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1. Ziele und Aufgabenstellung des Projektes

Die Salmonidenzucht ist der bedeutendste Produktionszweig der Aquakultur in Deutschland. Die
dabei genutzten Zuchttiere bilden die Produktionsbasis und eine wichtige genetische Ressource
im Bereich der Produktion von Speise- und Satzsalmoniden. Zur Umsetzung des Nationalen
Fachprogramms zu aquatischen genetischen Ressourcen bendtigt das Bundesministerium fir
Erndhrung und Landwirtschaft (BMEL) Daten zum Status der Laichfischbestande in der
Salmonidenzucht. Bereits zwischen 2005 und 2008 wurde vor diesem Hintergrund das
Erhebungsprojekt ,Erfassung und Dokumentation der genetischen Vielfalt der Zuchtsalmoniden
sowie der Nebenfische der Salmonidenhaltung und der weiteren in Aquakultur gehaltenen Arten
in Deutschland® (Az. 514-73.02/05BE006/2) beauftragt und bearbeitet.

Zielstellungen der vorliegenden Statusanalyse sind:

— Die Erfassung der Anzahlen und genetischer Charakteristika bei
Salmonidenzuchtbestdnden im Laufe von etwa zehn Jahren Ziichtungsarbeit.

— Die Einbeziehung von Genmarkeruntersuchungen an allen noch in Deutschland
vorhandenen Zuchtsalmonidenbestanden.

— Die Aufweitung der durchzufiihrenden Genmarkeranalysen neben Mikrosatellitenmarkern
auf mitochondriale DNA-Marker.

Weiterhin verfolgt die vorliegende Statusanalyse die Verknipfung zwischen Ergebnissen zu
genetischen Charakteristika von Salmonidenwildbestédnden aus bereits abgeschlossenen
Erfassungsstudien mit denen der vorhandenen Salmonidenzuchtbestande.

Schlie3lich soll durch Beprobung von zehn selbstreproduzierenden Wildbestanden der
Regenbogenforelle die hier unzureichende (genetische) Datenbasis verbessert werden.

2. Planung und Ablauf des Projektes

Fur die bundesweite Erfassung von Haupterwerbsbetrieben der Salmonidenerzeugung mit
eigener Laichfischhaltung und die Kontaktaufnahme mit diesen Betrieben, sowie die
bundesweite Recherche nach selbst reproduzierenden natirlichen Bestdnden der
Regenbogenforelle wird, vom Institut fir Binnenfischerei e.V. Potsdam-Sacrow (IfB) koordiniert,
mit Partnerinstitutionen und Kollegen zusammengearbeitet, die enge Kontakte zum
Fischereisektor in den entsprechenden Bundesléandern und angrenzenden Bundeslandern
pflegen:



— Bayerische Landesanstalt fir Landwirtschaft, Institut fir Fischerei, Starnberg, (Dr. H.
Wedekind)

— Landwirtschaftliches Zentrum Baden-Wirttemberg (LAZBW) Fischereiforschungsstelle,
Langenargen (Dr. R. Rdsch)

— Landesamt fur Natur, Umwelt und Verbraucherschutz Nordrhein-Westfalen Fachbereich
26 — Fischereidkologie, Kirchhundem-Albaum (D. Fey)

— Séchsisches Landesamt fur Umwelt, Landwirtschaft und Geologie, Abteilung
Landwirtschaft/Referat Fischerei, Kénigswartha (Dr. G. Fullner)

Die aufgeflhrten Kooperationspartner waren bereits im Erhebungsprojekt ,Erfassung und
Dokumentation der genetischen Vielfalt von Zuchtsalmoniden® (Az. 514-73.02/05BE006/2)
eingebunden, das zwischen 2005 und 2008 vom Institut flr Binnenfischerei e.V. Potsdam-
Sacrow durchgefuhrt wurde.

Zur Analyse und Auswertung genetischer Bestandsparameter, anhand der im Rahmen von
Bestandsuntersuchungen gewonnenen Gewebeproben, wird mit Herrn Dr. Klaus Kohlmann, Abt.
5 ,Okophysiologie und Aquakultur¢, Leibniz-Institut fir Gewasserokologie und Binnenfischerei,
Berlin kooperiert.

Die gesammelten Daten werden beim IfB als Hauptauftragnehmer zusammengefiihrt und unter
Einhaltung des Bundesdatenschutzgesetzes abgelegt.

3. Wissenschaftlicher und technischer Stand, an den angeknupft
wurde

Schutz, Erhaltung und nachhaltige Nutzung genetischer Ressourcen sind zentrales Ziel einer
Reihe internationaler und nationaler Regelungen. Neben allgemeinen internationalen Vorgaben
(Ubereinkommen  uber die biologische Vielfalt (CDB), FAO-Verhaltenskodex fiir
verantwortungsvolle Fischerei, Nagoya-Protokoll, u.a.) stehen Verordnungen auf EU-Ebene,
etwa uber die Erhaltung und nachhaltige Nutzung der Fischereiressourcen im Rahmen der
gemeinsamen Fischereipolitik, die FFH-Richtlinie oder die EU-Wasserrahmenrichtlinie sowie
nationale Regelungen wie Naturschutzgesetze oder Landesfischereigesetze.

Die Salmoniden-Aquakultur ist der bedeutendste Wirtschaftszweig der deutschen
Binnenfischerei. Den kultivierten Zuchtbestdnden kommen im o0.g. Zusammenhang wichtige
Funktionen zu:



— Sie bilden die genetische Basis fur die derzeitige Aquakulturerzeugung.

— Durch ihre zilchterische Bearbeitung ist, wie an allen wichtigen landwirtschaftlichen
Nutztieren und inzwischen auch einigen Nutzfischarten darstellbar, eine deutlich
verbesserte Ausnutzung von gegebenen Produktionsfaktoren méglich (ein Beitrag zum
Nachhaltigkeitsprinzip).

— In ihrer Vielfalt kdnnen die existierenden Zuchtbestdnde langfristig wichtige genetische
Ressourcen fur eine Adaptation an besondere Haltungsumwelten und/oder die
Verfolgung neuer Zuchtziele darstellen.

— Zuchtbestande der autochthonen Salmonidenarten Asche (Thymallus thymallus),
Bachforelle (Salmo trutta fario), Seeforelle (Salmo trutta lacustris) und Seesaibling
(Salvelinus alpinus) werden haufig fur die Bereitstellung von Besatzfischen fir den
Besatz natirlicher Gewasser genutzt.

Im Auftrag des BMEL wurde vom IfB zwischen 2005 und 2008 das Erhebungsprojekt ,Erfassung
und Dokumentation der genetischen Vielfalt von Zuchtsalmoniden® (Az. 514-73.02/05BE006/2)
durchgefuhrt. Im Rahmen der Studie konnten 98 von damals 190 deutschlandweit
nachgewiesenen Zuchtbestdanden von Salmonidenarten genetisch untersucht und hinsichtlich
der Art und Weise ihrer zlichterischen Bearbeitung evaluiert werden.

Anders als bei vielen anderen landwirtschaftlichen Nutztieren fehlen in Deutschland
Informationen zur Entwicklung der Zuchtbestdnde von Salmonidenarten infolge ihrer
zlichterischen Bearbeitung. Zudem wurde wéahrend der Durchfiihrung der Erhebungsstudie
2005-2008 beobachtet, dass eine Gefahr des Verlustes der Wettbewerbsfahigkeit deutscher
Salmonidenzichter gegeniber Zichtern aus den USA, Skandinavien und Frankreich, wo
differenzierte Zuchtprogramme auf der Basis von Verwandtenleistungen (Familienselektion)
betrieben werden, mittelfristig gegeben ist (Miller-Belecke et al. 2009). Insbesondere bei der
Regenbogenforelle, auf die sich die Zuchtprogramme bislang konzentrieren, war somit auf
Dauer mit dem Verlust von Zuchtbestanden und damit von wertvollen genetischen Ressourcen
in der deutschen Salmonidenhaltung zu rechnen.

Vor diesem Hintergrund wurde, etwa 10 Jahre bzw. drei Generationen zlchterischer
Bearbeitung nach der 2005-2008 erfolgten Erhebungsstudie, vom BMEL die wiederholte
Erfassung und Dokumentation der in Deutschland aktuell vorhandenen Zuchtbestdnde von
Salmonidenarten beauftragt. Im Rahmen der aktuellen Erhebungsstudie wurde die
Gewebeprobenentnahme und genetische Analyse auf mMtDNA-Ebene aller erfassten
Zuchtbestande ermdglicht. Von ausgewéhlten Bestdnden, welche bereits zwischen 2005 und
2008 erfasst und uber Mikrosatellitenmarker analysiert wurden, konnten zur Gewinnung neuer
Erkenntnisse zur Beeinflussung von Allelfrequenzen durch ziichterische Bearbeitung wiederum
entsprechende Studien mittels Mikrosatellitenmarkern durchgefiihrt werden.



Entsprechende molekulargenetische Analyseverfahren erlauben eine detaillierte Beschreibung
der genetischen Struktur von Fischbestanden. Zur Charakterisierung nah verwandter Bestande
sind insbesondere die in Eukaryoten-Genomen sehr zahlreich vorhandenen hochpolymorphen
Tandem Repeats ("Mikrosatelliten") geeignet. Je nach Variabilitdt eines Mikrosatelliten-Locus
(Genorts) ergibt sich ein Anwendungsspektrum von der Individual- und Elternschafterkennung
bis zur Beschreibung genetischer Variation innerhalb und zwischen Populationen. Aufbauend
auf der Mikrosatelliten-Analyse lassen sich anhand der Allel-Konfigurationen der untersuchten
Populationen durch Anwendung moderner biostatistischer Verfahren Ableitungen zu folgenden
Komplexen treffen:

— Genetische Charakterisierung von Populationen: Fir jede Population wird der
kennzeichnende Allelbestand uber die Mikrosatellitenanalyse ermittelt.

— Beschreibung der genetischen Variabilitdt innerhalb der Populationen: Eventuelle
genetische Verarmung durch Inzucht innerhalb von Bestdnden wird durch Messung
zentraler populationsgenetischer Parameter, namentlich Fixationsindex (genetischer
Inzuchtkoeffizient) (Fis), erwartete (He) vs. beobachtete (Ho) Heterozygotie, mittlere
Allelzahl und Allel-Reichtum ("allelic richness") detektiert (Nei 1977, Hedrick, 2000).

— Genetische Verwandtschaft von Populationen: Die mittels Mikrosatellitenanalyse
ermittelten Allelbestdnde und —frequenzen in den Populationen werden quantitativ zur
Bestimmung der genetischen Verwandtschaft zwischen ihnen herangezogen. Hierzu
werden populationsgenetische Divergenz- (Fst) und AbstandsmalRe (z.B. Da) paarweise
bestimmt und unter Verwendung moderner bioinformatischer Verfahren (Neighbour-
Joining-Clusterverfahren) zur Erstellung von Verwandtschaftsbaumen verrechnet (Nei
1977, Nei 1972).

— Genetischer Vergleich zwischen Wildpopulationen und Zuchtbestanden: Liegen
Mikrosatellitenanalysen identischer Markersysteme von Wildpopulationen und von
Laichfischbestanden in Fischzuchten vor, kénnen durch diesen Vergleich genetisch
mdoglichst nahestehende Zuchtfische fir Besatzzwecke ausgewahlt werden.

Neben der Nutzung hochauflésender Mikrosatellitenmarker, die insbesondere geringe
genetische Unterschiede zwischen untersuchten Populationen deutlich abbilden kénnen, werden
fur die Gruppierung und Abgrenzung zwischen genetisch (und zumeist auch geographisch)
weiter voneinander entfernten Populationen (Phylogenetik, Phylogeographie) bevorzugt
Genmarker mit einer geringeren Auflosung eingesetzt. Hier eignet sich insbesondere der
Vergleich mitochondrialer DNA (mtDNA) Markersysteme zwischen den zu untersuchenden
Populationen. mtDNA wird nur tber die mutterliche Seite vererbt. Die Rekombinationsrate ist im
Vergleich zur Kern-DNA extrem gering. Variabilitéat in der mtDNA resultiert daher lediglich aus
Mutationen, vergleichsweise seltenen Ereignissen, die nur Uber lange Zeitraume eine

8



Differenzierung herbeifiihren (Liu 2007, Overturf 2009). Markante genetische Unterschiede
zwischen Populationen in mtDNA-Markern manifestieren sich somit nur Uber Jahrhunderte der
raumlich voneinander getrennten Entwicklung. Hieraus ergibt sich ihr hohes Potenzial fir
phylogenetische Studien (Moritz 1994).

Genmarkerstudien mit dem Ziel entsprechende phylogeographische Informationen beizusteuern,
sind bereits vor tiber zehn Jahren erfolgreich an der Asche (Thymallus thymallus) durchgefiihrt
worden. Gum et al. (2005) und Gum et al. (2009) konnten aus ihren Untersuchungen mithilfe
mitochondrialer DNA-Marker und hochauflésender Mikrosatellitenmarker fir eine Reihe von
Aschenbestianden in Zentraleuropa, und insbesondere in Deutschland wichtige Informationen
zum zukunftigen fischereilichen Bestandsmanagement ableiten.

Initiiert durch das BMEL wurden in den vergangenen Jahren eine Reihe von Studien zur
Charakterisierung von in Deutschland existierenden wildlebenden Salmonidenbestéanden
durchgefihrt (Tab. 1). Die in den Studien erhobenen Informationen wurden/werden in die vom
,Nationalen Inventar aquatischer genetischer Ressourcen in Deutschland“ (AGRDEU) gefiihrte
Referenzdatenbank https://agrdeu.genres.de/nationales-inventar-aggr/ eingestellt.

Tab. 1: BMEL-finanzierte Erhebungsstudien und Modell- und Demonstrationsvorhaben (MuD)
zur Charakterisierung von in Deutschland existierenden wildlebenden Salmonidenbestéanden

Bearbeitung  Titel Link

2008-2010 https://service.ble.de/ptdb/index2.php?detai
|_id=13136&site _key=141&stichw=seesaibl

ing&zeilenzahl zaehler=4#newContent

Angewandte Genomics: Dokumentation, Analyse
und Aquakulturpotential naturlicher aquatischer
genetischer Ressourcen: Seesaiblings-
Populationen (Salvelinus cf. umbla) in
Deutschland

2012-2015 https://service.ble.de/ptdb/index2.php?detai
| id=29298&site key=141&stichw=bachfor

elle&zeilenzahl zaehler=8#newContent

Erfassung und Dokumentation der genetischen
Variabilitdét von Wildpopulationen der Bachforelle
(Salmo  trutta fario) aus  verschiedenen
Flussgebietseinheiten in Deutschland

2015-2018

2015-2019

Erfassung und Dokumentation der genetischen
Vielfalt der Seeforelle (Salmo trutta lacustris) in
Deutschland

Erfassung und Dokumentation der genetischen
Vielfalt der Asche (Thymallus thymallus) in
Deutschland

https://service.ble.de/ptdb/index2.php?detai
|_id=512350&site _key=141&stichw=bachfo
relle&zeilenzahl zaehler=8#newContent

https://service.ble.de/ptdb/index2.php?detai
| _id=54465&site _key=141&stichw=%C3%A
4sche&zeilenzahl_zaehler=89#newContent

Die in der vorliegenden Erhebungsstudie vorgesehenen Untersuchungen, unter Einbeziehung
von mtDNA-Markern, kdnnen zum Vergleich genetischer Charakteristika von Salmonidenzucht-
und -wildbestanden eingesetzt werden. Das fischereiliche Bestandsmanagement unter


https://agrdeu.genres.de/nationales-inventar-aqgr/
https://service.ble.de/ptdb/index2.php?detail_id=13136&site_key=141&stichw=seesaibling&zeilenzahl_zaehler=4#newContent
https://service.ble.de/ptdb/index2.php?detail_id=13136&site_key=141&stichw=seesaibling&zeilenzahl_zaehler=4#newContent
https://service.ble.de/ptdb/index2.php?detail_id=13136&site_key=141&stichw=seesaibling&zeilenzahl_zaehler=4#newContent
https://service.ble.de/ptdb/index2.php?detail_id=29298&site_key=141&stichw=bachforelle&zeilenzahl_zaehler=8#newContent
https://service.ble.de/ptdb/index2.php?detail_id=29298&site_key=141&stichw=bachforelle&zeilenzahl_zaehler=8#newContent
https://service.ble.de/ptdb/index2.php?detail_id=29298&site_key=141&stichw=bachforelle&zeilenzahl_zaehler=8#newContent
https://service.ble.de/ptdb/index2.php?detail_id=512350&site_key=141&stichw=bachforelle&zeilenzahl_zaehler=8#newContent
https://service.ble.de/ptdb/index2.php?detail_id=512350&site_key=141&stichw=bachforelle&zeilenzahl_zaehler=8#newContent
https://service.ble.de/ptdb/index2.php?detail_id=512350&site_key=141&stichw=bachforelle&zeilenzahl_zaehler=8#newContent
https://service.ble.de/ptdb/index2.php?detail_id=54465&site_key=141&stichw=%C3%A4sche&zeilenzahl_zaehler=89#newContent
https://service.ble.de/ptdb/index2.php?detail_id=54465&site_key=141&stichw=%C3%A4sche&zeilenzahl_zaehler=89#newContent
https://service.ble.de/ptdb/index2.php?detail_id=54465&site_key=141&stichw=%C3%A4sche&zeilenzahl_zaehler=89#newContent

Berticksichtigung des Konzeptes der Einhaltung genetischer Management-Einheiten (GMU)
(Baer et al. 2007, Trautner und Muller-Belecke 2007) wird dadurch zuklnftig erleichtert.

Obgleich bislang nicht wissenschaftlich fundiert belegbar, wird unter Anglern und
Fischereiwissenschaftlern das  Vorkommen selbsterhaltender ~ Wildbestande der
Regenbogenforelle in natlrlichen Gewassern in Deutschland diskutiert (Kammerad und Scharf
2012, HMUKLV und Hessen-Forst 2014, Duldling et al. 2018). Im Rahmen der vorliegenden
Erhebungsstudie ist daher nach entsprechender Recherche die Beprobung von
selbsterhaltenden  Wildbestdanden der Regenbogenforelle in natirlichen Gewassern
Deutschlands vorzunehmen. Mittels molekulargenetischer Untersuchung Uber
Mikrosatellitenmarker und mtDNA-Marker soll ihre genetische Charakterisierung und der
Vergleich zu den ebenfalls erfassten Zuchtbestanden durchgefihrt werden.

4. Material und Methoden

Die Bearbeitung der Erhebungsstudie erfolgte im Rahmen von vier Arbeitspaketen:

Arbeitspaket (AP) 1: Recherche nach aktuell in Deutschland existierenden
Laichfischbestdnden von Salmonidenarten sowie von reproduzierenden Wildbestanden
der Regenbogenforelle

Basierend auf den bereits aus dem Erhebungsprojekt Az. 514-73.02/05BE006/2 bestehenden
Informationen, Kontakten und Datenstrukturen erfolgte die Zusammenstellung der aktuell in
Deutschland existierenden Zuchtbestdnde von Salmonidenarten.

Den Kooperationspartnern standen aus eigenen Datenbanken, den Fischartenkatastern der
Lander und durch enge Kontakte zu anderen Fischereifachstellen der Lander, deutschlandweit
flachendeckend Informationen zur Abundanz von Wildpopulationen der Regenbogenforelle mit
Hinweisen auf natlrliche Reproduktion in Flielligewasserabschnitten (,Wildfischbestande®) zur
Verfigung. Als Hinweise auf natlrliche Reproduktion wurden eigene oder gemeldete
Beobachtungen von juvenilen Stadien, ohne dass diese besetzt wurden, bzw. von
Ablaichverhalten interpretiert. Zehn geographisch Uber das Bundesgebiet verteilte, mit hoher
Wahrscheinlichkeit selbst erhaltende Wildbestande der Regenbogenforelle wurden zur
Einbeziehung in die Statusanalyse (Themenschwerpunkt 3) zur Beprobung durch die
Kooperationspartner ausgewahilt.

Die zustandigen Landesfischereibehérden und Landesfischereiforschungsanstalten wurden tber
das Vorhaben informiert, und die von ihnen zur Verfigung gestellten Informationen in die
Bearbeitung eingebunden. Die Fischereiberechtigten wurden lber das Vorhaben informiert.
Genehmigungen zur Befischung und Entnahme fiir Beprobungen wurden eingeholt.
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AP 2: Vor-Ort-Erfassungen zur Gewinnung von Bestandsdaten und von Gewebeproben
zur genetischen Analyse

Die Uber Salmonidenzuchtbestande verfligenden Betriebsleiter wurden mit einem Schreiben
Uber das Vorhaben informiert. Es erfolgte die Planung und Vereinbarung von Betriebsbesuchen.
Im Rahmen der Vor-Ort-Besuche erfolgte die Erfassung von Details zur zichterischen
Bearbeitung (Historie, eingesetzte Populationsgréf3en, Zuchtziele, Zichtungsansétze) sowie zur
eingesetzten Haltungsumwelt (Haltungsformen, Intensitéat). Es erfolgte die Befragung zur
zuklnftig erwarteten Entwicklung der Zuchtbestande (Prognhoseabfrage) sowie zur Einstellung
zur Datenverdffentlichung und zum Informationsaustausch. Die strukturierte Datenerfassung
erfolgte einheitlich anhand eines, nach Vorgabe der zu generierenden Datenstruktur,
vorbereiteten Fragebogens (vergl. Anlage 1). Die Fiuhrung der Daten zu den Zuchtbestéanden
erfolgt codiert.

Von 25-30 tierschutzkonform getéteten Individuen der auch fir die Mikrosatellitenanalyse
ausgewahlten  Zuchtbestdnde wurden  Gewebeproben (ca. 20-30 mm2 grol3e
Flossensaumstiicke, Eier, Embryonen) entnommen und in Probengefallen (1,5 ml) mit
unvergélltem Ethanol (96%) bis zur Analyse im Labor gelagert. Zur Verringerung der
Wahrscheinlichkeit der Beprobung von Vollgeschwistern wurden nach Mdglichkeit
unterschiedlich alte Fische beprobt. Von allen weiteren Zuchtbestanden erfolgte zur Erfassung
der Variabilitat mitochondrialer Gene entsprechend die Entnahme von Gewebeproben von 10
Individuen.

Befischungsteams der Kooperationspartner fihrten Elektrobefischungen auf die ausgewahlten
potenziell selbsterhaltenden Wildbestdnde der Regenbogenforelle (Themenschwerpunkt 3)
durch. Sofern von den Fangzahlen her mdglich, wurde die Gewinnung von Gewebeproben von
25-30 tierschutzkonform getdteten und vermessenen Regenbogenforellen pro Bestand fiir
Mikrosatelliten- und Mitochondrien-DNA-Analysen gewonnen.

Verfugbare Informationen zur Population (Ort, Ausdehnung, Populationshistorie, derzeitiger
Zustand) wurden vom Fischereiberechtigten erfragt und erfasst. Der verwendete
Erfassungsbogen zur Dokumentation und Untersuchung von selbstreproduzierenden
Wildbestanden der Regenbogenforelle ist in Anhang 2 einzusehen.

Die Datenerfassung und Dokumentation erfolgten in der vom Auftraggeber vorgegebenen Form.
Zur sicheren Unterbindung einer potenziellen Keim- und Parasitenibertragung zwischen
Bestdnden wurde nach jeder Vor-Ort-Erfassung eine griindliche Reinigung und Desinfektion des
eingesetzten Equipments vorgenommen.
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AP 3: Genetische Analysen

Im Rahmen der genetischen Charakterisierung der erfassten Bestdnde und ihrer
Verwandtschaftsverhaltnisse wurden durch den Projektpartner Dr. Klaus Kohlmann, IGB Berlin,
folgende Teilleistungen erbracht:

Genotypisierung von Mikrosatelliten-Loci zur Charakterisierung der genetischen
Diversitat innerhalb und zwischen den Bestanden

Die zu untersuchenden Mikrosatelliten-Loci waren durch die Leistungsbeschreibung vorgegeben
bzw. wurden anhand der Ergebnisse des vor ca. zehn Jahren durchgefiihrten
Erhebungsprojektes ,Erfassung und Dokumentation der genetischen Vielfalt von
Zuchtsalmoniden® (Aktenzeichen 514-73.02/05BE006/2) ausgewahlt, um die Vergleichbarkeit
beider Studien zu gewahrleisten.

Anhand der aus dem Erhebungsprojekt Az. 514-73.02/05BE006/2 vorliegenden Informationen
erfolgte von den Kooperationspartnern die Auswahl von noch existenten Zuchtbestanden der
Regenbogenforelle (Oncorhynchus mykiss) (n=15), der Bachforelle (Salmo trutta fario) (n=15),
der Seeforelle (Salmo trutta lacustris) (n=10), der Asche (Thymallus thymallus) (n=5), des
Bachsaiblings (Salvelinus fontinalis) (n=8) und des Seesaiblings (Salvelinus alpinus) (n=3), an
denen in Abfolge von etwa zehn Jahren zichterischer Bearbeitung eine wiederholte
Mikrosatellitenanalyse erfolgen sollte.

Die Bezeichnung und Anzahl der je Salmonidenart genotypisierten, Loci einschlieRlich der
Referenzen fur die zugehorigen PCR-Primer sind in Tab. 2 gelistet. Die zu amplifizierenden
Mikrosatelliten wurden mittels Software MultiPLX, Version 2.1 (Kaplinski et al. 2005) in PCR-
Multiplexen zusammengefasst und die PCR-Protokolle fur die routinemafiige Genotypisierung
auf dem Kapillar-Sequenzierer CEQ 8000 (Beckman Coulter) optimiert.

Die Mikrosatelliten-Genotypen wurden mit dem GenomelLab™GeXP Genetic Analysis System
(Beckman Coulter), Modul Fragment Analysis bestimmt und tabellarisch in MS Excel
gespeichert. Das Excel Add-in GenAlEx 6.5 (Peakall und Smouse 2006, 2012) wurde benutzt
far:
e die Berechnung der Variabilitdt innerhalb der Bestdnde: Anzahl und GroéRe der Allele,
Allelfrequenzen, Alleimuster, private Allele, Heterozygotie und Fixationsindex Fis,
e die Berechnung der Differenzierung zwischen den Bestanden: minimale, maximale und
mittlere Fsr-Werte sowie genetische Abstdnde (unbiased genetic distance; Nei 1972,
1978),
e den Export formatierter Daten Uber GENEPOP (Rousset 2008) nach FSTAT V2.9.3
(Goudet 1995) zur Berechnung des Allelreichtums und nach STRUCTURE, Version 2.3.4
(Pritchard et al. 2000; Falush et al. 2003) zur Ermittlung der Populationsstrukturen.

In STRUCTURE wurden K=1 bis K=10 genetische Cluster mit je 10 Wiederholungen/
Simulationen getestet. In den vorangegangenen Studien an Salmonidenzuchtbestanden wurden
stets weniger als 10 genetische Cluster identifiziert. Eine obere Grenze von K=10 erschien
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daher sinnvoll und wurde durch die Ergebnisse auch bestétigt. Aus den resultierenden 100
Durchlaufen wurde anschlieRend die wahrscheinlichste Anzahl genetischer Cluster K mit Hilfe
des AK-Wertes und dem Online-tool STRUCTURE HARVESTER (Earl und vonHoldt 2012;
http://taylor0.biology.ucla.edu/structureHarvester/)  ermittelt. =~ Danach  wurden fur die
wahrscheinlichste Clusteranzahl die jeweiligen 10 Simulationen mit Hilfe der Software CLUMPP,
Version 1.1.2 (Jakobsson und Rosenberg 2007) zusammengefuhrt und mittels DISTRUCT
(Rosenberg 2004) grafisch dargestellt. Fir die grafische Darstellung der Ergebnisse wurden
dabei alle Varianten verwendet, fir die STRUCTURE HARVESTER fir AK ,peaks® lieferte.

Die in GenAlEx berechnete Matrix der paarweisen genetischen Abstédnde wurde zur
Konstruktion von Neighbour-Joining-Dendrogrammen mittels MEGA 6.06 (Tamura et al. 2013)
verwendet. Externe Bezugspunkte bzw. Referenzdatensatze standen dafir nicht zur Verfligung.

mtDNA Sequenzierung

Die zu sequenzierenden mtDNA Regionen waren in der Leistungsbeschreibung vorgegeben
bzw. wurden in Absprache mit dem Auftraggeber festgelegt. Sie sind fur die einzelnen
Salmonidenarten einschlie8lich der Referenzen fir die zugehérigen PCR- und Sequenzier-
Primer in Tab. 3 gelistet. Fur die Sequenzierung der NADH-5 Dehydrogenase bei der Asche
wurden mittels Online-tool Primer3web, Version 4.1.0 (Untergasser et al. 2012;
https://primer3.ut.ee/) PCR- und Sequenzier-Primer neu designt, um den Vergleich mit den 529
bp langen Haplotypen von Gum et al. (2005) zu ermdglichen. Die Amplifizierung der mtDNA-
Regionen mit den PCR-Primern erfolgte am IGB; die Reinigung und Sequenzierung der PCR-
Produkte unter Verwendung der Sequenzier-Primer wurde von der LGC Genomics GmbH,
Berlin durchgefiihrt.

Die Chromatogramme der erhaltenen Sequenzen wurden in das GenomeLab™GeXP Genetic
Analysis System (Beckman Coulter), Modul Sequencing importiert und anschlieBend im Modul
Sequence Investigator unter Zuhilfenahme von Referenzsequenzen analysiert. Nach dem
Alignment  wurde mittels BLAST (= Basic Local Alignment Search Tool,
https://blast.ncbi.nim.nih.qgov/Blast.cgi) in der NCBI GenBank nach identischen Sequenzen
gesucht.

Fur alle Haplotypen, die in der vorliegenden Studie nur einmal gefunden wurden, erfolgte eine
unabhéngige Reamplifizierung und Resequenzierung der entsprechenden DNA-Proben. Dies
betraf insgesamt nur 6 Haplotypen (1 x Bachforelle, 1 x Seesaibling, 4 x Asche), die alle durch
die Wiederholung bestétigt werden konnten.

Mit der Software HapStar (Teacher und Griffiths 2011) wurde ein Haplotypen-Netzwerk aller
gefundenen Haplotypen erstellt. Die Haplotypen- und Nukleotid-Diversitaten wurden auf
Bestandsebene mittels DnaSP, Version 6.12 (Rozas et al. 2017) berechnet.

