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Vorwort

Dieser Abschlussbericht beschreibt die Arbeiten im Rahmen der Untersuchung
"Erfassung und Dokumentation der genetischen Variabilitat von Wildpopulationen der
Quappe (Lota lota) aus verschiedenen Flussgebietseinheiten in Deutschland" fur den
Zeitraum von Oktober 2012 bis September 2016. Die Ergebnisse der Untersuchung
werden ausfihrlich dargestellt. Separate Berichte erschienen zu den weiteren von
der Universitat Koblenz-Landau im Rahmen dieser Studie untersuchten Arten

Edelkrebs (Astacus astacus) und Bachforelle (Salmo trutta) im Jahr 2015.

Gegenstand der Untersuchung ist die populationsgenetische Charakterisierung
wilder Quappenbestande aus verschiedenen Flussgebietseinheiten in Deutschland.
Mittels dieser Charakterisierungen sollen geeignete, evolutionar eigenstandige
Einheiten der Quappen flir praxisnahe Mallhahmen des Bestandsmanagements in
Bezug auf Fischereiwirtschaft und Artenschutz identifiziert werden. Die Grundlagen
fur den Erhalt der Vielfalt dieser aquatischen genetischen Ressource und ihre
nachhaltige Nutzung sollen damit wissenschaftlich fundiert werden. Die erhobenen
Daten wurden in die AGRDEU-Datenbank der Bundesanstalt fur Landwirtschaft und

Ernahrung (BLE) eingestellt.
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1. Ziele und Aufgabenstellung des Projekts

Die biologische Vielfalt ist ein wichtiges, international anerkanntes Schutzgut. Die
nachhaltige Nutzung ihrer Bestandteile (genetische Ressourcen) wurde z.B. 1993 in
dem von Deutschland ratifizierten Ubereinkommen (ber die biologische Vielfalt
(CBD) als Ziel formuliert. Das Prinzip ,Schutz durch Nutzung” wird auch im
nationalen Fachprogramm »2Aquatische Genetische Ressourcen”  des
Bundesministeriums fur Erndhrung und Landwirtschaft (BMEL) umgesetzt. Dieses
Prinzip setzt die angemessene Bericksichtigung von evolutionsbiologisch als
eigenstandig zu betrachtenden Populationen innerhalb einzelner Arten voraus. Auf
dieser Grundlage kann das wesentliche Ziel des Projekts realisiert werden: Die
Identifizierung und Bewertung geeigneter Einheiten [,Evolutionary Significant Units”
(ESUs)] fur praxisnahe Mal3inahmen des Bestandsmanagements mit Bezug auf
Fischereiwirtschaft und Artenschutz. Fir wichtige fischereilich relevante Arten lagen
fur das Gebiet der Bundesrepublik Deutschland bisher nur unzureichende
molekulargenetische Informationen vor. Das trifft insbesondere auf Wildpopulationen
der Bachforelle (Salmo trutta), der Barbe (Barbus barbus), der Quappe (Lota lota)
und des Edelkrebses (Astacus astacus) zu. Gegenstand dieser Untersuchung ist die
populationsgenetische Charakterisierung wilder Quappenbestande aus
verschiedenen Flussgebietseinheiten Deutschlands. Molekulargenetische und
phanotypische Informationen Uber diese Arten sind zu erfassen und zu

dokumentieren und ausgewahlte Bestande/Populationen zu charakterisieren.

Naturliche Ursachen fir die Auspragung unterschiedlicher Typen innerhalb von Arten
koénnen Unterschiede in der Besiedlungsgeschichte von Flusseinzugsgebieten
(Whitehead et al. 2003) und evolutionare Anpassungen an verschiedenartige
regionale Umweltbedingungen (z.B. Klimabedingungen, physikalisch-chemische
Wasserparameter) sein (Guégan et al. 1998). Auch diese Prozesse sind bei der
Auswahl der zu untersuchenden Bestande und der Bewertung der genetischen
Differenzierung der Populationen zu berlcksichtigen. Als zu untersuchende
Population wird daher in dieser Studie eine Gruppe von Individuen einer Art definiert,
die in einem raumlich abgegrenzten geographischen Gebiet leben, sich aber
potenziell miteinander verpaaren kdnnen. Bei der Bewertung der erhobenen Daten

ist besonders zu berlcksichtigen, dass der genetische Zustand (v.a. Integritat und
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Diversitat) vieler wild lebender Fisch- und Krebspopulationen in der Vergangenheit
durch Eingriffe des Menschen stark Uberpragt wurde (Albrecht 1983; Schiemer 1988;
Schrimpf et al. 2011; Souty-Grosset & Reynolds 2009).

Mittels der genetischen Charakterisierung sollen geeignete, evolutionar
eigenstdndige Einheiten der Quappe fir praxisnahe MalRnahmen des
Bestandsmanagements in Bezug auf Fischereiwirtschaft und Artenschutz identifiziert
werden. Die Grundlagen fur den Erhalt der Vielfalt dieser aquatischen genetischen
Ressource und ihre nachhaltige Nutzung sollen damit wissenschaftlich fundiert
werden. Die erhobenen Daten sollen in die AGRDEU-Datenbank der Bundesanstalt

fur Landwirtschaft und Ernahrung (BLE) eingestellt werden.
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2. Planung und Ablauf des Projekts

2.1 Angepasster Arbeitsplan
Der Arbeitsplan fur den Berichtszeitraum vom 28. September 2012 bis zum 27.
September 2016 ist in Abbildung 1 dargestellt. Insgesamt gab es sechs sich zum Tell
Uberschneidende Arbeitsphasen. Aufgrund von Verzdgerungen in der Beschaffung
einer ausreichenden Anzahl von Gewebeproben musste der urspriingliche Zeitplan

an neue Erfordernisse angepasst werden.
Arbeitsphase |

Die Ziele der ersten Arbeitsphase waren die Auswahl von zu untersuchenden
Bestanden und die Durchfuhrung der Genehmigungsverfahren fir die Befischungen
der ersten Phase der Datenerhebung. Diese Arbeitsphase wurde aufgrund der

Akquise der notwenigen Genehmigungen maf3geblich verzégert.
Arbeitsphase Il

Aufgrund der Verzdgerungen in der Beschaffung von Gewebeproben wurden die
Freilanderhebungen Uber den gesamten Projektzeitraum ausgedehnt, sodass jahrlich
(2013-2016) Beprobungen stattfanden.

Arbeitsphase Il
Die Laborarbeiten wurden direkt im Anschluss der Beprobungen durchgefihrt.
Arbeitsphase V

Wahrend Arbeitsphase V wurde von November 2013 bis Februar 2014 eine
Prasentation der ersten Ergebnisse mit einem Ausblick auf den weiteren
Projektverlauf erstellt. Ein Zwischenbericht Uber den Stand der Arbeiten wurde

angefertigt.
Arbeitsphase VI

Die  Arbeitsphase VI diente zur abschlieenden Anfertigung eines

Abschlussberichtes der durchgefiihrten Studie.
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Jahr 2012 2013 2014
Monat Nov Dez Jan Feb Mrz Apr Mai Jun Jul Aug Spt Okt Nov Dez Jan Feb

Projektmonat
Arbeitsphase |
Arbeitsphase I
Arbeitsphase Il

Arbeitsphase IV [N I R

Arbeitsphase V
Arbeitsphase VI

Jahr 2014 2015
Monat Mrz Apr Mai Jun Jul Aug Spt Okt Nov Dez Jan Feb Mrz Apr Mai Jun

Projektmonat 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32
Arbeitsphase |

Arbeitsphase Il
Arbeitsphase Il
Arbeitsphase IV
Arbeitsphase V

Arbeitsphase VI | I —

Jahr 2016 2016
Monat Jul Aug Sep Okt Nov Dez Jan Feb Mrz Apr Mai Jun Jul Aug Sep

Projektmonat 33 34 35 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 46 47
Arbeitsphase |
Arbeitsphase Il
Arbeitsphase Il
Arbeitsphase IV
Arbeitsphase V
Arbeitsphase VI

Abbildung 1: Arbeitsplan. Erganzungen zum Zeitplan im Zwischenbericht sind hellgrau markiert.
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2.2 Ablauf des Projekts

2.2.1 Kommunikation mit Kooperationspartnern
Die einschlagigen Behdrden und Einrichtungen des Bundes und der Lander wurden
kontaktiert, um Informationen Uber potentiell relevante Bestande der Quappe und
deren Bewirtschaftung zu erhalten. Ferner wurden Informationen zu Mafinahmen, in
deren Zuge Probenahmen erfolgen kdnnten, abgefragt. Im Besonderen wurde hier
auch der Fachausschuss ,Aquatische Genetische Ressourcen” der BLE u.a. im
Hinblick auf die ,GAK-Liste forderfahiger Wildpopulationen” eingebunden. Nach der
Auswahl der zu untersuchenden Bestande sollten die notwendigen

Genehmigungsverfahren fir die Probenahmen durchgefuhrt werden.

Einerseits wurden einschlagige Personen und Institutionen direkt kontaktiert.
Andererseits wurde Uber Publikationen in verschiedenen relevanten Medien eine
breitere Offentlichkeit (u.a. Freizeitangler, Berufsfischer, Fischereiinteressierte)
angesprochen, wobei in Abstimmung mit den Kollegen aus Dresden, welche die
Barbe bearbeitet haben, jeweils alle der insgesamt vier im Projekt zu bearbeitenden
Arten einbezogen wurden. Dieses Vorgehen diente neben der Informationsrecherche
der Bekanntmachung der Studie und damit verbunden der Schaffung von Akzeptanz,

inshesondere bei den Fischereirechtsinhabern.

Im ersten Schritt wurde der gesamte Fachausschuss Aquatische Genetische
Ressourcen (FA AGR) mit der Bitte um Informationen zu einzelnen, potentiell
relevanten Bestanden angeschrieben, auch im Hinblick auf die Liste férderfahiger
Stamme und Wildpopulationen von Fischarten gemaR des GAK-Rahmenplans 2008 -
2011. Gleichzeitig wurden etwa 30 personliche Kontakte mit relevanter Expertise
direkt angesprochen. Des Weiteren wurde ein Brief mit der Bitte um Informationen
verfasst. Dieser wurde an alle oberen und obersten Fischereibehdrden und die
fischereilichen Forschungseinrichtungen der Lander sowie an alle Fischerei-, Angler-,
und einschldgige Berufsverb&nde versendet. Insgesamt wurden so ca. 190

Einzelpersonen, Fischereiverbédnde und Institutionen angesprochen.

Artikel zur Bekanntmachung der Untersuchungen, ebenfalls verbunden mit der Bitte
um Informationen zu maoglicherweise relevanten Bestanden der Quappe, konnten in
den Medien ,Fischer und Teichwirt” (Schmidt et al. 2013a), ,forum flusskrebse”
(Schmidt et al. 2013b), ,Fischerei und Fischmarkt in Mecklenburg Vorpommern”
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(Schmidt et al. 2013c), ,Fischwaid® (Schmidt et al. 2013d) und ,Fischerei und
Gewasser in RLP* (Schmidt et al. 2013e) platziert werden.

2.2.2 Auswahl der Probestandorte
Die Auswahl der zu untersuchenden Besténde ist in dieser Studie von besonderer
Bedeutung. Die Orte der Probenahmen sollten das gesamte Verbreitungsgebiet der
Quappe innerhalb Deutschlands und hier die wichtigsten Flussgebietseinheiten
reprasentieren. Der Fokus lag hierbei auf autochthonen Bestanden. Informationen
Uber das historische und aktuelle Management konkreter Bestéande sind bei der
Festlegung der zu untersuchenden Populationen daher unbedingt zu
bericksichtigen. Derartige Informationen sind aber in der Regel nicht o6ffentlich
verfugbar und, sofern vorhanden, nur schwer zuganglich. Um trotzdem eine
maoglichst reprasentative Auswahl an Bestanden identifizieren zu kénnen, wurde hier
versucht, neben den uUblichen Literatur- und Datenbankrecherchen, bereits in einer

frihen Projektphase die Expertise verschiedener Interessengruppen einzuholen.
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Abbildung 2: Ubersichtskarte der Standorte der 32 untersuchten Populationen. Jeder Kreis symbolisiert eine Population. Die GréRe der Kreise ist
proportional zur Anzahl vorliegender Gewebeproben. Die Verbreitung der Quappe (Lota lota) in Deutschland ist in blau durch Blattschnitte mit

Nachweisen der Art dargestellt (Brunken & Winkler 2015).
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Tabelle 1: Untersuchte Populationen der Quappe (Lota lota) in Deutschland. Aufgefiihrt sind
die Flussgebietseinheiten, die Bundeslander, die geographische Lage der Probestellen sowie
die Anzahl der vorliegenden Individuen (Ngewene) Und die Anzahl untersuchter Tiere mittels
Mikrosatelliten- (Nvsar) und Sequenzanalysen (Nseq).

Population Gewasser Flusesir?ﬁgilte ts- Bundesland Geogizgglsche NGewebe Nwmsat Nseq
LO0O Zuchtf - BW - 9 9 9
LO01 Lorfe Weser HE 51°9'N, 8°53'E 31 31 12
LOO7 Lech Donau BY 47°55'N, 10° 53'E 14 14 11
LO11 Mohnesee Rhein NW 51°29'N, 8°6'E 49 49 10
LO12 Oder Oder BB 53°4'N, 14° 21'E 55 55 11

L012.2 Oder Oder BB 52°56'N, 14° 8'E 10 10 10
L012.3 Oder Oder BB 53°3'N, 14° 1T'E 55 54 11
L018 Ohre Elbe ST 52°17'N, 11° 44'E 49 49 10
L023 Michel Donau BY 48°42'N, 13°49'E 31 31 12
L024 Bodensee Rhein BY 47°33'N,9°35'E 55 55 11
LO36 Schondra Rhein BY 50°8'N, 9°42'E 1 1 1
LO38 Hintersee Donau BY 47°36'N, 12°51'E 55 55 11
L040 Lachsbach Elbe SN 50°56'N, 14° 7' E 5 5 5
L041 Schaalsee Elbe MV 53°33'N, 10°55'E 55 55 11
L043 Chiemsee Donau BY 47°51'N, 12° 22'E 31 31 12
L044.1 Zuchtt Oder NW - 6 6 6
L044.2 Zuchtf Rhein NW - 9 9 9
L045 Kossau Schlei/Trave SH 54°12'N, 10° 25'E 31 31 12
L046 Pazseflder Schlei/Trave SH 54°20'N,10°19°E 66 66 12
Kleiner
L047 . Schlei/Trave SH 54°9'N, 10° 23' E 20 20 12
Pl6ner See
L048 Zuchtf NI - 33 33 11
L049 Rhein Rhein RP 49° 26'N, 8° 27'E 1 1 1
L050 Stztgfr;er Oder MV 53°46'N, 14° 4'E 55 55 12
LO51 Elbe Elbe ST 52°28'N, 11°59'E 51 50 13
L052 Elbe Elbe NI/HH 53°24'N, 10° 15'E 45 42 11
LO53 Elbe Elbe NI/BB 53°3'N, 11°21'E 40 40 12
L056 Sterper Oder MV 53°46'N,14°19°E 30 30 22
LO57 Oder Oder MV/PL 53°37'N, 14° 35'E 30 30 13
L059 Sgg/'gf]rin Elbe BB 52°44'N,12°15°E 12 12 12
LO60 Zuchtt Donau BY 48°8'N, 10° 29'E 49 48 12
LO61 Bodensee Rhein BW 47°39'N, 9° 24'E 32 32 14
L063 Elbe Elbe NI/SH 53°22'N, 10° 33'E 1 1 1
> 1016 1010 332

T Bei Zuchten beziehen sich die Angaben der Flussgebietseinheiten, soweit bekannt, auf die Herkunft
der Zuchtstamme. Die Angabe des Bundeslandes nimmt Bezug auf den Standort der Betriebe
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In unmittelbarer Reaktion auf die Kommunikation mit den Kooperationspartnern
ergaben sich insgesamt ca. 10 positive Ruckmeldungen. Aus diesen Ruckmeldungen
und daran anschlieBenden weiteren Recherchen konnten zunadchst insgesamt
Informationen zu etwa 20 Bestdnden der Quappe in Deutschland zusammengestellt
werden. Einzelne  Gebiete, wie z.B. Nordwestdeutschland mit den
Flussgebietseinheiten Ems und Weser, blieben hier unterreprasentiert. Bis zum
Januar 2016 wurden Informationen zu etwa 30 Quappenbestanden
zusammengestellt. Zur Uberpriifung der raumlichen Kriterien der Autochthonie und
der Verteilung der Probenstandorte wurde eine GIS-Analyse durchgefuhrt. Die
Standorte wurden mit Informationen zu Gewassern (BfG 2011), Landschaften (BfN
2011), Flusseinzugsgebieten (BfG 2011; Lehner et al. 2008), rdumlicher Lage der
Wildpopulationen von Fischarten gemafR des GAK-Rahmenplans 2008 — 2011
(GENRES - Informationssystem Genetische Ressourcen 2009), Gelandehohe
(Jarvis et al. 2008), administrativen Einheiten (Eugster und Schlesinger 2012),
Verbreitungsdaten (Brunken & Winkler 2015) und Schutzgebieten (BfN 2012)

verschnitten und somit die als reprasentativ eingestuften Populationen ausgewabhit.
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2.2.3 Genehmigungsverfahren
Die fischereirechtlichen Genehmigungsverfahren fir die Durchfuhrung der
Befischungen zum Zweck der Probenentnahme konnten problemlos und schnell
durchgefuihrt werden. Erhebliche Verzdogerungen traten jedoch bei den
tierschutzrechtlichen Genehmigungsverfahren fir die Probenahme an sich auf.
Grundsatzlich ist nach der Novellierung des TierSchG am 13. Juli 2013 die
Entnahme einer Gewebeprobe von Wirbeltieren ein ,genehmigungspflichtiger
Tierversuch® (Bundesministerium der Justiz und flr Verbraucherschutz 2014). Eine
Befreiung der Genehmigung ist moglich wenn der Eingriff von den Behdrden als
wenig invasiv angesehenen wird. Der Tierversuch muss in diesem Fall angezeigt
werden. Eine Anzeige kann in der Regel deutlich schneller bearbeitet werden. Die
ersten Probenahmen wurden nach vorheriger Absprache mit der zustdndigen
Veterinarbehdrde in Rheinland-Pfalz und dem Tierschutzbeauftragten der Universitéat
Koblenz-Landau als Tierversuch angezeigt und somit als ,anzeigepflichtige
Tierversuche® behandelt. Die dargelegten Griunde fur eine Befreiung von der
Genehmigungspflicht zu Gunsten einer Anzeigepflicht wurden anerkannt.
Tierschutzrechtliche Anzeige- bzw. Genehmigungsverfahren sind Léandersache.
Daher sollten nun die weiteren Probenahmen in anderen Bundeslandern separat
angezeigt werden. Bei diesen Anzeigen wurde zu den erforderlichen Unterlagen
zusatzlich die Entscheidung der rheinland-pfalzischen Behorde, sowie ein
Begleitschreiben von Frau Dr. U. Monnerjahn vom BMEL (damals BMELV) beigefigt.
Die Entscheidung aus Rheinland-Pfalz sollte den Veterinarbehdrden der anderen
Bundeslander die Arbeit erleichtern, weil damit deutlich wird, dass das
Versuchsvorhaben und die Dokumente bereits geprift wurden. In den
Bundeslandern Sachsen-Anhalt, Schleswig-Holstein, Nordrhein-Westfalen und
Niedersachsen konnten die Verfahren mit diesem Vorgehen zlgig durchgefihrt
werden. Daher wurde auch in den Bundesldndern Hessen und Bayern fir die
Probenahme ein Tierversuch angezeigt. Uberraschenderweise wurden die
eingereichten Unterlagen hier jedoch nicht als ausreichend erachtet und die
Probenahme wurde zun&chst fir alle drei Arten nicht erlaubt. In Hessen wurde die
Anzeige der Tierversuche als nicht angemessen angesehen und die Entscheidung
aus den anderen Bundeslandern wurde nicht akzeptiert. Es musste daher ein Antrag

auf die Erteilung einer Genehmigung (Formular ,Genehmigung von Tierversuchen®)
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gestellt werden. Dieser Antrag wurde am 3. Marz 2014 in Hessen gestellt und am 6.
Mai, also 2 Monate spéater, genehmigt. So konnten die entsprechenden
Probenahmen erst ab Sommer 2014 weiter durchgefihrt werden. Wenn eine
Probenahme nicht erfolgreich war und eine weitere Beprobung als Alternative in
einem Nachbargewasser stattfinden sollte, konnte dies nicht spontan geschehen, da
diese Probenahme neu beantragt werden musste. Die Anderung einer Genehmigung
ist anzeigepflichtig. Daher musste ein komplett neues Formular (,Anzeige von
Tierversuchen®) ausgefillt werden. In Bayern wurden mehrere inhaltliche Angaben,
wie Nachweise Uber die Qualifikationen der beteiligten Personen, nicht akzeptiert.
Weitere Nachweise mussten nachgereicht werden. Zum Beispiel wurde ein
allgemeiner Kurs in Versuchstierkunde, an dem Frau Dr. Schrimpf erfolgreich
teilgenommen hat, nicht anerkannt, da hier keine ,praktischen Ubungen an Fischen*
durchgefiihrt worden sind. Hierzu hat es mehrere Gesprache gegeben, ein neuer

Antrag wurde eingereicht und dieser wurde schlie3lich auch genehmigt.

