besatz wahrschein-
lich nicht sehr erfolgreich war.

e Der Kaisterbach (Nr. 38) ist bis 2013 mit Forellen aus der FZ Hohler besetzt worden. Vergleicht man die
beiden Proben resultiert ein signifikanter Fsi-Wert von 0.049. Der vergleichsweise hohe Fs-Wert ldsst
den Schluss zu, dass die Fische nicht fiir den Besatz im Gewdsser geeignet waren. Ausserdem deuten
die Daten darauf hin, dass der Besatz nicht erfolgreich war.

e Der Vergleich zwischen den FZ Hohler und Nadler weist einen nicht signifikanten Fs;-Wert von 0.002
aus. Dies deckt sich mit den Angaben der Fischziichter, wonach die FZ Hohler ihre Fische aus der
FZ Nadler bezogen hat.

e Der Dorfbach Leibstadt (Nr. 67) wurde bis 2014 mit Fischen aus der FZ Nadler besetzt. Die genetischen
Unterschiede zwischen dem Gewdsser und der FZ sind bei einem Fsr-Wert von 0.029 signifikant. Die Re-
sultate deuten darauf hin, dass die Besatzfische eher nicht fiir das Gewésser geeignet sind. Uber den
Erfolg des Besatzes kann aufgrund dieser Resultate keine Aussage gemacht werden.

11.4.10.3 Empfehlungen Bewirtschaftung

Abbildung 11-36: Die Bewirtschaftungseinheiten (BWE) Abbildung 11-37: Angepasste Bewirtschaftungseinheiten
gestaltet nach den erhobenen Daten. Gestrichelt dargestellt  (BWE) fiir die Praxis.

sind Kleineinzugsgebiete, die vermutlich ebenfalls eigen-

standige BWE darstellen wiirden, aber nicht genetisch un-

tersucht wurden.

Gewasser, BWE

Die genetischen Unterschiede sind in der Regel signifikant, weshalb im Prinzip jede untersuchte Probenahme-
stelle als eigene Population und entsprechend als eigenstandige BWE zu betrachten ware (Abbildung 11-36). Ist
dies in der Praxis nicht umsetzbar, sollten folgende minimalen BWE beriicksichtigt werden (Abbildung 11-37):

e BWE 1: Rhein
e BWE 2: Zufllsse

Der Rhein sollte als eigene BWE betrachtet werden, da er sich in seiner Typologie von den anderen Gewdssern
stark unterscheidet. Die vergleichsweise hohen genetischen Unterschiede zwischen den Zufllissen weisen da-
rauf hin, dass die Populationen recht stark voneinander isoliert sind. Um mogliche lokale Anpassungen zu er-
halten, wird daher empfohlen, die Forellen bei der Bewirtschaftung moglichst nicht zwischen den Zufllissen
hin- und herzuschieben.
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Fischzuchten

Alle genetischen Unterschiede zwischen der FZ Nadler und den Gewassern sind signifikant. Dies deutet darauf
hin, dass die Forellen aus der FZ sich nicht fir den Besatz in diesen Gewdssern eignen. Fur allfdllige Besatz-
massnahmen sollte deshalb auf Nachkommen wilder Elterntiere zurtickgegriffen werden. Um mogliche lokale
Anpassungen nicht zu verwadssern, sollten diese wenn moglich aus dem gleichen Gewasser stammen, in dem ihr

Nachwuchs ausgesetzt wird.

Abbildung 11-38. Forelle aus dem Kaisterbach.

68



Populationsgenetische Untersuchung der Forellen im Kanton Aargau

11.4.11 Teileinzugsgebiet Sissle (TEZG 11)

11.4.11.1Standorte

Insgesamt wurden im Einzugsgebiet der Sissle sechs Probenahme-Standorte untersucht (Abbildung 11-39).
Neben der Sissle und ihren kleineren Zufliissen umfasst das Einzugsgebiet den Bruggbach und den Staffelegg-
bach. Total wurden in dem Einzugsgebiet 199 Forellen genetisch untersucht (Tabelle 11-21). Im gesamten Sys-
tem wurden bis vor wenigen Jahren Besatzfische der FZ Nadler und teilweise auch der FZ Hohler ausgesetzt.

Die Ldngsvernetzung im Teileinzugsgebiet ist mancherorts eingeschrankt.

Abbildung 11-39. Probenahme-Standorte im Teileinzugsgebiet der Sissle

Tabelle 11-21: Ubersicht und Informationen zu den Probenahme-Standorten im Teileinzugsgebiet Sissle.