In die genetische Datenanalyse wurden in vorangegangenen Erhebungsprojekten an Bestanden
von Salmoniden gewonnene genetischen Daten sowie Literaturdaten mit einbezogen.
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Tab. 2: Genotypisierte Mikrosatelliten-Loci der einzelnen Salmonidenarten (inclusive Wildbestande)

Mikrosatelliten- Regenbogenforelle  Bachforelle  Seeforelle Bachsaibling Seesaibling  Asche Referenz
Locus

BFRO004 X X Snoj et al. (1999)
BFROO005 X Susnik et al. (1999a)
BFRO006 X Susnik et al. (1999a)
BFRO014 X Susnik et al. (1999h)
BFROO015 X Susnik et al. (1999h)
BFROO016 X Susnik et al. (1999b)
BFROO018 X X X X Susnik et al. (1999b)
MST-15 X X X X Estoup et al. (1993)
MST-60 X X Estoup et al. (1993)
MST-73 X X X X X Estoup et al. (1993)
OMM1310 X X Palti et al. (2002)
OMM1323 X X X Palti et al. (2002)
Sco0204 X X X X X DeHaan und Ardren (2005)
Sco0216 X X X X X DeHaan und Ardren (2005)
Sfo233Lav X X X Perry et al. (2005)
Sfo269Lav X Perry et al. (2005)
Sfo305Lav X X X Perry et al. (2005)
Sfo308Lav X X Perry et al. (2005)
Ssa 410UOS X X X Cairney et al. (2000)
Ssa 417UOS X X Cairney et al. (2000)
Ssa85 X X X O’Reilly et al. (1996)
Ssa_A86 X X X X X King et al. (2005)
SSOSL85 X X X Slettan et al. (1995)
Anzahl Loci 11 12 12 11 8 8

Anzahl 34 16 8 10 3 4

Besténde

Anzahl 847 419 206 250 60 90

Individuen




Tab. 3: Sequenzierte mtDNA Regionen der einzelnen Salmonidenarten

Spezies

mtDNA-Region

PCR-Primer

Sequenzierprimer

Referenz

Regenbogenforelle

D-Loop, partiell

F:CCACTCTTT ACG CCG GTAG
R: ACT CTT ATT GAT GGT CAG
GGG CAG

ACC GGCCCTCTTAACCTTA

Brunelli et al. (2010)

Bachforelle D-Loop, komplett | L19: CCA CTA GCT CCC AAA GCT A | wie PCR-Primer Bernatchez et al. (1992)
H17: ACT TTC TAG GGT CCATC
Seeforelle D-Loop, komplett | L19: CCA CTA GCT CCC AAA GCT A | wie PCR-Primer Bernatchez et al. (1992)
H17: ACT TTC TAG GGT CCATC
Bachsaibling D-Loop, partiell LN20: ACC ACT AGC ACC CAAAGC H2:CGTTGG TCG GTT CTT AC | Bernatchez und
TA Danzmann (1993)
HN20: GTG TTATGC TTT AGT TAA
GC
Seesaibling D-Loop, partiell L19: CCACTAGCT CCC AAAGCT A  H17 Bernatchez et al. (1992)
H17: ACT TTC TAG GGT CCATC
Asche NADH-5 TH1F: ACA GCT CAT CCG TTG GTC ' wie PCR-Primer neu designt fur diese
Dehydrogenase, @ TT Studie
partiell THI1R: AGG TCT TTT GAG GAG

GCG AA
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Die gesammelten Daten wurden am Institut fir Binnenfischerei e.V. Potsdam-Sacrow
zusammengefihrt und unter Einhaltung des Bundesdatenschutzgesetzes abgelegt. Nach den
Anforderungen der entsprechenden Themenschwerpunkte erfolgten die Datenauswertung und
die Ableitung von Empfehlungen:

Schwerpunkt 1, Laichfischbestdnde von Fischzichtern: Mikrosatelliten-Analysen zur
Charakterisierung der Variabilitdt innerhalb und zwischen den Bestédnden der Salmonidenarten

Anhand des Vergleichs der im Rahmen des Erhebungsprojektes Az. 514-73.02/05BE006/2 und
in der vorliegenden Erhebung gesammelten Informationen wurde die Entwicklung des
Bestandes an Salmonidenzuchtbestanden und ihrer ziichterischen Bearbeitung in Deutschland
dargestellt. Anhand der fur die Mikrosatellitenanalyse ausgewahlten Laichfischbestédnde wurde
der Einfluss der erfolgten ziichterischen Bearbeitung auf ihren genetischen Status abgeleitet.

Schwerpunkt 2, Salmonidenstamme aus Aquakultur: Vergleich der Zuchtbestdande mit
wildlebenden Verwandten anhand mitochondrialer DNA-Sequenzen

Anhand der im Vorhaben erfolgten Sequenzanalyse der mitochondrialen DNA wurde, durch den
Vergleich zu in vorangegangenen Erhebungsprojekten an Wildfischbestanden von Salmoniden
gewonnenen Daten sowie Literaturdaten, die Ableitung von Besatzempfehlungen fir die in
Deutschland existenten genetischen Managementeinheiten moéglich. Salmonidenerzeugern und
Bewirtschaftern von Wildfischbestdanden wird damit ein Werkzeug zur Verfliigung gestellt,
welches die Beurteilung der Eignung von Besatzfischen fur bestimmte Regionen und Gewasser
ermdglicht. Informationen fir ein nachhaltiges fischereiliches Management wurden in dieser
Form erarbeitet.

Schwerpunkt 3, Regenbogenforelle: Genetischer Vergleich der deutschen Zucht- und
wildlebenden Bestande der Regenbogenforelle

Wildfischbestande der Regenbogenforelle mit Hinweisen auf Selbsterhalt in natirlichen
Gewassern in  Deutschland wurden ermittelt. Anhand von neun ausgewahlten
Wildfischbestanden der Regenbogenforelle wurden Parameter zu ihrer genetischen Diversitét
erfasst und mit denen von Zuchtbestanden in der Regenbogenforellenzucht verglichen und
bewertet. Es wurde nach genetischen Besonderheiten, welche ihre Bedeutung als genetische
Ressource charakterisieren, recherchiert.

AP 4: Koordination, Datenhaltung, Auswertung, Berichtstellung und Datentibergabe

Der Hauptauftragnehmer Institut flr Binnenfischerei e.V. Potsdam-Sacrow koordinierte die
erforderlichen Arbeiten der Kooperationspartner. Gemaf der erforderlichen Berichtspflichten,
Ausfuhrungsfristen und Gliederungsvorgaben erfolgte die Abfassung von Zwischenberichten



und die Abfassung eines Abschlussberichtes zum Projektende. Die erfassten Rohdaten wurden
dem Auftraggeber zur Verfigung gestellt.

5. Ausflhrliche Darstellung der Ergebnisse

AP 1: Recherche nach aktuell in Deutschland existierenden
Laichfischbestdnden von Salmonidenarten

Basierend auf den bereits aus dem Erhebungsprojekt Az. 514-73.02/05BE006/2 bestehenden
Informationen, Kontakten und Datenstrukturen erfolgte die Zusammenstellung der aktuell in
Deutschland existierenden Zuchtbestdnde von Salmonidenarten.

Tab. 4a/b listet die von den zustandigen Landesfischereibehérden  und
Landesfischereiforschungsanstalten genannten und recherchierten Haupterwerbsbetriebe und
Institutionen mit eigenen Salmonidenzuchtbestanden.

In drei Bundeslandern stieg die Zahl von Betrieben und Institutionen mit eigenen
Salmonidenzuchtbestanden leicht an. In drei Bundeslandern blieb die Zahl stabil, in funf
Bundeslandern  verringerte  sich  die  Anzahl von Betrieben/Institutionen  mit
Salmonidenzuchtbestanden. Uber das gesamte Bundesgebiet betrachtet verringerte sich die
Zahl von Betrieben / Institutionen mit eigenen Salmonidenzuchtbestanden von 77 auf 71 um
rund 8 %.

Nach geographischer Aufteilung der Bundeslander mit Betrieben in Nord (BB, MV, NI, NW, SH)
und Sud (BW, BY, RP, SN, TH) ergibt sich eine Verteilung von gut einem Drittel Salmoniden
haltender Betriebe (n=25), die im Norden der Bundesrepublik liegen. Mit 46 Betrieben liegen
knapp zwei Drittel der Salmonidenzuchten in sudlichen Bundeslandern. 10 Betriebe (14 %)
liegen in 0&stlichen Bundeslandern (BB, MV, SN, TH), 61 Zuchtbestande haltende
Salmonidenbetriebe (86 %) sind in westlichen Bundeslandern (BW, BY, NI, NW, RP, SH) zu
finden. In der Erhebung 2005-2008 lag der Anteil von Betrieben mit Salmonidenzuchtbestanden
aus den oOstlichen Bundeslandern mit n=14 noch bei 18 %. Bayern weist, gefolgt von Baden-
Wirttemberg und Niedersachsen, nach wie vor die meisten Salmonidenbetriebe mit
Zuchtbestanden auf.
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Tab. 4a/b: Listung von Haupterwerbsbetrieben / Institutionen mit eigenen
Salmonidenzuchtbestadnden nach Bundeslandern

a) Erhebungszeitraum 2005-2008:

Bundesland

BB BW BY HE MV NI NW  RP SN  SH TH Gesamt

2 15 21 2 1 13 9 1 5 2 6 77

b) Aktuelle Erhebung 2017-2019:

Bundesland

BB BW BY HE MV NI NW  RP SN SH TH Gesamt

2 16 18 4 1 14 7 1 3 1 4 71

Rot: Verringerung gegeniber Erhebung 2005 — 2008

Blau: Erhdhung gegeniiber Erhebung 2005 - 2008

In Tab. 5a/b sind die nach Art und Bundesland aufgeschliisselten Salmonidenzuchtbestande
wahrend des Erhebungszeitraums 2005-2008 im Vergleich zu den wahrend des aktuellen
Erhebungszeitraums ermittelten Bestanden aufgefuhrt.
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Tab. 5a/b: Salmonidenzuchtbestande nach Art und Bundeslandern

a) Erhebungszeitraum 2005-2008:

Bundesland
Fischart BB BW BY HE MV NI NW RP SN SH TH Gesamt
Regenbogenforelle 3 11 17 1 1 20 8 3 3 8 75
Bachforelle 11 17 2 10 9 1 3 2 6 61
Seeforelle 2 7 1 1 1 12
Bachsaibling 2 14 1 3 1 1 1 2 25
Seesaibling 1 5 1 1 2 10
Asche 1 4 1 1 7
Gesamt 3 28 64 5 1 36 19 6 10 2 16 190

b) Aktuelle Erhebung 2017-2019:

Bundesland
Fischart BB BW BY HE MV NI NW RP SN SH TH Gesamt
Regenbogenforelle 3 10 16 3 2 20 7 3 0 1 4 69
Bachforelle 1 8 17 3 7 6 3 2 1 4 52
Seeforelle 1 9 0 1 0 11
Bachsaibling 1 3 10 1 3 4 0 0 2 24
Seesaibling 0 5 0 0 O 0 5
Asche 1 4 1 1 7
Gesamt 5 23 61 8 2 31 18 6 2 2 10 168

Rot: Verringerung gegeniiber Erhebung 2005 — 2008

Blau: Erhdhung gegeniber Erhebung 2005 - 2008

Tab. 6a/b stellt die prozentualen Verdnderungen der Anzahlen von Salmonidenzuchtbestanden,
gegliedert nach Arten bzw. Bundeslandern, zwischen den Erfassungszeitraumen 2005 — 2008

und 2017 — 2019 dar.
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Tab. 6a/b: Prozentuale Veranderungen der Anzahlen an Salmonidenzuchtbestanden zwischen

den Erfassungszeitraumen 2005 — 2008 und 2017 — 2019

a) gegliedert nach Fischarten

Regenbogenforelle -8 %
Bachforelle -15%
Seeforelle -8 %
Bachsaibling -4 %
Seesaibling -50 %
Asche keine Anderung
Uber alle Arten -12 %
b) gegliedert nach Bundeslandern

Brandenburg +67 %
Baden-Wirttemberg -18 %
Bayern 5%
Hessen +60 %
Mecklenburg-Vorpommern +100 %
Niedersachsen -14 %
Nordrhein-Westfalen 5%

Rheinland-Pfalz
Sachsen
Schleswig-Holstein

Thiringen

keine Veranderung
-80 %
keine Veranderung

-38 %

Uber alle Salmonidenarten betrachtet reduzierte sich die Anzahl der deutschlandweit gehaltenen
Zuchtbestande von 190 auf 168 Bestdnde um rund 12 %. Sowohl bei den Zuchtbestanden,
welche in erster Linie zur Speisefischerzeugung eingesetzt werden (Regenbogenforelle,
Bachsaibling) als auch bei den primér fiir die Satzfischerzeugung verwendeten Arten (Asche,
Bachforelle, Seeforelle, Seesaibling) sind zum Teil erhebliche Riickgdnge an Bestandszahlen zu
beobachten.
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Zwischen der Ersterfassung 2005 — 2008 und der aktuellen Erfassung 2017 - 2019 kam es zu
einer Umstellung der Erhebung von Produktionsmengen in der Salmonidenproduktion in
Deutschland. Der als Datengrundlage fiir die Salmonidenerzeugung in der deutschen Aquakultur
verwendete ,Jahresbericht zur deutschen Binnenfischerei und Binnenaquakultur® basierte vor
dem Berichtsjahr 2012 stets auf Angaben der Fischereibehdrden der Bundeslander,
fischereilicher Landesinstitutionen, des Bundesministeriums fur Erndhrung, Landwirtschaft und
Verbraucherschutz, der Bundesanstalt fur Landwirtschaft und Erndhrung sowie, speziell bei
Angaben zu Gewasserflachen und im Bereich Fischhandel, auch des Statistischen
Bundesamtes. Ab dem Berichtsjahr 2012 wurde nach Vorgaben der europaischen
Aquakulturstatistikverordnung  (EG  762/2008) und des geéanderten  deutschen
Agrarstatistikgesetzes von den Statistischen Landesbehérden und dem Statistischen
Bundesamt eine Erhebung Uber die Erzeugung in Aquakulturbetrieben durchgefinhrt,
veroffentlicht und im Jahresbericht zur deutschen Binnenfischerei und Binnenaquakultur
verwendet (Bramick 2014).

Die Umstellung flhrte zu einer sprungartigen Verringerung der statistisch erfassten
Produktionsmengen zwischen den Jahren 2011 und 2012. Insofern ist eine Korrelation von
Produktionsmengen und Anzahlen an Salmonidenzuchtbestanden kein zielfiUhrender Ansatz zur
Untersuchung eines direkten Zusammenhanges zwischen Produktionsmengen und der
Entwicklung von Anzahlen an Salmonidenzuchtbestanden. Werden die Produktionsmengen bis
2011 und ab 2012 betrachtet, verbleibt die Salmonidenproduktion in Deutschland (bei
steigenden Importen) auf einem eher einheitlichen Niveau (Bramick 2018; Abb. 1). Ein
unmittelbarer Zusammenhang von Produktionsmenge und Anzahlen an Laichfischbestanden
scheint somit nicht gegeben.

21



70.000
H Import (t)
60.000 ™
50.000 SH
mST
% 40.000 SN
%" RP
2 30.000 . W
20.000 NS
MV
10.000 mHE
0 m BB
mBY
N mBW

Abb. 1: Entwicklung der Salmonidenproduktion in Deutschland vor und nach Umstellung der
Erfassungsstatistik im Jahr 2012 (aus Bramick, 2018).

Im Falle von Zuchtbestanden der Regenbogenforelle ist sicherlich eher die Gefahr des Verlustes
der Wettbewerbsfahigkeit heimischer Regenbogenforellenziichter mit eigenen Zuchtbestédnden
gegenluber Zichtern aus den USA, Skandinavien und Frankreich, wo differenzierte
Zuchtprogramme auf der Basis von Verwandtenleistungen (Familienselektion) betrieben werden,
gegeben. Das international gehandelte Besatzmaterial (Eier, Setzlinge) aus ziichterisch intensiv
bearbeiteten Regenbogenforellenzuchtbestéanden fuhrt zumeist zu, wahrend der Ausmast
bevorzugten, rein weiblichen Haltungsgruppen. Vielfach erweisen sich diese Bestande den
Nachkommenschaften der heimischen, zlchterisch weniger intensiv  bearbeiteten
Regenbogenforellenzuchtbestdnden bei Wachstumsleistung und Futterausnutzung als
Uberlegen. Ohne Aufnahme international konkurrenzfdhiger Zuchtprogramme und
Zlchtungstechniken fir Salmonidenzuchtbestande in Deutschland ist zukilnftig mit der
Einstellung weiterer Zuchtbestande der Regenbogenforelle in Deutschland zu rechnen.

Die deutschen Salmonidenzichter und damit die aquatischen genetischen Ressourcen in Form
von Zuchtbestédnden entsprechender Arten, profitierten viele Jahre vom Satzfischmarkt. Aktuell
vermelden jedoch insbesondere bayerische Satzfischerzeuger eine zuriickgehende Nachfrage
nach Satzfischen. Die Zunahme an Fischprddatoren (insbesondere an Fischottern) scheint
potenzielle Satzfischkunden wie Anglervereine und Kleinstproduzenten von BesatzmalRnahmen
abzuhalten. Dieser Hintergrund erklart ggf. die sinkende Anzahl von Zuchtbestdnden von
Salmonidenarten mit Potenzial fur den Besatz naturlicher Gewasser.
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Lediglich in Bundeslandern, in denen die Haltung von Salmonidenzuchtbestanden bereits
wahrend des Erfassungszeitraums 2005 - 2008 eine untergeordnete Rolle spielte (BB, MV, HE),
sind in den vergangenen zehn Jahren einige Zuchtbestéande hinzugekommen. Aufgrund der hier
kleinen Ausgangsbasis wirken sich die geringen, hinzugekommenen Bestandszahlen prozentual
recht deutlich aus.

Anhand der aus dem Erhebungsprojekt Az. 514-73.02/05BE006/2 vorliegenden Informationen
erfolgte von den Kooperationspartnern die Auswahl von noch existenten Zuchtbestanden der
Regenbogenforelle (n=15), der Bachforelle (n=15), der Seeforelle (n=10), der Asche (n=5), des
Bachsaiblings (n=8) und des Seesaiblings (n=3), an denen in Abfolge von etwa zehn Jahren
zuichterischer Bearbeitung eine wiederholte Mikrosatellitenanalyse erfolgte.

Alle aktuell beprobten Salmonidenzuchtbestande von Aschen, Bachsaiblingen, Seesaiblingen
und Seeforellen wurden der Mikrosatellitenanalyse zugefihrt. Unter den Regenbogenforellen-
und Bachforellenbestdanden wurden regional verteilt diejenigen fir eine wiederholte
Mikrosatellitenanalyse ausgewahlt, die bei der Ersterfassung zwischen 2005 und 2008 einen
hohen Grad an zichterischer Bearbeitung (eine hohe Zuchtstufe) aufwiesen. Die Zuchtstufen
wurden fir die Auswahl wie folgt definiert:

Zuchtstufe 0:

Der Zuchtbestand besteht aus einer Gruppe adulter Tiere, die einem permanenten Austausch
durch andere Fische (aus eigenen Nachkommenschaften, zugekauften Bestanden, Wildfangen,
etc.) unterliegt. Die Vermehrung erfolgt nach rein zufalliger Auswahl der Paarungspartner.

Zuchtstufe 1:

Der Zuchtbestand besteht aus einer Gruppe adulter Tiere, die Uber mehrere Reproduktionszyklen
speziell fur die Vermehrung gehalten wird. Die Vermehrung erfolgt nach rein zufalliger Auswahl
der Paarungspartner. Zur Blutauffrischung kénnen gelegentlich Tiere von aufen in den Bestand
hereingenommen werden.

Zuchtstufe 2:

Der Zuchtbestand besteht aus einer Gruppe adulter Tiere, die Uber mehrere Reproduktionszyklen
speziell fr die Vermehrung gehalten wird. Die Vermehrung erfolgt nach gerichteter Selektion der
Paarungspartner. Zur Blutauffrischung kénnen gelegentlich Tiere von aufRen in den Bestand
hereingenommen werden.

23



Zuchtstufe 3:

Der Zuchtbestand besteht aus einer Gruppe adulter Tiere, die (ber mehrere Reproduktionszyklen
speziell fur die Vermehrung gehalten werden. Die Vermehrung erfolgt nach gerichteter Selektion
der Paarungspartner. Der Bestand wird geschlossen gefiihrt. Die Remontierung der Laichfische
erfolgt lediglich aus ihren eigenen, selektierten Nachkommenschaften. Eine Blutauffrischung
durch Tiere von auf3en ist ausgeschlossen.

Recherche nach selbsterhaltenden Wildbestdnden der Regenbogenforelle

Den Kooperationspartnern standen aus eigenen Datenbanken, den Fischartenkatastern der
Lander und durch enge Kontakte zu anderen Fischereifachstellen der Lander deutschlandweit
Informationen zur Abundanz von potenziell selbsterhaltenden Wildbestanden der
Regenbogenforelle zur Verfligung.

AP 2: Vor-Ort-Erfassungen zur Gewinnung von Bestandsdaten und
von Gewebeproben zur genetischen Analyse von
Salmonidenzuchtbestanden

Die eingebundenen Betriebsleiter kooperierten zumeist nach besten Mdglichkeiten und zeigten
sich interessiert an den Ergebnissen der Erhebungsstudie. Eine zunehmend enge
Personaldecke und die damit einhergehende hohe Arbeitsbelastung erschwerte den
Betriebsleitern jedoch haufig die Terminfindung fur die notwendigen Vor-Ort-Beprobungen.

Anfang 2018 kam es in Nordrhein-Westfalen zu einem Ausbruch der meldepflichtigen,
insbesondere fir die Regenbogenforelle, hoch ansteckenden Viruserkrankung VHS. Die
Beprobung niedersachsischer, geographisch nah an NRW verorteter Bestéande wurde durch das
potenzielle Risiko einer Seuchenibertragung durch die erfassende/beprobende Person zeitlich
verzogert oder verhindert.

Einige Betriebsleiter verweigerten die Kontaktaufnahme ganzlich oder verwiesen auf die akute
Einstellung der Haltung ihrer ehemaligen Zuchtbestande.

Betriebe / Zuchtbestandszahlen
Von den 71 nachgewiesenen Betrieben mit Salmonidenzuchtbestanden (vergl. Tab. 4b)
ermoglichten schlief3lich 56 Betriebe Vor-Ort-Besuche fur Befragungen und Probennahmen.
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Sicherlich mitbedingt durch nicht immer aktuelle Statistiken, ergaben sich wahrend der Vor-Ort-
Befragungen mehrfach Diskrepanzen zwischen den von Fischereibehérden gemeldeten Zahlen
zu gehaltenen Bestanden und Arten (vergl. Tab. 5b) und den auf den Betrieben schlie3lich
vorgefundenen Bestdnden. Von den 168 nach behdrdlicher Datenfihrung in Deutschland
nachgewiesenen Salmonidenzuchtbestdnden konnten im Rahmen der vorliegenden
Erhebungsstudie schlie3lich 136 Bestande beprobt werden (Tab. 7).

Tab. 7: Beprobte Salmonidenzuchtbestande nach Art und Bundesland

Bundesland
Fischart BB BW BY HE MV NI NW RP SN SH TH Gesamt
Regenbogenforelle 3 9 14 2 2 17 5 3 1 3 59
Bachforelle 1 6 15 3 7 5 3 2 1 2 45
Seeforelle 1 7t 1 9
Bachsaibling 1 0 8 1 3 1 1 15
Seesaibling 3 3
Asche 0 4 1! 0 5
Gesamt 5 16 51 7 2 27 12 6 2 2 6 136

Rot: Verringerung gegeniiber nachgewiesenen Bestanden (Tab. 3b)

L keine Probennahme maglich

Die vorliegende Erhebungsstudie offenbarte eine deutliche Fluktuation unter den in Deutschland
gehaltenen Salmonidenzuchtbestanden. Diverse 2005 bis 2008 noch existente Zuchtbestande
sind erloschen bzw. aus urspriinglich separat geflihrten Zuchtbestanden zusammengefihrt
worden. Vielfach sind jedoch auch Zuchtbestande von fiir die Satzfischerzeugung interessanten
Arten (insb. Bachforelle) bzw. gelb/goldgefarbte Regenbogenforellenbestdnde und
Bachsaiblingsbestande zur Erhéhung der Produktvielfalt bei der Speisefischerzeugung
hinzugekommen.

Tab. 8 stellt die seit der vorangegangenen Erhebungsstudie (2005 — 2008) in den Betrieben
hinzugekommenen Salmonidenzuchtbestande gegliedert nach Arten und Bundeslandern, dar.
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Tab. 8: Seit der Erhebungsstudie 2005 — 2008 hinzugekommene Salmonidenzuchtbestande
nach Art und Bundesland

Bundesland
Fischart BB BW BY HE MV NI NW RP SN SH TH Gesamt
Regenbogenforelle 1 2 2 1 2 2 10
Bachforelle 1 1 1 1 3 1 1 1 10
Seeforelle 1 1
Bachsaibling 1 2 3
Seesaibling 1 1
Asche 1 1
Gesamt 1 2 5 4 1 7 4 1 1 26

Unter den 136 im Detail untersuchten Salmonidenzuchtbestanden liegt der Anteil der innerhalb
von zehn Jahren neu hinzugekommenen Bestdnden bei rund 19 %. Bei im Vergleich zur
vorangegangenen Erhebung 2005-2008 insgesamt zurickgehenden Anzahlen an
Salmonidenzuchtbesténden in einer GroRenordnung von 12 % (vergl. Tab. 6a) ist von einer
Rate an erloschenen bzw. Dbestenfalls an einen neuen Standort versetzen
Salmonidenzuchtbestdnden von mindestens einem Viertel der in Deutschland gefiihrten
Bestédnde innerhalb von ca. zehn Jahren auszugehen. Von Kontinuitat bei der Fihrung und
zlichterischen Entwicklung der Salmonidenzuchtbestadnde in Deutschland ist somit vielfach nicht
auszugehen.

Bei den neu hinzugekommenen Salmonidenzuchtbestdnden handelte es sich in acht Fallen um
von anderen Zichtern bezogene Tiere. Ein Bestand wurde durch ziuchterische Bearbeitung aus
einem am Standort bereits existierenden Zuchtbestand entwickelt. In sechs Féllen bestand die
Basispopulation aus (Bachforellen/Seesaiblings-) Wildfangen spezifizierter Herkunft. In 11 Fallen
wurden keine Angaben zur Herkunft der Basispopulation des neu aufgebauten Zuchtbestandes
gemacht.

Zuchtbestande auf Betrieben / BestandsgrofRen
Auf einzelnen Betrieben werden sechs und mehr verschiedene Zuchtbestdnde von bis zu funf

Salmonidenarten gehalten. Die Bestande existieren zum Teil seit mehr als 100 Jahren in den
Betrieben. Pro Geschlecht werden Bestandsgrdf3en an adulten Laichfischen von bis zu 3.000
Tieren gehalten.
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Einverstandnis Datenverdffentlichung

Die im Rahmen der vorliegenden Erhebungsstudie auf den Betrieben erfassten Daten wurden in
anonymisierter Form an den Hauptauftragnehmer weitergeleitet und dort entsprechend gefihrt.
Aufgrund der in der Gesellschaft zunehmenden Sensibilitat gegenlber der Verwendung und
Weitergabe von Daten erfolgte im Rahmen der vorliegenden Erhebungsstudie die Befragung der
Betriebsleiter hinsichtlich ihrer Bereitschaft:

a) Anfragen zu den bei ihnen erhobenen Daten an sie weiterzuleiten,

b) zum Austausch der erfassten Daten mit anderen befragten und entsprechend
kooperierenden Kollegen,

c) die erfassten Daten fir die Offentlichkeit zugéanglich zu machen.

Tab. 9 gibt Auskunft Gber die von den befragten Betriebsleiteitern hierzu erhaltenen Antworten.

Tab. 9: Beantwortung von Fragen zur Bereitschaft zum Datenaustausch / zur
Datenveroffentlichung

Ja Anonym Nein

(n) (n) (n)
Weiterleitung Anfragen 48 8
Austausch mit teilnehmenden Kollegen 18 35 3
Zuganglichkeit fur die Offentlichkeit 17 36 3

Die Uberwiegende Zahl der Betriebsleiter erklarte sich bereit, die erhobenen Daten zumindest in
anonymisierter Form mit kooperierenden Kollegen auszutauschen bzw. der Offentlichkeit
zuganglich zu machen. Drei Betriebsleiter bevorzugen keine Datenherausgabe. Die von ihren
Zuchtbestanden erhobenen Daten konnten dem Auftraggeber entsprechend nicht zum
Einpflegen in die AGRDEU-Datenbank zur Verfligung gestellt werden.

Acht befragte Betriebsleiter verwehrten sich gegen die Weiterleitung von Anfragen zu den bei
ihnen gefiihrten Zuchtbestanden. Hier spiegelt sich vermutlich die hohe Arbeitsauslastung auf
den Betrieben wider, die offenbar keinen zusatzlichen Aufwand flir eine Fragenbeantwortung
zuzulassen scheint.

Nutzungsrichtungen
Abgabewege fur die kommerzielle Nutzung der erfassten Salmonidenzuchtbestande in

Deutschland sind in Tab. 10 aufgefihrt. Insgesamt wurden unter den 136 untersuchten
Salmonidenzuchtbestanden 92 Uber Eiverkauf, 125 dber Setzlingsverkauf und 96 uUber
Speisefischverkauf vermarktet.
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Tab. 10: Abgabewege fir Salmonidenzuchtbestande nach Arten

Zutreffend fur n Zuchtbesténde der Arten

Nutzungs- Klassifizierung Rf Bf Sf Bs Ss A

richtung n=59 n=45 n=9 n=15 n=3 n=

Abgabeweg Eiverkauf 39 34 8 9 2
Setzlingsverkauf 52 45 8 12 2 5
Speisefischverkauf 45 33 4 13 1

Rf: Regenbogenforelle; Bf: Bachforelle; Sf: Seeforelle; Bs: Bachsaibling; Ss: Seesaibling; A: Asche

Ein Grol3teil der Betriebe vermarktet die vorhandenen Zuchtbestéande Uber den Verkauf aller drei
Entwicklungsstadien (Eier, Setzlinge, Speisefische). Lediglich bei der Asche werden
ausschlie3lich Setzlinge abgegeben. Unter den Regenbogenforellenbestanden fallt auf, dass die
Vermarktung Uber den Setzlingsverkauf haufiger genannt wurde als die Vermarktung utber
Speisefischverkauf. Das kann bei dieser Speisefischart als Hinweis auf eine gewisse
Spezialisierung auf die Reproduktion und Setzlingserzeugung gedeutet werden. Die Abgabe von
Setzlingen (und Eiern) wird primar an Kollegen erfolgen, die sich auf die Speisefischerzeugung
fokussiert haben. Obgleich diese Fischart produktionstechnologisch aufwandiger ist als die
Regenbogenforelle werden unter den Bachforellenbestanden Uberraschend viele (auch) als
Speisefisch vermarktet.