Wir moéchten uns an dieser Stelle ausdrucklich fir die sehr konstruktive
Unterstitzung von Herrn Dr. Hamm, Herrn Dr. Wedekind, Herrn Fieseler und Herrn
Dr. Geldhauser bedanken. Herr Schmidt und Frau Dr. Schrimpf haben
zwischenzeitlich beide an einem FELASA Kurs, Kategorie B, teilgenommen und

bestanden.

2.2.4 Probenahmen
Im Jahr 2013 konnte die Probenahme fur 5 Populationen abgeschlossen werden.
Weitere Probenahmen waren bereits fiur das Jahr 2013 angesetzt, konnten jedoch
aufgrund von Verzogerungen mit den tierschutzrechtlichen Genehmigungen nicht
mehr im Jahr 2013 durchgefiihrt werden. Weitere 27 Populationen konnten tber den
Zeitraum 2014-2016 untersucht werden. Uber den gesamten Projektzeitraum
konnten 32 Standorte und >900 Individuen beprobt werden (Abb. 2, Tab. 1). Bei 11
dieser Populationen konnte die erforderliche Anzahl von 30 zu untersuchenden
Individuen jedoch nicht erreicht werden. Die Schwierigkeiten bei der
Probenbeschaffung liegen zu einem Grol3teil in dem sowohl rdumlich als auch
zeitlich oft schwer vorhersehbaren, unsteten Auftreten der Quappen. Dies weil3t
deutlich auf ein ausgepragtes Wanderverhalten der Art hin, welches, wie auch
extreme Hochwasserereignisse und andauernde Winterperioden im Winter/Frihjahr
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2015, die Befischungen erschwerten. Somit erwiesen sich Probenahmen an
potenziell vielversprechenden Probestandorten als erfolglos. Insgesamt stehen 21
Populationen mit jeweils 230 Individuen sowie 11 Populationen mit je zwischen 1-20
Individuen zur Untersuchung der genetischen Diversitat der Quappe in Deutschland
zur Verfugung. Individuen aus funf Herkunften konnten nicht vermessen, sowie aus
sechs Herkunften nicht gewogen werden. Fur alle weiteren Tiere konnten sowohl die

Totallange als auch das Gewicht vernommen werden.

2.2.5 Laborarbeiten
Die Laborarbeiten konnten wie geplant durchgefihrt werden. Unmittelbar nach
Eintreffen der Gewebeproben im Labor konnte mit der DNA-Extraktion und den
Untersuchungen von 12 Mikrosatelliten-Loci und der Kontrollregion der
mitochondrialen DNA begonnen werden.

2.2.6 Datenanalysen
Die Auswertung der erhobenen Daten konnte wie geplant durchgefuhrt werden.
Morphometrische Kenngré3en, genetische Werte und Indizes wurden fir die
einzelnen Populationen und als Durchschnittswerte aller Populationen fir die

gesamte Art berechnet.

Die notwendigen Literaturrecherchen wurden durchgefiihrt. Alle recherchierten,
artbezogenen Informationen wurden mit geographischen und ©kologischen Daten,
wie  Flussgebietseinheiten, Okoregionen und Gewassertypen, in  einem

Geographischen Informationssystem (GIS) zusammengefihrt.
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3. Wissenschaftlicher und technischer Stand, an den angekntpft

wurde

3.1 Ubersicht Uber relevante populationsgenetische und phylogenetische
Studien der Art

Bisher wurden neun phylogenetische bzw. populationsgenetische Studien an der
Quappe (Lota lota, Linnaeus 1758) in internationalen Fachzeitschriften verdéffentlicht
(Paragamian et al. 1999; Van Houdt et al. 2003, 2005; Barluenga et al. 2006; Powell
et al. 2008; Elmer et al. 2008, 2012; Fang et al. 2013; Underwood et al. 2016). Fir
das Gebiet der Bundesrepublik Deutschland sind insbesondere die Arbeiten von Van
Houdt et al. (2003, 2005) und von Barluenga et al. (2006) relevant. Van Houdt et al.
(2003, 2005) fanden in Europa funf (weltweit insgesamt acht) phylogenetische
Kladen oder Linien anhand von Untersuchungen der mitochondrialen DNA. Zwei
dieser Linien kommen in Mitteleuropa vor. In Danemark, den Niederlanden,
Frankreich, Italien und der Schweiz fanden sich ausschlief3lich Tiere, welche einer
westeuropaischen Klade zugeordnet wurden, wahrend die Populationen an zwei
osteuropaischen Standorten in Ungarn und Polen einer eurasischen Klade
zugeordnet wurden. In Deutschland wurden in der unteren Elbe, der Isar und im
Bodensee Vertreter der eurasischen Klade beschrieben. In der untersuchten
Bodenseepopulation wurden zudem Vertreter der westeuropaischen Klade
nachgewiesen. In den Gewdassern Deutschlands treffen demnach wahrscheinlich die
beiden in Mitteleuropa vorkommenden phylogenetischen Linien der Quappe
aufeinander. Gemessen an der insgesamt relativ geringen Anzahl an international
publizierten phylogenetischen und populationsgenetischen Studien liegen jedoch nur
wenige Informationen Gber wilde Populationen der Quappe in Deutschland vor. Somit
bleiben bisher die genauen Verbreitungsgebiete der eurasischen und
westeuropaischen Klade aufgrund der wenigen Untersuchungsstandorte in
Deutschland (n=3) unbekannt. Weiterhin ist unklar, inwieweit die beiden Gruppen
geographisch getrennt sind und wo die eventuellen Verbreitungsgrenzen liegen oder
ob und in welchem Ausmald es natlrliche Kontaktzonen gibt. Einzig fur den
Bodensee ist eine solche, wahrscheinlich natirliche Kontaktzone zwischen der
danubischen und der atlantischen Linie bereits bekannt. Die Ergebnisse von Van

Houdt et al. (2005) gaben darauf erste Hinweise. Bestatigt wurde diese Annahme
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anschlieend mittels der kombinierten Untersuchung von mitochondrialer DNA und
Mikrosatellitenloci der nuklearen DNA durch Barluenga et al. (2006). Die genetischen
Studien von Paragamian et al. (1999), Van Houdt et al. (2003), Powell et al. (2008),
Elmer et al. (2008, 2012), Fang et al. (2013) und Underwood et al. 2016) befassen
sich zwar nicht mit europaischen Populationen der Quappe (Nordamerika, Sibirien
und China), kdnnen aber zu Vergleichszwecken, insbesondere bei der Beurteilung
geeigneter Managementeinheiten, herangezogen werden. Bei einer praxisnahen
Bewertung von Managementeinheiten sollten dartiber hinaus wesentliche Aspekte
der Biologie und der Okologie der Art (z.B. das Wanderverhalten) sowie
naturschutzfachliche Aspekte bertcksichtigt werden. Aufgrund der
Laichwanderungen der Quappe Uber weite Strecken hinweg, ist anzunehmen, dass
das Wanderverhalten die genetische Differenzierung raumlich stark beeinflussen und
Zu einer gewissen Homogenisierung beitragen kann (Barluenga et al. 2006). Weitere
zu diesen Aspekten relevante Ergebnisse finden sich in den Studien von Stapanian
et al. (2010), Worthington et al. (2010a, 2010b) und Paragamian & Bennett (2008).

Die Literaturrecherche hat ergeben, dass sich die einzigen verfiigbaren Studien zur
Populationsgenetik und Phylogeographie der Quappe innerhalb Deutschlands bisher
vor allem auf die mdgliche natirliche Kontaktzone zwischen der atlantischen und der
danubischen Linie im Bodensee beziehen (Barluenga et al. 2006). Fur die
Uberwiegenden Teile des Bundesgebietes liegen hingegen keine verdffentlichten

genetischen Informationen zur Quappe vor.

3.2Verwendete Methoden
An erster Stelle der genetischen Untersuchungen steht die DNA-Extraktion aus dem
Gewebe der Tiere. Kostenglnstige und zuverlassige Methoden zur Extraktion der
DNA aus kleinen Mengen von Flossengewebe von Fischen werden in unserem
Labor seit vielen Jahren regelmaRig angewendet. Nach der erfolgreichen DNA-
Extraktion werden verschiedene genetische Analyseverfahren durchgefihrt.
Sequenzanalysen mitochondrieller DNA (mtDNA) eignen sich besonders gut fur die
Darstellung des historischen Genflusses und von gro3rdumigen Differenzierungen
innerhalb der Arten. Die Analyse nuklearer Mikrosatelliten-Loci eignet sich vor allem

fur die Abschatzung des rezenten Genflusses und der genetischen Diversitat
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zwischen Populationen auf kleinrAumigeren geographischen Skalen. Zur
Identifizierung von ESUs (Moritz 1994) ist daher eine Kombination aus der
Sequenzanalyse von mtDNA und der Analyse von Mikrosatelliten-Loci geeignet. So
wird gewabhrleistet, dass alle fur die Differenzierung von ESUs relevanten Prozesse
(z.B. Besiedlungsgeschichte)  angemessen  berlcksichtigt ~ werden.  Fur
Sequenzanalysen der Quappe stehen mehrere etablierte mitochondrielle Marker zur
Verfigung (z.B. Sanetra & Meyer 2005, Zhao et al. 2009). Nach der Eignung der
Marker zur Abbildung der taxonomischen Differenzierung der jeweiligen Art, ist die
Verfugbarkeit von Vergleichsdaten aus der wissenschaftlichen Literatur, frei
zuganglichen Datenbanken (z.B. GenBank) und eigenen Forschungsergebnissen
das wichtigste Kriterium bei der Auswahl. Insbesondere kommen hier die Abschnitte
Cytochrom-Oxidase Untereinheit 1 (COI) und D-loop (auch: ,Kontrollregion”) der
mtDNA in Betracht. Von jedem der 32 Probenstandorte werden in dieser Studie
wenn moglich zehn zuféllig ausgewahlte Tiere mit einem mitochondriellen Marker
untersucht. Bei weniger als 10 Individuen pro Population wurden alle vorhandenen
Tiere untersucht. Die Sequenzanalysen umfassen die Vervielfaltigung (PCR-
Verfahren) und Aufreinigung, sowie schlie3lich die Bestimmung der Basenabfolgen
der entsprechenden DNA-Abschnitte. Der Stand der Verflgbarkeit von etablierten
Primern, den spezifischen Nukleotidabfolgen, die zur Vervielfaltigung bestimmter
DNA-Loci notwendig sind, sowie geeignete Mikrosatelliten-Loci der zu
untersuchenden Arten ist ausreichend. Bei der Auswahl der Primer ist darauf zu
achten, dass der Polymorphiegrad, also die Anzahl der zu erwartenden
unterschiedlichen Allele, der jeweiligen Mikrosatelliten-Loci divers genug ist, um
einerseits Divergenzen zwischen Populationen zu detektieren. Andererseits missen
einige der Loci jedoch weniger variabel sein, um Ahnlichkeiten innerhalb von
Populationen festzustellen. Ferner wird auch hier die Verfugbarkeit von
Vergleichsdaten beriicksichtigt. Fur die zu untersuchenden Arten werden nach dieser
Vorgehensweise Zusammenstellungen von jeweils mindestens zehn, den
beschriebenen Anforderungen genigenden, Primern vorgenommen. Aus jeder der
32 Herkiinfte werden wenn mdglich zwischen 30 und 50 Tiere mit dem kompletten
Primer-Set fur die jeweilige Art untersucht. Zur Qualitatssicherung werden 10% der
Proben wiederholt gemessen, um den Fehlerquotienten in den Ergebnissen zu
ermitteln (nach Bonin et al. 2004). Die Analyse der Mikrosatelliten-Loci umfasst die
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Vervielfaltigung der jeweiligen DNA-Abschnitte (PCR) mittels Farbstoff-markierten

Primern und die Bestimmung threr Allellangen (Basenanzabhl).
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4. Material und Methoden

4.1 Probenahmen

4.1.1 Raumliche Verteilung der untersuchten Populationen
Anhand einer raumlichen Analyse wurden Probestellen definiert. Probenahmen
wurden von 32 Bestanden der Quappe durchgefuhrt (Tab. 1). Von diesen 32
Probestellen stammen finf Populationen aus Zuchten (LO0O, L044.1, L044.2, L048
und LO60), deren Herkunft nur mit einer gewissen Unsicherheit raumlich einer
Flussgebietseinheit zugeordnet werden kann. Die Populationen L044.1, L044.2 und
LO60 sind in den Analysen ihren jeweiligen Flusseinzugsgebieten Oder, Rhein und
Donau zugeordnet. Bei den beiden Populationen LOOO und LO48 ist der Ursprung der
Tiere unsicher bzw. unbekannt. Daher werden diese beiden Populationen in der
Auswertung gesondert als Zuchtstamme betrachtet und keinem Flusseinzugsgebiet

zugeordnet.

Es wurden insgesamt sechs Flussgebietseinheiten untersucht. Ein Schwerpunkt
ergab sich fur die Elbe (n=8) und die Oder (n=7). Des Weiteren wurden die
Flussgebietseinheiten Rhein (n=6), Donau (n=5), Schlei/Trave (n=3) und Weser
(n=1), sowie Zuchtstamme unsicherer Herkunft (n=2), untersucht. Die
Untersuchungsstrecken liegen in den Bundeslandern Brandenburg (n=4), Baden-
Wirttemberg (n=1), Bayern (n=7), Hessen (n=1), Nordrhein-Westfalen (n=1),
Rheinland-Pfalz (n=1), Schleswig-Holstein (n=3), Mecklenburg-Vorpommern (n=3)
Sachsen-Anhalt (n=2) und Sachsen (n=1). Hinzu kommen drei Populationen die
jeweils zwei Bundeslandern zugeordnet werden kénnen: Niedersachsen/Hamburg,
Niedersachsen/Brandenburg und Niedersachsen/Schleswig-Holstein sowie eine
Population die an der Landergrenze zwischen Deutschland und Polen liegt.

Die untersuchten Populationen bilden auch hinsichtlich der raumlichen
Hauptverbreitungsgebiete der Quappe in Deutschland (Brunken & Winkler 2015)
eine reprasentative Stichprobe (Abb. 2). Lediglich das Flusseinzugsgebiet der Weser

ist mit nur einer Population unterreprasentiert.
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4.1.2 Steckbriefe der untersuchten Populationen
Im Folgenden sind Informationen zu allen untersuchten Populationen in Steckbriefen
zusammengefasst. Insgesamt wurden 32 Populationen beprobt, von denen es bei 25
Populationen im Vorfeld der Probenahme keine Hinweise auf aktuellen oder
regelmanigen Besatz gab. Insgesamt wurden fiinf Bestande (LO0O, L044.1, L044.2,
LO48, LO60) aus Zuchten in der Studie mit aufgenommen. Die Anschriften oder die
geografischen Verortungen der privatwirtschaftlich gefihrten Zuchten kénnen hier

aus datenschutzrechtlichen Grinden nicht angegeben werden.

LOO1 Lorfe

Tabelle 2: Population L001

Population

LOO1

Gewasser?!

Gewassertyp nach WRRL?

Lorfe

Silikatische, fein- bis grobmaterialreiche

Mittelgebirgsflisse
Haupteinzugsgebiet? Weser
Gemeinde® Vohl
Kreis? Waldeck-Frankenberg
Bundesland?® HE

Schutzgebietsstatus*

Vogelschutzgebiet, FFH-Gebiet

Landschaft® Kellerwald
Besonders schutzwiirdige Landschaft® ja
Geographische Lage 51°9'N, 8°53'E
Hohe (m Uber NN)® 249
Wildpopulation nach GAK-Liste’ nein

Besatz

Bewirtschaftung

keine Hinweise

keine Fischerei

Auf Verbreitungskarte vorhanden® nein

Abfluss Eder — Fulda — Weser — Nordsee

Quellen: 1: (BfG 2011), 2: (Lehner et al. 2008), 3: (Curran et al. 2012), 4: (BfN 2012), 5: (BfN) 2011),
6: (Jarvis et al. 2008), 7: (GENRES -Informationssystem Genetische Ressourcen 2009), 8: (Brunken &
Winkler 2015).

Derzeit sind drei natirlich reproduzierende Bestdnde der Quappe in Hessen bekannt:

1. Unterhalb der Niddatalsperre, 2. in der Kinzig (auf Besatz gestitzt) und 3. im
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Edersee (HMUKLV & Hessen-Forst FENA 2014). In der Lorfe selbst sind Quappen
nachweislich vorhanden. Diese stehen wahrscheinlich im Zusammenhang mit dem
seit 2005 wieder verstarkten Quappenvorkommen des Edersees. Der Edersee selbst
wurde Uber viele Jahre bewirtschaftet. Mittlerweile kommen hier adulte und juvenile
Stadien der Quappe nachweislich vor. Andererseits gibt es Hinweise auf dauerhafte
Quappenvorkommen im oberen Einzugsgebiet der Eder, welche wiederum der
Ursprung fir die Quappen im Edersee selbst sein kénnten (pers. Mitt. A. Rohn, pers.
Mitt. C. Dumpelmann, pers. Mitt. A. Finke, pers. Mitt. C. Laczny). Da es sich im
oberen Edereinzugsgebiet um einen autochthonen Bestand handeln konnte, ist
dieser fur das Einzugsgebiet der Weser von zentraler Bedeutung. Bei den Quappen
des oberen Edergebietes handelte es sich demnach um das einzige autochthone

Quappenvorkommen Hessens.