Nr. Standort Revier N Bewirtschaftung
17 Staffeleggbach 34 51 seit 2015 kein Besatz, vorher FZ Nadler und FZ Hohler
30.1 Sissle 30 31 seit 2015 kein Besatz, vorher FZ Hohler und FZ Nadler
30.2 Sissle 29 29 seit 2015 kein Besatz, vorher FZ Hohler und FZ Nadler
31 Bruggbach 31 29 seit 2015 kein Besatz, vorher FZ Nadler, FZ Hohler
39 Wolflinswilerbach 31 30 seit 2014 kein Besatz, vorher FZ Nadler, FZ Hohler
65 Wittnauerbach 32 29 Besatz FZ Nadler (3000 VS), vorher FZ Hohler
40.1 Fischzucht Hohler 30
40.1 Fischzucht Nadler 118
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11.4.11.2 .Resultate

Tabelle 11-22. F-Werte, die zwischen Forellen der verschiedenen Standorte beobachtet wurden.

Der Mittelwert der Fs-Werte zwischen den Gewdssern liegt bei 0.028 (Tabelle 11-22). Dabei sind die
meisten genetischen Unterschiede signifikant. Alle Fs-Werte zwischen den Populationen des Einzugs-
gebietes und der FZ Nadler sind signifikant.

Der Staffeleggbach (Nr.17) und der Wélflinswilerbach (Nr. 39) weisen einen hohen mittleren Fs-Wert
gegenliber den anderen Gewadssern von 0.040, resp. 0.034 auf. Die genetischen Unterschiede zu den
beiden Fischzuchten Nadler und Hohler liegen bei beiden Probenahme-Standorten vergleichsweise
hoch. Die Forellen sind fiir den Besatz im Gewasser nicht geeignet. Die Resultate deuten darauf hin,
dass der Besatz nicht so erfolgreich war wie erhofft.

Der Fsr-Wert der beiden Populationen aus der Sissle liegt bei 0.019 und ist signifikant. Die Resultate
deuten darauf hin, dass die Besatzfische eher nicht fiir das Gewésser geeignet waren. Uber den Erfolg
des Besatzes kann aufgrund dieser Resultate keine Aussage gemacht werden.

Der Wittnauerbach (Nr. 65) wird jahrlich mit Forellen aus der FZ Nadler (friiher FZ Hohler) besetzt. Die
genetischen Unterschiede zwischen der FZ Nadler und dem Gewadsser liegen bei einem Fsr-Wert von
0.037. Dieser Wert ist vergleichsweise eher hoch. Die Forellen sind fiir den Besatz im Gewasser nicht
geeignet. Die Resultate deuten darauf hin, dass der Besatz nicht sehr erfolgreich war.

Der Vergleich zwischen den FZ Hohler und Nadler weist einen nicht signifikanten Fs;-Wert von 0.002
aus. Dies deckt sich mit den Angaben der Fischzlichter, wonach die FZ Hohler ihre Fische aus der FZ
Nadler bezogen hat.

11.4.11.3 Empfehlungen Bewirtschaftung

Abbildung 11-40: Die Bewirtschaftungseinheiten (BWE) Abbildung 11-41: Angepasste Bewirtschaftungseinheiten
gestaltet nach den erhobenen Daten. (BWE) fur die Praxis.
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Gewadsser, BWE

Die genetischen Unterschiede sind in der Regel signifikant, weshalb im Prinzip jede untersuchte Probenahme-
stelle als eigene Population und entsprechend als eigenstandige BWE zu betrachten ware (Abbildung 11-40). Ist
dies in der Praxis nicht umsetzbar, sollten folgende minimalen BWE berticksichtigt werden (Abbildung 11-41):

e BWE 1: Sissle-Unterlauf und Zufliisse
e BWE 2: Sissle—Oberlauf und Zufllsse

Die Sissle und ihre Zuflisse gehoren zur Forellenregion. Im unteren Bereich der Sissle sind die genetischen
Unterschiede zwischen den Zufllissen und der Sissle gering, wahrend die Unterschiede zum Oberlauf der Sissle
grosser sind. Deshalb wird vorgeschlagen, das Einzugsgebiet der Sissle in eine obere und eine untere BWE ein-
zuteilen. Da die genetischen Unterschiede zwischen den Zufliissen meistens signifikant sind, sollte auf eine
Umsiedlung von Forellen zwischen den Zufliissen moglichst verzichtet werden.

Fischzuchten

Die Unterschiede zwischen den Fischzuchten und den Populationen im Untersuchungsgebiet sind allesamt
signifikant. Dies gilt auch fiir den Vergleich zwischen FZ Nadler und Wittnauerbach, der bis heute mit Fischen
aus der FZ Nadler besetzt wird. Daraus kann geschlossen werden, dass sich Fische der Fischzuchten nicht fir
den Besatz im Einzugsgebiet der Sissle eignen. Es wird daher empfohlen, fir allfdllig notwendige Besatzmass-
nahmen auf Nachkommen wilder Elterntiere aus den jeweiligen BWEs zuriickzugreifen.