Haltungsumwelt
Die untersuchten Salmonidenzuchtbestdnde wurden wahrend der Brutphase erwartungsgeman

Uberwiegend in Brutschranken (99 Nennungen) und Rinnen (100 Nennungen) gehalten.
Lediglich bei zwei Bachforellen- und drei Regenbogenforellenbestanden erfolgte bereits die
Haltung von Brut in Teichen. In drei Fallen erfolgte die Brutaufzucht in Einrichtungen mit
Kreislauffihrung des Haltungswassers. Wahrend der Setzlingsaufzucht verlagerte sich die
Haltungsform in Teichen (98 Nennungen), Becken (80 Nennungen) und Rinnen (42
Nennungen). Im Kreislauf erfolgte die Setzlingshaltung lediglich in drei Bestanden. Die
Speisefischhaltung wurde vornehmlich in Teichen (110 Nennungen) durchgefihrt. In Rinnen
oder Becken wurden Speisefische lediglich in 41 Bestanden gehalten. Kreislaufanlagen kamen
bei der Speisefischhaltung nicht zum Einsatz. Die Laichfischhaltung erfolgte ebenfalls
Uberwiegend in Teichen (114 Nennungen) und nur zu einem kleinen Anteil in Becken oder
Rinnen (31 Nennungen). Bei keinem der untersuchten Salmonidenzuchtbestdnde erfolgte die
Haltung in Netzgehegen.

Werden auch die Brutstadien in aller Regel unter Dach in Bruthdausern aufgezogen, so erfolgt die
Setzlingshaltung und Ausmast in Salmonidenzuchtbestanden in Deutschland in aller Regel unter
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freiem Himmel (128 Nennungen). Lediglich im Falle von 12 Bestdnden wurde auch die Haltung
unter Dach benannt.

Tab. 11 stellt fir die Fischarten Asche, Bachforelle, Bachsaibling, Regenbogenforelle, Seeforelle
und Seesaibling die zu weiteren Fragenbereichen zur Haltungsumwelt gebildeten Klassen und
die Anzahl der jeweils zugeordneten Zuchtbestande dar.

Tab. 11: Klassifizierung der untersuchten Salmonidenzuchtbesténde zum Fragenkomplex
.Haltungsumwelt gegliedert nach Arten

Zutreffend fir n Zuchtbesténde der Arten

Haltungsumwelt  Klassifizierung Rf Bf Sf Bs Ss A
n=59 n=45 n=9 n=15 n=3 n=5
Futtergrundlage Zufltterung 1 1 1 1
Alleinfuttermittel 48 37 7 13 3 3
Besatzdichte gering (bis 10 kg/m3) 20 9 1 2 2
bei Brut mittel (10-40 kg/m3) 22 23 6 10 3
hoch (Uber 40 kg/m3) 1 1
Besatzdichte gering (bis 10 kg/m3) 8 11 1 2
bei Setzlingen mittel (10-40 kg/m3) 33 23 6 12 3
hoch (uber 40 kg/m?) 9 4 2
Besatzdichte gering (bis 10 kg/m3) 5 7 1
bei Speisefischen  mittel (10-40 kg/m3) 33 26 5 9 2
hoch (Uber 40 kg/m3) 12 4 5 1
Besatzdichte gering (bis 10 kg/m3) 9 12 2 2
bei Laichfischen mittel (10-40 kg/m?) 37 24 4 12 3
hoch (Uber 40 kg/m3) 4 2 1
Bestandsgrofe bis 100 adulte Tiere 10 4 2 2
100-1000 adulte Tiere 42 36 6 8 2 3
Uber 1000 adulte Tiere 5 2 1 3 1

Rf: Regenbogenforelle; Bf: Bachforelle; Sf: Seeforelle; Bs: Bachsaibling; Ss: Seesaibling; A: Asche

Die Salmonidenzuchbestande wurden,
Alleinfuttermitteln gehalten. Bei vier Bestdnden wurde aufgrund der geringen Besatzdichte

angenommen, dass das

Alleinfuttermittelgrundlage darstellt.

Naturfutteraufkommen

bis auf vier

eine

Ausnahmen,

nennenswerte

Einsatz von

Erganzung der
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Die von den Betriebsleitern eingestellten Besatzdichten nehmen bei der Haltung von
Salmonidenzuchtbestadnden in Deutschland erwartungsgemafd von der Brutaufzucht bis zur
Speisefischhaltung zu. Die Haltung von Brut erfolgt in zwei Bestanden bei recht hohen
Besatzdichten oberhalb 40 kg/ms3, bei der Setzlingsaufzucht im Falle von 15 Bestdnden und im
Rahmen der Speisefischhaltung bei 22 Bestanden. Die Laichfischhaltung erfolgt wiederum bei
eher reduzierter Haltungsintensitat. Hier wurden Haltungsdichten von oberhalb 40 kg/m3 nur fir
sieben Bestande genannt.

Mit lediglich rund 16 % der Salmonidenzuchtbestande, die wahrend der Speisefischhaltung bei
Besatzdichten von oberhalb 40 kg/m3 gehalten werden, ist das in Deutschland vorgefundene
Intensitatsniveau in der Regel eher gering bis m&Rig. Tendenziell erfolgt die Haltung der
vornehmlich fur die Speisefischerzeugung genutzten Salmonidenarten (Regenbogenforelle und
Bachsaibling) unter hoheren Haltungsintensitaten als die Haltung von Zuchtbestédnden der Arten
Asche, Bachforelle, Seeforelle und Seesaibling, die zu einem gréReren Anteil fiir Besatzzwecke
eingesetzt werden. So liegt der Anteil der bei Besatzdichten oberhalb von 40 kg/m?3 gehaltenen
Regenbogenforellen- und Bachsaiblingsbestdande bei rund 23 %, bei den anderen Arten
hingegen bei knapp 8 %.

Die PopulationsgroRe der gehaltenen Salmonidenzuchtbestande lag im Regelfall bei
Stiickzahlen von 100 bis 1000 adulten Tieren, nur im Falle von 11 Bestanden oberhalb von 1000
Tieren. Bei 18 Bestdnden war die BestandsgréRe mit weniger als 100 adulten Tieren im
Laichfischbestand eher gering.

Salmonidenzuchtbestande werden damit in Deutschland Ublicherweise, wie bereits wahrend der
vorangegangenen, von 2005 bis 2008 durchgefiihrten Erhebungsstudie beobachtet, bei geringer
bis mittlerer Intensitat (Alleinfuttermittel, geringe bis mittlere Besatzdichten) vornehmlich in
Teichanlagen gehalten. Der Einsatz von Kreislauftechnologie spielt in der Haltung von
Salmonidenzuchtbestanden bislang eine untergeordnete Rolle.

Wie aus Tab. 9 abzuleiten, wurden von den Betriebsleitern nicht immer zu allen Fragen zu den
bei ihnen zum Einsatz kommenden Haltungsbedingungen vollstdndige Angaben erteilt.

Zichterische Bearbeitung
Die Erhebungsergebnisse zu den erfassten Salmonidenzuchtbestdnden im Fragenkomplex
»ZzUuchterische Bearbeitung“ sind, gegliedert nach Arten, Tab. 12 zu entnehmen.

Zur Beurteilung eines moglichen genetischen Flaschenhalses bereits zu Beginn des Aufbaus
von Zuchtbestanden sind Informationen Uber die Anzahl der als Basispopulation zur Verfligung
stehenden  Tiere hilfreich. Fiar lediglich 50 der 136 ndher untersuchten
Salmonidenzuchtbestéande konnten von den Betriebsleitern Angaben zur ungefdhren Grol3e der
Basispopulation gemacht werden. Wahrend des Bestandsaufbaus, haufig vor Gber 20 Jahren
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(s.u.), wurden entsprechende Informationen in vielen Fallen nicht dokumentiert oder sind im
Laufe der Zeit (Generationswechsel; Betriebsiibernahmen) verloren gegangen. Genannt wurden
Basispopulationsgrof3en von zwei bis zu rund 100.000 Tieren. Die am haufigsten genannte
Basispopulationsgrof3e betrug tber 50 Tiere. In knapp zwei Dritteln der 135 Nennungen bestand
die Basispopulation aus Fischen einer Herkunft. Mindestens zwei Herkinfte wurden fir die
Zusammenstellung der Basispopulationen von 57 Laichfischbestdnden herangezogen. Im Falle

von 66 Salmonidenzuchtbestanden konnten die Betriebsleiter weitere

Herkunft der Basispopulation geben.

Informationen zur

Tab. 12: Klassifizierung der untersuchten Salmonidenzuchtbestdnde zum Fragenkomplex

,Zuchterische Bearbeitung“ gegliedert nach Arten

Zutreffend fur n Zuchtbestdnde der Arten

Zichterische Klassifizierung Rf Bf Sf Bs Ss A
Bearbeitung n=59 n=45 n=9 n=15 n=3 n=5
GroRRe der bis 20 Tiere 3 2
Basispopulation 20-50 Tiere 1 1
Uber 50 Tiere 17 14 3 7 1 1
Zusammensetzung aus einer Herkunft 35 26 8 6 2 1
d. Basispopulation aus mehreren Herkilnften 28 20 1 5 3
Bestandsalter bis zu 10 Jahre im Betrieb 8 6 1 2 1 1
10-20 Jahre 17 8 3 4 1
20-40 Jahre 15 17 3 5 2 3
40-60 Jahre 19 10 1 2
Uber 60 Jahre 5 1
Bestandsfiihrung Nutzung von Blutauffrischung 13 13 4 4 1
geschlossen 46 33 5 10 3 4
Selektionsschema  keine Selektion 3 2
auf Basis von Eigenleistung 59 43 9 12 3 5
auf Verwandtenbasis 9 1
Maximale effektive bis zu 20 Tiere 1 1
Populationsgrofle  20-50 Tiere 18 3 2 2
50-100 Tiere 16 10 2 2
Uber 100 Tiere 23 29 5 8 1 3
Geschlechter- 319 < 0,66 31 27 5 10 1 2
verhaltnis 419 0,66 - 1,5 16 7 2 1 1 3
Anpaarung 319 >1,5 11 10 1 2 1
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Fortsetzung Tab. 12 Rf Bf Sf Bs Ss A
n=59 n=45 n=9 n=15 n=3 n=5
Selektionsintensitat gering (lber 50 % selektiert) 12 9 2 3 1 3
mittel (10-50 %) 11 20 2 4 1 1
hoch (bis 10 %) 32 12 5 6 1
Nutzungsdauer kurz (bis 2 Jahre) 29 17 2 1
mittel (3-5 Jahre) 25 22 8 8 2 2
lang (Uber 5 Jahre) 5 7 1 4 1 2
Vornehmliche Fitness, genetische Vielfalt 53 43 9 12 3 5
Zuchtausrichtung Morphologische Merkmale 27 31 5 4 1 2
(4 Nennungen moglich)  Haltungstechnolog. Eignung 34 22 1 7 2
Mastleistung 36 20 2 9 1 1
Nennung zlichterischer Besonderheiten 17 15 3 5 3
Nennung Besonderheiten Zuchtbestand 29 25 5 10 1 5

Rf: Regenbogenforelle; Bf: Bachforelle; Sf: Seeforelle; Bs: Bachsaibling; Ss: Seesaibling; A: Asche

Ein recht hoher Anteil der Salmonidenzuchtbestande wird bereits seit mehreren Jahrzehnten in
den Betrieben gehalten. Somit bestand Uber mehrere Generationen die Mobglichkeit der
Adaptation und der Ausbildung spezifischer genotypischer und phanotypischer Eigenschaften.
Der Grof3teil der Zuchtbestdnde haltenden Betriebe verfigt Uber ein Uber viele Jahre
angesammeltes Know-how zur Bewirtschaftung der von ihnen gehaltenen Arten. Ein gewisser
Anteil an jungeren Zuchtbestanden deutet auf Interesse an der Reproduktion hin, verweist aber
wiederum auf einen hohen Turnover beim Bestandsauf- (und —abbau) und damit auf nicht allzu
grol3e Bestandigkeit bei der Filhrung von Salmonidenzuchtbestanden in Deutschland.

Obgleich die Mehrzahl der Fischziichter ihre Bestédnde geschlossen fuhren (n=101), werden in
35 Zuchtbestanden zur Blutauffrischung in Absténden Fische, bzw. deren Gonadenprodukte von
aullerhalb in den Bestand hereingenommen. So wird Blutauffrischung bei vier der neun
Seeforellenbestdnde betrieben. Hierdurch verringert sich die Gefahr der Anpaarung von
Verwandten und somit der Auspragung von Inzucht. Fur die Erstellung von Besatzfischen fir
natlrliche Gewasser stellt die Blutauffrischung mit Wildfischen aus dem entsprechenden
Besatzgewasser eine ideale Moglichkeit der Schaffung und Erhaltung der gewilinschten
genetischen Diversitat dar (Baer et al. 2007). Fiur die Bedienung dieses Marktes ist eine
entsprechende Zuchtungsstrategie angebracht. Der Anteil an Salmonidenbestanden mit
Potenzial fir den Besatz natirlicher Gewéasser (Asche, Bachforelle, Seeforelle, Seesaibling), in
denen Blutauffrischung betrieben wird, ist im Vergleich zur zwischen 2005 und 2008
durchgefihrten Erhebung riucklaufig (29 % vs. 43 %). Moglicherweise kann der zusatzliche
Aufwand fur die Einbindung von Elterntieren/Gonadenprodukten auf3erhalb der Zuchtbestande
nicht mehr im ehemaligen Umfang erbracht werden.
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Durch Blutauffrischung geht ggf. ein Teil des im eigenen Bestand erzielten Zuchtfortschritts
verloren. Im Rahmen von Zuchtprogrammen zur Leistungssteigerung bei vornehmlich fir die
Speisefischerzeugung eingesetzten Laichfischbestdnden (Regenbogenforelle, Bachsaibling)
empfiehlt es sich, eine Blutauffrischung lediglich Uber die Einbeziehung von Tieren mit den
gewiinschten genetischen Eigenschaften vorzunehmen. Der Anteil an Regenbogenforellen- und
Bachsaiblingszuchtbestanden, in denen Blutauffrischung erfolgt, ging gegenltber der
Erhebungsstudie vor zehn Jahren marginal zuriick (23 % vs. 25 %).

Die zichterische Bearbeitung der Salmonidenzuchtbestande in Deutschland erfolgt in erster
Linie auf Basis der Eigenleistungen (positive Massenauslese). Dieses Selektionsschema ist in
der Fischzucht aufgrund der hohen Tierzahlen recht einfach und effektiv einzusetzen (Gjedrem
2005), bietet aber keine Chance zur Verbesserung von Zuchtmerkmalen, die, wie etwa die
Mehrzahl der Parameter zur Produktqualitat, nicht am lebenden Tier gemessen werden kdnnen.
Fur zehn Zuchtbestande wird angegeben, dass Verwandtenleistungen als Kriterium fir die
Zuchtauswahl eingeschlossen werden (Familienselektion) und somit auch Zuchtziele bearbeitet
werden kénnten, die nicht am lebenden Tier erfasst werden kénnen. Allerdings erfolgt bei drei
dieser zehn aufgefiihrten Bestande keine Markierung, wodurch eine Zuordnung von
Verwandtenleistungen nur schwerlich méglich ist.

Die in der Karpfenteichwirtschaft gegebene Problematik geringer effektiver Populationsgrofen
aufgrund hoher Nachkommenzahlen und der damit verbundenen Mdbglichkeit der Erzielung
wirtschaftlich ausreichender Nachkommenzahlen aus wenigen Elterntieren ist in Salmoniden-
zuchtbestanden aufgrund deutlich geringerer Eizahlen nicht in dem Maf3e gegeben. Die meisten
Salmonidenzichter sind zur Bereitstellung ausreichender Setzlingszahlen auf den Einsatz von
mehr Rognern angewiesen als fur die Einhaltung der im Minimum empfohlenen effektiven
PopulationsgrofRen von 50 Tieren (FAO 1981; Hallermann 2003) notwendig sind. Bei der
Uberwiegenden Mehrzahl der Salmonidenzuchtbestédnde (69 von 126 Nennungen) werden
effektive PopulationsgréfRen von mehr als 100 Tieren eingesetzt. Dennoch gibt es bei fast allen
Arten Bestande, in denen die genannten effektiven Populationsgréf3en unter 50 Tieren liegen
(n=27). Hier wirkt sich héaufig die Verwendung unausgeglichener Geschlechterverhéltnisse
wahrend der Reproduktion aus. Entsprechend unausgeglichene Geschlechterverhaltnisse
beeinflussen die effektive Populationsgré3e grundsatzlich negativ (Allendorf und Luikart 2007).
Die Gefahr von Inzuchtsteigerungsraten von mehr als 1 % pro Generation (Falconer 1984) ist
somit innerhalb der betroffenen Zuchtbestdnde gegeben. Hohe Inzuchtsteigerungsraten kénnen
neben verringerter genetischer Diversitat auf Dauer Inzuchtdepressionen nach sich ziehen, die
sich wirtschaftlich negativ auswirken kénnen. Die betroffenen Salmonidenzichter sollten dazu
angehalten werden, durch Steigerung der Anzahl reproduzierender Laichtiere im Rahmen der
Erstellung der jeweils nachsten Laichfischgeneration sowie durch die Nutzung ausgeglichener
Geschlechterverhaltnisse die effektive Populationsgrof3e auf dem nétigen Mindestmald zu
halten. Obgleich im Anschluss an die zwischen 2005 und 2008 durchgefiihrte Erhebung
Empfehlungen zur Aufrechterhaltung hinreichender effektiver Populationsgrof3en an die Halter
der Salmonidenzuchtbestédnde weitergegeben wurden, stieg der Anteil an Zuchtbestanden mit
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effektiven Populationsgréf3en unterhalb von 50 Individuen in den vergangenen zehn Jahren
leicht von 18 % auf 22 % an.

Den im Vergleich zu anderen Nutztieren bei Fischen hohen Nachkommenzahlen entsprechend,
ist die Selektionsintensitat bei vielen Salmonidenzuchtbestanden hoch. Bei der tberwiegenden
Mehrheit der Zuchtbestande werden hohe Selektionsintensitaten mit weniger als 10 % fur die
Zucht ausgewahlter Fische eingesetzt (n=56). Da in der Regel viele tausend Nachkommen fir
die Zuchtauswahl zur Verfigung stehen, ist auch bei entsprechend hohen Selektionsintensitaten
die Einhaltung der genannten Empfehlungen zur effektiven Populationsgréf3e problemlos
moglich. Die in 30 Fallen genannte geringe Selektionsintensitdt von Uber 50 % fir die
Reproduktion selektierter Individuen ist ggf. fur die Bereitstellung genetisch mdglichst vielfaltiger
Besatzfische (Asche, Bachforelle, Seeforelle, Seesaibling) ein probates Mittel. Der bei 39
Bestanden vorgefundene Einsatz von Selektionsintensitaten zwischen 10 bis 50 % spricht in der
Fischzichtung eher fir die Unkenntnis der Mdglichkeiten, die sich Uber effiziente
Massenselektionsprogramme bieten. Dies gilt insbesondere fir die vielen Bachsaiblings- und
Regenbogenforellenbestdnde, in denen eine geringe Selektionsintensitat zum Einsatz kommit.
Fur eine kaum hoéhere Chance auf Beibehaltung einer grof3eren genetischen Diversitat bleibt ein
hohes Potenzial an mdglichem Zuchtfortschritt ungenutzt (Gjedrem 2005).

In vielen der untersuchten Salmonidenzuchtbestande werden die Laichfische fir mehr als zwei
Jahre zur Reproduktion eingesetzt, bevor sie durch die folgende Generation an
Nachwuchslaichern abgel6st werden. Durch mittlere und lange Nutzungsdauern verlangert sich
das Generationsintervall. Bei steigendem Generationsintervall verringert sich die Gefahr der In-
zuchtsteigerung pro Zeiteinheit. Andererseits sinkt aber auch der pro Zeiteinheit erreichbare
Zuchtfortschritt (Falconer 1984). Viele Fischzlichter entschieden sich aus praktischen Griinden
fur mittlere Nutzungsdauern der Laichtiere von drei bis fiinf Jahren. In diesem Altersabschnitt ist
in der Regel bereits mit guter Qualitat der Gonadenprodukte zu rechnen. Die Laichfische bleiben
nach Angaben einiger Ziichter so in ihrer GréRe noch recht gut handhabbar, die Anzahl an
Laichtieren, nach bei Salmoniden in unterschiedlichem Maf3e aber regelmafig auftretendem
Verlustgeschehen nach den Laichperioden, ist noch ausreichend. Milchner werden aufgrund der
friher eintretenden Geschlechtsreife haufig bereits ein Jahr vor den Rognern zur Zucht einge-
setzt. Aufgrund hoherer nachlaichzeitlicher Verlustraten bei Milchnern ist ihre Nutzungsdauer
gegeniber den Rognern haufig verkurzt.

Zur Beurteilung der vornehmlichen Zuchtausrichtung wurden die im Erfassungsbogen (vergl.
Anhang) abgefragten Zuchtziele vier verschiedenen Zuchtausrichtungen zugeordnet:

— Fitness, genetische Vielfalt: Hier gingen Zuchtziele ein, die primar auf die Eignung als
Besatz fur natirliche Gewasser ausgerichtet sind (Fitness / Freiheit von Deformationen,
erhohte Fruchtbarkeit, Erhaltung der genetischen Vielfalt)

— Morphologische Merkmale: (Kérperproportionen, Farbung)
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— Haltungstechnologische Eignung: In dieser Zuchtausrichtung sind Zuchtziele zusam-
mengefasst, welche fir die Haltung am jeweiligen Standort zu Vorteilen fihren kénnten
(Angepasstheit an besondere Umweltverhaltnisse, Laichzeitverlegung, Verénderung von
Geschlechterverhaltnissen in Nachkommen, Veranderung von Verhaltenseigenschaften,
Erhohung der Krankheitsresistenz)

— Mastleistung: Hier gingen Zuchtziele zur Steigerung der Wachstumsleistung,
Futterverwertung und Produktqualitat ein (Wachstumsleistung, Futterverwertung,
Schlachtausbeute, Schlachtkérperqualitat, Geschmack)

Uber alle untersuchten Salmonidenzuchtbestiande wurden die Beibehaltung von Fitness und
genetischer Vielfalt am haufigsten benannt (n=125). Danach folgten die Nennung von
morphologischen Merkmalen (n=70), Mastleistung (n=69) und haltungstechnologischer Eignung
(n=66) etwa gleichauf als weitere Zuchtausrichtungen.

Unterschiede in den Zuchtausrichtungen zwischen Salmonidenarten, die vornehmlich als
Speisefische vermarktet werden (Regenbogenforelle, Bachsaibling) und den Arten, die haufig fir
die Bereitstellung von Besatzfischen fir natirliche Gewasser genutzt werden (Asche,
Bachforelle, Seeforelle, Seesaibling), fielen nicht so deutlich aus, wie erwartet.

Auch hinsichtlich der ziuchterischen Bearbeitung wurden, wie bei der Analyse von Tab. 10
ersichtlich, von den Betriebsleitern nicht immer zu allen Fragen vollstdndige Angaben gemacht.

Fir 43 Salmonidenzuchtbestdnde wurden von den Betriebsleitern ziichterische Besonderheiten,
wie die Einbeziehung von Verwandtenleistungen, individueller Markierungen, Polyploidisierung,
Erstellung von Monosexpopulationen, die Nutzung von Lichtprogrammen u.a., aufgefuhrt. Far
die verschiedenen Arten erfolgte die Nennung folgender ziichterischer Besonderheiten:

Regenbogenforelle Gruppenmarkierungen, individuelle Markierungen, Einbeziehung von
Verwandtenleistungen, Haltung von Laichfischen in Untergruppen,
Umkehrung des  funktionellen Geschlechts, Triplodisierung,
Gynogenese, Einsatz des ,rotational line crossings®, Kreuzung von
Zuchtstammen

Bachforelle Artkreuzungen, separate Aufzucht, Gruppenmarkierungen, Einbeziehung
von Verwandtenleistungen, Haltung von Laichfischen in Untergruppen,
Einsatz des ,rotational line crossings®, Kreuzung von Zuchtstdmmen

Seeforelle Einsatz des ,rotational line crossings®, separate Aufzucht
Bachsaibling Artkreuzungen, Triploidisierung, separate Erbritung
Seesaibling Artkreuzungen, Einsatz von Lichtprogrammen

35



Eine Auffihrung von Besonderheiten zum Bestand erfolgte von den Betriebsleitern fir 75
Salmonidenzuchtbestédnde. Neben morphologischen Besonderheiten (,ausgepragte Farbung®,
»viele rote Punkte®, ,Torpedoform®, u.a.), wurden auch Angaben zu Laichzeit und Laichreifealter
(,spatreif, ,November bis Marz“, wu.a.), zur Herkunft (,Mischherkunft Donau- und
Rheineinzugsgebiet", .lokale Herkunft®, u.a.), zur  Haltungseignung (,robust®,
.Brackwassereignung“, ,Akzeptanz hoher Temperaturen, ,erhdhte Toleranz ggu.
Gasblasenkrankheit®, u.a.) und zum Leistungspotenzial (,breiter Ricken®, ,frohwichsig®, u.a.)
gemacht. Entsprechende Angaben zu Morphologie, Haltungseignung und Leistungsfahigkeit
sind ggf. subjektiv behaftet und muissten Uber objektive Vergleiche, etwa im Rahmen von
gemeinsamen Leistungsprifungen der Salmonidenzuchtbestéande quantifiziert werden.

Die zlichterische Bearbeitung in den Salmonidenzuchtbestanden in Deutschland ist nicht in allen
Fallen optimal auf ein bestimmtes Zuchtziel ausgerichtet. So werden in verschiedenen
Zuchtbestanden fir die Speisefischerzeugung keine hohen Selektionsintensitaten genutzt.
Mdoglicher Zuchtfortschritt wird durch Blutauffrischung verwassert. Einige getroffene Angaben
kénnen als Hinweis darauf gedeutet werden, dass nicht alle Zichter die Moglichkeiten und
Limitationen der zlchterischen Bearbeitung ihrer Bestande vollstandig durchdrungen haben.
Wie bereits erwahnt, wird in einigen Bestanden die ohne Markierung kaum mdgliche
Einbeziehung von Verwandtenleistungen genannt. Der Selektionsentscheid erfolgt zumeist, aber
nicht immer, unter gleichalten und in der gleichen Haltungsumwelt aufgezogenen Individuen. In
15 Salmonidenzuchtbestédnden werden hohe Selektionsintensitaten mit einer Blutauffrischung
kombiniert. Zunehmend an Bedeutung gewinnende Zuchtmerkmale wie Schlachtkdrperanteile
oder Parameter zur Fleischbeschaffenheit, werden und konnen mit den derzeitigen
Zuchtstrategien nicht bearbeitet werden.

Eine tiefergehende Information der Laichfischhalterlnnen zu ziichterischen Zusammenhangen
kénnte zukiinftig einerseits dem Verlust an genetischer Diversitat vorbeugen und andererseits
zur Erzielung eines schnelleren Zuchtfortschritts fihren. Beide Aspekte kénnen sich langfristig
sowohl dkologisch als auch 6konomisch positiv auswirken. Viele Salmonidenzichter sind jedoch
offenbar zu einem Spagat zwischen einer Zuchtausrichtung fir die Satzfischbereitstellung und
der Zuchtausrichtung fur die Speisefischerzeugung gezwungen, um den Anforderungen ihres
Marktes gerecht zu werden. Fir eine, in diesem Fall aus ziichterischer Sicht sinnvolle,
Auffacherung in separat gefuhrte Zuchtbestéande sind vielfach die notwendigen betrieblichen
Voraussetzungen (ausreichende Anzahlen an Haltungseinheiten, Markierungstechnik,
zusétzliche Arbeitskapazitat) nicht gegeben.

Prognoseabfrage
Tab. 13 stellt, gruppiert nach Arten, die durch die Betriebsleiter prognostizierte Entwicklung der
Zuchtbestande wahrend der kommenden zehn Jahre dar.
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Tab. 13: Prognose zur Entwicklung der Salmonidenzuchtbesténde wahrend der kommenden
zehn
Jahre, gegliedert nach Arten

Zutreffend fir n Zuchtbestande der Arten

Prognose Rf Bf Sf Bs Ss A
n=59 n=45 n=9 n=15 n=3 n=5

Bestands- Erhaltung 42 31 6 6 3
entwicklung Reduzierung 1 2 1 1

Auflésung 6 2 1

Auflésung, Abgabe 1

Ausbau 9 11 2 6 3 1
Einsatz neuer Zuchtziele / -Zuchtmethoden 19 8 1
Investitionen in Zlchtungsarbeit 14 7 2 2 1

Rf: Regenbogenforelle; Bf: Bachforelle; Sf: Seeforelle; Bs: Bachsaibling; Ss: Seesaibling; A: Asche

Von den 136 nadher erfassten Salmonidenzuchtbestanden ist nach Angaben der Betriebsleiter
fur 88 Bestande von der Erhaltung in der derzeitigen GréRenordnung auszugehen. Im Falle von
funf Bestanden ist mit einer Reduzierung zu rechnen. Bei zehn Bestdnden wird von einer
Auflésung der Bestédnde ausgegangen, wobei jedoch fir einen Bestand mit der Weiterfihrung
durch die Madglichkeit der Abgabe an einen anderen Betrieb gerechnet wird. Die
Prognoseabfrage deutet somit darauf hin, dass sich der im vergangenen Jahrzehnt beobachtete
Trend zuriickgehender Salmonidenzuchtbestande zukinftig fortsetzen konnte. Im Falle von 32
Salmonidenzuchtbestdnden rechnen die Betriebsleiter mit einem Ausbau der bisher
vorhandenen Bestandsgréf3e und der Nutzungsintensitat. Vielfach wird davon ausgegangen,
dass zukinftig neue Zuchtziele und/oder Zuchtmethoden zum Einsatz kommen werden und in
die Zichtungsarbeit investiert wird. Der hierdurch indizierte Innovationsgeist vieler Betriebsleiter
lasst vermuten, dass auch zukinftig Zuchtbestande neu etabliert und ausgerichtet werden, was
voraussichtlich weiterhin zur bereits in Tab. 6 dargestellten Fluktuation unter den in Deutschland
gehaltenen Salmonidenzuchtbestanden beitragen wird.