LOO7 Lech

Tabelle 3: Population L007

Population LOO7

Gewasser?! Lech

Gewassertyp nach WRRL!? Grolie Flusse des Alpenvorlandes
Haupteinzugsgebiet? Donau

Gemeinde? Reichling

Kreis? Landsberg am Lech

Bundesland?®
Schutzgebietsstatus*

Landschaft®

Besonders schutzwiirdige Landschaft®

Geographische Lage
Hohe (m Uber NN)®
Wildpopulation nach GAK-Liste’

BY

Vogelschutzgebiet, FFH-Gebiet
Lechtal

nein

47°55'N, 10° 53' E

626

nein

Besatz keine Hinweise (Angaben unsicher)
Bewirtschaftung Angelfischerei

Auf Verbreitungskarte vorhanden® ja

Abfluss Donau — Schwarzes Meer

Quellen: 1: (BfG 2011), 2: (Lehner et al. 2008), 3: (Curran et al. 2012), 4: (BfN 2012), 5: (BfN) 2011),
6: (Jarvis et al. 2008), 7: (GENRES -Informationssystem Genetische Ressourcen 2009), 8: (Brunken &
Winkler 2015).
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Vor dem starken Ausbau des Lechs gehorten Quappen hier, wie in anderen

Donauzuflissen, zum typischen Fischbestand (Bayerisches Landesamt fir
Wasserwirtschaft 1984). Allerdings sind die Fangzahlen deutlich zuriickgegangen. Im
Lech wird die Quappe dennoch stetig gefangen, wenn auch mit sehr stark
schwankenden Stickzahlen. Generell wurde die Quappe im Einzugsgebiet der
Donau in den letzten Jahren vor allem durch BesatzmalRnahmen wieder angesiedelt
(Bayerische Landesanstalt fur Landwirtschaft 2013). Daher kann ein Einfluss auf die
untersuchte Population im Lech nicht ausgeschlossen werden, auch wenn keine
direkten Hinweise auf rezenten Besatz in der beprobten Staustufe ermittelt werden

konnten (z.B. pers. Mitt T. Oswald).

LO11 MOhnesee

Tabelle 4: Population L011

Population

LO11

Gewasser?

Gewassertyp nach WRRL?
Haupteinzugsgebiet?
Gemeinde®

Kreis?

Bundesland?®
Schutzgebietsstatus*
Landschaft®

Besonders schutzwirdige Landschaft®
Geographische Lage

Hohe (m Gber NN)®
Wildpopulation nach GAK-Liste’
Besatz

Bewirtschaftung

Auf Verbreitungskarte vorhanden?®
Abfluss

Mohnesee

Keine Zuordnung, kinstliches Gewasser
Rhein

Mohnesee

Soest

NW

Vogelschutzgebiet, Naturpark
Arnsberger Wald

nein

51°29'N, 8°6'E

211

nein

ja

Angelfischerei (Niedrigwasseraufhéhung,
Hochwasserschutz)

nein

Mohne — Ruhr — Rhein — Nordsee

Quellen: 1: (BfG 2011), 2: (Lehner et al. 2008), 3: (Curran et al. 2012), 4: (BfN 2012), 5: (BfN 2011), 6:
(Jarvis et al. 2008), 7: (GENRES -Informationssystem Genetische Ressourcen 2009), 8: (Brunken &
Winkler 2015).
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Der aktuelle Quappenbestand des M6hnesees geht urspringlich auf Fange aus der
Lippe (— Rhein — Nordsee) zuriuck. Der Quappenbestand der Lippe gilt als
autochthon und wurde daher als Grundstock fir Nachzuchten fur
Wideransiedlungsprogramme ausgewahlt. Tiere dieser urspringlichen Herkunft
werden auch am Mohnesee selbst klinstlich vermehrt (pers. Mitt. B. Stemmer, pers.
Mitt. J. H. Schneider). Da die Quappe in weiten Teilen des Rheineizugsgebietes
aktuell nur noch eher sporadisch nachzuweisen ist, kommt den Bestdnden des
Lippeeinzugsgebietes eine bedeutende Rolle im Hinblick auf die Weiterentwicklung
oder Wiederansiedlung von Quappen im Rheingebiet zu. Der hier untersuchte
Bestand kann als reprasentativ angesehen werden.

LO18 Ohre

Tabelle 5: Population L018

Population LO18

Gewasser? Ohre

Gewassertyp nach WRRL!? Kiesgepragte Tieflandflisse

Haupteinzugsgebiet? Elbe

Gemeinde® Loitsche-Heinrichsberg

Kreis? Boérde

Bundesland?® ST

Schutzgebietsstatus* Vogelschutzgebiet, FFH-Gebiet, Naturschutzgebiet,
Biospharenreservat

Landschaft® Markische Elbtalniederung

Besonders schutzwirdige Landschaft® nein

Geographische Lage 52°17'N, 11° 44'E

Hohe (m Gber NN)® 38

Wildpopulation nach GAK-Liste’ Ohre

Besatz keine Hinweise, unwahrscheinlich

Bewirtschaftung Angelfischerei

Auf Verbreitungskarte vorhanden?® ja

Abfluss Elbe — Nordsee

Quellen: 1: (BfG 2011), 2: (Lehner et al. 2008), 3: (Curran et al. 2012), 4: (BfN 2012), 5: (BfN 2011), 6:
(Jarvis et al. 2008), 7: (GENRES -Informationssystem Genetische Ressourcen 2009), 8: (Brunken &
Winkler 2015).
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Die Quappe scheint sich in den letzten 10-15 Jahren in Sachen-Anhalt wieder weiter
auszubreiten. Im Ohre gibt es derzeitig stabile Bestande der Quappe. Hier kommen
aber vor allem kleinwichsige Formen vor, die nur selten ein Gewicht von = 350 g
erreichen (Ministerium fir Landwirtschaft und Umwelt des Landes Sachsen-Anhalt
2012). Das Gewasser ist durchgéangig begradigt und staureguliert und beherbergt
neben der Quappe auch den Schlammpeitzger. In den mindungsnahen Bereichen
des Ohre werden Quappen verstarkt in den kalten Wintermonaten gefangen,
wahrend sie im dbrigen Jahresverlauf kaum festzustellen sind (pers. Mitt. R.
Schroter, pers. Mitt. B. Kammerad). Die Durchgangigkeit zur Elbe ist gegeben und es
kann angenommen werden, dass das jahreszeitlich und witterungsbedingt, verstarkte
in dem Ohre

Vorkommen von aktiven Quappen in  Zusammenhang mit

Laichwanderungen steht.

L023 Michel (Grof3e Muhl)

Tabelle 6: Population L023

Population L023

Michel

Grobmaterialreiche, silikatische Mittelgebirgsbéache

Gewasser?!

Gewassertyp nach WRRL?

Haupteinzugsgebiet? Donau
Gemeinde? Breitenberg
Kreis? Passau
Bundesland? BY

Schutzgebietsstatus*

Landschaft®

Besonders schutzwiirdige Landschaft®
Geographische Lage

Hohe (m Uber NN)®

Wildpopulation nach GAK-Liste’
Besatz

Bewirtschaftung

Auf Verbreitungskarte vorhanden®
Abfluss

Kein Schutzgebietsstatus

Keine Zuordnung

nein

48° 42'N, 13° 49'E

596

nein

keine Hinweise, unwahrscheinlich
Angelfischerei

ja

Donau — Schwarzes Meer

Quellen: 1: (BfG 2011), 2: (Lehner et al. 2008), 3: (Curran et al. 2012), 4: (BfN 2012), 5: (BfN 2011), 6:
(Jarvis et al. 2008), 7: (GENRES -Informationssystem Genetische Ressourcen 2009), 8: (Brunken &
Winkler 2015).
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Der Michel verfugt tUber einen wahrscheinlich authochthonen Quappenbestand.
Hinweise auf Besatzaktivitaten liegen nicht vor. Muttertiere fir die eigene Quappen-
Produktion des Bezirks Niederbayern (Lehr- und Beispielsbetrieb Lindbergmihle bei
Zwiesel im Bayerischen Wald) wurden vor etwa 15 Jahren im Michel gewonnen. Der
Bestand war Individuen stark, entwickelt sich laut den Fischereiberechtigten aber seit
etwa 10 bis 15 Jahren etwas ricklaufig. Seit etwa 10 Jahren wird die gezielte Angelei
nach Quappen nur noch sporadisch betrieben (pers. Mitt. S. Paintner, pers. Mitt. J.
Hoch).

L0O36 Schondra

Tabelle 7: Population L036

Population

LO36

Gewasser?

Gewassertyp nach WRRL?
Haupteinzugsgebiet?
Gemeinde®

Kreis?

Bundesland?®

Schutzgebietsstatus*

Schondra

Feinmaterialreiche, silikatische Mittelgebirgsbéche
Rhein

Grafendorf

Main-Spessart

BY

FFH-Gebiet, Naturschutzgebiet,

Landschaftsschutzgebiet, Naturpark

Landschaft® Sinn-Schondra-Sitidrhdn und Neuwirtshauser Forst
Besonders schutzwiirdige Landschaft® nein

Geographische Lage 50° 8'N, 9°42'E

Hohe (m Gber NN)® 194

Wildpopulation nach GAK-Liste’ nein

Besatz nein

Bewirtschaftung Angelfischerei

Auf Verbreitungskarte vorhanden?® ja

Abfluss Frankische Saale — Main — Rhein — Nordsee

Quellen: 1: (BfG 2011), 2: (Lehner et al. 2008), 3: (Curran et al. 2012), 4: (BfN 2012), 5: (BfN 2011), 6:
(Jarvis et al. 2008), 7: (GENRES -Informationssystem Genetische Ressourcen 2009), 8: (Brunken &
Winkler 2015).

Die Schondra ist ein WRRL-Referenzgewasser und liegt in einem geschitzten

Gebiet. Daher bestehen fur das Gewasser keine Besatzauflagen im Rahmen der



Abschlussbericht: BLE Projekt 12BE-003 Seite 35
Lota lota

Hegepflichten der Verpachtung der Fischereirechte. Dementsprechend liegen hier
keine Hinweise auf einen Besatz mit Quappen vor und kdnnen daruber hinaus fir die
letzten 50 Jahre vom Pachter der Fischereirechte ausgeschlossen werden. Das
Vorkommen der Quappen ist in den letzten Jahrzehnten ricklaufig und heute kommt
die Quappe in der Schondra eher sporadisch und in sehr geringen Abundanzen vor.
Der Aufstieg von Quappen aus dem Main erscheint aufgrund von Querverbauungen

insgesamt als unwahrscheinlich (pers. Mitt. K. Dietl).

LO38 Hintersee

Tabelle 8: Population L038

Population L038

Gewasser?

Gewassertyp nach WRRL?
Haupteinzugsgebiet?
Gemeinde®

Kreis?

Bundesland?®
Schutzgebietsstatus*

Landschaft®

Besonders schutzwiirdige Landschaft®

Geographische Lage
Hohe (m tber NN)®
Wildpopulation nach GAK-Liste’

Hintersee

Kleine Flusse der Kalkalpen
Donau

Ramsau bei Berchtesgaden
Berchtesgadener Land

BY

Biospharenreservat
Berchtesgadener Alpen

ja

47° 36'N, 12°51' E

780

nein

Besatz keine Hinweise, unwahrscheinlich
Bewirtschaftung Angelfischerei

Auf Verbreitungskarte vorhanden?® nein

Abfluss Sillersbach — Ramsauer Ache

Quellen: 1: (BfG 2011), 2: (Lehner et al. 2008), 3: (Curran et al. 2012), 4: (BfN 2012), 5: (BfN 2011), 6:
(Jarvis et al. 2008), 7: (GENRES -Informationssystem Genetische Ressourcen 2009), 8: (Brunken &
Winkler 2015).

Der Quappenbestand des Hintersees ist sehr Individuen stark und einzelne Tiere
erreichen ein Gewicht von Uber 2 kg. Der Hintersee gilt als Salmoniden-See und
beherbergt u. a. einen sehr guten Saiblingsbestand. Der See wird seit Uber 35
Jahren von einem Fischereiverein (FV Berchtesgaden Konigssee e.V.) bewirtschaftet
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und angelfischereilich genutzt. Teil dieser Bewirtschaftung ist seit 15 Jahren die
kunstliche Erbritung von Quappen. Diese Nachzuchten werden auch an andere

Fischereivereine zu Besatzzwecken abgegeben (pers. Mitt. R. Stahler).

L0O40 Lachsbach

Tabelle 9: Population L040

Population

L040

Gewasser?

Gewassertyp nach WRRL?
Haupteinzugsgebiet?
Gemeinde?

Kreis?

Bundesland?®
Schutzgebietsstatus?*
Landschaft®

Besonders schutzwiirdige Landschaft®

Geographische Lage

Hohe (m tber NN)®
Wildpopulation nach GAK-Liste’
Besatz

Bewirtschaftung

Auf Verbreitungskarte vorhanden®
Abfluss

Lachsbach

Silikatische Mittelgebirgsfliisse (s)
Elbe

Rathmannsdorf

Séachsische Schweiz-Osterzgebirge
SN

Landschaftsschutzgebiet
Sachsische Schweiz

nein

50°56'N, 14° 7' E

133

nein

keine Hinweise

nein

ja

Elbe — Nordsee

Quellen: 1: (BfG 2011), 2: (Lehner et al. 2008), 3: (Curran et al. 2012), 4: (BfN 2012), 5: (BfN 2011), 6:
(Jarvis et al. 2008), 7: (GENRES -Informationssystem Genetische Ressourcen 2009), 8: (Brunken &
Winkler 2015).

Die Quappe ist im Lachsbach regelméRig in geringen Abundanzen vertreten. Ein
Besatz mit Quappen ist nicht bekannt, der untersuchte Gewasserabschnitt ist jedoch

fur Fische aus dem Hauptstrom der Elbe erreichbar (pers. Mitt. F. Volker).
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LO41 Schaalsee

Tabelle 10: Population L041

Population LO41

Gewasser? Schaalsee

Gewassertyp nach WRRL? Keine Zuordnung

Haupteinzugsgebiet? Elbe

Gemeinde? Zarrentin am Schaalsee

Kreis® Ludwigslust-Parchim

Bundesland?® MV

Schutzgebietsstatus* Vogelschutzgebiet, FFH-Gebiet,
Landschaftsschutzgebiet, Biospharenreservat

Landschaft® Ratzeburger Seen und Schaalsee

Besonders schutzwiirdige Landschaft® ja

Geographische Lage 53°33'N, 10°55'E

Hohe (m Uber NN)® 33

Wildpopulation nach GAK-Liste’ nein

Besatz nein

Bewirtschaftung Berufs- und Angelfischerei

Auf Verbreitungskarte vorhanden® ja

Abfluss Schaale — Sude — Elbe — Nordsee

Quellen: 1: (BfG 2011), 2: (Lehner et al. 2008), 3: (Curran et al. 2012), 4: (BfN 2012), 5: (BfN 2011), 6:
(Jarvis et al. 2008), 7: (GENRES -Informationssystem Genetische Ressourcen 2009), 8: (Brunken &
Winkler 2015).

Der Schaalsee mit einer Grof3e von 23,4 km2 gehort zu den gro3eren sowie zu den
tiefsten Seen (72 m  Maximaltiefe) = Mecklenburg-Vorpommerns.  Die
Quappenvorkommen im Schaalsee sind urspringlich wahrscheinlich auf die natirlich
reproduzierenden Bestdnde in der Schaale und Elbe zuriickzufiihren. Seit Mitte der
1960er Jahren hat die Individuendichte der Quappen im Schaalsee abgenommen,
wohingegen die einzelnen Individuen an Masse zulegten. Derzeit ist die Quappe hier
regelmanig bis haufig vorzufinden (Neumann 2011). Tiere von 40-60 cm sind
regelmanig anzutreffen und kdénnen Stickmassen von 1,5-2 kg erreichen. Die
Quappe gilt hier regional als nicht gefahrdet. Ein Besatz mit Quappen ist sowohl in
der Schaale als auch im Schaalsee selbst nicht bekannt. Die Fischerei am Schaalsee
wurde als erste deutsche Binnenfischerei durch den Naturland - Verband fir

Okologischen Landbau e. V. fur eine nachhaltige Bewirtschaftung der Fischbestande
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zertifiziert (Lewin & Bramick 2015). Bei der Erarbeitung des zu Grunde liegenden

Bewirtschaftungsplans wurden vergangene BesatzmalRnahmen recherchiert.

Demnach wurde im Schaalsee kein Quappenbesatz durchgefihrt. Besatz mit

Quappen ist im Rahmen der weiteren Bewirtschaftung auch kinftig nicht vorgesehen

(Lewin & Bramick 2015).

L0O43 Chiemsee

Tabelle 11: Population L043

Population

LO43

Gewasser?!

Gewassertyp nach WRRL?
Haupteinzugsgebiet?
Gemeinde?

Kreis®

Bundesland?®

Schutzgebietsstatus*

Landschaft®

Besonders schutzwiirdige Landschaft®
Geographische Lage

Hohe (m Uber NN)®

Wildpopulation nach GAK-Liste’
Besatz

Bewirtschaftung

Auf Verbreitungskarte vorhanden®
Abfluss

Chiemsee

Keine Zuordnung

Donau

Chiemsee (See)

Traunstein

BY

Vogelschutzgebiet, FFH-Gebiet,
Landschaftsschutzgebiet, Nationalpark
Chiemgau

nein

47°51'N, 12° 22'E

515

nein

unbekannt

Berufs- und Angelfischerei

ja

Alz — Inn — Donau — Schwarzes Meer

Quellen: 1: (BfG 2011), 2: (Lehner et al. 2008), 3: (Curran et al. 2012), 4: (BfN 2012), 5: (BfN 2011), 6:
(Jarvis et al. 2008), 7: (GENRES -Informationssystem Genetische Ressourcen 2009), 8: (Brunken &
Winkler 2015).

Informationen zum Besatz von Quappen im Chiemsee sind unbekannt, dies konnte

aber nicht abschliel3end ausgeschlossen werden.
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L045 Kossau

Tabelle 12: Population L045

Population

L045

Gewasser?!
Gewassertyp nach WRRL?

Haupteinzugsgebiet?

Kossau
Kiesgepragte Tieflandbéache

Schlei/Trave

Gemeinde? Lebrade
Kreis® Plon
Bundesland?® SH
Schutzgebietsstatus* Naturpark

Landschaft®

Besonders schutzwirdige Landschaft®

Holsteinische Schweiz

nein

Geographische Lage 54°12'N, 10° 25'E

Hohe (m Uber NN)® 32
Wildpopulation nach GAK-Liste’ nein

Besatz keine Hinweise
Bewirtschaftung Angelfischerei
Auf Verbreitungskarte vorhanden® ja

Abfluss — Ostsee

Quellen: 1: (BfG 2011), 2: (Lehner et al. 2008), 3: (Curran et al. 2012), 4: (BfN 2012), 5: (BfN 2011), 6:
(Jarvis et al. 2008), 7: (GENRES -Informationssystem Genetische Ressourcen 2009), 8: (Brunken &
Winkler 2015).

Die Kossau ist ein weitgehend naturbelassener Bach, der mehrere Seen durchflief3t,
bevor er in die Ostsee mindet. Quappenvorkommen sind sowohl aus den Seen als
auch aus der Kossau selbst bekannt. In der Region im dstlichen Schleswig-Holstein
gibt es verschiedene Bemuhungen die tendenziell ricklaufigen Quappenbestande zu
erhalten. Hierbei werden nach vorliegenden Informationen auch Tiere regionaler
Herkunft kinstlich vermehrt und zur Bestandsstitzung verwendet (pers. Mitt. O.
Graff, pers. Mitt. J. Kemnitz). Im Kontext dieser Anstrengungen sind auch die

moglicherweise autochthonen Bestande der Kossau von Bedeutung.
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L0O46 Passader See

Tabelle 13: Population L046

Population

LO46

Gewasser?

Gewassertyp nach WRRL?
Haupteinzugsgebiet?

Gemeinde?