Abbildung 11-42. Forelle aus der Sissle.
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11.4.12 Teileinzugsgebiet Mohlinbach (TEZG 12)

11.4.12.1 Standorte

Im Teileinzugsgebiet M6hlinbach wurden zwei Probenahme-Standorte und 68 Forellen genetisch untersucht
(Abbildung 11-43). Der Magdenerbach wurde letztmals im Jahr 2012 mit Forellen aus der FZ Hohler besetzt
(Tabelle 11-23). Am Mohlinbach wird seit 2008 ganzlich auf Besatz verzichtet.

Abbildung 11-43. Probenahme-Standorte im Teileinzugsgebiet Mohlinbach.

Tabelle 11-23: Ubersicht und Informationen zu den Probenahme-Standorten im Teileinzugsgebiet Méhlinbach.

Nr. Standort Revier N Bewirtschaftung
7  Mohlinbach 206 38 seit ca. 2008 kein Besatz
44  Magdenerbach 26 30 seit 2013 kein Besatz, vorherFZ Hohler
3 FZHohler 0 30

40.1 FZ Nadler 0 118

11.4.12.2 Resultate

Tabelle 11-24. Fsr-Werte, die zwischen Forellen der verschiedenen Standorte beobachtet wurden.

e Alle genetischen Unterschiede zwischen den Probenahmestellen des Teileinzugsgebiets Mdhlinbach
und den FZ sind signifikant (Tabelle 11-24).

e Der Mohlinbach (Nr. 17) wird seit 2008 nicht mehr besetzt. Friiher wurde dieser Bach von der FZ Hohler
fr Laichfischfange genutzt. Der Vergleich der beiden Populationen zeigt allerdings einen signifikanten
Fs-Wert von 0.017. Die Besatzfische der FZ Hohler und auch der FZ Nadler eigneten sich also nicht fir

dieses Gewdsser. Uber den Erfolg des Besatzes kann aufgrund dieser Resultate keine Aussage gemacht
werden.
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e Der Magdenerbach (Nr. 44) wurde bis 2013 mit Fischen aus der FZ Hohler besetzt. Der Vergleich der FZ
mit dem Gewdsser weist einen Fsr-Wert von 0.028 aus. Dies deutet darauf hin, dass die Besatzfische
eher nicht fir den Besatz geeignet waren. Es kann aufgrund der Daten keine Aussage zum Erfolg des
Besatzes gemacht werden.

e Der Vergleich zwischen den FZ Hohler und Nadler weist einen nicht signifikanten Fs;-Wert von 0.002
aus. Dies deckt sich mit den Angaben der Fischzlichter, wonach die FZ Hohler ihre Fische aus der FZ
Nadler bezogen hat.

11.4.12.3 Empfehlungen Bewirtschaftung

Abbildung 11-44: Die Bewirtschaftungseinheiten (BWE) Abbildung 11-45: Angepasste Bewirtschaftungseinheiten
gestaltet nach den erhobenen Daten. Gestrichelt dargestellt (BWE) fiir die Praxis.

sind Kleineinzugsgebiete, die vermutlich ebenfalls eigen-

standige BWE darstellen wiirden, aber nicht genetisch un-

tersucht wurden.

Gewasser, BWE

Die genetischen Unterschiede sind in der Regel signifikant, weshalb im Prinzip jede untersuchte Probenstelle
als eigene Population und entsprechend als eigenstiandige BWE zu betrachten ware (Abbildung 11-44). Ist dies
in der Praxis nicht umsetzbar, sollten folgende minimalen BWE beriicksichtigt werden (Abbildung 11-45):

e BWE 1: Rhein
e BWE 2: Magdenerbach
e BWE 3: Méhlinbach

Der Rhein unterscheidet sich in seiner Gewassertypologie deutlich von seinen Zufliissen und sollte deshalb als
eigene BWE beriicksichtigt werden.

Die eher kleinen, aber doch signifikanten genetischen Unterschiede weisen darauf hin, dass es sich um eigen-
standige Populationen handelt. Um mogliche lokale Anpassungen zu erhalten, werden sie folglich in zwei sepa-
rate BWE eingeteilt.

Fischzuchten
Alle genetischen Unterschiede zwischen der FZ Hohler resp. Nadler und den lokalen Populationen sind signifi-
kant. Die Muttertiere der Fischzuchten sind daher eher nicht fiir den Besatz in diesen Gewdssern geeignet.
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