Sieben Zuchtbestande der Regenbogenforelle (rund 12 % der existenten Zuchtbestande dieser
Art) droht die Auflésung und lediglich neun Bestande (rund 15 %) sind im Aufbau begriffen.
Unter den Saiblingsarten (Bach- und Seesaibling) ist ein umgekehrtes Bild zu erkennen: Hier
sind mit einem Bestand lediglich 6 % der existenten Zuchtbestdande dieser Arten von der
Auflésung bedroht und im Falle von neun Bestanden (rund 53 %) kann mit einem Ausbau
gerechnet werden.

Die Marktanteile von Speisesaiblingen nahmen in der Salmoniden-Aquakultur in Deutschland in
den letzten Jahren kontinuierlich zu. Gegeniiber der Regenbogenforelle weist insbesondere der
.Elsasser Saibling® (Bachsaibling x Seesaibling) unter bestimmten Umweltbedingungen
haltungstechnologische Vorteile auf. Offenbar nutzen einige Salmonidenziichter diesen Trend
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und fokussieren sich zuklnftig mehr auf die Setzlingserzeugung der Saiblingsarten und ihrer
Kreuzung.

Vor-Ort-Erfassungen zur Gewinnung von Gewebeproben zur genetischen
Analyse von selbstreproduzierenden Wildbestdnden der Regenbogenforelle

Acht geographisch tber das Bundesgebiet verteilte, potenziell selbsterhaltende Wildbestéande
der Regenbogenforelle konnten zur Entnahme von Gewebeproben durch die
Kooperationspartner erfolgreich befischt werden (Tab. 14).

Tab. 14: Anzahl der zur Probennahme erfolgreich befischten potenziell selbsterhaltenden
Wildbestande der Regenbogenforelle nach Bundeslandern

BW BY NW ST Gesamt

Tab. 15 listet die Gewasserstandorte aus denen Gewebeproben potenziell selbsterhaltender
Wildbestande der Regenbogenforelle gewonnen werden konnten.

Weiterhin  konnten fur Vergleichszwecke Gewebeproben eines weiteren potenziell
selbsterhaltenden Wildbestandes der Regenbogenforelle aus Liechtenstein gewonnen und
herangezogen werden. Dieser Bestand wurde dem Liechtensteiner Binnenkanal, in der Nahe
der Gemeinde Triesen, Liechtenstein (GPS-Koordinaten 47.093734 N, 9.522915 E) entnommen.

Gewebeproben konnten von Regenbogenforellen der Altersklassen 0+ und 1+ gewonnen
werden. Aufgrund der Befischungsmdglichkeiten vor Ort gelang es bei der Mehrzahl der
Gewasserstandorte nicht, die angestrebte Anzahl von 30 Gewebeproben zu gewinnen.
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Tab. 15: Gewadsser in Deutschland aus denen Gewebeproben potenziell selbsterhaltender
Wildbestande der Regenbogenforellen gewonnen werden konnten

Gewasser- Bestands- Proben Probestelle GPS (Dezimalgrad, WGS84)

name management (n) Gemeinde Landkreis Land N: E:

Fils angel- 30 Kuchen Goppingen BW 48.638949 9.797873
fischereilich

Kinzig angel- 6 Schiltach Rottweil BW 48.291788 8.349824
fischereilich

Rottum angel- 30 Ochsen- Biberach BW 48.069104 9.948549
fischereilich hausen

Loisach angel- 24 Garmisch Garmisch- BY 47.494328 11.084304
fischereilich Partenkirch.

Glasebach  unbewirt- 30 Mansfeld Sudharz ST 51.494557 11.079369
schaftet

Soestbach  unbewirt- 15 Soest Soest NRW 51.578536 8.094435
schaftet

Orke angel- 28 Meldebach  Hochsauer- NRW 51.176545 8.707352
fischereilich landkreis

Ruhmbach  unbewirt- 4 Muhlheim Muihlheim NRW 51.425089 6.904242
schaftet a.d. Ruhr a.d. Ruhr

Liechten- unbewirt- 38 Triesen Liechtenstein 47.093734 9.522915

steiner schaftet

Binnen-

kanal

AP 3: Genmarkerstudien

Schwerpunkt 1: Mikrosatelliten-Analysen zur Charakterisierung der Variabilitat
innerhalb und zwischen den Bestanden der Salmonidenarten

Die Genotypen der untersuchten Mikrosatelliten-Loci und die Ergebnisse ihrer Analysen in den
untersuchten Bestéanden der sechs Salmonidenarten wurden dem Auftraggeber als MS-Excel-
Dateien tibergeben:
Regenbogenforelle_Statistik_Mikrosatelliten.xIsx
Seeforelle_Statistik_Mikrosatelliten.xIsx
Seesaibling_Statistik_Mikrosatelliten.xlsx

Bachforelle_Statistik_Mikrosatelliten.xlsx
Bachsaibling_Statistik_Mikrosatelliten.xIsx

Asche_Statistik_Mikrosatelliten.xIsx

Tab. 16 zeigt Mittelwerte und Variationskoeffizienten fir die erfassten genetischen Parameter

innerhalb der Salmonidenarten.

In Informationsbléattern zu den einzelnen Salmonidenbestanden sind,
zusammenfassenden

genetischen

Parametern

zur Charakterisierung der
Variabilitat, zusatzlich die beobachteten Allelfrequenzen an allen untersuchten Mikrosatelliten-
Loci aufgefihrt: (als MS-Excel-Dateien an Auftraggeber Gibergeben)

neben diesen
genetischen
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Regenbogenforelle_Infoblatt Bestande.xIsx Bachforelle_Infoblatt Bestande.xlsx
Seeforelle_Infoblatt_Bestande.xIsx Bachsaibling_Infoblatt_Bestande.xlsx
Seesaibling_Infoblatt_Bestande.xlsx Asche_Infoblatt_Bestande.xlsx

Genetische Diversitat innerhalb der Bestande

In einzelnen Bestanden der Regenbogenforelle wurden bis zu 13, der Bachforelle bis zu 19, der
Seeforelle bis zu 11, des Bachsaiblings bis zu 8, des Seesaiblings bis zu 12 und der Asche bis
zu 12 Allele je Mikrosatelliten-Locus gefunden. Die mittleren Allelzahlen je Zuchtbestand
schwankten zwischen 2,36 und 7,18 bei der Regenbogenforelle, 3,58 und 7,58 bei der
Bachforelle, 2,17 und 5,58 bei der Seeforelle, 2,18 und 4,09 beim Bachsaibling, 3,38 und 4,75
beim Seesaibling sowie zwischen 3,75 und 6,00 bei der Asche.

Die mittleren erwarteten und beobachteten Heterozygotieraten (Tab. 16) lagen in der Regel um
50 % oder dariber und wiesen somit Werte auf, die auch bei anderen
Mikrosatellitenmarkerstudien an Zucht- und Wildbestadnden verschiedener Salmonidenarten
beobachtet wurden (DeHaan und Ardren 2005; Lulla et al. 2005). Ausnahmen bildeten die
beiden Saiblingsarten, die mit mittleren Werten von 34,8 % bzw. 36,4 % (Bachsaibling) und 36,3
% bzw. 36,9 % (Seesaibling) vergleichsweise geringe Heterozygotieraten aufwiesen. Parallel
dazu wurden bei beiden Arten die niedrigsten mittleren Allelzahlen (3,11 beim Bachsaibling und
4,21 beim Seesaibling) der vorliegenden Studie beobachtet. Stark reduzierte Heterozygotieraten
wurden daruber hinaus bei einem einzelnen Seeforellenbestand (BY55C) mit Werten von 29,6
% bzw. 26,7 % festgestellt.

Unterschiede zwischen den untersuchten Arten ergaben sich bei den mittleren Fis-Werten (Tab.
17). Bei der Asche lag dieser Wert nahe Null. Negative Mittelwerte, d.h. einen leichten
Uberschuss an Heterozygoten, wiesen Regenbogenforelle, Bachsaibling und Seesaibling auf.
Demgegentiber verwiesen positive Mittelwerte bei Bachforelle und Seeforelle auf einen leichten
Verlust an Heterozygoten. Dabei ist jedoch zu beachten, dass bei allen Arten eine z.T. extreme
Variation der Fis-Werte zwischen den Bestédnden vorhanden war: Der Variationskoeffizient CV
schwankte zwischen 155,4 % bei der Regenbogenforelle und 2400,0 % bei der Asche (Tab. 16).

Vergleich der genetischen Diversitat der Zuchtbestande mit Wildpopulationen der
heimischen Arten

Fur die heimischen Salmonidenarten Bach- und Seeforelle, Seesaibling und Asche liegen
Mikrosatelliten-basierte Daten zur genetischen Diversitdat von Wildpopulationen aus anderen
Erhebungsstudien vor. Auch wenn die Art und Anzahl der untersuchten Mikrosatelliten-Loci nicht
vollig Ubereinstimmen, kann ein grober Vergleich zwischen Zuchtbestdnden und
Wildpopulationen vorgenommen werden.

Bei 35 Wildpopulationen der Bachforelle stellten Schmidt et al. (2015, Anhang Al) basierend auf
12 Loci mittlere Allelzahlen von 4,73 bis 12,64 fest. Die erwarteten und beobachteten
Heterozygotieraten variierten von 0,569 bis 0,793 bzw. 0,523 bis 0,790. Die mittleren Fis-Werte
schwankten zwischen -0,062 und 0,145. Die entsprechenden Mittelwerte der 16 Zuchtbestande
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(Tab. 16) lagen innerhalb dieser Variationsbreite, fur die mittlere Allelzahl aber eher am unteren
Ende, was auf eine genetische Verarmung zumindest einiger Zuchtbestande hinweist.

Bei 8 Wildpopulationen mit ausschlie3lich Seeforelle-Phanotypen ermittelten Wetjen et al.
(2018) basierend auf 22 Loci mittlere Allelzahlen von 5,73 bis 13,59. Die erwarteten und
beobachteten Heterozygotieraten variierten von 0,662 bis 0,758 bzw. 0,520 bis 0,703. Die
mittleren Fis-Werte schwankten zwischen 0,080 und 0,267. Die entsprechenden Mittelwerte der
8 Zuchtbestédnde (Tab. 16) lagen mit Ausnahme der beobachteten Heterozygotie unterhalb
dieser Variationsbreite, was auf eine genetische Verarmung der Zuchtbestande hinweist.

Beim Seesaibling wurden an 16 Wildpopulationen (7 historisch, 9 rezent) basierend auf 6 Loci
mittlere Allelzahlen von 4,67 bis 14,50 festgestellt (Bayerische Landesanstalt fir Landwirtschaft,
Institut fir Fischerei Starnberg, 2010). Daten zu Heterozygotieraten und Fis-Werten wurden nicht
mitgeteilt. Der Mittelwert der Allelzahl der drei Zuchtbestande (Tab. 16) ist mit 4,208 geringer als
die Variationsbreite der Wildpopulationen, was auf eine genetische Verarmung der
Zuchtbestéande hinweist.

Bei 34 Wildpopulationen der Asche fanden Kobsch et al. (2019, Appendix 1) basierend auf 12
Loci mittlere Allelzahlen von 1,67 bis 5,58. Die erwarteten und beobachteten Heterozygotieraten
variierten von 0,200 bis 0,500 bzw. 0,240 bis 0,530. Die mittleren Fis-Werte schwankten
zwischen -0,273 und 0,237. Die entsprechenden Mittelwerte der vier Zuchtbestande (Tab. 16)
lagen innerhalb (mittlere Allelzahl, Fis-Wert) bzw. oberhalb (Heterozygotieraten) dieser
Variationsbreite, was auf einen insgesamt guten genetischen Zustand der Zuchtbestdnde im
Vergleich zu den Wildpopulationen hinweist.

Allerdings ist auch festzustellen, dass die Asche insgesamt eine geringere genetische Diversitéat
im Vergleich zu den drei anderen heimischen Salmonidenarten aufweist. Kébsch et al. (2019)
erklaren dieses Phanomen mit einem geringen Genfluss zwischen Populationen desselben
Flusseinzugsgebiets u.a. hervorgerufen durch die Lebensweise der Asche (standorttreue,
gesellige Fischart mit ausgepragtem Homing-Verhalten), der Fragmentierung der FlieRgewasser
und einer schwacheren Leistung der Asche bei der Uberwindung von Hindernissen.
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Tab. 16: Mittelwerte und Variationskoeffizienten (CV in %) fir verschiedene genetische Parameter nach Salmonidenarten

Regenbogenforelle | Bachforelle Seeforelle Bachsaibling Seesaibling Asche

(34 Besténde) (16 Bestande) (8 Bestande) (10 Bestéande) (3 Bestande) (4 Bestande)
Parameter Mittelwert CV Mittelwert CV Mittelwert  CV Mittelwert CV Mittelwert CV Mittelwert CV
max.
beobachtete 9,059 26,8 11,625 35,0 8,750 30,4 6,400 24,7 10,333 20,1 9,500 30,4
Allelzahl
mittlere
Allelzahl 4,928 20,8 5,802 23,2 4,563 25,8 3,109 19,7 4,208 17,4 5,000 21,2
Allelreichtum 3,111 11,2 5,031 19,4 4,381 25,2 3,039 19,4 3,559 8,1 4,268 13,0
Private Allele 1,059 103,8 1,750 105,4 4,250 75,2 2,400 206,2 9,667 99,4 7,250 45,6
He 0,569 11,4 0,612 7,7 0,553 21,2 0,348 22,1 0,363 6,6 0,551 10,9
Ho 0,597 11,1 0,593 7,6 0,525 26,3 0,364 21,7 0,369 6,0 0,552 8,5
Fis -0,056 155,4 0,021 400,0 0,041 204,9 -0,029 293,1 -0,019 473,7 -0,001 2400,0
Fst min. 0,041 48,8 0,040 55,0 0,076 56,6 0,067 43,3 0,092 147,8 0,066 54,5
Fst max. 0,185 23,2 0,136 23,5 0,247 18,2 0,239 26,4 0,256 2,3 0,141 20,6
mittlere Fst 0,081 33,3 0,079 29,1 0,138 29,7 0,140 25,7 0,174 39,7 0,101 25,7

Tab. 17: Beobachtete Bestandsmittelwerte, Minima und Maxima fur Fis-Werte, gegliedert nach Salmonidenarten

Fis-Werte innerhalb Arten

Art Mittelwert Minimum Maximum
Regenbogenforelle (34 Bestande) -0,056 -0,318 0,083
Bachforelle (16 Bestande) 0,021 -0,165 0,114
Seeforelle (8 Bestande) 0,041 -0,060 0,220
Bachsaibling (10 Bestande) -0,029 -0,191 0,100
Seesaibling (3 Bestande) -0,019 -0,123 0,039
Asche (4 Bestande) -0,001 -0,036 0,019




Tab. 18: Vergleich der genetischen Variabilitat von Regenbogenforellen-Bestéanden Erhebungsstudie 2005 — 2008 (alt) vs. vorliegende
Erhebungsstudie (neu)

BB1A BB1B BW2(B) BW15(A) BW18(B) BY41B BY47B BY51A MV3A NDS6B NDS20A NRW2C TH7C(D)

mittlere Allelzahl alt 5182 6,273 5,182 3,182 6,818 6,909 5,636 4,901 3,727 5,636 5,909 5,364 6,091
neu 4,273 6,364 5,545 5,727 5,091 5273 6,182 5,182 3,909 5,091 4,273 4,727 5,273

= = =

beobachtete alt 0,512 0,595 0,536 0,392 0,645 0,566 0,595 0,526 0,607 0,595 0,555 0,555 0,541
Heterozygotie neu 0,582 0,596 0,614 0,636 0,585 0,668 0,538 0,742 0,573 0,698 0,719 0,601 0,620

Fixationsindex alt 0,114 0,024 0,049 0,039 -0,004 0,078 0,030 -0,033 -0,096 0,024 0,062 0,062 0,133
neu 0,027 0,006 -0,042 0,005 -0,062 -0,082 0,072 -0,114 -0,125 -0,142 -0,244 -0,034 -0,009

Tab. 19: Vergleich der genetischen Variabilitdt von Bachforellen-Bestanden Erhebungsstudie 2005 — 2008 (alt) vs. vorliegende
Erhebungsstudie (neu)

BW6(A) BW11(A) BY41lA BY47A BY54A BYS55A BY57F BY59B  HE2(A) TH7A

mittlere Allelzahl alt 6,833 6,333 6,750 6,500 5,083 5,917 5,917 7,583 7,750 6,167
neu 6,833 7,000 3,917 6,417 3,750 3,583 4,667 6,833 7,583 5,417

= = =
beobachtete Heterozygotie alt 0,673 0,643 0,693 0,696 0,488 0,658 0,634 0,649 0,617 0,643
neu 0,610 0,590 0,627 0,580 0,543 0,508 0,591 0,625 0,557 0,613
Fixationsindex alt -0,023 0,018 -0,056 -0,087 -0,104 -0,072 -0,046 0,049 0,043 0,053
neu 0,054 0,071 -0,161 0,060 -0,020 0,023 0,002 0,048 0,098 -0,011
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Vergleich der genetischen Diversitat der Bestdnde Erhebungsstudie 2005-2008 vs.
vorliegende Erhebung

Die im Rahmen von AP 2 dargestellte Fluktuation unter den in Deutschland gehaltenen
Salmonidenzuchtbestanden fiihrte dazu, dass 2005-2008 noch existente Laichfischbestande
erloschen sind bzw. aus urspriinglich separat gefiihrten Zuchtbestanden zusammengefihrt
wurden. Die Recherche nach noch existenten, zichterisch mit mdglichst hoher Intensitéat
bearbeiteten Bestdnden (hohe Zuchtstufe), wurde hierdurch erschwert. So sind lediglich ein
Aschenbestand, vier Bachsaiblingsbestande, 16 Bachforellenbestande, 15
Regenbogenforellenbestande und zwei Seesaiblingsbestande, zu welchen wahrend der
Ersterhebung 2005-2008 bereits Mikrosatelliten-Markerstudien vorliegen, auch heute noch in
ihrer urspriinglichen Form vorhanden. Auch einige Zuchtbestande, die einer weniger intensiven
zlchterischen Bearbeitung unterlagen, wurden somit in die Untersuchung der Einwirkung der
zuchterischen Bearbeitung auf die aus Mikrosatelliten-Markerstudien ableitbaren genetischen
Parameter einbezogen. Die Verwendung identischer Mikrosatelliten-Loci ermoglichte den
Vergleich beider Erhebungsstudien mit Ausnahme der Seeforelle, die in der Erhebungsstudie
2005-2008 nicht untersucht wurde. Als aussagekraftige Variabilititsparameter wurden die
mittlere Allelzahl, die beobachtete Heterozygotie und der Fixationsindex ausgewahlt.

Bei der Regenbogenforelle konnten 13 in beiden Erhebungsstudien untersuchte Besténde zur
Beurteilung der Entwicklung der genetischen Diversitdat im Zeitverlauf verglichen werden.
Markante Unterschiede gab es vor allem in der mittleren Allelzahl, die in sieben Besténden
abnahm, in drei Bestdnden zunahm und in den restlichen drei Bestdnden praktisch gleichblieb
(Tab. 18).

Bei der Bachforelle konnten 10 Bestande verglichen werden. Auch hier beschréankten sich die
wesentlichen Unterschiede auf die mittlere Allelzahl, die in sechs Bestdnden abnahm, in einem
Bestand zunahm und in den restlichen drei Bestanden praktisch gleichblieb (Tab. 19).

Beim Bachsaibling waren fir einen Vergleich vier Bestande verfligbar. Wahrend drei Bestande
nahezu identische Werte fiir die mittlere Allelzahl und die beobachtete Heterozygotie aufwiesen,
war bei einem Bestand (NDS8A) eine Reduktion in beiden Parametern feststellbar (Tab. 20).

Beim Seesaibling konnten lediglich zwei Bestande verglichen werden. Beide wiesen bei nahezu
identischen Allelzahlen einen Rickgang der beobachteten Heterozygotie bei gleichzeitigem
Anstieg des Fixationsindex auf (Tab. 21). Hier sollte in Zukunft gegengesteuert werden, um
einen weiteren Verlust an genetischer Variabilitéat zu verhindern.

Bei der Asche wurde nur ein Bestand in beiden Studien untersucht. Dieser zeigte jedoch eine
erfreuliche Entwicklung, da in allen drei Parametern eine Verbesserung zu verzeichnen war
(Tab. 22).



Tab. 20: Vergleich der genetischen Variabilitat von Bachsaiblings-Bestanden Erhebungsstudie
2005 — 2008 (alt) vs. vorliegende Erhebungsstudie (neu)

BY41C BY54C NDS8A TH7B

mittlere Allelzahl alt 3,364 3,818 3,818 3,636
neu 3,455 4,091 2,455 3,545

~ ~ ~

beobachtete Heterozygotie  alt 0,333 0,429 0,364 0,468
neu 0,333 0,436 0,227 0,503

Fixationsindex alt 0,002 0,003 0,001 0,061
neu 0,013 0,072 0,001 -0,098

Tab. 21: Vergleich der genetischen Variabilitat von Seesaiblings-Bestédnden Erhebungsstudie

2005 — 2008 (alt) vs. vorliegende Erhebungsstudie (neu)

BY54D BY56C

mittlere Allelzahl alt 4,625 4,875
neu 4,500 4,750

beobachtete Heterozygotie alt 0,417 0,567
neu 0,344 0,375

Fixationsindex alt -0,019 -0,019
neu 0,027 0,039

Tab. 22: Vergleich der genetischen Variabilitat eines Aschen-Bestandes Erhebungsstudie

2005 — 2008 (alt) vs. vorliegende Erhebungsstudie (neu)

BY57B
mittlere Allelzahl alt 5,000
neu 5,750

beobachtete
Heterozygotie alt 0,471
neu 0,579
Fixationsindex alt 0,087
neu 0,004
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Die zichterische Bearbeitung der vergangenen 10 Jahre fihrte Uber alle wiederholt
untersuchten Zuchtbestédnde zu einer durchschnittlich eher moderaten Beeinflussung mittlerer
Allelzahlen (Abnahme um 0,444 Allele), Heterozygotieraten (Zunahme um 0,005) und
Fixationsindices (Abnahme um 0,030). Somit scheinen auch die Halterinnen, welche ihre
Zuchtbestande einer intensiveren Zichtungsarbeit unterziehen, durch hinreichende effektive
Populationsgréfien und nicht Uberzogene Selektionsintensitaten um die Aufrechterhaltung der
genetischen Diversitét in ihren Bestdnden bemiiht.

Berechnungen von Korrelationskoeffizienten zwischen effektiver PopulationsgroRe bzw.
Selektionsintensitdt und Veranderungen in mittleren Allelzahlen, Heterozygotieraten und
Fixationsindices Fis zwischen Alt- und Neuerhebung verwiesen nicht auf die hier nach der
Tierziichtungslehre zu erwartenden Zusammenhéange. Grinde hierfur werden einerseits in der
recht geringen Zahl an vergleichbaren Wertepaaren innerhalb der Arten aber auch lber alle
untersuchten Salmonidenarten gesehen. Weiterhin unterlagen die fir eine Zweiterhebung
einbezogenen Zuchtbestdnde der Vorauswahl einer ziichterischen Bearbeitung mit erhéhter
Intensitat.

Vorangegangene Studien konnten zeigen, dass die in Genmarkern beobachtete Heterozygotie
und daraus errechnete Werte haufig keine idealen Schéatzer fir Inzucht und Fitness in realen
Populationen darstellen (Hanson und Westerberg 2002; Balloux et al. 2004; De Woody und De
Woody 2005): Insbesondere bei geringen effektiven PopulationsgréfRen, wie sie teilweise auch
in der Salmonidenhaltung zu beobachten sind, stimmen jedoch Schéatzer aus Genmarkerstudien
und Schéatzungen fur Inzuchtkoeffizienten aus bekannten Verwandtschaftsbeziehungen noch
vergleichsweise gut tiberein (Balloux et al. 2004). Die Zuchter von Laichfischbesténden, die tber
deutlich geringere mittlere Allelzahlen als der Artendurchschnitt verfiigen und hohe Fis-Werte
aufweisen, sollten somit (ber die in ihren Bestdnden mdglicherweise auftretende
Inzuchtproblematik aufgeklart werden.

Genetische Differenzierung zwischen den Bestanden

Einen ersten Hinweis auf das Vorhandensein deutlicher genetischer Unterschiede zwischen
einzelnen Bestanden der untersuchten Salmonidenarten gab das Auftreten von Privatallelen: Bis
zu 4 bei der Regenbogenforelle, bis zu 6 bei der Bachforelle, bis zu 9 bei der Seeforelle, bis zu
16 beim Bachsaibling, bis zu 20 beim Seesaibling und bis zu 11 bei der Asche. Recht hohe
Variationskoeffizienten in diesem Parameter verwiesen dabei auf deutliche Unterschiede
zwischen den Bestanden innerhalb der Arten (Tab. 16). Ein direkter Vergleich der in der
Erhebungsstudie 2005-2008 und in der vorliegenden Erhebung ermittelten Privatallele konnte
nicht erfolgen. Einerseits lassen sich die Allele beider Studien nicht eindeutig einander
zuordnen. Zudem ist das Auftreten von Privatallelen auch immer von den einbezogenen
Bestdnden abhéngig, die in beiden Studien nicht vollstandig Ubereinstimmten.

Nach Wright (1978) werden Fsr-Werte zwischen 0,050 und 0,150 als maRige, oberhalb davon
als hohe und unterhalb als geringe genetische Differenzierung zwischen Populationen bewertet.
Zusammenfassende Daten zu minimalen, maximalen und mittleren Fsr-Werten zwischen den
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Bestdnden der untersuchten Salmonidenarten finden sich in Tab. 16. Mit mittleren Fsr-Werten
von 0,081, 0,079, 0,138, 0,140 bzw. 0,101 sind demnach die Regenbogenforellen-,
Bachforellen-, Seeforellen-, Bachsaibling- und Aschenbestande als maRig differenziert zu
charakterisieren. Lediglich die Seesaiblingsbestande wiesen mit einem mittleren Fsr-Wert von
0,174 einen hohen Grad an genetischer Differenzierung auf.

Die Populationsstrukturen und Verwandtschaftsverhéltnisse der Salmonidenbestande werden im
Folgenden getrennt nach Arten betrachtet.

Regenbogenforellenbestéande

Die Analyse der Populationsstruktur auf Individuenbasis mittels STRUCTURE und STRUCTURE
HARVESTER erfolgte hier nur fur die 25 Zuchtbestande und lieferte K = 4 und 8 als mdgliche
Anzahl genetischer Cluster. Eine Gegenuberstellung der beiden Varianten zeigt Abb. 2. Dabei
wird deutlich, dass K = 8 die bessere Differenzierung liefert. Bestande, deren Individuen
vorwiegend einem einzelnen Cluster zugeordnet werden konnten, sind:

e Cluster 1 (dunkelgriin in Abb. 2): BB1A, BY51A

e Cluster 2 (rosa in Abb. 2): BW4, BW5

e Cluster 3 (hellblau in Abb. 2): BW18, NDS5B, NDS6B
e Cluster 4 (rot in Abb. 2): MV3A

o Cluster 5 (magenta in Abb. 2): NDS20A, NRW2C

e Cluster 6 (orange in Abb. 2): NRW1A

e Cluster 7 (hellgrin in Abb. 2): NRW15A

e Cluster 8 (gelb in Abb. 2): BW2

Die Individuen der restlichen Bestdnde lassen sich Uberwiegend keinem speziellen Cluster
zuordnen.

Die Ergebnisse der Clusteranalyse spiegeln sich nur z.T. im Neighbour-Joining-Dendrogramm
der 25 Zuchtbestande wider (Abb. 3): Wahrend die Bestande aus Cluster 1 (BB1A und BY51A)
und Cluster 5 (NDS20A und NRW2C) auch im Dendrogramm jeweils zusammen gruppieren,
liegen die Bestande aus Cluster 2 (BW4 und BW5) weit auseinander. Auffallig ist auch die relativ
separate Position des Bestands NRW1A, der als einziger zum Cluster 6 gehort. Insgesamt ist
dariiber hinaus festzustellen, dass sich keine klare Gruppierung nach geografischer Herkunft
(Bundesland) ergibt.

Bachforellenbestande

Die Analyse der Populationsstruktur auf Individuenbasis mittels STRUCTURE und STRUCTURE
HARVESTER lieferte hier K = 2, 6 und 8 als mdgliche Anzahl genetischer Cluster der 16
Bachforellenbestdnde. Eine Gegeniberstellung der drei Varianten zeigt Abb. 4. Dabei wird
deutlich, dass K = 8 die beste Auflésung liefert. Bestdnde, deren Individuen vorwiegend einem
einzelnen Cluster zugeordnet werden konnten, sind:
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e Cluster 1 (magenta in Abb. 4): BY41A

o Cluster 2 (gelb in Abb. 4): BY47A

e Cluster 3 (hellgriin in Abb. 4): BY54A

o Cluster 4 (dunkelgriin in Abb. 4): BY55A, BY57F
e Cluster 5 (rot in Abb. 4): BY57G

e Cluster 6 (orange in Abb. 4): HE2, HE4, NDS25B
e Cluster 7 (rosa in Abb. 4): NDS5A

e Cluster 8 (hellblau in Abb. 4): TH7A

Die Individuen der restlichen Bestdnde lassen sich Uberwiegend keinem speziellen Cluster
zuordnen.