Kreis®

Bundesland?®
Schutzgebietsstatus*

Landschaft®

Besonders schutzwirdige Landschaft®
Geographische Lage

Hohe (m tber NN)®
Wildpopulation nach GAK-Liste’
Besatz

Bewirtschaftung

Auf Verbreitungskarte vorhanden®
Abfluss

Passader See

Keine Zuordnung
Schlei/Trave

Stoltenberg

PIon

SH

FFH-Gebiet, Landschaftsschutzgebiet
Probstei

nein

54° 20'N, 10° 19'E

15

nein

keine Hinweise

Berufs- und Angelfischerei
ja

Hagener Au — Ostsee

Quellen: 1: (BfG 2011), 2: (Lehner et al. 2008), 3: (Curran et al. 2012), 4: (BfN 2012), 5: (BfN 2011), 6:
(Jarvis et al. 2008), 7: (GENRES -Informationssystem Genetische Ressourcen 2009), 8: (Brunken &

Winkler 2015).

Der Passader See besitzt zwei kleine und zwei groRere Zulaufe. Im Siddosten

miindet die Salzau, im Sudwesten mundet die Jarbek. Der Ablauf, die Hagener Au,

liegt im Sudwesten des Passader Sees. Der See wird von einem gewerblichen

Fischer bewirtschaftet. Hauptsachlicher Bestandteil der Fischfauna im Passader See
sind Brassen, Aal, Barsch, Hecht und Gro3e Maréane (Nixdorf et al. 2003). Aber auch

der Quappenbestand wird als gut verzeichnet und wird durch die Berufsfischerei

bewirtschaftet.
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LO47 Kleiner Ploner See

Tabelle 14: Population L047

Population

LO47

Gewasser?

Gewassertyp nach WRRL?
Haupteinzugsgebiet?

Gemeinde?

Kreis®

Bundesland?®
Schutzgebietsstatus*

Landschaft®

Besonders schutzwirdige Landschaft®
Geographische Lage

Hohe (m tber NN)®
Wildpopulation nach GAK-Liste’
Besatz

Bewirtschaftung

Auf Verbreitungskarte vorhanden®
Abfluss

Kleiner Ploner See

Keine Zuordnung

Schlei/Trave

Plon

PIon

SH

Vogelschutzgebiet, FFH-Gebiet, Naturpark
Holsteinische Schweiz

nein

54° 9'N, 10° 23' E

17

nein

keine Hinweise, unwahrscheinlich
Berufs- und Angelfischerei

ja

Schwentine — Ostsee

Quellen: 1: (BfG 2011), 2: (Lehner et al. 2008), 3: (Curran et al. 2012), 4: (BfN 2012), 5: (BfN 2011), 6:
(Jarvis et al. 2008), 7: (GENRES -Informationssystem Genetische Ressourcen 2009), 8: (Brunken &

Winkler 2015).

Der Kleine Ploner See wird, wie der Passader See, von gewerblichen Fischern

bewirtschaftet. Der Kleine Ploner See ist 2,39 km2 grof3, mit einer maximalen Tiefe

von 31,4 m und einer mittleren Tiefe von 9 m. Der Kleine Ploner See wurde

vermutlich in der Vergangenheit mit Aal und Grol3e Marane unterstitzend besetzt.

Ein Besatz von Quappen ist nicht bekannt. Quappen sind regelmafig zu finden.
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L049 Rhein

Tabelle 15: Population L049

Population L049
Gewasser?! Rhein
Gewassertyp nach WRRL? Kiesgepragte Strome
Haupteinzugsgebiet? Rhein

Gemeinde?

Kreis®

Bundesland?®
Schutzgebietsstatus*

Landschaft®

Besonders schutzwirdige Landschaft®
Geographische Lage

Hohe (m tber NN)®
Wildpopulation nach GAK-Liste’
Besatz

Bewirtschaftung

Auf Verbreitungskarte vorhanden®
Abfluss

Ludwigshafen am Rhein
Ludwigshafen am Rhein
RP

Kein Schutzgebietsstatus
Nordliche Oberrheinniederung
nein

49° 26'N, 8° 27' E

90

nein

keine Hinweise

Berufs- und Angelfischerei
ja

Nordsee

Quellen: 1: (BfG 2011), 2: (Lehner et al. 2008), 3: (Curran et al. 2012), 4: (BfN 2012), 5: (BfN 2011), 6:
(Jarvis et al. 2008), 7: (GENRES -Informationssystem Genetische Ressourcen 2009), 8: (Brunken &

Winkler 2015).

Quappen werden regelmafdig, aber in sehr geringen Stickzahlen im Oberrhein

gefangen. Im Rhein bei Ludwigshafen wurde die Quappe in den Jahren 1982, 1988

und 1989 in einzelnen Exemplaren nachgewiesen (MUF, 2000). In der Wieslauter,

einem linksrheinischen Zufluss wurde ein mehrjdhriger Besatz mit Quappen zur

Entwicklung einer stabilen Population durchgefiihrt (MUF, 2000). Es ist derzeit

unklar, ob diese MaRnahme erfolgreich war.
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LO59 Gulper See/Rhin

Tabelle 16: Population L059

Population LO59

Gewasser?! Gllper See/Rhin

Gewassertyp nach WRRL? Keine Zuordnung

Haupteinzugsgebiet? Elbe

Gemeinde? Havelaue

Kreis® Havelland

Bundesland?® BB

Schutzgebietsstatus* Vogelschutzgebiet, FFH-Gebiet, Naturschutzgebiet,

Landschaftsschutzgebiet, Nationalpark, Naturpark
Landschaft® Untere Havelniederung

Besonders schutzwirdige Landschaft® ja

Geographische Lage 52°44'N, 12° 15'E

Hohe (m tber NN)® 21

Wildpopulation nach GAK-Liste’ Untere Havel

Besatz keine Hinweise
Bewirtschaftung Berufs- und Angelfischerei
Auf Verbreitungskarte vorhanden® ja

Abfluss Havel — Elbe — Nordsee

Quellen: 1: (BfG 2011), 2: (Lehner et al. 2008), 3: (Curran et al. 2012), 4: (BfN 2012), 5: (BfN 2011), 6:
(Jarvis et al. 2008), 7: (GENRES -Informationssystem Genetische Ressourcen 2009), 8: (Brunken &
Winkler 2015).

Im Glulper See und dem durchflieenden Rhin kommt die Quappe regelmafiig vor.
Das Gewasser ist ein glazialer Flachsee, dessen Hydrologie von den Wasserstanden
der Elbe, bzw. der Havel beeinflusst wird. Die untere Havelniederung ist das gréfite
zusammenhangende Binnenfeuchtgebiet Mitteleuropas und durch haufige, lange

Uberflutungsperioden gekennzeichnet.

Untersuchte Bestande des Bodensees

Im Rahmen dieser Studie wurden zwei Populationen im Bodensee (L024, L061)
untersucht. Der Bodensee ist einer der grof3ten und tiefsten Seen von Zentraleuropa.
Er ist fir die Besiedlungsgeschichte verschiedenster Fischarten von besonderer



Seite 44 Abschlussbericht: BLE 12BE-003

Lota lota

Bedeutung, da er aufgrund seiner Lage die engste Berlhrungszone zwischen den
Grol3einzugsgebieten Rhein und Donau darstellt. Die Quappe ist im gesamten
Bodensee vertreten. Fir diese Art stellt der Bodensee eine Kontaktzone fir zwei

unterschiedliche genetische Kladen dar. Die ,atlantische’ und die ,danubische’ Klade

koexistieren im Bodenseegebiet (Barluenga et al. 2006).

L0024 Bodensee

Tabelle 17: Population L024

Population

L024

Gewasser?!

Gewassertyp nach WRRL?
Haupteinzugsgebiet?

Gemeinde3

Kreis®

Bundesland?®
Schutzgebietsstatus*

Landschaft®

Besonders schutzwiirdige Landschaft®
Geographische Lage

Hohe (m Uber NN)®
Wildpopulation nach GAK-Liste’
Besatz

Bewirtschaftung

Auf Verbreitungskarte vorhanden®
Abfluss

Bodensee

Keine Zuordnung

Rhein

Lindau (Bodensee)

Lindau (Bodensee)

BY

Kein Schutzgebietsstatus
Ostliches Bodenseebecken
nein

47°33'N, 9° 35'E

392

nein

keine Hinweise

Berufs- und Angelfischerei
ja

Rhein — Nordsee

Quellen: 1: (BfG 2011), 2: (Lehner et al. 2008), 3: (Curran et al. 2012), 4: (BfN 2012), 5: (BfN 2011), 6:
(Jarvis et al. 2008), 7: (GENRES -Informationssystem Genetische Ressourcen 2009), 8: (Brunken &
Winkler 2015).
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LO61 Bodensee

Tabelle 18: Population L061

Population

LO61

Gewasser?!

Gewassertyp nach WRRL?

Bodensee

Keine Zuordnung

Haupteinzugsgebiet? Rhein
Gemeinde? Friedrichshafen
Kreis® Bodenseekreis
Bundesland?® BW
Schutzgebietsstatus* FFH-Gebiet

Landschaft®

Ostliches Bodenseebecken

Besonders schutzwirdige Landschaft® nein

Geographische Lage 47°39'N, 9° 24'E

Hohe (m Uber NN)® 392
Wildpopulation nach GAK-Liste’ nein
Besatz keine Hinweise, unwahrscheinlich

Bewirtschaftung Berufs- und Angelfischerei
Auf Verbreitungskarte vorhanden® ja

Abfluss Rhein — Nordsee

Quellen: 1: (BfG 2011), 2: (Lehner et al. 2008), 3: (Curran et al. 2012), 4: (BfN 2012), 5: (BfN 2011), 6:
(Jarvis et al. 2008), 7: (GENRES -Informationssystem Genetische Ressourcen 2009), 8: (Brunken &
Winkler 2015).

Untersuchte Bestande der Elbe

Insgesamt wurden in dem Hauptgewasser der Elbe vier Standorte beprobt (LO51,
L052, LO53 und LO63). Die Quappe war in der Elbe sowie deren Nebengewassern
ehemals weit verbreitet und wurde im Zuge ihrer Laichwanderungen aus der
Elbemindung in die Mittelelbe und die Elbnebenfliisse im Winter z.T. mit enormen
Stlickgewichten gefangen. Traditionell wurden in der Elbe zwei Formen der Quappe
unterschieden. Eine groRRwlchsige, wahrscheinlich wandernde und eine
kleinwtichsige, vermutlich eher stationdre Form. Ob es sich bei diesen Formen um
getrennte Populationen, altersspezifische Auspragungen oder verschiedene
Lebenszyklusstrategien innerhalb einzelner Populationen handelt ist unbekannt. In
den 1960er Jahren brach der Quappenbestand mit Bau des Stauwehres in

Geestacht oberhalb des Wehres zusammen. Insbesondere die groRwiichsige Form
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der Quappe galt als verschollen. Seit Mitte der 1990er Jahre ist die Quappe mit
zunehmender Verbesserung der Wasserqualitat auch wieder vermehrt in der Elbe
verbreitet (Ministerium fur Landwirtschaft und Umwelt des Landes Sachsen-Anhalt
2012). Im Jahr 2010 wurde eine neue Fischwechselanlage am Stauwehr Geestacht
in Betrieb genommen. In den darauffolgenden Jahren wurden mit zunehmendem
Trend wieder einzelne Fange grolB3wuchsiger Formen der Quappe berichtet (pers.
Mit. E. Fladung). Hinweise auf einzelne BesatzmalBhahmen zu den jeweiligen
Untersuchungsstrecken in der Elbe liegen nicht vor. Insgesamt hat es in der Elbe und

einigen Nebengewassern in der Vergangenheit jedoch diversen Besatz mit Quappen

gegeben.

LO51 Elbe

Tabelle 19: Population L0O51

Population LO51

Gewasser?! Elbe

Gewassertyp nach WRRL!? Sandgepragte Stréme
Haupteinzugsgebiet? Elbe

Gemeinde® Tangerhutte

Kreis? Stendal
Bundesland?® ST

Schutzgebietsstatus*

Landschaft®

Besonders schutzwirdige Landschaft®
Geographische Lage

Hohe (m Uber NN)®

Wildpopulation nach GAK-Liste’
Besatz

Bewirtschaftung

Auf Verbreitungskarte vorhanden®
Abfluss

Vogelschutzgebiet, FFH-Gebiet,
Landschaftsschutzgebiet, Nationalpark,
Biospharenreservat

Méarkische Elbtalniederung

nein

52°28'N, 11°59'E

28

Mittelelbegebiet mit Aland-Biese
keine Hinweise

Berufs- und Angelfischerei

ja

Nordsee

Quellen: 1: (BfG 2011), 2: (Lehner et al. 2008), 3: (Curran et al. 2012), 4: (BfN 2012), 5: (BfN 2011), 6:
(Jarvis et al. 2008), 7: (GENRES -Informationssystem Genetische Ressourcen 2009), 8: (Brunken &
Winkler 2015).
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LO52 Elbe

Tabelle 20: Population L052

Population L052

Gewasser? Elbe

Gewassertyp nach WRRL? Strome des Tieflandes
Haupteinzugsgebiet? Elbe

Gemeinde? Hamburg

Kreis® Hamburg
Bundesland?® NI/HH

Schutzgebietsstatus*

Landschaft®

Besonders schutzwirdige Landschaft®
Geographische Lage

Hohe (m tber NN)®

Wildpopulation nach GAK-Liste’
Besatz

Bewirtschaftung

Auf Verbreitungskarte vorhanden®
Abfluss

FFH-Gebiet, Landschaftsschutzgebiet

Untere Mittelelbe-Niederung

nein

53°24'N, 10° 15'E

1

Unterelbe zwischen Hamburg und Schnackenburg
Keine Hinweise

Berufs- und Angelfischerei

ja

Nordsee

Quellen: 1: (BfG 2011), 2: (Lehner et al. 2008), 3: (Curran et al. 2012), 4: (BfN 2012), 5: (BfN 2011), 6:
(Jarvis et al. 2008), 7: (GENRES -Informationssystem Genetische Ressourcen 2009), 8: (Brunken &
Winkler 2015).
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LO53 Elbe

Tabelle 21: Population L053

Population LO53

Gewasser? Elbe

Gewassertyp nach WRRL? Sandgepréagte Strome
Haupteinzugsgebiet? Elbe

Gemeinde? Gorleben

Kreis® Luchow-Dannenberg

Bundesland?

Schutzgebietsstatus*

Landschaft®

Besonders schutzwirdige Landschaft®
Geographische Lage

Hohe (m tber NN)®

Wildpopulation nach GAK-Liste’
Besatz

Bewirtschaftung

Auf Verbreitungskarte vorhanden®
Abfluss

NI/BB

Vogelschutzgebiet, FFH-Gebiet, Nationalpark,
Biospharenreservat

Untere Mittelelbe-Niederung

nein

53°3'N, 11° 21'E

10

Unterelbe zwischen Hamburg und Schnackenburg
keine Hinweise

Berufs- und Angelfischerei

ja

Nordsee

Quellen: 1: (BfG 2011), 2: (Lehner et al. 2008), 3: (Curran et al. 2012), 4: (BfN 2012), 5: (BfN 2011), 6:
(Jarvis et al. 2008), 7: (GENRES -Informationssystem Genetische Ressourcen 2009), 8: (Brunken &

Winkler 2015).
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LO63 Elbe

Tabelle 22: Population L063

Population LO63

Gewasser? Elbe

Gewassertyp nach WRRL? Sandgepréagte Strome
Haupteinzugsgebiet? Elbe

Gemeinde® Hohnstorf (Elbe)
Kreis® Lineburg
Bundesland?® NI/SH
Schutzgebietsstatus* FFH-Gebiet

Landschaft®

Besonders schutzwirdige Landschaft®

Untere Mittelelbe-Niederung

nein

Geographische Lage 53°22'N, 10° 33'E
Hohe (m tber NN)® 1

Wildpopulation nach GAK-Liste’ Unterelbe zwischen Hamburg und Schnackenburg
Besatz keine Hinweise
Bewirtschaftung Berufs- und Angelfischerei
Auf Verbreitungskarte vorhanden® ja

Abfluss Nordsee

Quellen: 1: (BfG 2011), 2: (Lehner et al. 2008), 3: (Curran et al. 2012), 4: (BfN 2012), 5: (BfN 2011), 6:
(Jarvis et al. 2008), 7: (GENRES -Informationssystem Genetische Ressourcen 2009), 8: (Brunken &
Winkler 2015).

Untersuchte Bestande der Oder und des Stettiner Haffs

Insgesamt wurden im Hauptstrom der Oder vier Standorte beprobt (L012, L012.2,
L012.3 und LO57). In der Oder ist die Quappe derzeit mit stabilen Bestanden zu
finden. Wahrend fir die Quappe vor ca. 20 Jahren noch einen Bestandsriickgang in
der Oder zu vermerken war, konnte in den letzten Jahren ein positiver Trend
2011).

Wiederherstellung der Passierbarkeit der Oder zurickzufihren ist. Dokumentiert

verzeichnet werden (Scharf et al. Dies wird vor allem auf die
wurden in den letzten Jahren die zunehmenden Bestandsgré3en mit gro3wichsigen
Wandertieren. In der unteren Oder und im Haff ist die Quappe haufig. In vielen
Nebengewassern der Oder fehlt die Quappe z.T. immer noch oder ist nur selten
vertreten. Zwei Probenahmen an der unteren Oder (L012, L012.3) erfolgten in

Blocksteinschittungen im Uferbereich. Eine weitere Probenahme (L012.2) wurde
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mittels Zugnetzbefischung im Tiefenwasser des Hauptstroms durchgefihrt.

Zwei untersuchte Populationen stammen aus dem Stettiner Haff (L0O50, L0O56). Im
Stettiner Haff werden vor allem seit den 1990er Jahren wieder Zunahmen der
kommerziellen Quappenfange berichtet. Im Stettiner Haff ist bekannt, dass die hier
vorkommenden grofen Wanderquappen regelmalig im  Winter lange

Laichwanderungen bis hin zum Oderbruch unternehmen (Scharf et al. 2011).

Hinweise auf einzelne Besatzmal3ihahmen zu den jeweiligen Untersuchungsstrecken
in der Oder und dem Stettiner Haff liegen nicht vor. Insgesamt hat es in der Oder in
der Vergangenheit jedoch vermutlich Quappenbesatz gegeben. Unklar bleibt die

Situation auf polnischer Seite.

LO12 Oder

Tabelle 23: Population L012

Population LO12

Gewasser? Oder

Gewassertyp nach WRRL!? Strome des Tieflandes

Haupteinzugsgebiet? Oder

Gemeinde® Schwedt/Oder

Kreis? Uckermark

Bundesland?® BB

Schutzgebietsstatus* Vogelschutzgebiet, FFH-Gebiet, Naturschutzgebiet,

Nationalpark
Landschaft® Untere Odertalniederung

Besonders schutzwiirdige Landschaft® nein

Geographische Lage 53°4'N, 14° 21'E

Hohe (m Gber NN)® 2

Wildpopulation nach GAK-Liste’ Untere Oder

Besatz keine Hinweise
Bewirtschaftung Berufs- und Angelfischerei
Auf Verbreitungskarte vorhanden® ja

Abfluss Stettiner Haff — Ostsee

Quellen: 1: (BfG 2011), 2: (Lehner et al. 2008), 3: (Curran et al. 2012), 4: (BfN 2012), 5: (BfN 2011), 6:
(Jarvis et al. 2008), 7: (GENRES -Informationssystem Genetische Ressourcen 2009), 8: (Brunken &
Winkler 2015).
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L012.2 Oder

Tabelle 24: Population L012.2

Population LO12.2

Gewasser? Oder

Gewassertyp nach WRRL!? Strome des Tieflandes

Haupteinzugsgebiet? Oder

Gemeinde? Lunow-Stolzenhagen

Kreis® Barnim

Bundesland?® BB

Schutzgebietsstatus* Vogelschutzgebiet, FFH-Gebiet, Naturschutzgebiet,

Nationalpark
Landschaft® Keine Zuordnung

Besonders schutzwirdige Landschaft® nein

Geographische Lage 52°56'N, 14° 8'E

Hohe (m Uber NN)® 3

Wildpopulation nach GAK-Liste’ nein

Besatz keine Hinweise
Bewirtschaftung Berufs- und Angelfischerei
Auf Verbreitungskarte vorhanden® ja

Abfluss Stettiner Haff — Ostsee

Quellen: 1: (BfG 2011), 2: (Lehner et al. 2008), 3: (Curran et al. 2012), 4: (BfN 2012), 5: (BfN 2011), 6:
(Jarvis et al. 2008), 7: (GENRES -Informationssystem Genetische Ressourcen 2009), 8: (Brunken &
Winkler 2015).
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L012.3 Oder

Tabelle 25: Population L012.3

Population

L012.3

Gewasser?

Gewassertyp nach WRRL?
Haupteinzugsgebiet?

Gemeinde?

Kreis®

Bundesland?®
Schutzgebietsstatus*

Landschaft®

Besonders schutzwirdige Landschaft®
Geographische Lage

Hohe (m tber NN)®
Wildpopulation nach GAK-Liste’
Besatz

Bewirtschaftung

Auf Verbreitungskarte vorhanden®
Abfluss

Oder

Sand- und lehmgeprégte Tieflandflisse
Oder

Schwedt/Oder

Uckermark

BB

Nationalpark

Untere Odertalniederung
nein

53°3'N, 14° 17'E

2

Untere Oder

keine Hinweise

Berufs- und Angelfischerei
ja

Stettiner Haff — Ostsee

Quellen: 1: (BfG 2011), 2: (Lehner et al. 2008), 3: (Curran et al. 2012), 4: (BfN 2012), 5: (BfN 2011), 6:
(Jarvis et al. 2008), 7: (GENRES -Informationssystem Genetische Ressourcen 2009), 8: (Brunken &

Winkler 2015).
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LO50 Stettiner Haff

Tabelle 26: Population L050

Population

LOS0

Gewasser?

Gewassertyp nach WRRL?
Haupteinzugsgebiet?

Gemeinde?

Kreis®

Bundesland?®
Schutzgebietsstatus*

Landschaft®

Besonders schutzwirdige Landschaft®
Geographische Lage

Hohe (m tber NN)®
Wildpopulation nach GAK-Liste’
Besatz

Bewirtschaftung

Auf Verbreitungskarte vorhanden®
Abfluss

Stettiner Haff

Keine Zuordnung

Oder

Ueckerminde
Vorpommern-Greifswald
MV

Vogelschutzgebiet, FFH-Gebiet
Keine Zuordnung

nein

53°46'N, 14° 4'E

0

nein

keine Hinweise

Berufs- und Angelfischerei
ja

Ostsee

Quellen: 1: (BfG 2011), 2: (Lehner et al. 2008), 3: (Curran et al. 2012), 4: (BfN 2012), 5: (BfN 2011), 6:
(Jarvis et al. 2008), 7: (GENRES -Informationssystem Genetische Ressourcen 2009), 8: (Brunken &
Winkler 2015).
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LO56 Stettiner Haff

Tabelle 27: Population L056

Population

LOS6

Gewasser?

Gewassertyp nach WRRL?
Haupteinzugsgebiet?

Gemeinde?

Kreis®

Bundesland?®
Schutzgebietsstatus*

Landschaft®

Besonders schutzwirdige Landschaft®
Geographische Lage

Hohe (m tber NN)®
Wildpopulation nach GAK-Liste’
Besatz

Bewirtschaftung

Auf Verbreitungskarte vorhanden®
Abfluss

Stettiner Haff

Keine Zuordnung

Oder

NA

NA

MV

Kein Schutzgebietsstatus
Keine Zuordnung

nein

53°46'N, 14° 19'E

0

nein

keine Hinweise

Berufs- und Angelfischerei
ja

Ostsee

Quellen: 1: (BfG 2011), 2: (Lehner et al. 2008), 3: (Curran et al. 2012), 4: (BfN 2012), 5: (BfN 2011), 6:
(Jarvis et al. 2008), 7: (GENRES -Informationssystem Genetische Ressourcen 2009), 8: (Brunken &

Winkler 2015).
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LO57 Oder

Tabelle 28: Population L057

Population LO57
Gewasser? Oder
Gewassertyp nach WRRL? Keine Zuordnung
Haupteinzugsgebiet? Oder
Gemeinde? NA

Kreis® NA
Bundesland?® MV/PL

Schutzgebietsstatus*

Landschaft®

Besonders schutzwirdige Landschaft®
Geographische Lage

Hohe (m tber NN)®

Wildpopulation nach GAK-Liste’
Besatz

Bewirtschaftung

Auf Verbreitungskarte vorhanden®
Abfluss

Kein Schutzgebietsstatus
Keine Zuordnung

nein

53°37'N, 14° 35'E

0

nein

keine Hinweise

Berufs- und Angelfischerei
nein

Stettiner Haff — Ostsee

Quellen: 1: (BfG 2011), 2: (Lehner et al. 2008), 3: (Curran et al. 2012), 4: (BfN 2012), 5: (BfN 2011), 6:
(Jarvis et al. 2008), 7: (GENRES -Informationssystem Genetische Ressourcen 2009), 8: (Brunken &

Winkler 2015).

Untersuchte Zuchtbestande

LO0O0 Zucht

Tabelle 29: Population LO0O0

Population L00O0
Gewasser?! Zucht
Haupteinzugsgebiet? (Rhein)
Bundesland?® BW
Geographische Lage NA
Wildpopulation nach GAK-Liste* nein
Besatz Zucht
Bewirtschaftung Zucht

Quellen: 1: (BfG 2011), 2: (Lehner et al. 2008), 3: (Curran et al. 2012), 4. (GENRES -
Informationssystem Genetische Ressourcen 2009).
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Dieser privatwirtschaftliche Zuchtbetrieb liegt in Baden-Wuirttemberg. Der
Zuchtstamm rekrutiert sich vermutlich Uberwiegend aus Elterntieren aus dem
Rheineinzugsgebiet. Eine ausreichend zuverlassige Zuordnung der tatsachlich

untersuchten Individuen konnte jedoch nicht realisiert werden.

L044.1 Zucht

Tabelle 30: Population L044.1

Population L044.1
Gewasser?! Zucht
Haupteinzugsgebiet? Oder
Bundesland?® NW
Geographische Lage NA
Wildpopulation nach GAK-Liste* nein
Besatz Zucht
Bewirtschaftung Zucht

Quellen: 1: (BfG 2011), 2: (Lehner et al. 2008), 3: (Curran et al. 2012), 4: (GENRES -
Informationssystem Genetische Ressourcen 2009).

Die Quappen mit denen der Zuchtstamm dieses privatwirtschaftlichen Betriebs
begrindet wurde, stammen nach Angaben des Betreibers aus dem Einzugsgebiet
der Oder.
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L044.2 Zucht

Tabelle 31: Population L044.2

Population L044.2
Gewasser? Zucht
Haupteinzugsgebiet? Rhein
Bundesland?® NW
Geographische Lage NA
Wildpopulation nach GAK-Liste* nein
Besatz Zucht
Bewirtschaftung Zucht

Quellen: 1. (BfG 2011), 2: (Lehner et al. 2008), 3: (Curran et al. 2012), 4. (GENRES -
Informationssystem Genetische Ressourcen 2009).

Die Quappen mit denen der Zuchtstamm dieses privatwirtschaftlichen Betriebs
begrindet wurde stammen nach Angaben des Betreibers aus dem Einzugsgebiet

des Rheins.

L048 Zucht

Tabelle 32: Population L048

Population L048
Gewasser? Zucht
Haupteinzugsgebiet? NA
Bundesland?® NI
Geographische Lage NA
Wildpopulation nach GAK-Liste* nein
Besatz Zucht
Bewirtschaftung Zucht

Quellen: 1: (BfG 2011), 2: (Lehner et al. 2008), 3: (Curran et al. 2012), 4. (GENRES -
Informationssystem Genetische Ressourcen 2009).

Die Herkunft der Quappen, die Uber diesen privatwirtschaftlichen Betrieb bundesweit

vertrieben werden, konnte nicht abschlielRend geklart werden.
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LO60 Zucht

Tabelle 33: Population LO60

Population LO60

Gewasser?! Zucht
Haupteinzugsgebiet? Donau
Bundesland?® BY
Geographische Lage 48° 8'N, 10° 29'E
Wildpopulation nach GAK-Liste* nein

Besatz Zucht
Bewirtschaftung Zucht

Quellen: 1. (BfG 2011), 2: (Lehner et al. 2008), 3: (Curran et al. 2012), 4. (GENRES -
Informationssystem Genetische Ressourcen 2009).

Die Population LO60 stammt aus dem Donaueinzugsgebiet. Dieser Zuchtstamm der
Fischereifachberatung des Bezirks Schwaben (Lehr- und Beispielbetrieb Fischereihof
Salgen) in Bayern wurde Uber diverse Jahre aus verschiedenen Gewéssern der
Region aufgebaut und wird auch als Besatzmaterial an die drtlichen Angelvereine
abgegeben. Der Betrieb ist an die Mindel (— Donau — Schwarzes Meer), einem
Bach der Voralpen in den ,Unteren lller-Lech-Schotterplatten angeschlossen. Diese
Zuchtpopulation stellt eine bestmdgliche Anndherung an den autochthonen
Quappenbestand der Region dar, da der Zuchtstamm sowohl aus der Region stammt
als auch in der Region verbreitet wird. Somit kann die Population als reprasentativ fur

die Region des Schwabischen Alpenvorlandes angesehen werden.

4.2 Laborarbeit

4.2.1 Sequenzanalysen
Insgesamt wurden 332 Gewebeproben (Flossenschnitte) fur die Sequenzanalyse
herangezogen. Direkt im Anschluss der Entnahme wurde das Gewebe in 99%igem
Ethanol konserviert. Fur die DNA-Extraktion wurde ein in unserem Labor bereits gut
etabliertes Protokoll benutzt (modifiziert nach Aljanabi & Martinez 1997). Fir die
Sequenzanalyse mitochondrialer DNA wurde wenn moglich von jeweils mindestens
10 Individuen pro Population ein DNA-Abschnitt der Kontrollregion ausgewahlt. Die

Sequenzierung erfolgte mit den Primern L-Pro (Meyer et al. 1994) und H00651
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(Kocher et al. 1989). Die PCR Bedingungen waren wie folgt: Nach einer initialen
Denaturierung von 4 min bei 94°C erfolgten 34 Zyklen von je 1 min bei 93°C, 1 min
bei 50°C und 2 min bei 72°C. Im Anschluss daran folgte ein finaler Elongationsschritt

von 5 min bei 72°C.

Die Sequenzierung der DNA in ,forward-“ und ,reverse-“ Richtung wurde von der
Firma Seq IT GmbH & Co.KG in Kaiserslautern durchgefuhrt. Durch die
Zusammenlagerung (Alignment) der beiden DNA-Abschnitte, konnte ein 836

Basenpaare (bp) langer DNA-Abschnitt erzeugt werden.

4.2.2 Mikrosatellitenanalysen
Von 1010 Gewebeproben aus 32 Populationen wurde eine erfolgreiche
Mikrosatellitenanalyse durchgefuhrt. Fir die Mikrosatellitenanalyse wurden 12 Loci
aufgrund ihres Polymorphismusgrades ausgewahlt (Llol, Llo6, Llo7, Llo12, Llo13,
Llo15, Llo16, Llo21, Llo22, Llo26, Llo32, Llo34; Sanetra & Meyer 2005) und in drei
Multiplex-PCR’s zusammengefasst (Tab. 34). Die PCR Bedingungen waren wie folgt:
Nach einer initialen Denaturierung von 5 min bei 95°C erfolgten 30 Zyklen von je 30 s
bei 94°C, 90 s bei 57°C und 1 min bei 72°C. Im Anschluss daran folgte ein finaler
Elongationsschritt von 30 min bei 60°C. Die Mikrosatellitenloci wurden mittels
automatisiertem Sequenzierer (CEQ 8000 Genetic Analysis System, Beckman
Coulter, Fullerton, USA) mit dem GenomeLab DNA GroRenstandard Kit - 400 oder
600 analysiert. Dabei wurden 10% aller Proben zufallig fir eine Wiederholung
ausgewahlt um den Fehlerindex zu berechnen und damit die Reproduzierbarkeit zu
gewabhrleisten. Der ermittelte Fehlerindex von 2,08% sollte die Ergebnisse der Studie

nicht beeinflussen.
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Tabelle 34: Informationen zu den verwendeten Mikrosatellitenmarkern (Sanetra & Meyer 2005).

Multiplex Set Marker Primer Sequenz Konzentration (uM)
Liol F: CCTAACTCGCTGTGTCACTTTC 0.32
0 ,
R: GCACTGTTTAATGCCACTGC
Lio7 F: GATGCGACCATTTGTCTGTG 0.02
Batch 1 R: TTTTATTTCACGGGCCTGAC ’
F: CAAACTGCTCTGCTGTCTGC
Llo12 0,02
R: TCTGTCGAGACTTGGGAAGG
F: TGGATGGTTTGAGAGAGACTG
Llo22 0,16
R: GGAGGAGCTGAGCAGTAAGA
L106 F: GAACCAAAGGCGTTTGTGAG 0.01
R: CCTCCAGACAAACCCTCATC ’
F: TGGCTTAATCTCTGGTTGCAG
Llo13 0,16
Batch 2 R: GAGTTCACTGCCATAATCAGTCC
atc
F: ACTCAGGGCTGTGTGGTCTG
Llo15 0,32
R: ACGTGTGCTCCCTTGCTC
F: AAGAAGATTGCACAGAGAGC
Llo34 0,08
R: TGACAGTGTTTCCAGACAAG
F: GTGCACGCTCTTTCAATCAC
Llol6 0,04
R: AAAACCCCTGTCTGTTGCAG
F: GACACATGCGCTGCACATAC
Llo21 0,08
Batch 3 R: GCCTCAAAAACACAACAGGAG
atc
LI026 F: CACTTTTAGGACCAATACATACACG 0.32
(¢} ’
R: GGTTCACAGGCTTACATAAATGG
F: CACTCCCGAAAAATAAACAC
Llo32 0,16
R: GTTTTCACCCTTCTTACGTG

4.3 Datenanalysen

4.3.1 Sequenzanalysen

Alle Sequenzen wurden mit dem Programm Geneious v. 6.0.6 bearbeitet und
zusammengefuhrt. Mit der Software DNAsp v 5.10.1 (Librado & Rozas 2009) wurde
die Haplotypen-Diversitat und die Nukleotid-Diversitat berechnet. Mit der Software

Network 4.6.1.3. (www.Fluxus-Engineering.com, 2009; Bandelt et al. 1999) wurden

Median-Joining-Netzwerke erstellt. Alle Sequenzen wurden durch zwei Referenz-

Netzwerke, die mit Hilfe von Daten aus der Literatur (Van Houdt et al. 2005;

Barluenga et al. 2006) erstellt und den bereits bekannten Haplotypen zugeordnet

oder auch neue identifiziert. Fir die Zuordnung der Haplotypen wurden die Daten
von Van Houdt et al. (2005) und Barluenga et al. (2006) aus der Datenbank Genbank

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/) heruntergeladen und mit den Sequenzen dieser Studie
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in einem Alignment verglichen. Dabei ist zu beachten, dass die Sequenzen von Van
Houdt et al. (2005) mit 423 bp deutlich kirzer als die Seuenzen dieser Studie (836
pb) sind. Hier wurde zum direkten Vergleich lediglich ein sich tberlappender
Sequenzabschnitt von 397 bp betrachtet und die Haplotypen wurden den nach Van
Houdt et al. (2005) benannten Kladen zugeordnet. Beim Vergleich der Sequenzen
dieser Studie mit denen von Barluenga et al. (2006) konnte der komplette generierte
Sequenzabschnitt von 836 bp abgeglichen werden, da die Sequenzen von Barluenga
et al. (2006) 891 bp lang sind. Die Bezeichnungen der einzelnen Haplotypen wurden
nach Van Houdt et al. (2005) und Barluenga et al. (2006) Ubernommen bzw.
weitergefuhrt, wahrend eindeutig neue Haplotypen mit dem Kdirzel "LL" und einer

entsprechenden Zahl durchnummeriert wurden.

4.3.2 Mikrosatellitenanalysen
Der Allelreichtum und der genetische Inzuchtkoeffizient wurden mit dem Programm
FSTAT 2.9.3.2 (Goudet 1995) ermittelt. Mit der Software Arlequin v 3.11 (Excoffier &
Lischer 2010) wurden folgende Werte berechnet: maximale Allelzahl, mittlere
Allelzahl, erwarteter Heterozygotiegrad, beobachteter Heterozygotiegrad, Fst-Werte.

Mit Hilfe der Faktoriellen Korrespondenzanalyse (FKA) wurden aus den
Mikrosatellitendaten die Allelfrequenzen berechnet, mit denen sich die einzelnen
Populationen aufgrund ihrer Variabilitdt zueinander einordnen lassen. Diese
Beziehung lasst sich dabei graphisch in Form von Punktwolken &hnlicher
Allelfrequenzen darstellen. Die Analyse erfolgte mit dem Programm GENETIX
Version 4.05 (Belkhir et al. 1996). Bei dieser Analyse wurden die Beziehung der
einzelnen Individuen und anschlielRend die Beziehung der Populationen zueinander
berechnet. Mit der Software Genetic Data Analysis (GDA) v 1.1 (Lewis & Zaykin
2001) wurde die Anzahl privater Allele pro Population ermittelt.

Zur Untersuchung der Gruppierungen einzelner Individuen bzw. Gruppen
(Bayesische Custeranalyse) wurde das Programm BAPS v 5.4 (Corander et al. 2007)
verwendet. Es wurden vordefinierte Gruppen verwendet, wobei zuerst alle Individuen
aus einem Flusseinzugsgebiet als Gruppe definiert wurden und als maximale Anzahl
maoglicher Cluster 7 angegeben wurde. Bei den beiden folgenden Analysen auf
Populationsebene wurden lediglich die Populationen mit einbezogen (n=25), bei

denen von =10 Individuen pro Population Daten aus der Mikrosatellitenanalyse zur
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Verfuigung standen. Dazu wurden jeweils alle Individuen einer Population als eine
Gruppe behandelt und als maximale Anzahl an Cluster 25 definiert. Die Analyse
wurde jeweils funfmal wiederholt, um so die wahrscheinlichste Anzahl an K (Anzahl
der Cluster) festlegen zu kénnen. Zusatzlich wurde auf der Basis der Clusteranalyse
fur die 978 untersuchten Individuen aus den 25 Populationen der Anteil der
genetischen Abstammung von den gefundenen Clustern in einer Admixture-Analyse

ermittelt.

Zur raumlichen Darstellung wurden die Informationen zu diversen genetischen
Indizes der untersuchten Populationen mittels des  Geographischen
Informationssystems zusammengefihrt und graphisch in Karten dargestellt. Zur
Ubersichtlichen Darstellung wurden die jeweiligen Werte (Haplotypen-Diversitat, He,
AR, private Allele) anhand ihrer Haufigkeitsverteilungen in jeweils vier Quartile
gegliedert.
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5. Ergebnisse

Insgesamt konnten Uber den Projektzeitraum 1016 Tiere aus 32 Herkiinften beprobt
werden. Von diesen wurden 332 Individuen mittels Sequenzanalyse und 1010
Individuen mittels Mikrosatellitenanalyse untersucht. Die Informationen zu den
einzelnen Populationen, deren Herkunft und die Individuenzahl sind der Tabelle 1 zu

entnehmen.