Die Ergebnisse der Clusteranalyse spiegeln sich bei der Bachforelle besser im Neighbour-
Joining-Dendrogramm der Bestédnde wider (Abb. 5): Die Bestdnde aus Cluster 4 (BY55A und
BY57F) gruppieren zusammen, ebenso wie die Bestande aus Cluster 6 (HE2, HE4, NDS25B).
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Abb. 2: Grafische Darstellung der Ergebnisse der Clusteranalyse der 25 Regenbogenforellenzuchtbestéande
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Abb. 3: Neighbour-Joining-Dendrogramm der 25 Regenbogenforellenzuchtbestdnde basierend
auf Nei’s unbiased genetic distance (Nei 1972,1978)



Abb. 4: Grafische Darstellung der Ergebnisse der Clusteranalyse der Bachforellenbestande
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Abb. 5: Neighbour-Joining-Dendrogramm der Bachforellenbestande basierend auf Nei's
unbiased genetic distance (Nei 1972,1978)

Seeforellenbestande

Die Analyse der Populationsstruktur auf Individuenbasis mittels STRUCTURE und STRUCTURE
HARVESTER lieferte nur K = 2 als mdgliche Anzahl genetischer Cluster der acht
Seeforellenbestéande. Es gibt nur wenige Individuen, die sich nicht dem Cluster ihres jeweiligen
Bestandes zuordnen lassen. Die Bestéande selbst verteilen sich wie folgt auf die beiden Cluster
(Abb. 6).
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e Cluster 1 (hellblau in Abb. 6): BW6, BY53A, BY56F, BY57E, NRW12B
e Cluster 2 (orange in Abb. 6): BY51B, BY52F, BY55C

© Q & < O & & Q
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Abb. 6: Grafische Darstellung der Ergebnisse der Clusteranalyse der Seeforellenbestéande

Verfligbare Informationen zu einigen, den Bestanden zugrundeliegenden Basispopulationen
legen fir die Bestéande aus Baden-Wirttemberg und Bayern eine Clusterung in Herkinfte aus
dem Bodenseegebiet (hellblau) sowie aus dem Konigssee und dem Walchensee (orange) nahe.

Die Ergebnisse der Clusteranalyse decken sich bei der Seeforelle nahezu vollig mit dem
Neighbour-Joining-Dendrogramm der Bestande (Abb. 7). Das gesamte Cluster 1 gruppiert
zusammen, ebenso wie zwei Bestédnde (BY52F und BY55C) des Clusters 2. Lediglich der
Bestand BY51B nimmt eine separate Position ein.
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Abb. 7: Neighbour-Joining-Dendrogramm der Seeforellenbestande basierend auf Nei's
unbiased genetic distance (Nei 1972,1978)

Bachsaiblingsbestande

Die Analyse der Populationsstruktur auf Individuenbasis mittels STRUCTURE und STRUCTURE
HARVESTER lieferte wie bei den Bachforellen wieder K = 2, 6 und 8 als mégliche Anzahl
genetischer Cluster der 10 Bachsaiblingsbestdnde. Eine Gegenlberstellung der drei Varianten
zeigt Abb. 8. Dabei wird deutlich, dass K = 8 die beste Auflésung liefert. Allerdings wird ein
Cluster nur von einem Individuum gebildet, so dass farblich nur 7 Cluster in der Darstellung der
Bestande unterscheidbar sind. Bestande, deren Individuen vorwiegend einem einzelnen Cluster
zugeordnet werden konnten, sind:

e Cluster 1 (rosa in Abb. 8): BY41C, NDS8A

e Cluster 2 (hellgriin in Abb. 8): BY47C, BY51D, NDS22D
e Cluster 3 (hellblau in Abb. 8): BY54C

e Cluster 4 (orange in Abb. 8): HE3

o Cluster 5 (gelb in Abb. 8): NDS2E

e Cluster 6 (dunkelgriin in Abb. 8): NRW1C

e Cluster 7 (rotin Abb. 8): TH7B

Die Ergebnisse der Clusteranalyse stimmen beim Bachsaibling nur z.T. mit dem Neighbour-
Joining-Dendrogramm der Bestande (Abb. 9) Uberein. Die zwei Bestande des Clusters 1
(BY41C und NDS8A) gruppieren zusammen, ebenso wie die drei Bestédnde des Clusters 2
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(BY47C, BY51D und NDS22D). Insgesamt lasst sich aber auch beim Bachsaibling kein klares
geografisches Muster nach Bundesland erkennen.

2

6

8

| | l | ey,

Abb. 8: Grafische Darstellung der Ergebnisse der Clusteranalyse der Bachsaiblingsbestande
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Abb. 9: Neighbour-Joining-Dendrogramm der Bachsaiblingsbestande basierend auf
Nei’s unbiased genetic distance (Nei 1972,1978)

Seesaiblingsbhestéande

Die Analyse der Populationsstruktur auf Individuenbasis mittels STRUCTURE und STRUCTURE
HARVESTER lieferte wie bei der Seeforelle nur K = 2 als mégliche Anzahl genetischer Cluster
der drei Seesaiblingsbestéande. Alle Individuen konnten eindeutig dem Cluster ihres jeweiligen
Bestandes zugeordnet werden. Die Bestdnde selbst verteilen sich wie folgt auf die beiden
Cluster (Abb. 10):

e Cluster 1 (orange in Abb. 10): BY48H, BY54D
e Cluster 2 (hellblau in Abb. 10): BY56C

Als Basispopulation zum Aufbau des Bestandes BY56C wurde der Hintersee benannt.

Ein identisches Bild zeigt das Neighbour-Joining-Dendrogramm der Bestande (Abb. 11). Die
zwei Bestdnde des Clusters 1 (BY48H und BY54D) bilden auch hier eine Gruppe mit relativ
groRem Abstand zum Bestand des Clusters 2 (BY56C).
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Abb. 10: Grafische Darstellung der Ergebnisse der Clusteranalyse der Seesaiblingsbestande
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Abb. 11: Neighbour-Joining-Dendrogramm der Seesaiblingsbestande basierend auf Nei’'s
unbiased genetic distance (Nei 1972,1978)

Aschenbestande

Die Analyse der Populationsstruktur auf Individuenbasis mittels STRUCTURE und STRUCTURE
HARVESTER lieferte nur K = 3 als mdgliche Anzahl genetischer Cluster der vier
Aschenbestande. Die Mehrzahl aller Individuen konnte eindeutig dem Cluster ihres jeweiligen
Bestandes zugeordnet werden. Die Bestdnde selbst verteilen sich wie folgt auf die drei Cluster
(Abb. 12):

e Cluster 1 (orange in Abb. 12): BY49C, BY57B
e Cluster 2 (gelb in Abb. 12): BY54F
e Cluster 3 (hellblau in Abb. 12): BY56E
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Die Ergebnisse der Clusteranalyse stimmen bei der Asche relativ gut mit dem Neighbour-
Joining-Dendrogramm der Bestande (Abb. 13) Uberein: Die Bestéande der Cluster 1 (BY49C und
BY57B) und Cluster 2 (BY54F) gruppieren zusammen. Das lasst sich dadurch erklaren, dass in
allen drei Bestéanden einzelne Individuen mit geringen genetischen Anteilen des jeweils anderen
Clusters vorkamen. Der Bestand BY56E (Cluster 3) nimmt dagegen mit relativ grof3em
genetischen Abstand eine separate Position ein. Anhand der Befragungen der Laichfischhalter
war keine dezidierte Zuordnung der fir den Aufbau der Bestdnde verwendeten

Basispopulationen mdglich.

Abb. 12: Grafische Darstellung der Ergebnisse der Clusteranalyse der Aschenbestande
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BY54F
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Abb. 13: Neighbour-Joining-Dendrogramm der Aschenbesténde basierend auf Nei’s
unbiased genetic distance (Nei 1972,1978)

58



Schwerpunkt 2: Vergleich der Zuchtbestande mit wildlebenden Verwandten
anhand mitochondrialer DNA-Sequenzen

Die Sequenzen der untersuchten mtDNA-Regionen und die Ergebnisse ihrer Analysen
(Haplotypenverteilung) in den untersuchten Bestanden der sechs Salmonidenarten sind in den
dem Auftraggeber Ubergebenen MS-Excel-Dateien (Regenbogenforelle_Statistik_D-Loop.xIsX;
Bachforelle_Statistik_D-Loop.xIsx; Seeforelle_Statistik_D-Loop.xIsx; Bachsaibling_ Statistik_D-
Loop.xIsx; Seesaibling_Statistik_D-Loop.xIsx und Asche_Statistik ND-5.xIsx) dargestellt. Die
zusammenfassende Betrachtung der Ergebnisse erfolgt getrennt nach einheimischen und fur die
Aquakultur/Angelfischerei eingefuhrten Arten.

Einheimische Arten:

Bachforelle

Fur die Sequenzanalyse der D-Loop-Region wurden von den 43 Bachforellenbestanden je 10
Individuen ausgewahlt. Bedingt durch Ausfélle in mehreren Bestdanden konnten insgesamt
jedoch nur 356 auswertbare, vollstandige D-Loop-Sequenzen von 1012 bp Lange gewonnen
werden. Als Referenzsequenz diente der Haplotyp H1 aus Cortey und Garcia-Marin (2002). Die
Sequenzen wiesen 18 variable Nukleotid-Positionen auf (Tab. 23). Dabei handelte es sich um
16 Substitutionen und zwei benachbarte Deletionen im Vergleich zur Referenzsequenz. Die 18
variablen Nukleotid-Positionen ergaben 10 verschiedene Haplotypen. Die Nukleotid-Diversitat 1
der 10 Haplotypen betrug 0,00406.

Die BLAST-Suche in der NCBI GenBank ergab, dass vier der 10 gefundenen Haplotypen
identisch mit Haplotypen aus Cortey und Garcia-Marin (2002) waren; deren Bezeichnungen (H1
bis H4) wurden daher flr die vorliegende Studie Ubernommen. Finf der sechs neu gefundenen
Haplotypen kénnen als Varianten der Typen H1 bis H4 betrachtet werden: 4 wiesen ldentitaten
von jeweils 99,9 % (1011 von 1012 Nukleotiden) zu ihnen auf und wurden deshalb als H2a, H3a,
H3b und H4a bezeichnet; der flinfte Haplotyp unterschied sich in den zwei Deletionen (= 99,8 %
Identitat) vom Haplotyp H1 und wurde dementsprechend als Hla bezeichnet. Der letzte der
neuen Haplotypen wies eine Identitat von 99,9 % mit Salmo trutta caspius, Haplotyp Iran3 (Vera
et al. 2011; GenBank: HM237339) auf und wurde als Iran3a bezeichnet.
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Tab. 23: Variable Nukleotid-Positionen der 10 gefundenen D-Loop Haplotypen der Bachforelle

Variable Nukleotid-Positionen Beispiel fur bekannter
Probe aus Haplotyp
aktueller
Studie

2 26 235 383 389 529 541 542 547 678 838 899 906 935 968 973 974 980

T T T C T C G G C C A A C C C C T T Referenz H1?2

* * * * * * * * * * * * * * * * * * BW4_1 Hla

* * * * * T * * * * * * * A * * * * BW6_8 H2b

* * * * * T * * * * * * * * * * * * BW6_1 H3C

* * * * * T * * * * * * A * * * * BW6_5 H4d

x o x o * * * * * * * * * * *  Del Del * BY56A6 Hla (neu)

* * * * * T * * * T * * * A * * * * BW11-13 H2a (neu)

* * * * * T * * * * * * * * * * * A BBllA6 H3a (neu)

* * * * * T * * * * G * * * * * * * NDSZDQ H3b (neu)

xox o * T * * * T * * A A * * * * BW11-17 H4a (neu)

cC A G T C * A C T * x G * x T x x = BW5-8 Iran3a
(neu)

aCortey und Garcia-Marin (2002): GenBank AF273086
b Cortey und Garcia-Marin (2002): GenBank AF273087
¢ Cortey und Garcia-Marin (2002): GenBank AF274574
d Cortey und Garcia-Marin (2002): GenBank AF274575
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Im Haplotypen-Netzwerk (Abb. 14) nahm der Haplotyp H3 eine zentrale Stellung ein. Von ihm
ausgehend waren die Haplotypen H1, H2, H4 und deren neu gefundenen Varianten maximal
vier Substitutionen/Mutationsschritte entfernt, was ihre enge genetische Verwandtschaft
unterstreicht. Im Gegensatz dazu war der neue Haplotyp Iran3a 11
Substitutionen/Mutationsschritte von H3 entfernt, unterschied sich aber nur in einer Substitution
vom Haplotyp Iran3, der im Netzwerk zu Vergleichszwecken mit einbezogen wurde.

H3
(BW6-1)

Abb. 14: Netzwerk der 10 gefundenen D-Loop-Haplotypen der Bachforelle (+ Iran3 als
Vergleich). Die schwarzen Punkte symbolisieren ,fehlende Haplotypen®, die nicht in den
untersuchten Proben vorkamen, aber notwendige Mutationsschritte fur die Verbindung
zu den benachbarten Haplotypen darstellen. In Klammern: Proben-IDs, deren
Sequenzen fur die BLAST-Suche verwendet wurden
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Die Verteilung der 10 gefundenen Haplotypen in den untersuchten Bachforellenbestéanden ist in
Tab. 24 dargestellt. Die Anzahl der Haplotypen je Bestand variierte stark von der Fixierung auf
einen einzigen Haplotyp (BW15, BY44A, BY57F, NRW2B, SN32A und SWH3B) bis zu funf
Haplotypen (BW11 und NDS2D).

Tab. 24: Verteilung der 10 gefundenen D-Loop-Haplotypen in den 43 untersuchten
Bachforellenbestanden

Haplotyp
Bestand H1 H2 H3 H4 Hla H2a H3a H3b H4a Iran3a
BB11A 1 8 1
BW4 3 3 2 1
BW5 9 1
BW6 2 5 3
BW11 1 3 1 1 1
BW15 10
BW21 6 1 1
BYBA 2 4 4
BY41A 2 5
BY44A 5
BY49A 2 6 1
BY50A 7 1
BY51C 7 2
BY52A 4 1 5
BY54A 3 6
BY55A 1 9
BY56A 2 1 3 1
BY57F 10
BY57G 5 5
BY58A 6 4
BY59B 1 7 1
HE2 4 2 1
HE3 2 1 7
HE4 4 1
NDS2C 5 2 3
NDS2D 2 1 2 3 1
NDS5A 5 5
NDS8C 1 3 4 2
NDS22C 5 2 3
NDS25B 6 1 2
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Fortsetzung Tab. 24

Haplotyp
Bestand H1 H2 H3 H4 Hla H2a H3a H3b H4a Iran3a
NRW1B 1 9
NRW2B 10
NRW13B 4 1
NRW14B 4 5
NRW16B 4 2
RP1B 1
RP1E 2 5
RP1F 2 5
SN32A
SN33A 1 2 3
SWH3B 5
TH7A 8 2
TH10A 1 1
Summe 39 90 93 101 2 2 12 1 2 14

Im Abschlussbericht zum Projekt ,Erfassung und Dokumentation der genetischen Variabilitat
von Wildpopulationen der Bachforelle (Salmo trutta fario) aus verschiedenen
Flussgebietseinheiten in Deutschland® (Schmidt et al. 2015, Tab. A2) sind die Cortey und
Garcia-Marin (2002) Haplotypen H1 als Atla, H2 als Atlb, H4 als Atlc und H3 als Atld codiert.
Sie waren die haufigsten Haplotypen der Wildbestande und kamen in allen funf beprobten
Flussgebietseinheiten (Donau, Elbe, Oder, Rhein und Weser) vor. Mit 323 von 356 D-Loop-
Sequenzen bzw. 91,0 % waren diese vier Haplotypen auch in den Zuchtbestanden der
vorliegenden Studie am haufigsten. Sie und ihre finf neu beschriebenen Varianten kénnen der
atlantischen Linie von Salmo trutta zugeordnet werden (Duftner et al. 2003). Die meisten der
untersuchten Zuchtbestande wiesen nur Haplotypen dieser Linie auf. Demgegentber ist der neu
gefundene Haplotyp Iran3a aufgrund seiner Ahnlichkeit zum Typ Iran3 der danubischen Linie
zuzuordnen (Vera et al. 2011). Dieser Haplotyp wurde nur in finf Zuchtbestanden gefunden:
BW5, NRW1B, RP1B, RP1E und RP1F, allerdings stets zusammen mit mindestens einem
Haplotypen der atlantischen Linie.

Seeforelle

Fur die Sequenzanalyse der D-Loop-Region wurden von den acht Seeforellenbestanden je 10
Individuen ausgewéhlt. Bedingt durch drei Ausfalle im Bestand BY53A konnten insgesamt nur
77 auswertbare, vollstandige D-Loop Sequenzen von 1012 bp Lange gewonnen werden. Als
Referenzsequenz diente der Haplotyp H1 aus Cortey und Garcia-Marin (2002). Die Sequenzen
wiesen 16 variable Nukleotid-Positionen auf (Tab. 25). Dabei handelte es sich ausschlie3lich um
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Substitutionen, Indels wurden nicht gefunden. Die 16 variablen Nukleotid-Positionen ergaben
acht verschiedene Haplotypen. Die Nukleotid-Diversitat 1 der acht Haplotypen betrug 0,00674.

Die BLAST-Suche in der NCBI GenBank ergab, dass vier der gefundenen Haplotypen identisch
mit Haplotypen aus Cortey und Garcia-Marin (2002) waren; deren Bezeichnungen (H1 bis H4)
wurden daher fur die vorliegende Studie Ubernommen. Zwei weitere Haplotypen waren die
schon bei den Bachforellen neu gefundenen Haplotypen H2a und Iran3a. Fur die restlichen zwei
Haplotypen wurden keine 100 %igen Ubereinstimmungen gefunden. Einer von ihnen lieferte die
beste Ubereinstimmung (99,8 %) zu Salmo trutta oxianus Isolat AFA2 (Griffiths et al. 2009;
GenBank: EU329720) und wurde daher als AFA2a bezeichnet. Schlielich ergab sich fur den
letzten Haplotyp eine Ubereinstimmung von 99,7 % mit Salmo trutta Haplotyp ATcs49 (Cortey et
al. 2009; GenBank: EF530509), der demzufolge als ATcs49a bezeichnet wurde.

Im Haplotypen-Netzwerk (Abb. 15) nahm der Haplotyp H3 eine zentrale Stellung ein. Von ihm
ausgehend waren die Haplotypen H1, H2, H2a, H4 und ATcs49a maximal drei
Substitutionen/Mutationsschritte  entfernt, was ihre enge genetische Verwandtschaft
unterstreicht. Im Gegensatz dazu war der neue Haplotyp AFA2a 13
Substitutionen/Mutationsschritte von H3 und zwei Substitutionen/Mutationsschritte von Iran3a
entfernt, was wiederum deren enge genetische Verwandtschaft unterstreicht.

Die Verteilung der gefundenen Haplotypen in den untersuchten Seeforellenbestanden ist in Tab.
26 dargestellt. Die Anzahl der Haplotypen je Bestand variierte stark von zwei (BW6, BY52F,
BY53A und BY55C) bis sechs (BY51B).

Im Abschlussbericht zum Projekt ,Erfassung und Dokumentation der genetischen Vielfalt der
Seeforelle (Salmo trutta lacustris) in Deutschland“ (Wetjen et al. 2018, Tab. 14-A2) sind die
Cortey und Garcia-Marin (2002) Haplotypen H1 als Atla, H2 als Atlb, H4 als Atlc und H3 als
Atld codiert. Diese vier Haplotypen und H2a kénnen der atlantischen Linie von Salmo trutta
zugeordnet werden (Duftner et al. 2003) ebenso wie ATcs49a aufgrund seiner Ahnlichkeit zum
atlantischen Haplotypen ATcs49 (Cortey et al. 2009). Demgegeniiber gehdren die Haplotypen
Iran3a und die neu beschriebene Variante AFA2a des Haplotyps AFA2 zur danubischen Linie
(Griffiths et al. 2009, Vera et al. 2011).

Daraus folgt, dass nur einer der untersuchten Bestédnde (BW6) auf der mtDNA-Ebene rein
atlantischen Ursprungs ist. Alle anderen Bestande sind ,admixed“, d.h. weisen sowohl
atlantische als auch danubische Haplotypen auf. Darliber hinaus gibt es keinen Bestand mit rein
danubischen Haplotypen.
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Abb. 15: Netzwerk der acht gefundenen D-Loop-Haplotypen der Seeforelle. Die schwarzen
Punkte symbolisieren ,fehlende Haplotypen®, die nicht in den untersuchten Proben
vorkamen, aber notwendige Mutationsschritte fiir die Verbindung zu den benachbarten
Haplotypen darstellen. In Klammern: Proben-IDs, deren Sequenzen fir die BLAST-
Suche verwendet wurden
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Tab. 25: Variable Nukleotid-Positionen der acht gefundenen D-Loop-Haplotypen der Seeforelle

Variable Nukleotid-Positionen Beispiel fur bekannter
Probe aus Haplotyp
aktueller
Studie

2 26 233 234 235 388 389 529 541 542 547 678 899 906 935 968

T T G A T C T C G G C A cC C C Referenz H 12

* * * * * * * * * * * * * * * BY51B_21 H 1a

* * * * * * * T * * * * * A * BW6_1 H 2b

* * * * * * * T * * * * * * * BY51B_3 H 3C

* * * * * * * T * * * * A A * BW6_14 H 4d
L T ook ook A * BY51B-5 H 2a (neu)
C A * * G T C * A C T G * * T BY51B-7 Iran 3a (neu)
C A A G G T C * A C T G * * T BY53A-14 AFA2a (neu)
* * A G G * * T * * * * * * * BY56F-5 ATcs49a (neu)

aCortey und Garcia-Marin (2002): GenBank AF273086
b Cortey und Garcia-Marin (2002): GenBank AF273087
¢ Cortey und Garcia-Marin (2002): GenBank AF274574
d Cortey und Garcia-Marin (2002): GenBank AF274575
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Tab. 26: Verteilung der acht gefundenen D-Loop Haplotypen in den acht untersuchten Seeforellenbestédnden

Haplotyp
Bestand H1 H2 H3 H4 H2a Iran3a AFA2a ATcs49a
BW 6 7 3
BY 51B 1 1 3 1 3 1
BY 52F 6 4
BY 53A 3 4
BY 55C 2 8
BY 56F 2 6 1 1
BY 57E 7 1 2
NRW 12B 6 3 1
Summe 10 10 24 7 3 16 4 3
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Seesaibling

Fur die Sequenzanalyse der D-Loop-Region wurden von den drei Seesaiblingsbestanden je 10
Individuen ausgewahlt. Bedingt durch einen Ausfall im Bestand BY54D konnten insgesamt nur
29 auswertbare partielle D-Loop-Sequenzen von 419 bp Lange gewonnen werden. Diese
konnten zwei Haplotypen zugeordnet werden, die sich an vier Nukleotid-Positionen
unterscheiden (Tab. 27): Zwei Substitutionen und zwei Deletionen. Die Nukleotid-Diversitat 1
der zwei Haplotypen betrug 0,00480.

Tab. 27: Variable Nukleotid-Positionen der zwei gefundenen D-Loop Haplotypen des

Seesaiblings

Variable Nukleotid-Positionen Beispiel fur Identisch mit GenBank
Probe aus Englbrecht et Accession
aktueller al. (2002) Nummer
Studie Haplotyp

80 300 357 417

G A A C BY48H1 H1 KU877556

T Deletion G Deletion BY56C10 H6 KU877561

Die BLAST-Suche in der NCBI GenBank ergab, dass der Haplotyp 1 zu 100 % mit dem Isolat
Salvelinus alpinus alpinus ARLS04_004 (KY122249, Oleinik et al. unvertffentlicht sowie
MN957796, Oleinik et al. 2020) und der Haplotyp 2 zu 99 % mit dem Isolat Salvelinus alpinus
alpinus ARLS04_014 (KY122251, Oleinik et al. unverdffentlicht sowie MN957797, Oleinik et al.
2020) identisch waren. Beide Isolate stammten aus dem See Sitasjaure an der Grenze zwischen
Schweden und Norwegen.

Alle Individuen der Bestdnde BY48H und BY54D waren fur den Haplotyp 1 fixiert, der auch im
Bestand BY56C mit 9 von 10 Individuen dominierte (Tab. 28). Die Haplotypenverteilung stimmt
gut mit den Ergebnissen der Mikrosatelliten-Analysen Uberein. Dort gehdrten die Bestdnde
BY48H und BY54D zum selben genetischen Cluster (Abb. 10) bzw. gruppierten zusammen im
Neighbour-Joining Dendrogramm (Abb. 11), wahrend der Bestand BY56C zu einem separaten
Cluster gehorte und auch im Dendrogramm eine relativ separate Stellung einnahm.

68



Tab. 28: Verteilung der zwei gefundenen D-Loop-Haplotypen in den drei untersuchten
Seesaiblingsbestanden

Haplotyp
Bestand 1 2
(= H1 nach Englbrecht et al. 2002) (= H6 nach Englbrecht et al. 2002)

BY48H 10

BY54D 9
BY56C 9 1
Summe 28 1

Eine methodisch vergleichbare Studie zu deutschen Seesaiblingsbestanden liegt von Englbrecht
et al. (2002) vor. Sie sequenzierten einen 225 bp langen Abschnitt des D-Loop 3"-Endes von
157 Individuen aus 10 Seen in Studdeutschland und dem nérdlichen Osterreich und fanden 17
Haplotypen, die sich an 14 Positionen, einschliellich Indels, unterschieden. Die entsprechenden
Sequenzen sind in der NCBI GenBank unter den Zugangsnummern KU877556 bis KU877572
zu finden. Ein Vergleich der mit unseren Sequenzen Uberlappenden Bereiche (von 205 bis 419
bp fur Haplotyp 1 bzw. von 205 bis 417 bp fur Haplotyp 2) zeigte 100 % Identitat zu Haplotyp H1
(unser Haplotyp 1) bzw. 100 % Identitat zu Haplotyp H6 (unser Haplotyp 2) aus der Studie von
Englbrecht et al. (2002). Haplotyp H1 dominierte auch in der damaligen Studie mit 44,6 % aller
beobachteten Haplotypen, wurde in 9 der 10 Populationen gefunden und fehlte nur im
Ammersee. Demgegenuber war Haplotyp H6 relativ selten. In Deutschland kam er nur bei einem
von 13 Individuen aus dem Bodensee vor (Tab. 5 in Englbrecht et al. 2002). Die restlichen
Individuen mit Haplotyp H6 stammten aus dem Fuschlsee (3 von 15 Individuen) und Grundisee
(4 von 15 Individuen) in Osterreich.

Asche

Fir die Sequenzierung des 529 bp langen Abschnitts der NADH-5 Dehydrogenase (ND-5) und
den Vergleich mit den Haplotypen aus Gum et al. (2005) sollten jeweils 10 Individuen der vier
beprobten Bestande verwendet werden. Trotz des Einsatzes von Ersatzindividuen und
mehrfacher Wiederholungen und Modifizierungen der PCR-Protokolle gelang es jedoch nicht,
eine Probe des Bestandes BYS56E und neun Proben des Bestandes BY57B fur die
anschlieRende Sequenzierung zu amplifizieren. Somit standen statt 40 nur 30 Sequenzen fir die
Auswertung zur Verfigung. Als Referenzsequenz diente der Haplotyp CWO05 aus Gum et al.
(2005).

Die 30 auswertbaren Sequenzen wiesen eine hohe Diversitdt auf. Von den insgesamt 529
Nukleotiden waren 23 Positionen bzw. 4,35 % variabel (Tab. 29). Dabei handelte es sich
ausschlief3lich um Substitutionen, Indels wurden nicht gefunden. Die 23 variablen Nukleotid-
Positionen ergaben 10 verschiedene Haplotypen. Entsprechend der hohen Anzahl variabler
Positionen betrug die Nukleotid-Diversitat  der 10 Haplotypen 0,01613.
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Die BLAST-Suche in der NCBI GenBank ergab erwartungsgemaf3 eine 100 %ige
Ubereinstimmungen mit je vier Haplotypen aus Gum et al. (2005) (CE03, CW01, CW05, CWO06)
aber auch mit zwei Haplotypen aus Koskinen et al. (2000) (H16 und H17). Die vier neuen
Haplotypen standen den bereits bekannten sehr nahe. Zwei wiesen Identitdten von 99,8 % zu
H16 bzw. H17 auf und wurden dementsprechend als H16a bzw. H17a bezeichnet. Die beiden
anderen wiesen ldentitaten von 99,6 % bzw. 98,9 % zu CEO03 auf und wurden daher als CEO3a
bzw. CEO03b bezeichnet.

Im Haplotypen-Netzwerk (Abb. 16) lasst sich eine Gliederung in zwei Cluster erkennen: Zum
groReren Cluster im oberen Teil gehérten acht Haplotypen (CW01, CW05, CW06, H17, H17a,
CEO03, CEO3a und CEO3b), die sich um den zentralen Typ H17 gruppieren. Dem steht ein
kleines Cluster aus zwei Haplotypen (H16 und H16a) gegenuber. Der Abstand von H17 zu H16
betragt 15 Substitutionen/Mutationsschritte.

Die Verteilung der 10 Haplotypen in den untersuchten Aschenbestianden ist in Tab. 30
dargestellt. Auch hier zeigte sich eine z.T. hohe Diversitét innerhalb der Bestdnde, insbesondere
BY54F mit sechs Haplotypen und BY49C mit drei Haplotypen.

Drei der vier Haplotypen aus Gum et al. (2005) gehdren der Linie lla an und wurden von den
Autoren im Einzugsgebiet von Donau (CWO1l: Fichtelnaab, Waldnaab; CWO05: Sempt,
Tittmoninger Ache), Rhein/Main (CWO0L1: Erf, Sinn; CWO05: Bodensee; CWO06: Leinleiter) bzw.
Weser (CWO06: Lutter) gefunden. Im Gegensatz dazu gehérte der Haplotyp CEO3 zur Linie llb
und kam im Ostseeraum vor (Dunajec, Vistula in Polen, Akmena in Litauen und Ratan in
Zentralschweden). Der Haplotyp H16 wurde von Koskinen et al. (2000) in der Ramsach (Donau-
Einzugsgebiet) und der Haplotyp H17 u.a. in der Eger (Elbe-Einzugsgebiet) gefunden.