5.1 Populationsstruktur
Die Totallange konnte von Tieren aus 27 Populationen (927 Individuen) erfasst
werden. Die Verteilung der GroRRenklassen reicht von 2,3 cm bis hin zu 87 cm. Die
meisten Individuen (57,61%) sind der GroRenklasse zwischen 20 — 35 cm
zuzuordnen (Abb. 3). Die durchschnittichen Langen und Gewichte sowie die
Korpulenzfaktoren (k) der untersuchten Populationen sind in Tabelle 35 aufgefthrt.
Die Langenhaufigkeitsverteilung aller Individuen sowie der einzelnen
Flusseinzugsgebiete sind in den Abbildungen 3 und 4 dargestellt. Die Gewichts-
Langen-Verhaltnisse aller untersuchten Individuen zeigen keine relevanten
Unterschiede zwischen den untersuchten Flusseinzugsgebieten (Abb. 5). Im
Vergleich einzelner Populationen aus unterschiedlichen Flusseinzugsgebieten (Abb.
6) zeigen sich lediglich geringfiigige Abweichungen zwischen der Donaupopulation
(LO60) und der Zuchtpopulation (L048). Diese kbénnen einerseits durch
Messungenauigkeiten (unterschiedlich sensitive Waagen) bei Fischen von geringem
Gewicht hervorgerufen werden oder aber auf mogliche Unterschiede in den
Aufwuchsbedingungen, vor allem in der Zucht, zurtickzufiihren sein. Auch zwischen
den Populationen innerhalb der Flusseinzugsgebiete scheinen sich die Gewichts-

Langen-Verhaltnisse nicht wesentlich voneinander zu unterscheiden (Abb. 7).
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Tabelle 35: Durchschnittswerte der Langen und Gewichte der untersuchten Populationen.
Angegeben sind die minimale (min TL), maximale (max TL) und die durchschnittliche
Totallange (@ TL), das minimale (min M), maximale (max M) und das durchschnittliche Gewicht
(@ M) sowie der durchschnittliche Korpulenzfaktor (k) aller untersuchten Populationen.

Population min TL (mm) max TL (mm) S TL (mm) min M(g) maxM(g) DM (g) k
LO0O - - - - - - -
Loo1 214 377 288 88 419 210 0,86
LOO7 360 540 419 285 1460 512 0,65
LO11 145 335 220 20 263 81 0,67
Lo12 155 310 203 29 188 58 0,67

L012.2 515 750 598 1126 3908 1845 0,82
L012.3 160 580 297 62 1412 258 0,86
LO18 210 400 286 65 370 156 0,64
LO23 196 467 288 42 440 150 0,58
L024 222 427 325 65 550 247 0,69
LO36 377 377 - - - - -
LO38 220 390 284 82 330 156 0,67
L040 310 435 382 116 435 282 0,47
LO41 250 420 315 130 645 292 0,90
L043 - - - 280 680 419 -
L044.1 - - - - - - -
L044.2 - - - - - - -
L045 135 355 256 14 285 137 0,75
LO46 164 368 264 20 300 124 0,63
LO47 150 280 216 24 131 64 0,61
L048 52 201 82 0,9 29 5 0,58
L049 350 350 - 350 350 - 0,82
LO50 420 870 556 450 4050 1236 0,69
LO51 61 735 387 2 2764 791 0,78
LO52 186 712 404 39 3287 643 0,77
LO53 83 526 296 5 1168 283 0,68
LO56 230 510 358 - - - -
LO57 240 420 327 - - - -
LO59 240 390 298 100 369 212 0,79
LO60 23 50 36 0,48 5 1 2,76
L0O61 - - - - - - -

LO63 450 450 - 769 769 - 0,84
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Abbildung 3: Anzahl aller untersuchten Individuen je GroRenklasse (n=927).
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Abbildung 4: Anzahl untersuchter Individuen je Gr6Renklasse aus der Donau (grun), der Weser

(rot), dem Rhein (blau), der Elbe (schwarz), der Oder (gelb), der Schlei/Trave (orange) sowie den
Zuchten (rosa).
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Abbildung 5: Gewichts-Langen-Verteilung aller vermessenen Individuen (n=908) aus der Donau
(grun), der Weser (rot), dem Rhein (blau), der Elbe (schwarz), der Oder (gelb), der Schlei/Trave
(orange) sowie den Zuchten (rosa). Jedes Symbol reprasentiert ein Individuum. Individuen mit
gleichen Symbolen gehéren zur gleichen Population
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Abbildung 6: Darstellung der Gewichts-Langen-Verteilung zwischen ausgewahlten
Populationen der Flusseinzugsgebiete Donau (griin), der Weser (rot), dem Rhein (blau),
der Elbe (schwarz), der Oder (gelb), der Schlei/Trave (orange) sowie den Zuchten (rosa).
Jedes Symbol représentiert ein Individuum. Individuen mit gleichen Symbolen gehdéren
zur gleichen Population.
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Abbildung 7: Darstellung der Gewichts-Langen-Verteilung zwischen den Populationen
des Flusseinzugsgebietes Schlei/Trave (orange). Jedes Symbol reprasentiert ein
Individuum. Individuen mit gleichen Symbolen gehdéren zur gleichen Population.
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5.2 Sequenzanalysen
Es konnten Sequenzabschnitte der Kontrollregion von 836 bp erzeugt werden.
Abbildung 8 zeigt das Haplotypennetzwerk mit Haplotypen der 397 bp langen
Kontrollregion, welche mit den Sequenzabschnitten von Van Houdt et al. (2005)
abgeglichen wurden. In Abbildung 6 ist das Haplotypenetzwerk bestehend aus den
Haplotypen der kompletten 836 bp langen Kontrollregion der untersuchten

Quappenpopulationen dargestellt.

In den 32 Populationen (332 Individuen) konnten 37 verschiedene Haplotypen
nachgewiesen werden (Abb. 9), von denen 12 Haplotypen in dieser Studie neu
identifiziert wurden und somit bisher in der Literatur nicht beschrieben sind. Weitere
14 von den insgesamt 37 Haplotypen stimmen zwar mit einem kirzeren
Sequenzabschnitt (397 bp) mit Haplotypen aus der Studie von Van Houdt et al.
(2005) Uberein, sind aber mit der vollen Lange (836 bp) in der Literatur ebenso nicht

vertreten.

Die Haplotypen dieser Studie koénnen nach Van Houdt et al. (2005) drei
verschiedenen Kladen zugeordnet werden. Der Grofiteil der Individuen gehort
demnach der eurasischen Klade an (Abb. 8, Abb. 9), welche in allen
Flusseinzugsgebieten vertreten ist. Weitere Individuen sind der westeuropaischen
Klade zuzuordnen. Individuen der westeuropaischen Klade konnten in den
Flusseinzugsgebieten des Rheins, der Oder und der Schlei/Trave ermittelt werden.
Zusétzlich konnte ein einziger Haplotyp der Beringsee-Klade zugeordnet werden.
Hier handelt es sich um 21 Individuen aus sechs Populationen des
Flusseinzugsgebietes der Oder (L012, L012.2, L12.3, L0O50, L056, L057). Haplotypen

der nordeuropdaischen und alaskischen Klade wurden nicht nachgewiesen.

Der mit Abstand am haufigsten vorkommende Haplotyp (n=103) ist der bereits von
Barluenga et al. (2006) beschriebene Haplotyp Ipol01 (EB30 auf Grundlage von 397
bp nach Van Houdt et al. 2005), welcher in 23 der insgesamt 32 Populationen und
allen untersuchten Flusseinzugsgebieten vertreten ist. Er wird der eurasischen Klade
zugeordnet. Der am zeithaufigsten vertretene Haplotyp Ipol29 (eurasische Klade)
konnte mit insgesamt 49 Individuen in den Einzugsgebieten Oder, Elbe und Donau

nachgewiesen werden (Abb. 9).

Das Flusseinzugsgebiet der Elbe zeigt mit Abstand die meisten privaten Haplotypen
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(n=12). Zwei Haplotypen kommen nur in dem Flusseinzugsgebiet der Oder vor, vier
nur im Flusseinzugsgebiet des Rheins, funf nur im Flusseinzugsgebiet der Donau
und funf nur im Flusseinzugsgebiet der Schlei/Trave. Keine privaten Haplotypen
konnten in dem Einzugsgebiet der Weser sowie in den Zuchten nachgewiesen
werden (Tab. 36). Abbildung 10 zeigt die privaten Haplotypen fur jede untersuchte
Population. Vor allem in den Populationen aus dem norddeutschen Raum wurden
vermehrt private Haplotypen identifiziert. In den Populationen L052 und LO0O53
konnten jeweils drei und in den Populationen L046 und LO47 jeweils zwei private

Haplotypen nachgewiesen werden.
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Abbildung 8: Median-Joining-Netzwerk bestehend aus den Haplotypen der 397 bp langen Kontrollregion, welche mit den Sequenzabschnitten von
Van Houdt et al. (2005) Gbereinstimmen. Jeder Kreis symbolisiert einen Haplotyp. Die Gré3e des Kreises deutet an, wie viele Individuen diesen
Haplotyp tragen. Zahlen an den Linien kennzeichnen die Anzahl an Mutationsschritten zwischen den einzelnen Haplotypen, wenn diese > 1 sind.
Die unterschiedlichen Kladen nach Van Houdt et al. (2005) sind farblich hinterlegt. Die nordamerikanische Klade ist lediglich mit einem Haplotyp

zur weiteren Einordnung dargestellt.
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Abbildung 9: Median-Joining-Netzwerk bestehend aus den Haplotypen der 836 bp langen Kontrollregion der untersuchten Quappenpopulationen. Jeder
Kreis symbolisiert einen Haplotyp. Die Gré3e des Kreises deutet an, wie viele Individuen diesen Haplotyp tragen. Die unterschiedlichen Kladen nach

Van Houdt et al. (2005) sind farblich hinterlegt.
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Die Haplotypen- und Nukleotiddiversitat ist in dem Flusseinzugsgebiet der
Schlei/Trave (0,846 bzw. 0,003) am héchsten und in dem Flusseinzugsgebiet Weser
(0,000 bzw. 0,000) am niedrigsten (Tab. 36), da hier lediglich ein einziger Haplotyp
nachgewiesen werden konnte.

Tabelle 36: Ergebnisse der Sequenz- und Mikrosatellitenanalyse pro Flusseinzugsgebiet.
Gezeigt sind die Anzahl an Sequenz- (N Seq) und Mikrosatellitendaten (N Msat),
Haplotypendiversitat (Haplo Div), Nukleotiddiversitat (Nuk Div), private Haplotypen, mittlere
Anzahl an Allelen und erwartete Heterozygotie (He).

Sequenz-Daten Mikrosatellitendaten
N Seq Haplo Div. Nuk Div  Priv Haplo N Msat @ Allelzahl He

Donau 58 0,768 0,003 5 180 18,58 0,7682
Elbe 75 0,775 0,002 12 258 23,50 0,8283
Oder 85 0,710 0,002 2 241 22,17 0,8061
Rhein 46 0,785 0,004 4 147 15,67 0,8148
Weser 12 0,000 0,000 0 31 6,00 0,6188
Schlei/Trave 36 0,846 0,003 6 117 12,92 0,6929
Zucht 20 0,689 0,003 0 42 15,33 0,8516

Die Haplotypendiversitat pro Population liegt zwischen 0 (LLOO1) in der Weser-
Population mit nur einem Haplotyp (n=12) und 0,927 (LLO52) in einer Elbe-
Population, in der unter 11 untersuchten Individuen 8 unterschiedliche Haplotypen
vertreten sind (Abb. 11, Tab. A1 im Anhang). Die Nukleotiddiversitat pro Population
liegt zwischen 0 (LOO1, Weser) und 0,005 (LLO61, Rhein).
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Abbildung 10: Graphische Darstellung der privaten Haplotypen basierend auf den Sequenzdaten aller 32 untersuchten Quappenpopulationen. Jeder

Kreis symbolisiert eine Population. Die GroRRe der Kreise ist proportional zur Anzahl untersuchter Individuen.
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Abbildung 11: Graphische Darstellung der Haplotypendiversitat basierend auf den Sequenzdaten aller 32 untersuchten Quappenpopulationen.
Jeder Kreis symbolisiert eine Population. Die GroRRe der Kreise ist proportional zur Anzahl untersuchter Individuen.
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Die Fst-Werte zwischen den Flusseinzugsgebieten sind relativ grofl3. Die grof3te
genetische Differenzierung tritt zwischen der Elbe und den Zuchten (0,4633) sowie
zwischen den Zuchten und der Donau (0,4146) auf. Die geringsten Fst-Werte liegen
bei 0,0510 zwischen dem Rhein und der Schlei/Trave sowie bei -0,0023 zwischen
der Weser und der Oder (Tab. 37).

Tabelle 37: Auflistung der paarweisen Fsr-Werte basierend auf Mikrosatelliten- (unterhalb der
Diagonalen) und der Sequenz-Daten (oberhalb der Diagonalen) zwischen den
Flusseinzugsgebieten. Alle FstT-Werte sind signifikant (p < 0,05).

Donau Elbe Oder Rhein Weser Schlei/Trave Zucht
Donau - 0,2193 0,1681 0,2296 0,1299 0,1534 0,4146
Elbe 0,0978 - 0,3396 0,1944 0,3389 0,1347 0,4633
Oder 0,1181 0,0427 - 0,2336 -0,0023 0,1734 0,3748
Rhein 0,1459 0,0733 0,1141 - 0,2671 0,0510 0,2291
Weser 0,1829 0,1127 0,1304 0,1859 - 0,1652 0,3948
Schlei/Trave 0,2053 0,0901 0,1969 0,1612 0,1878 - 0,3393
Zucht 0,0877 0,0433 0,0783 0,0533 0,1783 0,1528 -

Die Analyse der molekularen Varianz der Sequenz-Daten ergab, dass der Grofiteil
der Gesamtvariation (65,48%) durch die Varianz zwischen den Flusseinzugsgebieten
erklart werden kann (Tab. 38). Durch die Varianz innerhalb der Population konnten
19,81% der Varianz begrindet werden. Der geringste Anteil der Varianz ist durch die
Varianz zwischen den Populationen innerhalb der Flusseinzugsgebiete (14,7%)

begrindet.

Tabelle 38: Ergebnisse der Analyse der molekularen Varianz (AMOVA) der Sequenz- und der
Mikrosatellitendaten. Dargestellt sind die Freiheitsgrade (d.f.), der Anteil der Varianz (%Var),
der Fixationsindices (F) und deren Signifikanz (***=p < 0,001).

Sequenzen Mikrosatelliten
Varianzkomponenten
df. % Varianz F-Statistik df. % Varianz F-Statistik
Zwischen Flusseinzugsgebieten 7 65,48 Fcr=0,65484 6 8,19 Fcr=0,08187 ***
Zwischen Populationen innerhalb 5 147  Fsc=0,42600 *** 25 7,83 Fsc=0,08527 ***

der Flusseinzugsgebiete

Innerhalb der Population 157 19,81 Fs1=0,80188 *** 1988 83,98 Fst=0,16016 ***
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5.2 Mikrosatellitenanalyse
Die erwartete Heterozygotie ist im Flusseinzugsgebiet der Weser mit He=0,619 am
niedrigsten und in der Zucht mit He=0,852 am hdchsten. Die mittlere Allelzahl ist
ebenso in der Weser (6,00) am niedrigsten, gefolgt von der Schlei/Trave mit
durchschnittlich 12,92 Allelen. Das Flusseinzugsgebiet der Elbe weist mit
durchschnittlich 23,50 die héchste Allelzahl auf.

Der erwartete Heterozygotiegrad auf Populationsebene liegt zwischen 0,500 (L049)
und 0,841 (LO48) (Abb. 12, Tab. Al in Anhang). Der Wert des Allelreichtums liegt
zwischen 1,500 (L049) und 1,841 (L048) (Abb. 13). Insgesamt 12 der untersuchten
Populationen (LO0O, L001, LO36, L040, LO44.1, L044.2, L045, L047, LO56, LO59,
LO61, LO63) weisen keine privaten Allele auf (Abb. 14). Die meisten privaten Allele
sind, abgesehen von der Population L0O49 bei nur einem untersuchten Tier, wo eine
mittlere Anzahl von privaten Allelen von 0,50 auftrat, in der Population L048 mit
durchschnittlich 0,39 privaten Allelen vertreten (Abb. 14, Tab. A1 im Anhang).
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Abbildung 12: Graphische Darstellung der erwarteten Heterozygotie (He) basierend auf den Mikrosatellitendaten aller 32 untersuchten
Quappenpopulationen. Jeder Kreis symbolisiert eine Population. Die GrofRe der Kreise ist proportional zur Anzahl untersuchter Individuen.
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Abbildung 13: Graphische Darstellung des Allelreichtums basierend auf den Mikrosatellitendaten aller 32 untersuchten Quappenpopulationen. Jeder
Kreis symbolisiert eine Population. Die GroRRe der Kreise ist proportional zur Anzahl untersuchter Individuen.
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Abbildung 14: Graphische Darstellung der privaten Allele basierend auf den Mikrosatellitendaten aller 32 untersuchten Quappenpopulationen. Jeder
Kreis symbolisiert eine Population. Die GroRRe der Kreise ist proportional zur Anzahl untersuchter Individuen.
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Die Fst-Werte zwischen den Flusseinzugsgebieten sind moderat bis grof3. Sie liegen
zwischen 0,0427 (zwischen Elbe und der Oder) und 0,2053 (zwischen Schlei/Trave
und der Donau) (Tab. 37). Die Fsrt-Werte zwischen den Populationen liegen
zwischen -0,0002 (zwischen Population L052 und LO053) und 0,3503 (zwischen
Population L049 und L046) (Tab. Al im Anhang). In einem Grof3teil der Falle liegen
die hochsten Fst-Werte zwischen zwei Populationen, zwischen der Population L049,
L0O38 oder LO46 sowie jeweils einer anderen Population. Zahlreiche der ,niedrigsten

Fst-Werte zwischen zwei Populationen® liegen bei Population LO52 und L012.2.

Die AMOVA der Mikrosatelliten-Daten ergab, dass der Grof3teil der Gesamtvariation
(83,98%) durch die Varianz innerhalb der Populationen erklart werden kann (Tab.
38). Durch die Varianz zwischen den Populationen innerhalb der
Flusseinzugsgebiete konnten 7,83% der Varianz erklart werden und 8,91% durch die

Varianz zwischen den Flusseinzugsgebieten.

In  Abbildung 15 sind die ersten beiden Faktoren der Faktoriellen
Korrespondenzanalyse dargestellt. Der erste Faktor erklart 14,67% der Varianz und
der zweite Faktor 13,31%. In der Graphik ist eine Gruppierung der Populationen
nach den Flusseinzugsgebieten ersichtlich. Vor allem die Populationen aus dem
Einzugsgebiet des Rheins sowie der Donau lassen sich deutlich von den brigen
Populationen trennen und gruppieren weiter abseits, wahrend die Populationen aus
Schlei/Trave, Elbe, Weser sowie der Zuchten naher beieinander liegen. Auch 6 der 7
Oder-Populationen gruppieren etwas abseits. Nur Population L044.1 (Zucht) liegt

zwischen den vorher genannten Populationen.
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Abbildung 15: Faktorielle Korrespondenzanalyse mit Quappen von 32 Populationen aus der
Donau (grin), der Weser (rot), dem Rhein (blau), der Elbe (schwarz), der Oder (gelb), der
Schlei/Trave (orange) sowie den Zuchten (rosa). Jedes Symbol reprasentiert eine Population.
Je groRRer der Abstand zwischen den Symbolen, je unahnlicher sind die Populationen
zueinander.