70



Abb. 16: Netzwerk der 10 gefundenen ND-5 Haplotypen der Asche. Die schwarzen Punkte
symbolisieren ,fehlende Haplotypen®, die nicht in den untersuchten Proben vorkamen,
aber notwendige Mutationsschritte fur die Verbindung zu den benachbarten Haplotypen
darstellen. In Klammern: Proben-IDs, deren Sequenzen fur die BLAST-Suche
verwendet wurden

71



Im Projekt ,Erfassung und Dokumentation der genetischen Vielfalt der Asche (Thymallus
thymallus) in Deutschland® (Kdbsch et al. 2019) wurden u.a. auch die mitochondrialen ND1- und
ND5/6-Regionen untersucht, allerdings mittels RFLP-Analysen. Auch wenn dadurch ein direkter
Sequenz-Vergleich nicht moglich ist, kann Uber die von Gum et al. (2005) beschriebenen
Hauptlinien 1, lla, llb und 11l eine Einordnung der Ergebnisse vorgenommen werden. Kobsch et
al. (2019) stellten eine deutliche Zuordnung der haplotypisierten Individuen zu den Hauptlinien
gemal ihrer Zugehorigkeit zu den Flussgebietseinheiten (FGE) fest. Demnach gehdrten
Individuen der FGEs Rhein und Maas grof3tenteils zu Haplotypen der Linie lla (aul3er der Lahn-
Population), Individuen der FGEs Elbe und Weser grofdtenteils zu Haplotypen der Linie llb und
Individuen aus der FGE Donau grof3tenteils zu Haplotypen der Linie 11l an.
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Tab. 29: Variable Nukleotid-Positionen der 10 gefundenen ND-5 Haplotypen der Asche

Variable Beispiel
Nukleotid fur Probe
Positionen aus GenBank
aktueller  bekannter Accession
Studie Haplotyp Nummer
27 63 64 70 85 89 97 136 139 161 184 203 292 349 352 394 397 409 442 448 475 478 511
A C C A A G T A T C C A C G C A A C C BY49C1 CWwWo052 AY527290
* * * * * * * C * * * * * * * * * * * * * * * BY56E3 CWOla AY527278
* * * * T * * * * * * * * * * * * * * * * * * BY56E13 CWOBB AY527284
* * *T T * * C * A * * * T * C * * * * * * * BY54F7 CEO032 AY527291
* T * * * G A C G C * T * T * T G * T T BY49C6 H16b AF270852
* Xk T T * x Cok A Kk k k% ko x ok ko %k k% % BYBAF] H17b AF270853
* * % T T T * C * A * *x *k k x ok x k% ¥ x % *  BYA9C3  Hl7a(neu) -
* * kT * A X C * A *x x ¥ ook X * T BY54F2  CEO3b (neu) -
T * * * G A * T * * T G * T BY54F4 H16a (neu) -
* x T T A * C * A * *» *x T *x % x *x x x *x x * BY54F8 CEO3a (neu) -
aBezeichnung nach Gum et al. (2005)
b Bezeichnung nach Koskinen et al. (2000)
Tab. 30: Verteilung der 10 gefundenen ND-5 Haplotypen in den vier untersuchten Aschebestianden
Haplotyp
Bestand Ccwo1l CWO05 CWO06 CEO3 H16 H17 Hl7a CEO3b H1l6a CEO3a
BY 49C 7 1 2
BY 54F 2 1 2 1 3 1
BY 56E 6 3
BY 57B
Summe 6 7 3 2 1 1 5 1 3 1
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Eingefluhrte Arten:

Regenbogenforelle

Fur die Sequenzanalyse der D-Loop Region sollten jeweils 10 Individuen pro Bestand
untersucht werden. Insgesamt standen 68 Regenbogenforellenbestédnde zur Verfigung: 59
Zucht- und neun Wildbestande. Die geforderte Individuenzahl konnte jedoch bei zwei
Wildbestanden nicht erreicht werden. Vom Bestand BWF2 waren nur sechs und vom Bestand
NRW Ruhmbach lediglich vier Individuen vorhanden. Somit ergab sich eine Gesamtzahl von 670
zu sequenzierenden Individuen. Von diesen konnten 664 auswertbare partielle D-Loop
Sequenzen gewonnen werden. Als Referenzsequenz diente der Haplotyp MYSO1A aus Brunelli
et al. (2010). Fur das Alignment wurden die Sequenzen auf die Lange der Referenz (603 bp)
gekdrzt.

Die 664 Sequenzen konnten 10 verschiedenen Haplotypen zugeordnet werden. Diese wiesen
insgesamt 10 variable Nukleotid-Positionen im Vergleich zur Referenzsequenz MYSO01A,
untereinander aber nur neun variable Nukleotid-Positionen auf (Tab. 31). Insertionen oder
Deletionen wurden nicht gefunden. Die Nukleotid-Diversitat T der 10 Haplotypen betrug
0,00464.

Die BLAST-Suche ergab, dass neun Haplotypen zu 100 % mit bereits in der NCBI GenBank
deponierten identisch waren; deren Bezeichnungen wurden daher GUbernommen. Acht dieser
Haplotypen (MYS...) stammten aus der Studie von Brunelli et al. (2010) und ein Haplotyp
(RTDLO4) aus der Arbeit von Bagley und Gall (1998). Alle wurden urspringlich in
nordamerikanischen Wild- bzw. Zuchtbestdnden nachgewiesen. Der erstmalig identifizierte
Haplotyp MYSO01Ka unterschied sich vom bekannten Haplotyp MYSO01K durch lediglich eine
Substitution (C zu T) an Position 537. Aul3er im Wildbestand aus Liechtenstein (vier Individuen)
kam er noch im bayerischen Goldforellenbestand BY47D (ein Individuum) und im
niedersachsischen Zuchtbestand NDS21P (zwei Individuen) vor.

Im Haplotypen-Netzwerk nahm der Haplotyp MYSO1H eine zentrale Stellung ein (Abb. 17). Von
ihm ausgehend waren alle anderen Haplotypen maximal drei Substitutionen/Mutationsschritte
entfernt, was ihre enge genetische Verwandtschaft unterstreicht.

Die Anzahl der 10 Haplotypen uber alle 68 Bestdnde hinweg variierte von drei (MYS12C und
RTDLO04) bis zu 337 (MYSO03B). Interessant war, dass der Haplotyp MYS12C nur im Bestand
NDS6B (Frihlaicher) und der Haplotyp RTDLO4 nur im Bestand NDS6C (Spatlaicher) vorkam.
Drei Haplotypen waren uber alle Proben hinweg am héaufigsten: MYS03B (n=337; 50,8 %),
MYSO01H (n=102; 15,4 %) und MYSO01K (n=88; 13,2 %).

Die einzelnen Bestande wiesen unterschiedliche Haplotypenhaufigkeiten auf (Tab. 32): von der
Fixierung fur einen Haplotyp bis zu maximal funf Haplotypen je Bestand. Zu den Bestanden mit
der hoéchsten Anzahl von vier bis funf verschiedenen Haplotypen z&hlten sowohl Zucht- (BB1B,
BY47D, NDS18A, NDS22A, NRW13A) als auch Wildbestéande (BWF3, NRW Orke, LIF).
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Tab. 31: Variable Nukleotid-Positionen der 10 gefundenen D-Loop Haplotypen der Regenbogenforelle.
MYS - Haplotypen nach Brunelli et al. (2010); RTDL04 — Haplotyp nach Bagley und Gall (1998)

Variable Nukleotid-Positionen Beispiel flr bekannter GenBank
Probe aus Haplotyp Accession
aktueller Nummer
Studie

54 139 340 374 394 397 435 511 537 587

C A T T A G G G C G Referenz MYSO1A HM229293

* * * * * * * * * A BY47D3 MYSO01K HM229303
* * * * * * * * T A LIF2 MYS01Ka (neu) -

T * * * * * * * * A NDS6B3 MYSO1H HM229300

T * * * * * * A * A BY61A5 MYSO01G HM229299

T * * * * A * * * A NDS2A4 MYS03B HM229305

T G * * * A * * * A NDS6B1 MYSO03A HM229304

T * C * * A * * * A NDS6B5 MYS10 HM229310

* * * C C * * * * A NDS6B2 MYS12C HM229313

T * * C C * A * * A BY54B7 MYS08 HM229308

T * * * * * A * * A NDS6C2 RTDLO4 AF044133
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Die drei haufigsten Haplotypen MYS03B, MYSO01H und MYSO01K dominierten auch in einer
Studie an Regenbogenforellen aus 36 offenen Gewdassern (besetzte oder selbsterhaltende
Bestande) und funf Zuchtbetrieben, vorwiegend aus Sidosteuropa (Stankovic et al. 2016). Im
Gegensatz dazu waren die Haplotypen MYSO03B mit 2,8 % und MYSO1H mit 0,6 % in den
nativen nordamerikanischen Bestdnden unter den insgesamt 38 gefundenen Haplotypen sehr
selten; dort war MYSO1K mit ca. 45 % der haufigste Haplotyp, mit etwa gleicher Haufigkeit in
den Binnen- und Kisten-Fundorten (Brunelli et al. 2010).

RTDL04
(NDS6C2)

Abb. 17: Netzwerk der 10 gefundenen D-Loop-Haplotypen der Regenbogenforelle. Die beiden
schwarzen Punkte symbolisieren ,fehlende Haplotypen®, die nicht in den untersuchten
Proben vorkamen, aber notwendige Mutationsschritte fir die Verbindung zu den
benachbarten Haplotypen darstellen. In Klammern: Proben-IDs, deren Sequenzen flr
die BLAST-Suche verwendet wurden



Tab. 32: Verteilung der 10 gefundenen D-Loop-Haplotypen in den 68 untersuchten
Regenbogenforellenbestanden

Haplotyp
Bestand MYS01lK MYS0lKa MYSO1H MYS01G MYS03B MYSO3A MYS10 MYS12C MYS08 RTDLO4
BB 1A 10
BB 1B 2 4 3 1
BB 11C 10
BW 2 4 4 2
BW 4 10
BW 5 10
BW 15 10
BW 16 10
BW 18 9 1
BW 20 10
BW 21 10
BW 21GF 1 9
BW F1 2 8
BW F2 5 1
BW F3 3 1 4 1 1
BY 8B 1 3
BY 41B 10
BY 47B 1 1 7 1
BY 47D 2 1 2 2 3
BY 48F 9 1
BY 49B 4 6
BY 51A 8 2
BY 52B 2 8
BY 52C 10
BY 54B 2 4 4
BY 55B 3 7
BY 58E 10
BY 58F 3 7
BY 59D 7 2 1
BY 61A 2 5 2
HE 3 6 3
HE 4 8
LIF 1 1 4 1 3
MV 3A 10
MV 3B 4 6
NDS 2A 10
NDS 5B 3 3 4
NDS 5C 10
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Fortsetzung Tab. 32

Haplot
Bestand M\?SOly}E MYS01Ka MYSO01H MYS01G MYS03B MYS03A MYS10 MYS12C MYS08 RTDLO4
NDS 6B 3 2 2 3
NDS 6C 2 1 4 3
NDS 18A 1 1 6 1 1
NDS 20A 10
NDS 21L 5 1 4
NDS 21M 9 1
NDS 21N 10
NDS 210 10
NDS 21P 4 2 4
NDS 21Q 3 6 1
NDS 21R 5 5
NDS 22A 2 2 1 4 1
NDS 25A 8
NDS 26B 10
NRW 1A 1 9
NRW 2A 5 3 2
NRW 2C 10
NRW 13A 5 2 2 1
NRW 15A 1 7 2
NRW Orke 1 5 3 1
NRW
Ruhmbach 4
NRW
Soestbach 1 9
RP 1A 2 1 6 1
RP 1C 1 4
RP 1D 1 8
ST 7 3
SWH 3A 6
TH7C 2
TH 7D 9 1
TH 10B 10
Summe 88 7 102 19 337 26 51 3 28 3
Goldforelle
Wildbestand
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Bachsaibling

Fur die Sequenzanalyse der D-Loop-Region wurden von den 15 Bachsaiblingsbestanden je 10
Individuen ausgewahlt. Bedingt durch Ausfalle in mehreren Bestdnden konnten insgesamt
jedoch nur 132 auswertbare, partielle D-Loop Sequenzen von 301 bp Lange gewonnen werden.
Als Referenzsequenz diente der Haplotyp H1, ein GenBank-Eintrag mit der Zugangsnummer AF
545048 (Coombs et al. 2002, unveroffentlicht). Die 132 Sequenzen wiesen funf variable
Nukleotid-Positionen auf (Tab. 33). Dabei handelte es sich ausschlie3lich um Substitutionen,
Indels wurden nicht gefunden. Die funf variablen Nukleotid-Positionen ergaben funf
verschiedene Haplotypen. Die Nukleotid-Diversitat 1 der finf Haplotypen betrug 0,00664.

Tab. 33: Variable Nukleotid-Positionen der fiinf gefundenen D-Loop Haplotypen des

Bachsaiblings

Variable Nukleotid-Positionen Beispiel fur bekannter GenBank
Probe aus Haplotyp Accession
aktueller Nummer
Studie

52 144 175 220 237

A T A G C BB11B1 H12 AF545048
* C * * * BY54C1 Hla neu

* * * A * BY51D4 H1b neu

G * * * T NDS22D6 Hilc neu

* * T * * BY41C7 H42 AF545051

@ Coombs et al. (2002, unveréffentlicht)

Einer der finf Haplotypen (H1) war mit der Referenzsequenz identisch. Die BLAST-Suche in der
NCBI GenBank ergab, dass ein weiterer Haplotyp identisch war mit dem Haplotyp H4, einem
Eintrag mit der Zugangsnummer AF 545051 (ebenfalls von Coombs et al. 2002,
unveroffentlicht). Deren Bezeichnungen (H1 und H4) wurden daher fir die vorliegende Studie
Ubernommen. Die drei neu gefundenen Haplotypen kdnnen als Varianten des Typs H1
betrachtet werden: Zwei wiesen ldentitdten von jeweils 99,7 % (300 von 301 Nukleotiden) zu H1
auf und wurden deshalb als Hla und H1b bezeichnet; der dritte Haplotyp unterschied sich in
zwei Positionen (= 99,3 % Identitat) vom Haplotyp H1 und wurde dementsprechend als Hlc
bezeichnet.

Die enge genetische Verwandtschaft der finf Haplotypen ist auch im Haplotypen-Netzwerk
ersichtlich, in dem Haplotyp H1 eine zentrale Stellung einnahm (Abb. 18).
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Hla
(BY54C1)

H1
(BBI1BI)

H4
(BY41C7)

Hib
(BY51D4)

Abb. 18: Netzwerk der finf gefundenen D-Loop-Haplotypen des Bachsaiblings. Der schwarze
Punkt symbolisiert einen ,fehlenden Haplotypen®, der nicht in den untersuchten Proben
vorkam, aber einen notwendigen Mutationsschritt fur die Verbindung zu den
benachbarten Haplotypen darstellt. In Klammern: Proben-IDs, deren Sequenzen fiir die

BLAST-Suche verwendet wurden

Die Verteilung der flnf Haplotypen in den untersuchten Bachsaiblingsbesténden ist in Tab. 34
dargestellt. Die Anzahl der Haplotypen je Bestand variierte stark von der Fixierung auf einen

einzigen Haplotyp bis zu drei Haplotypen.
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Tab. 34: Verteilung der fiunf gefundenen D-Loop-Haplotypen in den 15 untersuchten
Bachsaiblingsbestanden

Haplotyp
Bestand H1 Hla Hilb Hilc H4
BB11B 10
BY41C 6 3
BY44C 9
BY47C 3 4
BY48I 7
BY51D 4 5 1
BY52E 9 1
BY54C 9
BY56B 6 3
HE3 2 2
NDS2E 9
NDS8A 10
NDS22D 3 3 4
NRw14C 9
TH7B 10
Summe 94 9 8 3 18

Leider wurden in den GenBank-Eintrdgen der Haplotypen H1 und H4 keine geografischen
Angaben zu den Sammelorten der Proben gemacht, so dass eine nahere Eingrenzung ihrer
Herkunft in Nordamerika nicht moglich ist.

Die im Vergleich zur Regenbogenforelle geringere Anzahl an Haplotypen sowie die Fixierung
von sieben der 15 Bestande fir den gleichen Haplotyp H1 und einem weiteren Bestand fur Hla
deuten jedoch auf genetische Flaschenhals-Effekte schon bei der Einfuhr der Art und/oder
wahrend ihrer weiteren Verbreitung in Deutschland hin.

Schwerpunkt 3: genetischer Vergleich der deutschen Zucht- und wildlebenden
Bestande der Regenbogenforelle

Dieser Vergleich wurde anhand der Mikrosatelliten-Daten von 25 Zucht- und 9 Wildbestanden
zur genetischen Diversitét innerhalb der Bestande und genetischen Differenzierung zwischen
den Bestanden vorgenommen.
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In den Variabilitdtsparametern mittlere Allelzahl, beobachtete Heterozygotie und Fixationsindex
konnten nur vernachlassigbar geringe Unterschiede zwischen beiden Gruppen festgestellt
werden (Tab.35).

Tab. 35: Vergleich wichtiger Variabilitatsparameter zwischen Zucht- und Wildbestanden der
Regenbogenforelle

Parameter Zuchtbestédnde Wildbestande
N =25 N=9
mittlere Allelzahl 5,00 4,73
beobachtete Heterozygotie 0,599 0,591
Fixationsindex -0,047 -0,079

Die Analyse der Populationsstruktur auf Individuenbasis mittels STRUCTURE und STRUCTURE
HARVESTER lieferte K = 2, 6 und 8 als mdgliche Anzahl genetischer Cluster aller 34
Regenbogenforellenbestande. Da bei alleiniger Betrachtung der 25 Zuchtbestdnde ebenfalls
K=8 als eine wahrscheinliche Anzahl genetischer Cluster gefunden worden war, wurde fir den
Vergleich von Zucht- mit Wildbestanden auch nur diese Clusteranzahl herangezogen. Die
Ergebnisse zeigten, dass die Individuen der meisten Wildbestdnde keinem der acht Cluster
eindeutig zugeordnet werden konnten (Abb. 19).

Eine bemerkenswerte Ausnahme bildete der Wildbestand ST aus Sachsen-Anhalt, dessen
Individuen alle einem eigenstandigen, mit keinem anderen Bestand geteilten Cluster
angehorten. Daruber hinaus nimmt der Bestand auch im Neighbour-Joining-Dendrogramm eine
relativ isolierte Position ein (Abb. 20).

Obwohl der Bestand ST mit einer mittleren Allelzahl von 3,54, einer beobachteten Heterozygotie
von 0,469 und einem Fixationsindex von 0,039 schlechtere Werte als das Mittel der
Wildbestande aufweist (Tab. 35), stellt er in Verbindung mit seiner hohen Differenziertheit von
allen anderen Wildbestanden (mittlerer Fsr-Wert von 0,172) eine Besonderheit dar.
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Abb. 19: Grafische Darstellung der Ergebnisse der Clusteranalyse fur K = 8; die neun Wildbestande der Regenbogenforelle sind mit
roten Pfeilen markiert
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Abb. 20: Neighbour-Joining-Dendrogramm aller 34 untersuchten Regenbogenforellenbestande
basierend auf Nei’s unbiased genetic distance (Nei 1972,1978); die neun Wildbestéande

sind mit roten Pfeilen markiert
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6. Voraussichtlicher Nutzen und Verwertbarkeit der Ergebnisse

Schwerpunkt 1:

Entscheidungsgrundlage fur weitere Planungen

Im Rahmen der vorliegenden Studie konnte gezeigt werden, dass in der Salmonidenhaltung in
Deutschland nach wie vor eine bedeutende Anzahl an Zuchtbestanden vorhanden, die
Bestandszahl gegentiber der Ersterhebung vor etwa zehn Jahren jedoch riicklaufig ist. Eine
hohe Rate an zwischen den Erhebungen erloschenen aber auch neu etablierten Bestanden
verweist auf die hohe Fluktuation unter den in der Salmonidenhaltung in Deutschland als
Zuchtbestande gehaltenen genetischen Ressourcen. Durch die vorliegende Erfassung der noch
vorhandenen Zuchtbestdnde in der Salmonidenhaltung in Deutschland kénnen Mal3nahmen
zum Schutz und zur Aufrechterhaltung dieser genetischen Ressourcen fachlich abgeleitet
werden.

Anhand der nach Verlauf von etwa zehn Jahren wiederholt Uber Mikrosatellitenmarker
analysierten Zuchtbestande zeigte sich, dass die Halterinnen ihre Zuchtbestédnde auch bei
intensiverer zlchterischer Bearbeitung durch Einsatz hinreichender effektiver Populationsgréf3en
und nicht Uberzogener Selektionsintensitaten in ihrer genetischen Diversitat im Durchschnitt nur
wenig beeintrachtigen.

Empfehlungen zur ziichterischen Bearbeitung

Auf Ebene der Arten

Die aktuell in der Salmonidenhaltung in Deutschland vorgenommene zichterische Bearbeitung
basiert allein auf dem Einsatz der positiven Massenauslese. Mit in der Regel mittleren bis hohen
Intensitaten wird zumeist auf morphologische Merkmale und/oder Wachstumsleistung selektiert.
Somit erfolgt die Zlchtung in den meisten Bestanden nicht so systematisch und effektiv wie es
die bekannten Methoden zulassen wirden. Das Potenzial der Zichtung zur Steigerung der
Leistungsfahigkeit bleibt im Gegenzug weitgehend ungenutzt. Insbesondere zunehmend an
Bedeutung gewinnende Fleischbeschaffenheits- und Qualitditsmerkmale, die nur durch
Zuchtungsverfahren unter Nutzung von Verwandtenleistungen zu bearbeiten sind, kdnnen
derzeit nicht verbessert werden. Die Gefahr des Verlustes der Wettbewerbsfahigkeit gegentiber
Salmonidenziichtern aus den USA, Skandinavien und Frankreich, wo differenzierte
Zuchtprogramme auf der Basis von Verwandtenleistungen (Familienselektion) betrieben werden,
besteht weiterhin. Insbesondere bei der Regenbogenforelle, auf die sich die Zuchtprogramme

bislang konzentrieren, kénnte dies den Verlust weiterer Bestdnde / genetischer Ressourcen
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bedeuten. Es wird deshalb empfohlen, Laichfischhalterinnen in der Regenbogenforellen- und
Bachsaiblingshaltung, ihre Verbédnde und verantwortliche Institutionen zu einer intensivierten
und effektiven Zichtungsarbeit zu ermuntern. In entsprechend angelegten Zuchtprogrammen ist
die Verbesserung von Wachstum, Ressourcenausnutzung und Produktqualitat zur Steigerung
von Vermarktungschancen und Wettbewerbsfahigkeit ohne Verlust genetischer Diversitat
maoglich. Pro Generation kann bei Fischen in den bearbeiteten Merkmalen ein Zuchtfortschritt
von durchschnittich rund 14 % erreicht werden (Gjedrem 2005). Aufwendige und
kostenintensive Zuchtprogramme konnen allerdings von den meist Kkleinstrukturierten
Familienbetrieben in Deutschland ohne Unterstitzung kaum umgesetzt werden. Die Anwendung
moderner Zichtungsverfahren in der Salmoniden-Aquakultur (z.B. kombinierte Individual- und
Familienselektion, Kreuzungs- bzw. Kombinationszucht) sollte deshalb auf EU-, Bundes und
Landerebene nach Kraften gefdrdert werden, um die Maoglichkeiten flr eine nachhaltige und
wettbewerbsfahige heimische Aquakultur aufrechtzuhalten und auszubauen. So kdnnte z.B. ein
Salmoniden-Zuchtzentrum, welches den Salmonidenproduzenten optimiertes Satzmaterial fur
die Speisefischproduktion bereitstellt, die aufwendige Zuchtarbeit Gbernehmen und die in
Deutschland bestehenden genetischen Ressourcen in neue Zuchtstamme einflie3en lassen.

Bei Zuchtbestanden von Aschen, Bachforellen, Seeforellen und Seesaiblingen, die haufig fur die
Bereitstellung von Besatzfischen fur naturliche Gewasser gehalten und vermehrt werden, ist
neben einer Zichtung auf Produktqualitats- und Wachstumsmerkmale insbesondere eine
gezielte Aufrechterhaltung der in den entsprechenden Gewassersystemen vorhandenen
genetischen Variabilitat winschenswert. Anstelle der gerichteten Selektion treten hier die
forcierte Aufrechterhaltung sehr umfangreicher effektiver PopulationsgréfRen und regelméaRige
Blutauffrischung mit Gonadenprodukten von Wildfischen aus den entsprechenden
Gewassersystemen in den Vordergrund. Eine Reihe von Zichtern haben das Potenzial einer
entsprechenden zlichterischen Herangehensweise bereits erkannt und setzen auf hohe effektive
Populationsgré3en, bewussten Verzicht auf Selektion und eher lange Nutzungsdauern.

Mit noch 52 in Deutschland nachgewiesenen Zuchtbestdnden der Bachforelle ist eine ex-situ-
Abdeckung eines Teils der genetischen Diversitét innerhalb dieser Salmonidenart durch die
Aquakultur vorhanden. Weit weniger umfassend ist derzeit die Anzahl an Zuchtbestanden der
Asche (n=7), der Seeforelle (n=11) und des Seesaiblings (n=5) (Tab. 5b). Hier sollten Anreize
zum Aufbau weiterer Zuchtbestande auf Basis von Wildbestadnden geschaffen werden. Fir den
(Wieder)Besatz von natlrlichen Gewassern ist somit eine gewisse Chance auf genetisch
geeignete Satzfische aus der Aquakultur gegeben. Die im Rahmen der vorliegenden
Erhebungsstudie vielfach nachgewiesenen, nicht eindeutigen phylogenetischen Strukturen in
Zuchtbestanden legen jedoch stets eine Einzelfallprifung der genetischen Besatzeignung von
Zuchtbestanden nahe.

Von primarer Bedeutung bei jeglicher Zichtungsarbeit ist die dauerhafte Aufrechterhaltung
effektiver PopulationsgrofRen von mindestens 50 moglichst unverwandten Tieren (FAO 1981,
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Hallermann 2003). Aufgrund der geringeren Eizahlen pro Rogner ist die Gefahr, aus praktischen
Griunden zu kleine effektive PopulationsgréfRen einzusetzen, in Salmonidenbestanden nicht in
dem MalRe vorhanden wie in Zuchtbestanden anderer Wirtschaftsfischarten wie Karpfen, Wels
und Zander.

Strukturen zur Information und fachlichen Begleitung von Fischziichtern bei der Entwicklung
ihrer Zichtungsstrategien sowie fur die Dokumentation der geleisteten Ziuchtungsarbeit sollten
zukunftig weiter optimiert werden.

Auf Ebene der Bestédnde

Empfehlungen zur zukinftigen zlichterischen Bearbeitung auf Ebene der Zuchtbestande kénnen
auf Basis der erfolgten Genmarkeranalysen abgeleitet werden.

Die erwarteten und beobachteten Heterozygotieraten in den Salmonidenbestanden wiesen
Werte auf, die auch bei anderen Mikrosatellitenmarkerstudien an Zucht- und Wildbestanden
verschiedener Salmonidenarten beobachtet wurden (DeHaan und Ardren 2005; Lulla et al.
2005). Insbesondere bei den ermittelten Fixationsindices Fis, mit Variationskoeffizienten
zwischen 155 % bei der Regenbogenforelle und 2400 % bei der Asche, wurden erhebliche
Unterschiede innerhalb der Arten festgestellt. In Abhangigkeit von der im jeweiligen Bestand in
Form der nachgewiesenen mittleren Allelzahl im Vergleich zum Durchschnitt der innerhalb der
Art vorgefundenen genetischen Variabilitéat, der beobachteten Fis-Werte und der genutzten
effektiven Populationsgréf3e, konnen den Salmonidenziichterinnen Hinweise und Empfehlungen
fur die zukinftige ziichterische Bearbeitung ihrer Bestédnde gegeben werden (Wright 1978;
Allendorf und Luikart 2007; Muller-Belecke et al. 2009).

Die ausschlieZlich den Speisefischsektor bedienenden Laichfischhalterinnen, deren Bestande
30 % hohere mittlere Allelzahlen als der Artendurchschnitt aufweisen, deren Besténde Fis-Werte
von maximal 0,010 betragen und die eine effektive Populationsgréf3e von mindestens 50 Tieren
nutzen, konnen zu einer Intensivierung ihrer Zichtungsarbeit ermuntert werden. Hier kdnnte
etwa eine Steigerung der Selektionsintensitat, die Verklrzung der Nutzungsdauer und/oder die
Redu-zierung der Blutauffrischung dazu filhren, dass die angestrebten Charakteristika im
Bestand schneller erreicht werden.

Zuchterlnnen, deren Bestdnde 30 % geringere mittlere Allelzahlen als der Artendurchschnitt
aufweisen oder in deren Bestanden Fis-Werte von mehr als 0,100 ermittelt wurden, werden dazu
angehalten, die eingesetzte effektive PopulationsgrofRe zu erhéhen und ggf. die Zichtungsarbeit
weniger intensiv auszurichten. Im Einzelfall kénnen mdglicherweise Empfehlungen zu
Zuchtbestanden abgeleitet werden, die genetisch ahnlich sind und von Kolleginnen fir eine
Blutauffrischung zur Verfiigung gestellt werden kdnnten.

Dienen Zuchtbestande zur Bereitstellung von Besatzmaterial fir natirliche Gewasser, sollte die
Zichtungsarbeit ausschlieBlich darauf ausgerichtet sein, mdoglichst umfangreich autochthone

87



Elterntiere und eine maximale effektive Populationsgrof3e zu nutzen. Hierdurch kann dem
Verlust von Heterozygotie und damit verbunden von Fitness und Anpassungsfahigkeit an die
Umwelt vorgebeugt werden. Auf eine Zuchtauswahl sollte zur Minderung einer Einengung der
genetischen Vielfalt in diesen Zuchtbestanden verzichtet werden.

Fur eine Reihe von Zuchtbestanden liegen nun genetische Kennzahlen aus der zwischen 2005
und 2008 durchgefiihrten Erfassungsstudie sowie der vorliegenden Studie vor. Fir diese
Zuchtbestande zeigen Veranderungen bei mittleren Allelzahlen, beobachteter Heterozygotie und
Fixationsindex die Einflussnahme der zwischenzeitlich geleisteten Ziichtungsarbeit.

Fuhrte die zlchterische Bearbeitung der vergangenen Dekade zur Verringerung in mittleren
Allelzahlen und beobachteter Heterozygotie bzw. zu einer Erhdhung des Fis-Wertes, kann fur
die zukinftige zichterische Bearbeitung eine Erhdhung der effektiven PopulationsgréfRe und
ggf. auch eine Verringerung der Intensitat der zichterischen Bearbeitung vorgeschlagen
werden. Gleichbleibende oder sich erhthende Werte fur mittlere Allelzahlen und beobachtete
Heterozygotie bzw. zuriickgegangene Fis-Werte sind ein Indiz flr eine bislang erfolgte
zlchterische Bearbeitung unter hinreichender Berlicksichtigung ausreichender effektiver
PopulationsgréBen. In ausschliel3lich fur die Erstellung von Speisefischen genutzten
Zuchtbestanden kann ggf. eine Intensivierung der Ziichtungsarbeit erfolgen.

Die Uber die erfassten genetischen Kennzahlen abgeleiteten Hinweise zur zukinftigen
Ausrichtung der ziichterischen Bearbeitung werden den Salmonidenziichtelnnen zusammen mit
den Informationsblattern zu den entsprechenden Zuchtbestanden und den Durchschnittswerten
der von ihnen gehaltenen Arten tbergeben. Im Anhang ist beispielhaft ein Informationsblatt zu
einem Zuchtbestand sowie die allen kooperierenden Zichterlnnen zuzusendende
Interpretationshilfe zur Einordnung der erhobenen genetischen Kennzahlen dargestellt.

Schwerpunkt 2:

Beitrag zum fischereilichen Bestandsmanagement

Schmidt et al. (2015) und Wetjen et al. (2018) formulieren in ihren Studien zu Wildbestéanden der
Bach- bzw. Seeforelle in Deutschland folgende Handlungsempfehlungen fiir die gute
fischereiliche Planung von BesatzmaRnahmen, die auch auf die Wildbestande von Asche und
Seesaibling angewendet werden kdnnen:

1) Besatzmaterial (Elterntiere oder Eier und Sperma) soll nach Mdglichkeit und auf3erst
schonend aus dem Besatzgewasser selbst entnommen werden (,supportive breeding®).

2) Besatzmaterial kann aus angrenzenden Gewasserabschnitten entnommen werden.
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3) Besatzmaterial kann in gut begriindeten Fallen ausnahmsweise aus einem anderen
Untereinzugsgebiet innerhalb der jeweiligen Flussgebietseinheiten (FGE) enthommen
werden.

Diese Empfehlungen sind in der angegebenen Reihenfolge zu priorisieren, grundsatzlich gilt:
4) Besatzmaterial soll nicht aus einer anderen FGE eingebracht werden.

Fur die Verwendung von Zuchtbestanden zur Erzeugung von Besatzmaterial ergeben sich
daraus aus genetischer Sicht strenge Anforderungen, insbesondere wenn es sich um Bestande
handelt, die schon Uber mehrere Generationen ohne Einkreuzung von Wildfischen geflihrt
wurden. Bei diesen ist nicht auszuschlieRen, dass eine genetische Anpassung an die
kunstlichen Haltungsbedingungen erfolgte, was zu einer geringeren Fitness in der natirlichen
Umwelt freier Gewasser fihren kann. Zuchtbestande sollten daher nur verwendet werden, wenn
keine Alternativen zum Besatz mit ihnen verfligbar sind und die Prifung nuklearer und
mitochondrialer Marker einen hohen Grad an Ubereinstimmung (Fst-Werte nahe Null) mit der
jeweiligen Zielpopulation ergibt.

Die Einbeziehung von mtDNA-Markern in der vorliegenden Erhebungsstudie ermdglicht den
Vergleich mit genetischen Charakteristika von Salmonidenzucht- und -wildbestanden, fir welche
aus vorausgegangenen und zukinftigen Studien korrespondierende mtDNA-Markeranalysen
vorliegen. Das fischereiliche Bestandsmanagement unter Berlcksichtigung des Konzeptes der
Einhaltung genetischer Management-Einheiten (GMU) (Baer et al. 2007, Trautner und Miller-
Belecke 2007) kann somit durch die vorliegende Erhebungsstudie zukiinftig erleichtert werden.

Bei der Bach- und Seeforelle wurden in der vorliegenden Studie zu Zuchtbestédnden sowie von
Schmidt et al. (2015) bzw. Wetjen et al. (2018) zu entsprechenden Wildpopulationen D-Loop
Sequenzen von nahezu gleicher Lange gewonnen, so dass ein direkter Vergleich bzw.
Zuordnung der gefundenen Haplotypen mdoglich ist.

Schmidt et al. (2015) eruierten bei Wildpopulationen der Bachforelle, dass beide evolutionare
Linien im oberen Donaueinzugsgebiet vorkommen, wobei der Anteil an atlantischen Haplotypen
von West nach Ost, d.h. mit der generellen Fliel3richtung der Donau zum Schwarzen Meer hin,
abnimmt. Im Gegensatz dazu wurden Haplotypen der danubischen Linie mit einer Ausnahme
(Kirnitzsch im Nationalpark Sachsische Schweiz), soweit bekannt noch nicht au3erhalb des
Donaueinzugsgebiets festgestellt. Daraus folgt, dass die finf Zuchtbestdnde der Bachforelle
BW5, NRW1B, RP1B, RP1E und RP1F, die sowohl Haplotypen der atlantischen als auch der
danubischen Linie aufweisen (s. Tab. 24), nicht fur den Besatz aul3erhalb der FGE Donau
eingesetzt werden sollten.

Wetjen et al. (2018) konnten bei der Seeforelle in den beiden untersuchten FGEs Donau und
Rhein (Bodenseeraum) sowohl Haplotypen der danubischen als auch der atlantischen Linie
nachweisen. Der Anteil von Haplotypen der danubischen Linie im Bodenseeraum war jedoch
gering (2,3 % gegenlber 18,3 % im Donaueinzugsgebiet) und wahrscheinlich auf eine
anthropogen bedingte Verbreitung von Tieren danubischer Herkunft in den Bodenseeraum
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zuruckzufuhren. Analog zur Bachforelle kann daher auch fir die Seeforelle angenommen
werden, dass Zuchtbestande mit Haplotypen beider evolutionarer Linien nicht fur den Besatz
aul3erhalb der FGE Donau geeignet sind. Das betréfe sieben der acht Zuchtbestande; lediglich
der Bestand BW6 weist nur Haplotypen der atlantischen Linie auf (s. Tab. 26).

In Tab. 36 sind die Zuchtbestéande der Bachforelle und der Seeforelle aus der vorliegenden
Erhebung aufgefihrt, welche in ihren Haplotypenmustern mit von Schmidt et al. (2015) bzw.
Wetjen et al. (2018) untersuchten Wildbestanden Ubereinstimmen. Diese Zuchtbestande weisen
damit eine genetische Eignung fur den Besatz der aufgefiihrten Herkunftsgewéasser der
Wildbestande auf.

Beim Seesaibling sind die vorliegenden mtDNA-Daten fiir die Einschétzung der Eignung der drei
Zuchtbestande fur Besatzmaflinahmen aufgrund mangelnder Variabilitdt nicht ausreichend. 28
von 29 sequenzierten Individuen waren fur einen Haplotyp fixiert, der auch in einer friheren
Studie in Deutschland dominierte und mit Ausnahme des Ammersees in neun von 10 beprobten
Populationen gefunden wurde (Englbrecht et al. 2002). Hier missten zusatzlich nukleare Marker
einbezogen werden.

Bei der Asche zeigten die drei auswertbaren Zuchtbestiande keine (bereinstimmenden
Haplotypenmuster mit den von Gum et al. (2005) untersuchten Wildbestédnden, so dass
zumindest auf dieser Datenbasis keine Besatzempfehlung ausgesprochen werden kann.

Nach erfolgter Vorauswahl anhand der mtDNA Haplotypen wére fur die weitere Eingrenzung
geeigneter Zuchtbestande bei allen untersuchten Salmonidenarten eine Einzelfallpriifung unter
Hinzuziehung nuklearer Mikrosatelliten-Marker winschenswert. Auch dazu kénnen die Daten
der vorliegenden Studie einen Beitrag leisten. Allerdings waren daflir zusatzliche Labor- und
Analysearbeiten unumganglich: Aufgrund unterschiedlicher, fur die Fragmentlangenbestimmung
verwendeter Kapillarsequenzierer kénnen die Mikrosatelliten-Allele nicht direkt und eindeutig
einander zugeordnet werden. Erfahrungsgemaf kdnnen die Unterschiede der Messergebnisse
bis zu 4 bp betragen. Fir die aus diesem Grund erforderliche Kalibrierung der Messungen ware
es notwendig, reprasentative Proben parallel auf allen fir die Untersuchungen verwendeten
Sequenzierern zu genotypisieren.
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Tab. 36: Zuchtbestande aus der vorliegenden Erhebung und Wildbestande aus den Erhebungen
von Schmidt et al. (2015) und Wetjen et al. (2018) der Arten Bachforelle und Seeforelle mit
Ubereinstimmenden Haplotypenmustern

Zuchtbestande mit

Datensatz- Haplotypen- (Ubereinstimmendem
Spezies nummer Herkunftsgewasser FGE Bundesland Bezeichnung Haplotypenmuster
Bachforelle S006.02 llse Weser ST Eg BY55A
Bachforelle S006.06 Oder (Harz) Weser NDS Eg BY55A
Bachforelle S006.09 Kalte Bode Elbe ST Eg BY55A
Bachforelle S006.11 Wormsgraben Elbe ST H3 BW15; BY44A; SN32A
Bachforelle S031.1 Heuschuppenbachel Elbe SN Ei’ NDS5A
Bachforelle S031.2 Schwarze Pockau Elbe SN Eg’ BY55A
H3
Bachforelle S058 Schondra Rhein BY Ei BW4
H1
Bachforelle S070 Kirschbach Rhein RP H3 BW15; BY44A; SN32A
Bachforelle S071 Gundersbach Rhein HE H2 BY57F; NRW2B
H3
Bachforelle S072 Schwarzbach Rhein RP H2 BB11A
MK201646
H4
Bachforelle S080 Luetzbach Weser HE H3 BY8A; HE3
H1
H4
Strasburger H3
Bachforelle S081 Miihlbach Oder BB H1 BW4
H2
H3
Seeforelle Ammersee Ammersee Donau BY H2 BY56F
Atl0a
Dala
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Schwerpunkt 3:

Nachweis und Charakterisierung selbsterhaltender Wildbestédnde der
Regenbogenforelle

Deutschlandweit konnten im Rahmen dieser Erhebung lediglich acht potenziell selbsterhaltende
Wildbestande der Regenbogenforelle nachgewiesen und genetisch untersucht werden. Die
vorliegende Studie stellt neben entsprechenden Schilderungen, beispielsweise von Kammerad
und Scharf (2012), HMUKLV & Hessen-Forst (2014) und DufRling et al. (2018), trotz der
geringen Bestandszahl, einen weiteren Hinweis auf die Existenz von Wildbestanden dieser
Fischart in Deutschland dar. Ein vollumfanglicher Nachweis, ob es sich bei den beprobten
Individuen stets um Tiere aus selbsterhaltenden Wildbestanden der Regenbogenforelle handelt,
ist anhand der Untersuchungsergebnisse jedoch nicht moéglich. Hierzu wére die Recherche nach
Ablaichereignissen, der Fang der beteiligten Elterntiere und aufkommender Brut sowie von
Jungfischen mit der anschlie@enden Durchfiihrung von Zuordnungsstudien auf Basis von
Genmarkeranalysen notwendig.

Den Groldteil der Wildbestande zeichnen keine in der Studie erfassten genetischen
Besonderheiten aus: lhre genetische Variabilitat entspricht im Durchschnitt derjenigen der
Zuchtbestéande, in der Clusteranalyse lassen sie sich keinem speziellen Cluster zuordnen und im
Neighbour-Joining-Dendrogramm bilden sie auch keine eigenstandigen Gruppen.

Eine Ausnahme bildet jedoch der Regenbogenforellenwildbestand ST aus Sachsen-Anhalt.
Seine unterdurchschnittliche mittlere Allelzahl, Heterozygotierate sowie der vergleichsweise
hohe Fis-Wert verweisen auf eine geringe Populationsgréf3e bei Griindung und/oder im Verlauf
der weiteren Etablierung im Gewasser. Dieser Wildbestand zeichnet sich mit seiner hohen
genetischen Differenziertheit gegenuber allen anderen Wild- und Zuchtbestédnden und aufgrund
seiner Zugehorigkeit zu einem eigenstandigen Cluster als eine genetische Besonderheit aus.

Der Bestand stellt eine selbstreproduzierende Regenbogenforellenpopulation in einem Bachlauf
dar (vergl. Abb. 21), der in den Bauerngraben im Sidharzer Karst mindet und von Zeit zu Zeit
den Episodischen See bei Breitungen / Agnesdorf bildet. Der Regenbogenforellenbestand im
Oberlauf des Glasebachs besteht aus kleinwtichsigen Exemplaren. Es handelt sich um einen
frihjahrslaichenden Stamm. Wéhrend der Bestandserfassung und Beprobung im Mai 2018 war
der Episodische See aufgestaut. Aufgrund der langen Trockenperioden der vorangegangenen
Jahre wies der See jedoch augenscheinlich kein Regenbogenforellenvorkommen auf. Aus
vergangener Zeit sind gut abwachsende  Regenbogenforellenaufkommen  des
Glasebachbestandes im Episodischen See bekannt. Auch der Mittel- und Unterlauf des
Glasebachs weisen seit seiner Begradigung zu DDR-Zeiten nahezu keine Regenbogenforellen
mehr auf. Andere Fischarten werden ebenfalls nicht nachgewiesen. Der Nachweis der
Regenbogenforellen geht, nach Angaben des Bewirtschafters, mindestens bis ins Jahr 1946
zurlck.
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Abb. 1: Oberlauf des Regenogenforellenwildbestands ST beherb
(Foto: B. Kammerad)

rgenden Glasebaches

Auch nach der genetischen Charakterisierung von in Deutschland vorkommenden, potenziell
selbsterhaltenden Regenbogenforellen-Wildbestédnden mittels mtDNA- und Mikrosatelliten-
markern bleiben die Grinde fur oder wider der Etablierung von Populationen dieser Art unter
den hier gegebenen Umweltbedingungen offen (Wiesner et al. 2010; Stankovi¢ et al. 2015;
2016).
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7. Zusammenfassung

Die Salmonidenzucht ist der bedeutendste Produktionszweig der deutschen Aquakultur. Die
dabei genutzten Zuchttiere bilden die Produktionsbasis und stellen wichtige aquatische
genetische Ressourcen dar. Durch das vorliegende Vorhaben fordert das Bundesministerium fur
Erndhrung und Landwirtschaft (BMEL) zur Umsetzung seines Nationalen Fachprogramms zu
aguatischen genetischen Ressourcen, die Erhebung von Daten zum aktuellen Status der
Zuchtbestande in der Salmonidenzucht, von Informationen zur Eignung der Zuchtbestande fir
die Bereitstellung von Satzfischen fir natlrliche Gewésser sowie die Gewinnung von
Informationen zum  genetischen  Status selbstreproduzierender Regenbogenforellen-
Wildpopulationen. Das Institut fr Binnenfischerei e.V. Potsdam-Sacrow (IfB) flhrte, in
Kooperation mit der Bayerischen Landesanstalt flr Landwirtschaft, Institut fir Fischerei,
Starnberg, dem Landwirtschaftlichen Zentrum Baden-Wirttemberg, Fischereiforschungsstelle
Langenargen, dem Landesamt fir Natur, Umwelt und Verbraucherschutz Nordrhein-Westfalen,
Fachbereich 26 — Fischereidkologie, Arnsberg, dem Sachsischen Landesamt fur Umwelt,
Landwirtschaft und Geologie, Abteilung Landwirtschaft/Referat Fischerei, Kénigswartha und der
Abt. 5 ,Okophysiologie und Aquakultur® vom Leibniz-Institut fir Gewasserdkologie und
Binnenfischerei, Berlin, die beauftragte Statusanalyse durch. Die Untersuchung beinhaltete die
Recherche nach aktuell in Deutschland existierenden Zuchtbestdnden von Salmonidenarten
sowie von selbstreproduzierenden Wildbestanden der Regenbogenforelle. Deutschlandweit
erfolgten Vor-Ort-Erfassungen zur Gewinnung von Bestandsdaten und von Gewebeproben zur
genetischen Analyse anhand von Mikrosatellitenmarkern und mitochondrialen DNA-Markern.

Gegentber einer entsprechenden, vor rund zehn Jahren durchgefiihrten Erhebung verringerte
sich die Anzahl von in der Salmonidenhaltung in Deutschland existierenden Zuchtbestanden von
190 auf 168 (-12 %). Ein Rickgang ist Uber alle erfassten Salmonidenarten und Uber viele
Bundeslander verteilt zu verzeichnen.

Vor-Ort-Erfassungen zur Gewinnung von Bestandsdaten und von Gewebeproben zur
genetischen Analyse von Salmonidenzuchtbestanden konnten bei 136 Zuchtbestanden
durchgefiihrt werden. Unter den untersuchten Salmonidenzuchtbestanden lag der Anteil der
innerhalb von zehn Jahren neu hinzugekommenen Bestanden bei rund 19 %. Unter
Berlcksichtigung der seit der vorangegangenen Erhebung insgesamt zurlickgehenden
Anzahlen an Salmonidenzuchtbestanden ist von einer Rate an erloschenen, bzw. bestenfalls an
einen neuen Standort versetzen Salmonidenzuchtbestidnden von mindestens einem Viertel der
in Deutschland gefuhrten Bestédnde innerhalb von ca. zehn Jahren auszugehen. Die
Erhebungsstudie offenbarte somit eine deutliche Fluktuation unter den in Deutschland
gehaltenen Salmonidenzuchtbestanden. Bis auf wenige Ausnahmen erklarten sich die
Betriebsleiterinnen bereit, die erhobenen Daten, zumindest in anonymisierter Form, der
Offentlichkeit zuganglich zu machen.
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Ein Grof3teil der Betriebe vermarktet die vorhandenen Zuchtbestande tber den Verkauf aller drei
Entwicklungsstadien (Eier, Setzlinge, Speisefische). Die Salmonidenzuchbestande werden, bis
auf wenige Ausnahmen, ausschlie8lich unter Einsatz von Alleinfuttermitteln gehalten. Die
Laichfischhaltung erfolgt Gberwiegend in Teichen unter freiem Himmel und nur zu einem kleinen
Anteil in Becken oder Rinnen, zumeist bei Besatzdichten unterhalb von 40 kg pro ms.

Die zichterische Bearbeitung der Salmonidenzuchtbestdnde in Deutschland erfolgt in erster
Linie auf Basis der Eigenleistungen (positive Massenauslese). Bei der Giberwiegenden Mehrzahl
der Salmonidenzuchtbestdnde werden effektive Populationsgréfen von mehr als 100 Tieren
eingesetzt. Blutauffrischung kommt bei etwa einem Viertel der Zuchtbestande zum Einsatz. Bei
der Mehrzahl der Zuchtbestdande werden mit weniger als 10 % fur die Zucht ausgewahlten
Fischen hohe Selektionsintensitaten eingesetzt. Die Beibehaltung von Fitness und genetischer
Vielfalt wurde am haufigsten als vornehmliche Zuchtausrichtung benannt. Danach folgten, in
etwa gleich héaufig, die Nennung von morphologischen Merkmalen, Mastleistung und
haltungstechnologischer Eignung als weitere Zuchtausrichtungen. Die zlichterische Bearbeitung
in den Salmonidenzuchtbestanden in Deutschland ist nicht in allen Fallen optimal auf ein
bestimmtes Zuchtziel ausgerichtet.

Von den naher erfassten Salmonidenzuchtbestanden ist nach Angaben der Betriebsleiter
innerhalb der néachsten zehn Jahre flr 88 Bestande von der Erhaltung in der derzeitigen
GroRRenordnung auszugehen. Im Falle von funf Bestanden ist mit einer Reduzierung zu rechnen.
Bei zehn Bestéanden wird von einer Auflosung der Bestande ausgegangen. Im Falle von 33
Salmonidenzuchtbestdnden rechnen die Betriebsleiter mit einem Ausbau der bisher
vorhandenen Bestandsgrof3e und der Nutzung.

Zur Beurteilung der Entwicklung der genetischen Diversitat im Zeitverlauf der zuchterischen
Bearbeitung erfolgten an 30 Zuchtbestdnden, zu denen aus der vor etwa 10 Jahren
durchgefuhrten Erhebungsstudie bereits entsprechende Daten zur Verfligung standen,
wiederum genetische Analysen anhand vom Mikrosatellitenmarkern.

Die mittleren Allelzahlen je Locus schwankten zwischen 2,36 und 7,18 bei der
Regenbogenforelle, zwischen 3,58 und 7,58 bei der Bachforelle, zwischen 2,17 und 5,58 bei der
Seeforelle, zwischen 2,18 und 4,09 beim Bachsaibling, zwischen 3,38 und 4,75 beim
Seesaibling sowie zwischen 3,75 und 6,00 bei der Asche. Die mittleren erwarteten und
beobachteten Heterozygotieraten lagen in der Regel um 50 % oder dariber. Die Auswertung
zeigte, dass die Halterlnnen ihre Zuchtbestande auch bei intensiverer ziichterischer Bearbeitung
durch Einsatz hinreichender effektiver PopulationsgroRen und nicht Gberzogener
Selektionsintensitaten, in ihrer genetischen Diversitat im Durchschnitt nur wenig beeintrachtigen.
Informationen zu den eigenen Bestdnden und Empfehlungen zur zukinftigen Zichtungsarbeit
werden an die Halterlnnen weitergegeben.

In Anlehnung an BMEL-geforderte Erhebungsstudien, welche in den vergangenen Jahren an in
Deutschland wild vorkommenden Salmonidenbestédnden durchgefihrt wurden, erfolgten an 134
Zuchtbestanden anhand der Gewebeproben von jeweils 10 Individuen pro
Salmonidenzuchtbestand mtDNA-Markeranalysen. Durch deren Einbeziehung kdnnen
genetische Charakteristika von Salmonidenzucht- und -wildbestanden, fur welche aus
vorausgegangenen und zukinftigen Studien korrespondierende mtDNA-Markeranalysen
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vorliegen, verglichen werden. Im Falle einzelner Zuchtbestande kann anhand der mtDNA-Daten
der vorliegenden Studie eine Aussage zur prinzipiellen Eignung fur den Besatz von
Herkunftsgewassern von Wildfischbestanden der entsprechenden Salmonidenarten getroffen
werden. Das fischereiliche Bestandsmanagement unter Berlcksichtigung des Konzeptes der
Einhaltung genetischer Management-Einheiten wird somit zukunftig erleichtert.

Acht geographisch Uber das Bundesgebiet verteilte, potenziell selbsterhaltende Wildbestéande
der Regenbogenforelle wurden detektiert, zur Enthahme von Gewebeproben befischt und
genetisch anhand von Mikrosatellitenmarker-Analysen und (ber mMtDNA-Sequenzierung
untersucht. Ein Wildbestand zeichnete sich mit seiner hohen genetischen Differenziertheit
gegeniber allen anderen Wild- und Zuchtbestanden als Besonderheit aus.

8. Gegenuberstellung der urspringlich geplanten zu den tatsachlich
erreichten Zielen

Die geplanten Projektziele konnten im Wesentlichen erreicht werden. Die Listung der aktuell
Uber Zuchtbestande verfligenden Haupterwerbsbetriebe der Salmonidenhaltung in Deutschland
sowie der dort gehaltenen Bestande gelang vollumféanglich. Alle Salmonidenzuchtbestande, fir
welche die Betriebsleiter die Mdoglichkeit der Probengewinnung und Informationserteilung
erdffneten (n=136), konnten im Detail analysiert werden.

Es entstand damit ein Eindruck tber die in Form von Zuchtbestdnden in der Salmonidenhaltung
in Deutschland noch vorhandenen genetischen Ressourcen. Aussagen zur Entwicklung von
Salmonidenzuchtbesténden seit einer entsprechenden, zwischen 2005 und 2008 durchgefihrten
Erhebung konnten getroffen werden.

Die codierten Rohdaten zur Bestandsfiihrung zu den erfassten Salmonidenzuchtbestanden
wurden dem Auftraggeber als MS-Excel-Datei uUbergeben und stehen als Basis fur die
zukunftige Erweiterung der Datenbank ,Nationales Inventar Aquatischer Genetischer
Ressourcen” zur Verfligung.

Aufgrund nicht mehr existenter bzw. nicht zuganglicher Salmonidenzuchtbestéande im wahrend
der Auftragserteilung erwarteten Umfang, konnten nur von vier statt fiinf Aschenbestanden
sowie acht statt zehn Seeforellenbestanden Gewebeproben fir die genetische Analyse
gewonnen  werden. Anstelle der beauftragten  Probengewinnung von  zehn
selbstreproduzierenden Wildbestdnden der Regenbogenforelle gelang lediglich die Entnahme
von Gewebeproben von acht entsprechenden Regenbogenforellenbestanden in Deutschland.
Ein Regenbogenforellenwildbestand aus Liechtenstein konnte zusatzlich beprobt und in die
genetische Analyse mit einbezogen werden. Im Falle der Wildbestande der Regenbogenforelle
gelang es aufgrund geringer Bestandsdichten und z.T. langerfristig bestehender
Wassermangelsituationen bei der Mehrzahl der Gewasserstandorte nicht die angestrebte
Anzahl von 30 Gewebeproben zu gewinnen.
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Im Rahmen der Beprobung von Regenbogenforellen aus Wildbestidnden erfolgte die
ursprunglich geplante Geschlechtsbestimmung nicht. In aller Regel erfolgten die Befischungen
der Wildbestande zur Probennahme auf3erhalb der Laichzeit. Eine schonende, nicht-invasive
Geschlechtsbestimmung anhand laichreifer Tiere war somit zumeist nicht moglich. Auf eine
T6tung der befischten Individuen und die damit verbundene negative Beeintrachtigung dieser
markanten Bestande und genetischen Ressourcen wurde verzichtet.

Im Rahmen der durchgefiihrten mtDNA-Markeranalysen gelang es trotz des Einsatzes
mehrfacher Wiederholungen und Modifizierungen der Protokolle in einigen Féllen nicht, die
geforderte Anzahl von 10 Individuen pro Bestand in die Analyse einzubeziehen. Im Falle zweier
Regenbogenforellen-Wildbestande standen zudem lediglich vier bzw. sechs Individuen fir
Gewebeprobenentnahmen zur Verfugung.

Der erarbeitete und nun zur Verflgung stehende Datensatz ermdglicht die Verknipfung
zwischen Ergebnissen zu genetischen Charakteristika (insbesondere anhand mitochondrialer
DNA-Marker) von Salmonidenwildbestanden aus bereits abgeschlossenen Erfassungsstudien
mit denen der aktuell erfassten Salmonidenzuchtbestédnde. Basierend auf Ubereinstimmenden
Haplotypenmustern konnten bei der Bach- und Seeforelle fiir den Besatz geeignete
Zuchtbestande identifiziert werden. Beim Seesaibling war dies aufgrund mangelnder Variabilitat
der Zuchtbestande und bei der Asche wegen fehlender Ubereinstimmungen in den
Haplotypenmustern nicht mdglich. Aufwandige Einzelfallbetrachtungen Utber die Einbeziehung
von Mikrosatellitenanalyen waren hier zusatzlich erforderlich, setzen aber die Kalibrierung der in
den jeweiligen Studien eingesetzten Sequenzierer voraus und gehen Uber den in der
vorliegenden Studie vorgegebenen Rahmen hinaus.

Aufgrund der nachfolgend aufgefiihrten, unvorhersehbaren Einfliisse kam es zu Verzdgerungen
wahrend der Projektbearbeitung:

— Wegen der zumeist engen Personaldecke gab es in vielen Salmonidenzuchtbetrieben
Schwierigkeiten bei Terminfindungen fir die notwendigen Befragungen und Vor-Ort-
Erhebungen.

— Die auBergewdhnliche Diirre 2018 flihrte zu einem erhdhten Erfassungsaufwand fiir die
Gewinnung der Gewebeproben von Wildbestanden der Regenbogenforelle.

— Durch die schwere Erkrankung einer zentralen wissenschaftlich-technischen Arbeitskraft
kam es zu Verzogerungen bei den genetischen Laboruntersuchungen.

— SchlieBlich flhrten massive Einschrankungen durch Covid-19-bedingte Lockdowns zu
weiteren Verzogerungen bei der Umsetzung der genetischen Analysen.

Fur die vollumfangliche Bearbeitung der Erhebungsstudie wurde aus den aufgefihrten Grinden
eine kostenneutrale Verlangerung der Bearbeitungszeit um insgesamt 15 Monate bis zum
31.01.2021 beantragt und vom Projekttrager bewilligt.
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1) Muster des Erfassungsbogens zur Dokumentation und Untersuchung von
Salmonidenzuchtbestanden

»Statusanalyse Zuchtsalmoniden*
Fragebogen fur die Vor-Ort-Befragung tUber
Nutzung, Haltungsform und ztichterische Bearbeitung
der gehaltenen Zuchtstamme
B T agUNGS O UM: L.

Vor-Ort-Befragung durch INtervVieWer: .. .. ..o,

Betriebscode (Bundesland + Ifd. Nr. des Betriebes): ..o

Betreuer / Ansprechpartner:
Anrede/ggf. Titel:
VVorname/Nachname:
Tel.:

Fax:
E-Mail:

(bitte ab hier einen Fragebogen pro Zuchtstamm; alle Fragebtgen pro Betrieb bitte zusammenheften)
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Bezeichnung des Zuchtstamms / Spezies:

Anzahl der im adulten Laichfischbestand gehaltenen Tiere:

ca. Rogner
ca. Milchner
Nutzungsformen:
Eiverkauf

Setzlingsverkauf
Speisefischverkauf

aaanqn

Haltungsformen:
(bei Brutaufzucht /-Anfltterung; Setzlingsaufzucht; Speisefischhaltung; Laichfischhaltung)

Brut/ Setzling Speisefisch
Anfitt.
Haltungseinrichtungen
-Brutschranke / Zugergléser a a a
-Teiche a a a
-Rinnen a a a
-Becken a a a
-Kaltwasser(teil)kreislaufsystem d a d
-Netzgehege a a a

Laichfisch

aaaoaaaq
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Setzlingsaufzucht / Mast
unter freiem Himmel a
unter Dach a

Haltungsintensitét (def. tber Futterung)

-Zufltterungsbasis O d d a
-Alleinfutterbasis a a a d
-typische Endbesatzdichte (kg/ m3) ... kg .ol kg ... kg ...