Bei der Faktoriellen Korrespondenzanalyse, bei der jedes Individuum einzeln
betrachtet wurde, werden lediglich 2,21% (Faktor 1) bzw. 2,05% (Faktor 2) der
Varianz erklart. Auch hier zeigen die Punktwolken der Quappen unterschiedlicher
Flusseinzugsgebiete relativ deutliche Gruppierungen (Abb. 16). Die Individuen der
Rheinpopulationen sowie die Donauquappen sind am deutlichsten von den anderen
Populationen getrennt und zeigen die grof3te Streuung. Einige Individuen aus der
Zucht (LO44.1) und der Zucht (LOOO) streuen und liegen in der Punktwolke der
Individuen aus dem Rheineinzugsgebiet. Die Ubrigen Individuen der einzelnen
Flussgebietseinheiten bilden klar abgetrennte Punktwolken und sind somit kaum

weiter voneinander isoliert.
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Abbildung 16: Faktorielle Korrespondenzanalyse mit Quappen von 32 Populationen aus der
Donau (griin), der Weser (rot), dem Rhein (blau), der Elbe (schwarz), der Oder (gelb), der
Schlei/Trave (orange) sowie den Zuchten (rosa). Jedes Symbol reprasentiert ein Individuum.
Individuen mit gleichen Symbolen gehéren zur gleichen Population. Je weiter eine Gruppe von
Individuen streut (Punktwolke), desto genetisch diverser ist diese Gruppe.

Bei der Bayesischen Clusteranalyse basierend auf den Flusseinzugsgebieten und

den Zuchten wurden sieben Cluster als am wahrscheinlichsten betrachtet (Abb. 17).

Somit gruppiert jedes der untersuchten Flusseinzugsgebiete als eigenstandiges

Cluster.
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Abbildung 17: Bayesische Clusteranalyse fiir die Flusseinzugsgebiete und die Zuchten,
berechnet mit dem Programm BABS v. 5.4. Die Rechtecke stehen jeweils fir ein
Flusseinzugsgebiet. Die Breite der Rechtecke ist proportional zu der Anzahl der Individuen in
der Gruppe. Jede Farbe steht fur ein Cluster.

Bei der Bayesischen Clusteranalyse basierend auf den Populationen (n=25) wurden
15 Cluster als am wahrscheinlichsten erachtet (Abb. 18). Insgesamt 12 Populationen
bilden ein eigenes Cluster. Zwei Rheinpopulationen aus dem Bodensee (L061, L024)
bilden ein gemeinsames Cluster sowie vier Elbepopulationen (LO18, L052, LO53,
L059). Das groRte Cluster besteht aus sieben Populationen, wobei sechs davon der
Oder (L012, L012.2, L012.3, LO50, L056, L057) und eine der Elbe (L0O51) angehéren.
Abbildung 19 zeigt die Verteilung der 15 ermittelten Cluster auf geographischer

Ebene.
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Abbildung 18: Bayesische Clusteranalyse fur 25 untersuchte Populationen. Jede Farbe steht
fur ein Cluster. Populationen in gleicher Farbe gehtdren zu dem gleichen Cluster, wie mit dem
Programm BABS v. 5.4 berechnet wurde.
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Abbildung 19: Graphische Darstellung der genetischen Cluster (n=15) basierend auf den Mikrosatellitendaten der 25 untersuchten
Quappenpopulationen. Jeder Kreis symbolisiert eine Population. Die GroRRe der Kreise ist proportional zur Anzahl untersuchter Individuen. Die
Farbung der Kreise gibt die Zugehdrigkeit zu den jeweiligen Clustern an.
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Bei der Admixture-Analyse wurden bei einigen Populationen alle Individuen jeweils
nur einem Cluster zugeordnet (Abb. 20), und zwar bei vier Populationen aus dem
Donaueinzugsgebiet (L0O07, L023, L038, L043), drei Populationen aus dem
Rheineinzugsgebiet  (L011, L024, LO061), drei Populationen aus dem
Odereinzugsgebiet (L012.3, L0O56, LO57), je zwei Populationen aus dem Elbe- (L0O53,
LO59) bzw. Schlei-/Traveeinzugsgebiet (L0O45, L047) sowie der Population aus dem
Wesereinzugsgebiet (L001). Die Individuen der anderen Populationen wurden
hingegen mehreren Clustern zugeordnet. Bei den Populationen L041 (Elbe), L0O46
(Schlei/Trave) und LO50 (Oder) deuten nur einzelne Tiere je Population auf einen
Genfluss zwischen den Clustern hin. Demgegeniber stehen die Bestande des Elbe-
und Odereinzugsgebietes, die einen hoheren Grad an Durchmischung aufweisen.

Am deutlichsten ist dies an der Population LO51 aus dem Elbeeinzugsgebiet, die

einem sonst aus Tieren der Oder bestehenden Cluster zugeordnet wird (Abb. 18, vgl.
Abb. 20).
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Abbildung 20: Admixture-Analyse von 978 Individuen aus 25 untersuchten Populationen
berechnet mit BAPS v. 5.4. Jedes Individuum ist durch eine senkrechte Linie reprasentiert. Die
Farben geben die prozentuale Zugehotrigkeitswahrscheinlichkeit der Individuen zu
verschiedenen Clustern an.
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6. Voraussichtlicher Nutzen und Verwertbarkeit der Ergebnisse

6.1 Bewertung der untersuchten Populationen
Die erhobenen Daten und Ergebnisse zeigen, dass die Sequenz- und
Mikrosatellitenanalysen geeignet sind, um die genetische Diversitat der Quappe zu
analysieren und einordnen zu kénnen. Die beiden Analysemethoden erganzen sich
gut, wobei die Mikrosatellitenanalyse die jingere Vergangenheit wiederspiegelt und
die Sequenzanalyse die weiter zurlickliegende Vergangenheit. Beide Methoden
zusammen ermdglichen eine Bewertung der Populationen aus
populationsgenetischer Sicht und eine Zuordnung der Populationen in ESUs. Es ist
sinnvoll bei der Betrachtung von Populationsstrukturen und der Diversitat der
Quappe immer sowohl nukleare als auch mitochondriale Informationen in die

Bewertung mit einzubeziehen.

Die Haplotypendiversitat der Quappe innerhalb Deutschlands scheint generell relativ
hoch. Insgesamt konnten in dieser Studie fir das Gebiet der Bundesrepublik
Deutschland 37 verschiedene Haplotypen in 32 untersuchten Populationen (332
Individuen) der Quappe identifiziert werden. Im Vergleich dazu konnten in der Studie
von Van Houdt et al. (2005) unter 255 Individuen 45 Haplotypen der Quappe Uber
das gesamte holarktische Verbreitungsgebiet (Nordamerika, Sibirien, Europa)
nachgewiesen werden. Auffallig ist die in dieser Studie hohe Anzahl privater
Haplotypen. Innerhalb eines Flusseinzugsgebietes kamen bis zu 12 private
Haplotypen (Tab. 36) und innerhalb einer Population bis zu drei private Haplotypen
(Tab. A1 im Anhang) vor. Die Quappenpopulationen in Deutschland scheinen also
einen wichtigen Anteil an der genetischen Diversitat der gesamten Art zu haben. Die
Haplotypennetzwerke lassen eine gewisse Untergliederung der Quappen in
unterschiedliche genetische Kladen zu und zeigen Unterschiede zwischen dem
Vorkommen verschiedener Haplotypen je Flusseinzugsgebiet (Abb. 8 & Abb. 9). So
kommen Individuen der Beringsee-Klade ausschlie3lich im Odereinzugsgebiet vor,
wéahrend Individuen der westeuropédischen Klade vor allem im Rhein- und
Schlei/Traveeinzugsgebiet vertreten sind. Diese Differenzierung spricht fur eine
langere Trennung der Quappen in den Flusseinzugsgebieten. Jedes untersuchte

Einzugsgebiet hat also eine wichtige Bedeutung fur die gesamte Diversitat der Art.

Die von Van Houdt et al. (2005) untersuchten Individuen innerhalb Deutschlands, in
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der Elbe (n=9), der Isar (n=5) und dem Bodensee (n=5) sind der eurasischen und der
westeuropdischen Klade zuzuordnen. Bisher konnte lediglich der Bodensee als
Kontaktzone zwischen den beiden Kladen ausgemacht werden (Van Houdt et al.
2005; Barluenga et al. 2006). Eine vermeintliche Verbreitungsgrenze dieser beiden
Kladen scheint nach den Ergebnissen aus der vorliegenden Studie nicht so eindeutig
abgrenzbar zu sein. Es konnten sowohl Individuen der eurasischen Klade als auch
der westeuropaischen Klade innerhalb der beiden Bodenseepopulationen (L024,
L061) nachgewiesen werden. DarUber hinaus sind Individuen der westeuropaischen
Klade aber auch in weiteren Gewassern in Deutschland verbreitet. Sie kommen vor
allem in den Flusseinzugsgebieten der Schlei/Trave und dem Rhein vor. Aber auch
einige wenige Individuen der Elbe (n=1) und der Oder (n=2) kénnen der
westeuropaischen  Klade  zugeordnet werden. Obwohl Individuen der
westeuropdaische Klade innerhalb Deutschlands mit Ausnahme des Bodensees
bisher nicht nachgewiesen wurden, konnten in dieser Studie sogar Populationen rein
westeuropdaischer Klade im Schlei/Traveeinzugsgebiet (z.B. LO047) identifiziert
werden. Van Houdt et al. (2005) identifizierten hingegen Individuen der
westeuropaischen Klade auler im Bodensee in Deutschland noch in Frankreich,
Italien, der Schweiz, den Niederlanden und D&anemark. Die Populationen in
Danemark sind geographisch  nicht weit von den Quappen im
Schlei/Traveeinzugsgebiet entfernt und ein gemeinsamer Ursprung ware maglich.
Individuen der eurasischen Klade sind hingegen in allen Flussgebietseinheiten,
jedoch mit verschiedenen Haplotypen in den jeweiligen Flussgebietseinheiten

vertreten.

Mitochondriale Haplotypen der Beringsee-Klade wurden bisher nicht stdlicher als in
den von Van Houdt et al. (2005) untersuchten Gewassern in Finnland festgestellt.
Ein Haplotyp der Beringsee-Klade konnte in dieser Studie jedoch im
Odereinzugsgebiet bei 21 Quappen nachgewiesen werden. Zwar konnte nur ein
einziger von den insgesamt 37 Haplotypen dieser Klade in der Oder entdeckt
werden, so ist die Anzahl von 21 Tieren innerhalb von sechs Populationen, die
diesen Haplotypen tragen, aber kein Einzelvorkommen. Dieser Haplotyp konnte in
keinem weiteren Einzugsgebiet nachgewiesen werden. Auch bei einzelnen
untersuchten Quappen aus Polen (n=6), Schweden (n=28), Danemark (n=11) und

Norwegen (n=16) konnten von Van Houdt et al. (2005) keine Haplotypen der
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Beringsee-Klade identifizieren, allerdings war die Anzahl untersuchter Individuen
sehr gering. Ob in der Oder Besatzmal3hahmen mit Tieren, die urspriinglich aus
anderen, vermutlich noérdlicheren, Gewassern stammen, ist nicht eindeutig
nachvollziehbar. Das Einbringen von Tieren, die der Beringsee-Klade angehoren,
erscheint aber grundsatzlich méglich. Die Frage der Herkunft kann in diesem Fall
nicht abschlieBend geklart werden. Weitere Sequenzanalysen von Quappen aus
umliegenden Gewassern (z.B. Neisse, Warta und Weichsel) sowie weiter
nordlicheren Gebieten (z.B. Danemark, Schweden, Norwegen) koénnten hier
Aufschluss dartiber geben, ob die Beringsee-Klade nicht ohnehin natirlicherweise in
weiteren Teilen der nordlichen Verbreitungsgebiete vorkommt als urspringlich
angenommen und somit hier eine naturliche Kontaktzone, die mdglicherweise das

Odergebiet einschliel3t, gegeben ist.

Die genetische Diversitat ist insgesamt relativ hoch, die mitochondrialen Daten
zeigen eine hohe Haplotypendiversitat insbesondere fir die Flussgebietseinheiten
Donau, Elbe, Schlei/Trave und dem Rhein. Die Diversitat ist in der Weser am
geringsten. Zu beachten ist hierbei jedoch, dass aus dem Einzugsgebiet der Weser
nur eine Population untersucht werden konnte. Insgesamt wurden in den
Populationen der norddeutschen Flusseinzugsgebiete hohe genetische Diversitaten
festgestellt. So konnten in dem Elbeeinzugsgebiet in 8 untersuchten Populationen 16
verschiedene Haplotypen identifiziert werden, die abgesehen von einem Haplotypen
(westeuropaische Klade) der eurasischen Klade zugeordnet werden konnten.
Beachtlich ist auch die Anzahl verschiedener Haplotypen (n=9) im Einzugsgebiet der
Schlei/Trave, in welchem lediglich 3 Populationen untersucht wurden. Auch die
grofdte  Anzahl an privaten Haplotypen konnte in Populationen der
Flusseinzugsgebiete Elbe (L052, L053) und Schlei/Trave (L046, L047) nachgewiesen
werden, wo auch eine hohe Haplotypendiversitat innerhalb von Populationen (LO18,
L052, L046) detektiert wurde. Die Populationen mit hohen genetischen Diversitaten

sind besonders schiitzenswert.

Auch die Mikrosattelitenanalyse zeigt insgesamt eine z.T. hohe genetische Diversitat
innerhalb der Populationen, was auf eine gute Durchmischung der Tiere in den
Populationen hindeutet. Besonders divers ist die Population L012.3 aus dem
Einzugsgebiet der Oder. Sie weist mit 17,08 die hochste mittlere Allelzahl je
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Population auf. Im Vergleich dazu ist die mittlere Allelzahl Uber alle Populationen
9,27.

Die Mikrosatellitenanalysen deuten insgesamt auf keinen deutlichen Einfluss von
Besatzaktivitaten hin. Ein hoher Grad an Durchmischung zwischen den
Flusseinzugsgebieten ist auf Ebene der Mikrosatellitenanalysen kaum ersichtlich. In
der Clusteranalyse (Abb. 18 & 19) sowie der Admixture-Analyse (Abb. 20) fallt
lediglich die Population LO51 aus dem Elbeeinzugsgebiet auf. Wahrend nahezu alle
Elbepopulationen ein gemeinsames Cluster bilden, wird die Population LO51 einem
Cluster zugeordnet, welches ansonsten alle Oderpopulationen umfasst (Abb. 19).
Hier erscheint ein Besatz mit Odertieren in einem Bereich der Elbe als eine mégliche
Erklarung. Die Donau- und die Rheinpopulationen erscheinen bei der Faktoriellen
Korrespondenzanalyse differenziert und als klar abgetrennte Gruppierungen (Abb.
15). Dieses trifft aber auf die weiteren Flussgebietseinheiten wie z.B. die Oder nicht
vollstandig zu. Hier fallt eine Population (L044.1) aus der Oder-Punktwolke heraus
(Abb. 15). Es ist hierbei zu berlcksichtigen, dass es sich bei der Population L044.1
um eine Zuchtpopulation handelt, was die grol3ere genetische Distanz zu den
restlichen Oderpopulationen erklaren koénnte. Die einzelnen Individuen der
Flusseinzugsgebiete Schlei/Trave, Elbe und Weser Uberlappen teilweise in ihren
Punktwolken in der Faktoriellen Korrespondenzanalyse (Abb. 16) und zeigen hier
somit eine schwacher ausgepragte, genetische Differenzierung. Dennoch sind die
grolRen Wasserscheiden als geographische Barrieren gut ersichtlich. Auffallig sind
hier vor allem die weiten Streuungen der Donau-, Rhein- und Oderpopulationen,

welche besonders heterogen erscheinen.

Die Bayesische Clusteranalyse (Abb. 18 & 19) zeigt drei grof3ere Cluster welche aus
mehreren Populationen bestehen (z.B. Cluster 4, 5 und 10, Abb. 19). Eines dieser
Cluster (5) wird aus den beiden Standorten im Bodensee gebildet. Hier konnte eine
gute Durchmischung der Bestande erwartet werden. Ein weiteres grol3es Cluster (10)
besteht aus allen Oderpopulationen und zuséatzlich der oben diskutierten
Elbpopulation LO51. Abgesehen von dieser handelt es sich also ausschlief3lich um
Populationen des Hauptstroms und unmittelbar angrenzender Gebiete. Ahnlich
Verhélt es sich mit dem grof3eren Cluster der Elbe (4). Dieses wird ebenfalls von
Bestdnden des Hauptstroms und angrenzender Standorte gebildet. Neben der
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Population LO51 fallt im Einzugsgebiet der Elbe lediglich die Population des
wahrscheinlich weniger gut angebundenen Schaalsees (LO41) nicht in diese Cluster.
Diese Befunde deuten an, dass innerhalb der Einzugsgebiete die Unterscheidung
von Seepopulationen und Populationen der (Haupt-) Stréme zur genetischen
Strukturierung beitragen. Mdoglich ware zum Beispiel, dass die Individuen vor allem
der grof3en Hauptstrome aufgrund einer gréReren Wanderbereitschaft Gber gré3ere
Gewasserabschnitte besser durchmischt sind, als die Tiere innerhalb eines Sees, die
kein ausgepragtes Wanderverhalten zeigen und sich Gberwiegend nur untereinander
fortpflanzen. Insgesamt scheint das Wanderverhalten der Quappe noch nicht
ausreichend untersucht zu sein, um die Befunde dieser Studie hinsichtlich dieses
Aspektes abschlieBend zu interpretieren. Hier waren gezieltere, regionale Studien
notwendig, um festzustellen in wie weit ein Austausch zwischen Seepopulationen
und Populationen der Hauptstrome sowie deren kleineren Nebengewasser innerhalb

eines Gebietes gegeben ist.

In der Admixture-Analyse weist lediglich die Elbepopulation (LO51) in dem grol3eren
Odercluster (Cluster 10, Abb. 19) auf einen starkeren Genfluss bzw. eine
Durchmischung von Populationen zwischen Einzugsgebieten hin. Alle weiteren
Cluster zeigen in der Admixture-Analyse eine gute bis sehr gute Zuordnung der
einzelnen Individuen zu den jeweiligen Populationen (Abb. 20). Auch bei der
Clusteranalyse basierend auf den Flussgebietseinheiten bilden alle sieben
Flussgebietseinheiten sowie die Zuchten jeweils ein eigenes Cluster (Abb. 17). Vor
allem die Differenzierung der Flussgebietseinheiten Rhein, Elbe und Oder wird auch
in der Clusteranalyse nach Populationen sowie in der Admixture-Analyse deutlich

und kann somit als relativ stabiles Muster eingeordnet werden.