Informationen zur zlchterischen Bearbeitung:

Seit wann ist dieser Zuchtstamm in der Anlage? ..........coooiiiiii i
(ggf. aus friherer Befragung tibernehmen)

Wie wurde die Basispopulation fur den Zuchtstamm erstellt?

-Aus einer Herkunft a
-Aus mehreren Herkiinften gemischt d
-Die Basispopulation bestand aus etwa ........................ Tieren

(ggf. aus friherer Befragung tibernehmen)

In welchem Altersabschnitt werden die Laichfische flir die Reproduktion genutzt?
............ bis ........... Lebensjahr

In welchem Alter werden die Laichfische flr die Erstellung der jeweils folgenden

Laichfischgeneration genutzt?

.............................. Lebensjahr
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Zahl der Laichfische, die fUr die Erstellung der jeweils folgenden Laichfischgeneration genutzt
werden:

Welche Zuchtziele bearbeiten Sie derzeit?

-gute allgemeine Fitness / Freiheit von Deformationen
-Verbesserung der Wachstumsleistung

-Verbesserung der Futterverwertung

-Erhaltung der genetischen Vielfalt

-Verbesserte Angepasstheit an bestimmte Umweltverhaltnisse
-Verlegung der Laichzeit (Laichreifealter / Ablaichsaison)
-Erhdhung der Fruchtbarkeit

-Veranderung von Korperproportionen / Farbung

-Erhdhung der Schlachtausbeute

-Verbesserung der Schlachtkdrperqualitat / des Geschmacks
-Erhdhung der Krankheitsresistenz

-Veranderung des Geschlechterverhaltnisse in Nachkommengruppen
-Veranderung des Verhaltens

-SONStige: ..ooviiiiiiii

gaauuuaaaaaaaq

Welche Zuchtmethoden setzen Sie ein?

-Reinzucht:
-Selektion auf Basis der Eigenleistungen (z.B. positive Massenauslese): a

-Selektion auf Basis der Leistungen von Verwandten (z.B. Familienselektion):
-Vollgeschwisterleistungen
-Halbgeschwisterleistungen
-Elternleistungen

aaaQ

108



-Kreuzungszucht:
-Artkreuzungen
-Kreuzung von Zuchtstammen

aada

-Genomveranderungen:
-Triploidisierung
-Tetraploidisierung
-Gynogenese
-Androgenese

aaaaq

-Sonstige: (z.B. Umkehrung des funktionellen Geschlechts)

Leistungsbeurteilung fir den Selektionsentscheid:

-Alle beurteilten Fische sind gleich alt d

-Alle beurteilten Fische sind bis zum Selektionsentscheid unter gleichen Bedingungen
(Haltungseinrichtungen, Wasserversorgung und -qualitat, Fltterung, Besatzdichte,
Sortierungen) aufgezogen worden O

Zeitpunkte des Selektionsentscheids:
-Setzlingsalter

-Speisefischalter
-Laichfischalter

aaa
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Selektionsintensitat: Wie viele Fische werden beurteilt, wie viele davon werden fur die Erstellung
der jeweils folgenden Laichfischgeneration selektiert?

-Setzlingsalter: ca................. beurteilt, ca. ............... davon selektiert
-Speisefischalter: (o7 N beurteilt, ca. ............... davon selektiert
-Laichfischalter: Chrrraeeennnnn beurteilt, ca. ............... davon selektiert

Blutauffrischung: Werden von Zeit zu Zeit gezielt neue Fische von aufen in den Laichfischbestand
hereingenommen?

Jad Nein O
Markierung der Laichfische:
-Keine Markierung d
-Markierung von Gruppen (z.B. Familien) a
-Individuelle Markierung d

Anpaarungsschema fr die Erstellung der jeweils folgenden Laichfischgeneration:

-Ein Michner x ein Rogner a
v RO Milchner pro Rogner
o7 T Rogner pro Milchner
-unterschiedlich )
-der Laichfischbestand ist in Untergruppen aufgeteilt a
-,,Rotational line crossing* wird zur weiteren Inzuchtverringerung genutzt d
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Aufzuchtschema fur die Erstellung der jeweils folgenden Laichfischgeneration:

-Separate Erbritung und Anfitterung der einzelnen Nachkommengruppen
-Separate Aufzucht der einzelnen Nachkommengruppen
-Separate Markierung der einzelnen Nachkommengruppen

aaaQ

Besonderheiten zum Zuchtstamm / Bemerkungen?
(z.B. Frih- / Spatlaicher, besondere Temperaturtoleranz, etc.)

Prognoseabfrage zum Zuchtstamm:

In den kommenden 10 Jahren:

-Erhaltung d
-Reduzierung d
-Einstellung

Auflésung des Stammes d

Abgabe des Stammes an Andere d
-Ausbau d
-Bearbeitung neuer Zuchtziele / Zuchtmethoden d
-Investitionen flir Zichtungsarbeit d
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Einverstandniserklarungen zur Datenveroffentlichung:

Erklaren Sie sich bereit, dass die hier erfassten Daten flir andere Befragte, die ebenfalls
entsprechende Daten beigetragen haben, zur Verfigung stehen?

Ja a
Ja, aber nur in anonymisierter Form O

Ja, aber nur unter der Bedingung, dass Daten
-zu genetischen Charakteristika des Zuchtstamms
-zur Prognoseabfrage

(ggof. erganzen, bzw. nicht Zutreffendes streichen)
nicht zur Verfligung gestellt werden. a

Nein a
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Erklaren Sie sich bereit, dass die hier erfassten Daten fiir die Offentlichkeit zugéanglich gemacht

werden (u.a. Informationsbasis fur potenzielle Kunden)?
Ja
Ja, aber nur in anonymisierter Form

Ja, aber nur unter der Bedingung, dass Daten
-zu genetischen Charakteristika des Zuchtstamms
-zur Prognoseabfrage

(ggf. erganzen, bzw. nicht Zutreffendes streichen)
nicht zur Verfligung gestellt werden

Nein

Sind Sie damit einverstanden, dass Anfragen (mit Anschrift des jeweiligen Absenders) an Sie

weitergeleitet werden?

Jad Nein O

Probennahme:
Gewebeproben von 10 Individuen (mtDNA) entnommen
Gewebeproben von 25 Individuen (mtDNA + MS) entnommen

Datum, Unterschrift der befragten Person
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2) Muster des Erfassungsbogens zur Dokumentation und Untersuchung von
selbstreproduzierenden Wildbestanden der Regenbogenforelle
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Erfassungsbogen Wildfischbestande Regenbogenforelle (Oncorhynchus mykiss)

Erfassungsdatum: Erfassung durch: Gewassername:
Gewassertyp: Probestelle: Bundesland: Landkreis:
Gemeinde: GPS-Koordinaten: N:
E:
Fischereiliches Bestandsmanagement:  angelfischereilich: O berufsfischereilich: O  unbewirtschaftet: O
Fisch Totallange Stuckmasse (g) | Geschlecht Flossenprobe? Foto mit Malfistab Bemerkungen, Auffalligkeiten
Nr. (cm) M/IW/?)
(J/N) (Dateiname)
1
2
3
4
5
6
7
8
9
10
11
12
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Fisch
Nr.

Totallange
(cm)

Stiickmasse (g)

Geschlecht
(M/W/?)

Flossenprobe?

(J/N)

Foto mit Mal3stab

(Dateiname)

Bemerkungen, Auffalligkeiten

13

14

15

16

17

18

19

20

21

22

23

24

25

26

27

28

29

30
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3) Beispiel eines Informationsblattes mit genetischen Kennzahlen zu einem untersuchten

Zuchtbestand

Genetische Daten zum Laichfischbestand

Bestandscode: BW 6
Fischart: Bachforelle
Betriebsinterne Bezeichnung: Bachforelle
Erhebungsdatum: 2018

Genetische Kennzahlen:

Mikrosatelliten:

Mittelwert
max. beobachtete Allelzahl 14
mittlere Allelzahl 6,833
Allelreichtum 5,534
Private Allele 3
He 0,641
Hg 0,610
Fis 0,054
FST min. 0,030
Fgt max. 0,097
mittlere Fgr 0,061

Allelfrequenzen an den untersuchten MS-Loci:

Mikrosatellitenlocus Allel
Sco204 100
104
124
128
132
144
152
156
160
164
166
168
172
176
180
188
216

SSOSL85 171
177
179

D-Loop Sequenzen:

Haplotyp Anzahl
H2 2
H3 5
H4 3

Besatzeignung insbesondere
fur die Flussgebietseinheit
Rhein (Bodenseeraum)

Frequenz
0,433
0,267
0,017
0,000
0,000
0,017
0,017
0,017
0,050
0,000
0,000
0,117
0,067
0,000
0,000
0,000
0,000

0,000
0,000
0,150
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oMM1310

Ssa_417U0S

181
183
185
189
191
193
195
201
203
205
207
211
213
225
243

188
192
194
196
204
206
208

266
274
326
334
338
342
346
350
354
358
362
366
370
374
378
382
386
390
394
398
402
406

0,233
0,333
0,017
0,000
0,000
0,133
0,033
0,067
0,000
0,033
0,000
0,000
0,000
0,000
0,000

0,183
0,033
0,567
0,017
0,117
0,067
0,017

0,000
0,000
0,038
0,000
0,000
0,000
0,000
0,000
0,173
0,000
0,000
0,019
0,000
0,038
0,385
0,096
0,000
0,019
0,019
0,000
0,077
0,000
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Ssa85

MST-60

MST-73

Ssa_A86

410
414
418
422
426
430
434
438
446
450
454
462
466
470

104
106
110
112
114
116
120

95
97
99
107

141
143
145
147
151

167
173
175
177
179
181
183
185
187
189
193

0,096
0,000
0,000
0,038
0,000
0,000
0,000
0,000
0,000
0,000
0,000
0,000
0,000
0,000

0,017
0,217
0,000
0,033
0,367
0,367
0,000

0,733
0,000
0,250
0,017

0,050
0,000
0,483
0,467
0,000

0,000
0,000
0,250
0,433
0,217
0,000
0,000
0,000
0,100
0,000
0,000
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Sco216

Ssa_410U0S

132
136
140
144
148
152
156
160
164
168
172
176
180
184
188
192
196
244
252
324

164
176
180
184
196
200
204
206
208
210
214
216
218
222
224
226
228
230
232
234
238
240
242
246

0,000
0,050
0,000
0,000
0,050
0,017
0,167
0,233
0,117
0,017
0,017
0,083
0,000
0,017
0,067
0,000
0,000
0,000
0,000
0,167

0,000
0,000
0,000
0,000
0,000
0,017
0,083
0,000
0,000
0,000
0,133
0,050
0,000
0,033
0,033
0,033
0,017
0,100
0,067
0,000
0,000
0,000
0,050
0,317
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oMM1323

MST-15

250
254
258
262
266
270
274
278
282
310

156

214
222
224
226
228
230
234

0,017
0,050
0,000
0,000
0,000
0,000
0,000
0,000
0,000
0,000

1,000

0,117
0,100
0,383
0,250
0,150
0,000
0,000
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4) Interpretationshilfe fur die den Zuchtbestand charakterisierenden genetischen
Kennzahlen

Interpretationshilfe fir die den Zuchtbestand charakterisierenden
genetischen Kennzahlen

Die im Rahmen der Erfassung genetischer Ressourcen in der Aquakultur durchgefihrten
Genmarkerstudien erlauben die Abschatzung der genetischen Variabilitat innerhalb von
Zuchtbestanden und die Ermittlung genetischer Unterschiede bzw. Ahnlichkeiten zwischen den
untersuchten Bestanden der betreffenden Fischart.

In den lhnen zu lhrem Zuchtbestand beiliegenden Informationsblattern sind genetische
Kennzahlen aufgefiihrt, bei deren Interpretation dieses Schreiben helfen soll. Bei nahezu allen
Bestanden wurden mtDNA-Analysen durchgefiihrt. Bei ausgewdahlten Bestéanden wurden zudem
Mikrosatelliten-Markeruntersuchungen realisiert.

Anhand des beigefigten Informationsblatts, welches die Mittelwerte aller untersuchten
Zuchtbestande innerhalb der Art zusammenfasst, konnen Sie sich eine Vorstellung Uber die
arttypischen Mittelwerte und Schwankungsbreiten (Variationskoeffizienten) der genetischen
Kennzahlen machen. Sie kbnnen schauen, ob die genetischen Kennzahlen |hres Bestandes
oberhalb oder unterhalb der Durchschnittswerte der betreffenden Fischart liegen.

Genetische Kennzahlen zur Abschatzung der genetischen Variabilitéat innerhalb eines
Zuchtbestandes, abgeleitet aus Mikrosatelliten-Markerstudien:

Die fur die genetischen Untersuchungen genutzten Mikrosatelliten-Marker weisen bei den
beprobten Fischen unterschiedliche Anzahlen an Allelen auf. Bei jedem untersuchtem
Mikrosatellitenlocus weist jeder Fisch zwei Allele auf, die identisch (homozygot) oder
verschieden (heterozygot) sein kénnen.

Fur die Abschatzung der genetischen Diversitat innerhalb der untersuchten Zuchtbestande
wurden die maximal und durchschnittlich innerhalb der einzelnen Mikrosatellitenloci
beobachteten Allelzahlen erfasst. Zudem wurde der Allelreichtum berechnet, welcher der
durchschnittlichen Allelzahl, korrigiert auf den untersuchten Probenumfang, entspricht. Hohe

Allelzahlen deuten auf eine hohe genetische Diversitét innerhalb eines Bestandes hin.
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Die durchschnittliche Anzahl privater Allele pro Mikrosatellitenlocus - Allele, die nur im
entsprechenden Bestand beobachtet wurden - wurde erfasst. Je héher die Anzahl privater Allele
in einem Bestand ist, desto einzigartiger ist er aus genetischer Sicht.

Als weitere Parameter zur Darstellung der genetischen Diversitdt wurden die anhand der
beobachteten Allelfrequenzen ermittelten durchschnittlichen Heterozygotieraten Ho und He
berechnet. Ho entspricht dabei der tatsachlich beobachteten Heterozygotierate, He der nach
einem wichtigen Vererbungsgesetz (Hardy-Weinberg-Gesetz) anhand der Allelfrequenzen
erwarteten Heterozygotierate.

Fur die Abschéatzung eines sich durch Inzuchtwirkungen in den Bestéanden ergebenden Defizites
an Heterozygoten wurde der Fixationsindex (genetischer Inzuchtkoeffizient) Fis nach folgender
Formel aus der beobachteten und der erwarteten durchschnittlichen Heterozygotierate tber alle
untersuchten Genmarker innerhalb der Bestéande berechnet:

Hg — Hp

Fo. =
1S HE

Positive Fis-Werte driicken fur einen Bestand den Verlust an Heterozygotie gegeniiber dem
erwarteten Heterozygotiegrad aus und vermitteln einen Eindruck zur durch Inzucht erfolgten,
nicht erwiinschten Erhéhung des Anteils von Genen, die nur noch homozygot anstelle von
heterozygot vererbt werden. Negative Fis-Werte zeigen einen im Vergleich zur erwarteten
Heterozygotierate sogar erhohten Anteil an Heterozygoten im betreffenden Bestand an und sind
somit als glinstig zu bewerten.

Anregungen zur zuklnftigen zichterischen Bearbeitung, die aus diesen genetischen
Kennzahlen abgeleitet werden kénnen:

Besonders informativ fir die Gestaltung der zukinftigen Zichtungsarbeit sind die genetischen
Kennzahlen ,mittlere Allelzahl“, ,Allelreichtum“ und der Fixationsindex Fis. Insbesondere
Zichter, deren Zuchtbestéande 30 % geringere Werte fir mittlere Allelzahlen bzw. Allelreichtum
als der Artendurchschnitt aufweisen oder in deren Bestanden Fis-Werte von mehr als 0,100
ermittelt wurden, sollten die Anzahl der fur den Aufbau der né&chsten Laichfischgeneration
genutzten Elternfische - die ,effektive PopulationsgréfRe“ — erhdhen.

Von primarer Bedeutung bei jeglicher Zichtungsarbeit ist die dauerhafte Aufrechterhaltung
effektiver PopulationsgroRen von mindestens 50 Tieren, um die Inzuchtwahrscheinlichkeit
moglichst gering zu halten. Nach Mdglichkeit sollten immer mindestens 25 unterschiedliche
Rogner und 25 unterschiedliche Milchner miteinander angepaart werden, um aus deren
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Nachkommenschaften die nachste Laichfischgeneration zu erstellen. Die aus einer solchen
Anpaarungsstrategie resultierenden durchschnittlichen Inzuchtsteigerungsraten sind mit 1 % pro
Generation so gering, dass auch Uber viele Generationen keine Leistungseinbuf3en durch
Inzuchtdepression auftreten sollten.

In der folgenden Tabelle sind die sich flr unterschiedliche Rogner- und Milchnerzahlen
ergebenden effektiven Populationsgrof3en und Inzuchtsteigerungsraten dargestellt (Fettdruck:
anzustrebendes Mindestziel):

Anzahl Anzahl Effektive Inzuchtsteigerungsrate
Rogner Milchner PopulationsgrofRe pro Generation
5 1 3 15 %
5 5 10 5%
10 1 4 13 %
10 5 13 4%
25 25 50 1%

Es wird deutlich, dass zur Minimierung der Inzuchtsteigerung mdéglichst hohe Anzahlen an
effektiv zur Bestandsweiterfihrung beitragenden Elterntieren zu nutzen sind. Weiterhin zeigt
sich, dass sich die Nutzung ausgeglichener Geschlechterverhéltnisse vorteilhaft auf die
Inzuchtreduzierung auswirkt. Bereits die Erstellung einer néchsten Lachfischgeneration mit zu
wenigen Elterntieren kann die Inzuchtrate im Bestand erheblich ansteigen lassen.

Dienen Zuchtbestande zur Bereitstellung von Besatzmaterial fir natirliche Gewasser, sollte die
Zichtungsarbeit ausschlieBlich darauf ausgerichtet sein, eine maximale effektive
PopulationsgréRe zu nutzen. Hierdurch kann dem Verlust von Heterozygotie und damit
verbunden von Fitness und Anpassungsfahigkeit an die Umwelt vorgebeugt werden. Auf eine
Zuchtauswahl (Selektion) sollte ganzlich verzichtet werden, da hierdurch die Gefahr der
Einengung der genetischen Vielfalt besteht.

In ausschlieRlich fur die Erstellung von Speisefischen genutzten Zuchtbestdnden, die 30 %
hohere Werte fir mittlere Allelzahlen oder Allelreichtum als der Artendurchschnitt aufweisen,
deren Fis-Werte maximal 0,010 betragen und in denen durchgangig eine effektive
Populationsgrofie von mindestens 50 Tieren genutzt wird, kann eine Intensivierung der
Zuchtungsarbeit erfolgen. Hier kdnnte etwa eine Steigerung der Selektionsintensitat, die
Verkirzung der Nutzungsdauer und/oder die Einschrankung von Blutauffrischung dazu fuhren,
dass die angestrebten Zuchtziele schneller erreicht werden.
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In Zuchtbestéanden fir die Speisefischerzeugung, in denen hohe Fis-Werte ermittelt wurden,
kann neben der Erhéhung der effektiven PopulationsgréRe auch die Reduzierung der Intensitéat
der zlchterischen Bearbeitung dabei helfen, die noch im Bestand verbleibende genetische
Diversitat zu erhalten. Hier sollte die Verringerung der Selektionsintensitat und/oder die
Verlangerung der Nutzungsdauer angedacht werden. Blutauffrischung kann ebenfalls die
genetische Diversitat eines Bestandes erhdhen, es besteht aber die Gefahr, dass viele
bestandstypische Eigenschaften verloren gehen. Blutauffrischung bedeutet in gewissem Mal3e
die Zusammenmischung einer neuen genetischen Populationsbasis. Die Nutzung frischen
Blutes aus Bestanden, die mit dem betroffenen Zuchtbestand eine mdglichst groRe genetische
Ahnlichkeit aufweisen, kann helfen, vielleicht durch miihsame Zichtungsarbeit erworbene
Bestandscharakteristika nicht tbergebuhrlich zu verwaschen.

Fur eine Reihe von Zuchtbestanden liegen genetische Kennzahlen aus einer bereits zwischen
2005 und 2008 durchgefihrten Erfassungsstudie vor (Infoblatter beigefligt, falls bereits damals
erfasst). FUr Zuchtbestdnde mit diesen Altdaten und Daten aus der vorliegenden Erfassung
zeigen Veranderungen bei ,mittleren Allelzahlen®, ,beobachtete Heterozygotie® und dem
Fixationsindex Fis die Einflussnahme der zwischenzeitlich geleisteten Ziichtungsarbeit.

Fuhrte die zilichterische Bearbeitung der vergangenen Dekade zur deutlichen Verringerung in
mittleren Allelzahlen und beobachteter Heterozygotie bzw. zu einer deutlichen Erhéhung des
Fixationsindixes Fis, sollte fur die zukinftige zlchterische Bearbeitung eine Erhéhung der
effektiven Populationsgrofe und ggf. auch eine Verringerung der Intensitat der zlchterischen
Bearbeitung vorgesehen werden. Gleichbleibende oder sich erhéhende Werte fir mittlere
Allelzahlen und beobachtete Heterozygotie bzw. zuriickgegangene Fis-Werte sind ein Indiz fir
eine bislang erfolgte zlchterische Bearbeitung unter hinreichender Beriicksichtigung
ausreichender effektiver PopulationsgrofBen. In ausschlieBlich fir die Erstellung von
Speisefischen genutzten Zuchtbestdnden kann ggf. eine Intensivierung der Zichtungsarbeit
erfolgen (s.0.).

Genetische Kennzahlen zur Darstellung genetischer Unterschiede bzw. Ahnlichkeiten des
entsprechenden Zuchtbestandes zu den anderen untersuchten Zuchtbestdnden der
betreffenden Fischart

Als Gradmesser fir die genetische Differenzierung zwischen den Zuchtbestdnden wurden
paarweise Fixationsindices Fst nach folgender Formel berechnet:

Hr — Hg
Hr

For =
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Dabei stellt Hr die erwartete Heterozygotierate Uber beide zu vergleichenden
Laichfischbestdnde dar und He die erwartete Heterozygotierate in einem der zu vergleichenden
Zuchtbestande. Die Werte fiur Fst konnen zwischen 1 und O schwanken, wobei ein Wert von 0
darauf hindeutet, dass sich die beiden zu vergleichenden Bestande in den untersuchten
Genmarkern nicht unterschieden. Ein Fst von 1 verweist in den untersuchten Genmarkern auf
eine komplette Differenzierung zwischen den Bestdnden. Fsr-Werte zwischen 0,05 und 0,15
werden als maRige, oberhalb davon als hohe und unterhalb davon als geringe genetische
Differenzierung zwischen Populationen, in unserem Fall zwischen Zuchtbestéanden, bewertet.

Die fur den Zuchtbestand angegebenen durchschnittlichen Fst-Werte ermdéglichen, zusammen
mit den Anzahlen privater Allele, eine Abschatzung, wie deutlich sich der Bestand genetisch aus
der Masse der untersuchten Zuchtbestande hervorhebt. Liegen die Anzahlen privater Allele und
insbesondere der durchschnittliche Fsr-Wert eher unter den Mittelwerten aller fur die Art
untersuchten Bestédnde, ist das ein Indiz fir eher wenige genetische Besonderheiten des
Bestandes. Auf ausgepragte genetische Besonderheiten weisen Bestandswerte flr Anzahlen
privater Allele und den durchschnittlichen Fsr-Wert hin, die Uber den Mittelwerten Uber alle
Bestande liegen.

Im Einzelfall kbnnen moglicherweise Empfehlungen zu Zuchtbestanden gegeben werden, die
genetisch &hnlich sind und von Kollegen fir eine Blutauffrischung zur Verfigung gestellt werden
koénnten.

Stehen von Fischpopulationen aus natlrlichen Gewassern Mikrosatelliten-Markerstudien zur
Verfigung, ist nach Kalibrierung der Datensdtze und unter Nutzung spezieller
Auswertungssoftware eine Tiefenprifung auf genetische Ahnlichkeit méglich.

Allele/ Allelfrequenzen

Im unteren Abschnitt des Informationsblattes zum Zuchtbestand sind die in den einzelnen
Mikrosatellitenloci im Bestand nachgewiesenen Allele mit den jeweiligen Frequenzen
(Vorkommenshaufigkeiten) aufgefuhrt. Das Profil der Allelfrequenzen ist fur den betreffenden
Laichfischbestand einmalig und kann als ein genetischer Fingerabdruck des Bestandes
betrachtet werden. Das vorliegende Profil der Allelfrequenzen kénnte zukiinftig von Nutzen sein,
wenn etwa eine Zuordnung von Fischen zum Bestand erfolgen oder ausgeschlossen werden
soll. Weiterhin kann Uber den Vergleich mit zukinftigen Untersuchungen dargestellt werden, ob
und wie sich die erfassten genetischen Kennzahlen im Verlaufe der Zeit verandert haben. Uber
langere Sicht ist somit der Einfluss der praktizierten Zichtungsarbeit auf die Erhaltung der
genetischen Diversitat im Bestand zu verfolgen.
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Genetische Kennzahlen zur Zuordnung der genetischen Ahnlichkeit von Zucht- und
Wildbestanden, abgeleitet aus der mtDNA-Sequenzierung:

Neben der Nutzung hochauflésender Mikrosatellitenmarker, die insbesondere geringe
genetische Unterschiede zwischen Zuchtbestanden deutlich abbilden kénnen, werden fur die
Gruppierung und Abgrenzung zwischen genetisch (und héufig auch geographisch) weiter
voneinander entfernten Populationen / Bestanden bevorzugt Genmarker mit einer geringeren
Auflésung eingesetzt. Hier eignet sich insbesondere der Vergleich mitochondrialer DNA-
Markersysteme (MmtDNA) zwischen den zu untersuchenden Populationen. Die in der
Erhebungsstudie  durchgefiihrten  Untersuchungen unter Einbeziehung der mtDNA-
Sequenzierung koénnen zum Vergleich genetischer Charakteristika von Salmonidenzucht-
und -wildbestanden aus den unterschiedlichen Flussgebietseinheiten (FGE) eingesetzt werden.
Das fischereiliche Bestandsmanagement unter Berlicksichtigung des Konzeptes der Einhaltung
genetischer Management-Einheiten (GMU) (Baer et al. 2007, Trautner und Muller-Belecke 2007)
wird dadurch zuklnftig erleichtert.

Haplotypen

Haplotypen stellen entsprechende, auf der mtDNA-Sequenzierung basierende Mal3zahlen fiir
die Darstellung genetischer Ahnlichkeit und Variabilitat innerhalb von Bestanden dar.

Anhand der vorhandenen Haplotypen kénnen Bestande mit einzelnen anderen, innerhalb der Art
untersuchten Bestanden verglichen werden.

Bestimmte Haplotypen kénnen charakteristisch fir Wildpopulationen in Flussgebietseinheiten
sein. Ihr Vorkommen oder Fehlen lasst Rickschliisse Uber die genetische Eignung von
Zuchtbestanden und der damit erstellten Besatzfische fir die Einbringung in Wildpopulationen in
ihren Flussgebietseinheiten zu. Je hoher die Ubereinstimmung vom Zuchtbestand zum
Wildbestand ist, desto besser ist seine genetische Eignung fur die Erzeugung von Besatzfischen
fur eben dieses Herkunftsgewasser des Wildbestandes.

In den Infoblattern zu lhrem Zuchtbestand ist aufgefiihrt, wenn er sich nach den bisher erfolgten
mtDNA-Analysen ausdricklich nicht fir die Erzeugung von Besatzfischen fur bestimmte
Flussgebietseinheiten eignet, bzw. wenn er sich besonders fir den Besatz bestimmter
Flussgebietseinheiten eignet.
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Literaturhinweise und weiterfihrende Informationen:

Der Abschlussbericht zu der vom Bundesministerium fur Ernédhrung und Landwirtschaft (BMEL)
gefdérderten Erhebungsprojekt ,Statusanalyse der genetischen Vielfalt von Zuchtsalmoniden
in Deutschland®, welches zu den dargestellten genetischen Informationen fiihrte, wird zeitnah
unter

https://service.ble.de/ptdb/index2.php?site key=141&stichw=bachforelle&NextRow=0#newCont
ent

auf der Internetseite der Bundesanstalt fir Landwirtschaft (BLE) eingestellt. Es kann unter dem
Suchkriterium ,Zuchtsalmoniden® aus den vielen dargestellten Projekten herausgefiltert werden.

In folgenden BMEL-geforderten Studien an in Deutschland wildlebenden Bachforellen-,
Seeforellen- und Aschenbestianden erfolgten bislang vergleichbare Erhebungen anhand von
mtDNA-Markern:

Bearbeitung  Titel Link

2012-2015 Erfassung und Dokumentation der genetischen https://service.ble.de/ptdb/index2.php?detai
Variabilitdét von Wildpopulationen der Bachforelle | id=29298&site key=141&stichw=bachfor
(Salmo  trutta fario) aus verschiedenen elle&zeilenzahl zaehler=8#newContent
Flussgebietseinheiten in Deutschland

2015-2018 Erfassung und Dokumentation der genetischen https://service.ble.de/ptdb/index2.php?detai
Vielfalt der Seeforelle (Salmo trutta lacustris) in | id=512350&site key=141&stichw=bachfo
Deutschland relle&zeilenzahl_zaehler=8#newContent

2015-2019 Erfassung und Dokumentation der genetischen https://service.ble.de/ptdb/index2.php?detai
Vielfalt der Asche (Thymallus thymallus) in | id=54465&site key=141&stichw=%C3%A
Deutschland 4scheé&zeilenzahl_zaehler=89#newContent

Um flr genetische Untersuchungen, die ggf. zukinftig am Bestand durchgefiihrt werden,
Einzelheiten Uber die Methodik der vorliegenden genetischen Untersuchungen recherchieren zu
kénnen, sind zu allen eingesetzten Genmarkern die fir die durchfiihrenden Labors notwendigen
Informationen und Literaturangaben im allgemeinen Infoblatt zur betrachteten Salmonidenart
aufgefuhrt. Darin sind auch die Zugangsnummern (NCBI Akzessionsnummern) zu weltweit
bereits analysierten Referenz-Haplotypen, aus der DNA-Sequenzdatenbank GenBank des
National Center for Biological Information (NCBI) der USA (https://www.ncbi.nim.nih.gov/),
welche den Haplotypen Ihres untersuchten Zuchtbestandes entsprechen, fir weitergehende
Recherchen aufgefihrt.
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