6.2 Empfehlung von Managementeinheiten
Eine Differenzierung zwischen den Tieren der Flussgebietseinheiten ist aufgrund der
grolRen Wasserscheiden als naturlichen geographischen Grenzen gut erkennbar. Auf
Grundlage der Bayesischen Clusteranalyse gruppieren alle Flussgebietseinheiten als
eigene Cluster. Dieses Ergebnis wird auch durch die Berechnung der relativ hohen
genetischen Distanz (Fst-Werte) basierend auf der mitochondrialen und der

nuklearen DNA weitestgehend unterstltzt. Dieses weist auf einen geringeren
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Genfluss zwischen den Flusseinzugsgebieten im Vergleich zu anderen Arten, wie
z.B. der Bachforelle (Schmidt et al. 2015a), hin. Es gibt aber auch Befunde, welche
als Hinweis auf einen historischen Austausch Uber die Grenzen der
Flussgebietseinheiten gedeutet werden koénnten. So wurde beispielsweise der
haufigste Haplotyp (Ipol01) in allen sechs untersuchten Flussgebietseinheiten sowie
in den Zuchtstammen gefunden. Auch die beiden am zweih&aufigsten vorkommenden
Haplotypen Ipol19 und Llo06 sind jeweils in mehreren Flusseinzugsgebieten
vertreten. Die mtDNA evolviert im Gegensatz zu den Mikrosatelliten deutlich
langsamer. Somit ist davon auszugehen, dass die drei am haufigsten vorkommenden
Haplotypen aus den unterschiedlichen Flusseinzugsgebieten eher den gemeinsamen
Ursprung der mitteleuropaischen Quappenbestande anzeigen als einen (sub-)
rezenten Genfluss. Die Sequenzanalyse zeigt damit, dass eine konsequente
flusseinzugsgebietsbezogene Einordnung der Quappe in genetische Hauptlinien als
streng monophyletische Gruppen im Sinne der ,Evolutionarily Significant Units® (ESU)
nicht moglich ist. Sicher sollten die drei nach Van Houdt et al. (2005) ermittelten
Kladen berlcksichtigt werden, da vor allem die westeuropaische Klade tUberwiegend
im Rhein- und Schlei/Traveeinzugegebiet vertreten ist. Demgegentber deutet die
relativ hohe Anzahl an privaten Haplotypen in den einzelnen Flusseinzugsgebieten
deutet auf eine gewisse Differenzierung zwischen den Flusseinzugsgebieten hin, die

in einem umfassenden Management der Bestande beriicksichtigt werden sollte.

Weiterhin deuten die Ergebnisse der Admixture-Analyse lediglich in einem Fall auf
einen starkeren Genfluss innerhalb eines der mittels Bayesischer Clusteranalyse
ermittelten, Clusters hin. Diesem Cluster wurden alle Populationen aus der Oder und
einer Elbepopulation zugeordnet. Diese Durchmischung kénnte eventuell mit dem
Wanderverhalten der Quappe erklart werden. Auch aufgrund der geographischen
Situation erscheinen mogliche Managementaktivitaten in den Gewéassern jedoch als
wahrscheinlichere  Erklarung.  Hier ist eine  strikte  Einteilung  der
Managementeinheiten nach den Flussgebietseinheiten der Elbe und der Oder
zundachst nicht ersichtlich. Abbildung 20 zeigt, dass etwa die Halfte der Individuen der
Elbepopulation LO51 der Oder zugeordnet werden. Die Admixture-Analyse weist
zwar insgesamt nur auf eine geringe genetische Durchmischung innerhalb der
Flusseinzugsgebiete hin, dennoch gruppieren auf Grundlage der Bayesischen

Clusteranalyse verschiedene Populationen einer Flussgebietseinheit teilweise in
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unterschiedlichen Clustern. Die drei Rheinpopulationen bilden z.B. zwei Cluster.
Dabei lassen sich die beiden Populationen des Bodensees (L024, LO061)
zusammenfassen und die Population des Mohnesees (LO11) bildet ein eigenes

Cluster.

Dennoch weisen alle Flussgebietseinheiten auch unterschiedlich ausgepragte,
spezifische genetische Charakteristika auf. So kamen zum Beispiel in dieser Studie
29 von insgesamt 37 Haplotypen ausschlief3lich in nur einem der sechs untersuchten
Einzugsgebiete vor (zwdlf in der Elbe, sechs in der Schlei/Trave, fuinf in der Donau,
vier im Rhein und zwei in der Oder). In den Zuchten sowie dem Einzugsgebiet der
Weser konnten hingegen keine privaten Haplotypen nachgewiesen werden, wobei
die Anzahl privater Haplotypen auch stark vom Probenumfang abhéngt. Daher ist es
mdoglich, dass die privaten Haplotypen besonders im Einzugsgebiet der Weser
aufgrund der geringeren Anzahl an untersuchten Individuen unterreprasentiert sind.
Interessanterweise kommen im Einzugsgebiet der Elbe 12 private Haplotypen vor,
obwohl die Anzahl an Quappen, von denen eine Sequenzanalyse durchgefuhrt
wurde, in der Elbe mit 75 Individuen niedriger ist als z.B. in der Oder in der unter 85
untersuchten Individuen lediglich zwei private Haplotypen vorkommen. Auch im
Einzugsgebiet der Schlei/Trave liegt die Anzahl privater Haplotypen bei nur 36
untersuchten Individuen mit sechs privaten Haplotypen relativ hoch. Die relativ hohe
Haplotypendiversitat und die hohe Anzahl an privaten Haplotypen im Elbe- und
Schlei/Traveeinzugsgebiet, z.T. mit Nachweisen von Haplotypen, die bisher in der
einschlagigen Literatur nicht beschrieben wurden, stellen genetische Eigenheiten
dar, die besonders schutzwirdig sind. Dieser Schutz erscheint notwendig, um den
Erhalt der genetischen Gesamtdiversitdt sowie das evolutiondre Potential der
Quappen in Deutschland zu gewéhrleisten. Hier waren vor allem die Populationen
L018, LO52 und LO53 aus dem Elbeeinzugsgebiet und die Populationen L046 und
LO47 aus der Schlei/Trave auf Grund ihrer hohen Diversitat und/oder der Anzahl

privater Haplotypen und Allele zu bertcksichtigen.

Die Analyse der molekularen Varianz zeigt auf Grundlage der Sequenzanalysen ein
deutliches Ergebnis. Der Groldteil der gesamten genetischen Varianz aller
untersuchten Tiere wird hier durch die Variation zwischen den Flusseinzugsgebieten
(65,48%) erklart und nur zu einem kleinen Teil durch Variation zwischen den
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Populationen innerhalb der Einzugsgebiete und innerhalb der Populationen. Das
heil3t, dass in der Gesamtbetrachtung die einzelnen Populationen innerhalb einer
Flussgebietseinheit genetisch weniger differenziert sind, als die Populationen
zwischen den Flussgebietseinheiten und diese Differenzierung schon lange
zurtckliegt. Demnach zeigt sich auf Grundlage der Sequenzanalysen, dass die
Ausweisung der  einzelnen Flussgebietseinheiten als jeweils eine
Managementeinheit, mit gewissen Einschrdnkungen, angemessen ware. Die
Ergebnisse der molekularen Varianz auf Basis der Mikrosatellitendaten zeigen
demgegenuber, dass der Groldteil der genetischen Varianz durch die Varianz
innerhalb der Populationen (83,98%) und nur 8,19% durch die Varianz zwischen den
Flusseinzugsgebieten erklart wird. Das Ergebnis deutet primér auf sehr diverse
Populationen hin und zeigt an, dass sich die Tiere innerhalb der Population gut
durchmischen. Auf Grund der hohen Mutationsrate von Mikrosatelliten kann die
geringe Varianz zwischen den Flusseinzugsgebieten moéglicherweise dadurch erklart
werden, dass sich die Allele der Mikrosatelliten Uber die Zeit wieder zufallig
angleichen. Identische Allele kénnen auch unabhangig voneinander mit relativ hoher
Wabhrscheinlich entstehen. Darauf deutet auch der geringe Teil der genetischen
Varianz (7,83%) hin, der durch Unterschiede zwischen den Populationen innerhalb
der Einzugsgebiete erklart wird. Angesichts der sehr hohen Anzahl an
unterschiedlichen Allelen (Tab. Al im Anhang) und der hohen Diversitat der
Populationen, ist es also durchaus denkbar, dass diese Effekte etwaige
Unterschiede, wie sie durch die anderen Analysen angezeigt werden, teilweise
kaschieren. Dies kann jedoch anhand der vorliegenden Daten nicht abschlieRend
geklart werden. Jedenfalls steht das Ergebnis der AMOVA auf Grundlage der
Mikrosatelliten in gewissem Wiederspruch zu den weiteren Ergebnissen, die eine

relativ klare Trennung der Flussgebietseinheiten anzeigen.

Die Untersuchung der Zuchtstamme zeigt, dass auch hier Unterschiede zu finden
sind. Die beiden Zuchten (LO0O, L048) bilden in der Bayesischen Clusteranalyse
jeweils eigenstandige Cluster. Sollten diese Tiere flr Besatzaktivitdten genutzt
werden, ist darauf zu achten, dass die Tiere denen in dem zu besetzenden
Gewasser genetisch mdglichst nahestehen. Ein Besatz mit Tieren aus der Zucht
LO00, ware demnach im Einzugsgebiet des Rheins und ggf. auch der Oder

vertretbar, diese sollten aber in anderen Einzugsgebieten nicht eingefiihrt werden.
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Tiere aus der Zucht L044.1 (Einzugsgebiet Oder) weisen keine Haplotypen der
Beringsee-Klade auf und scheinen den Populationen des Rheins néher zu stehen,
als den untersuchten Populationen der Oder selbst. Eventuell stammen die
Zuchtquappen urspringlich von Rheinpopulationen ab. Diese Tiere sollten daher fur
einen Besatz in der Oder nicht genutzt werden. Die beiden Zuchtstamme (L044.2
und LO60) aus den Einzugsgebieten des Rheins und der Donau gruppieren hingegen
mit anderen Individuen/Populationen ihrer Einzugsgebiete sehr gut. Dies deutet
daraufhin, dass die Tiere auch ursprunglich aus den Gewassern der jeweiligen
Einzugsgebiete stammen und hier fur einen Besatz genutzt werden konnten, da sie

die Populationen der Einzugsgebiete genetisch reprasentieren.

Dem Konzept der Genetischen Management-Einheiten von Baer et al. (2007)
folgend, sollten entsprechend die Handlungsempfehlungen fiir die Kategorie der
»-Evolutionaren GroRraumgruppe“ umgesetzt werden. In dieser Studie konnte mittels
kombinierter Markersysteme (Sequenz- und Mikrosatellitenanalysen) weitgehend
eine Differenzierung der Quappen nach den Flusseinzugsgebieten ermittelt werden.
Messbare Unterschiede aufgrund der geographischen Grenzen sind vorhanden, was
vor allem die Faktorielle Korrespondenzanalyse sowie die Cluster- und Admixture-
Analysen aufzeigen. Daher sollte hier zuklnftig Besatzmaterial aus dem jeweiligen
Einzugsgebiet genutzt werden. Laut Definition durfte aber auch auf Material aus
entfernten Populationen anderer Flussgebietseinheiten zugegriffen werden (Baer et
al. 2007). Davon wirden wir aber, nach dem Gebot des Vorsorgeprinzips folgend,
absehen, da jede Population und vor allem jedes Einzugsgebiet eigene genetische
Charakteristika aufweist. Mehr als die Halfte aller untersuchten Populationen weisen
private Allele und/oder private Haplotypen auf. Auch kdnnen genetisch armere, aber
z.T. autochthone Populationen durch Besatz gebietsfremder Tiere genetisch
Uberpragt werden und ihre spezifischen genetischen Charakteristika verlieren.

Dadurch wirde die Gesamtdiversitat der Quappe in Deutschland verringert.

Fur eine gute fischereiliche Planung von BesatzmalRnahmen mit Quappen sind somit

folgende Handlungsempfehlungen abzuleiten:

1) Besatzmaterial (Elterntiere oder Eier und Sperma) soll aus dem

Besatzgewasser selbst entnommen werden (‘'supportive breeding’).

2) Besatzmaterial kann aus angrenzenden Gewasserabschnitten entnommen
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werden.

3) Besatzmaterial kann aus anderen Gewassern innerhalb des jeweiligen
Flusseinzugsgebietes entnommen werden, sollte aber mit genetischen

Begleituntersuchungen einhergehen.

Diese Empfehlungen sind in der angegebenen Reihenfolge zu priorisieren, wobei
grundsatzlich gilt:

4) Besatzmaterial soll nicht aus einem anderen Flusseinzugsgebiet eingebracht

werden.

Grundsatzlich sollten vor allem Individuen der Oder (Haplotypen der Beringsee-
Klade) nicht entnommen werden, um andere Flusseinzugsgebiete zu besetzten.
Auch Individuen der Schlei/Trave und des Rheins sollten nicht fir Besatzzwecke in
anderen Flussgebietseinheiten verwendet werden, um eine anthropogene

Vermischung der westeuropaischen und der eurasischen Kladen zu vermeiden.
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7. Gegenuberstellung der urspringlich geplanten zu den
tatsachlich erreichten Zielen und Hinweise auf weiterfihrende

Fragestellungen

Die Ziele des Projektes hinsichtlich der Probenahme konnten nicht wie ursprtinglich
vorgesehen erreicht werden. Zwar konnte die vorgesehene Anzahl von 30
Populationen sowie eine Mindestzahl an zu untersuchenden Individuen von n=900
erreicht werden, jedoch konnte nicht bei allen Populationen die Mindestanzahl von
30 Individuen pro Population erreicht werden. Dieses lag vor allem daran, dass
einige Populationen an vielversprechenden Standorten in den Beprobungsjahren
vollstandig ausgefallen sind, wie z.B. in Wimme und Aller im Wesereinzugsgebiet
oder Rossel und Zeitera im Einzugsgebiet der Elbe. Es kann angenommen werden,
dass das sehr unstete Auftreten der Quappen auf deren ausgepragtes
Wanderverhalten vor allem zur Laichzeit in den Wintermonaten zurlckzufihren ist.
Da die Wassertemperatur bei der Reproduktion nicht tiber 4 °C liegen darf (HMUKLV
& Hessen-Forst FENA 2014) kdénnen ungewdhnliche Wetterlagen einen deutlichen
Einfluss auf das raumliche und zeitliche Auftreten der Quappe haben. Wéahrend des
Untersuchungszeitraums waren insbesondere die Winter 2014/2015 und 2015/2016
in vielen Regionen sehr mild und ausgepragte Kaltphasen traten zu eher untypischen
Zeiten auf. DarUber hinaus haben z.T. auch Hochwasser, insbesondere im Frihjahr
2015, die Befischungserfolge eingeschréankt. Das raumliche als auch zeitliche
unstete Vorkommen der Quappe erschwerte die Probenbeschaffung mafl3gebend.
Insgesamt ist festzustellen, dass Teile der Quappenpopulationen Deutschlands stark
durch das Wanderverhalten gepragt sind. Daraus ergeben sich wichtige
Fragestellungen zu denen jedoch wenige Daten vorliegen, die auch im Hinblick auf
populationsgenetische Untersuchungen relevant sind, da das Wanderverhalten einen
malgeblichen Einfluss auf den genetischen Austausch zwischen (Teil-) Populationen
haben kann. Zudem z&hlt die Quappe derzeit als selten geworden Art und scheint in
einigen Regionen im Rickgang begriffen. In den beiden grof3en Stromen Rhein und
Donau blieben Reusenbefischungen, z.T. speziell fir den Quappenfang ausgerichtet,
Uber den gesamten Untersuchungszeitraum hinweg erfolglos. Diese Befischungen
wurden in Strecken durchgefthrt, in denen in friilheren Jahren regelmé&fiig zumindest

einige Quappen gefangen wurden. Auch hier konnen Witterungs- und
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Hochwasserbedingungen eine Rolle gespielt haben, aber ein Rickgang der
Populationen kann nicht ausgeschlossen werden. Viele weitere Bestande sind
deutlich reduziert und einige Vorkommen wie z.B. in der Oberweser und Werra
gelten als erloschen (HMUKLV & Hessen-Forst FENA 2014). An der Mosel werden
laut lokaler Fischer ebenfalls keine Quappen mehr gefangen. Auch am Fischaufstieg
in Koblenz konnte im Rahmen des Monitorings der Bundesanstalt flr
Gewasserkunde (bfg) die Quappe nicht mehr gefunden werden. An der Isar konnten
(ebenfalls im Wesentlichen Uber die Fischerei) keine erfolgversprechenden
Moglichkeiten zu Beprobung identifiziert werden. Insgesamt wurden im Rahmen der
Projektlaufzeit 52 Beprobungen durchgefiihrt. Von diesen 52 waren 20 Beprobungen
ohne jeglichen Erfolg. Dies betraf vier Beprobungen im Wesereinzugsgebiet, acht im
Elbeeinzugsgebiet, zwei im Schlei/Traveeinzugsgebiet, drei im Rheineinzugsgebiet,
eine im Donaueinzugsgebiet und zwei im Odereinzugsgebiet. Dabei kamen neben
der Angelfischerei vor allem Elektrobefischungen und Reusen zum Einsatz. Des
Weiteren wurden ca. 140 weitere Institutionen und Einzelpersonen kontaktiert. Diese
Anfragen ergaben, dass Quappen nicht oder nur dulRerst selten vorkommen (Tab. A4
im Anhang). In einer frihen Phase des Projektes wurden Anfragen zu Standorten,
bei denen bestenfalls Aussichten auf einige wenige Tiere bestanden nicht
weiterverfolgt, um die Projektmittel mdglichst effizient einzusetzen. Angesichts der
beschriebenen Probleme bei der Beschaffung von Probematerial sollte bei kinftigen
Studien zu Fischarten, bei denen &hnliche Schwierigkeiten zu erwarten sind,
versucht werden, eine kontinuierliche Probenahme auch wenig aussichtsreicher
Bestande Uber zwei oder mehr Jahre zu etablieren, um die Erfolgsaussichten zu
erhohen. Bei einigen Anfragen ergab sich im vorliegenden Projekt die Situation, dass
nach den vorab vorhandenen Informationen der Befischungsaufwand in keinem zu
rechtfertigenden Verhaltnis zu dem zu erwartenden Ergebnis stand. Fur einige
grolRere FlieBgewasser lagen z.B. durchschnittliche Fangzahlen von weniger als
einem Tier je 500 m FlieB3strecke aus Elektrobefischungen vor. Da bei gréf3eren
Flielgewassern der Personalaufwand fur Elektrobefischungen sehr hoch ist, wurden
auch diese Optionen nicht weiterverfolgt, um den effizienten Einsatz von
Projektmitteln zu gewadhrleisten. Insgesamt kann der starke Ausfall der
Quappenfange Uber mehrere aufeinanderfolgende Jahre aber auch als Zeichen fir
einen allgemeinen Riickgang der Populationsdichten dieser Art tGber grof3e Gebiete
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Deutschlands hinweg interpretiert werden, welcher als ausgesprochen alarmierend
zu bezeichnen waére.

Es war geplant bei der Auswahl der zu beprobenden Populationen auf die
geographische Verteilung zu achten, dabei sollten mindestens vier
Flusseinzugsgebiete beprobt werden und das gesamte Gebiet Deutschland sollte
abgedeckt sein. Bei der Auswahl planten wir auch die Lage der
Untersuchungsgebiete in Bezug auf die Okoregionen und relevanten Gewéassertypen
nach WRRL mit ein. Diese Ziele konnten weitestgehend erreicht werden, sodass die
abundanzstarken Verbreitungsgebiete der Quappe innerhalb Deutschlands
reprasentativ abgedeckt wurden (vgl. Brunken & Winkler 2015, Abb. 2) und damit die
genetischen Gro3gruppen der Quappe umfassen. Ausschlaggebend fur die
tatsachlich durchgefuihrte Beprobung war letztendlich die Information Uber das
historische und aktuelle Management konkreter Bestande. Der Fokus lag auf
autochthonen und weitestgehend unbeeinflussten Populationen.

Uber die gesamte Projektlaufzeit wurden etwa 190 Einzelpersonen und Institutionen
angesprochen, sowie 52 Standorte beprobt. Mit Einschrankungen erfolgreich erwies
sich die Beprobung von 32 Standorten, die sechs groRRe Flussgebietseinheiten
Deutschlands umfassen. Dabei sind verschiedene Gewassertypen berucksichtigt
worden. Funf Bestédnde decken die Gewassersysteme der GAK-Liste ab. Fur 21
Populationen wurde die volle Anzahl an Individuen fir beide genetische
Analysemethoden  erreicht. Bei 11 Populationen konnten  fur die
Mikrosatellitenanalyse lediglich zwischen 1-20 Tiere je Population und bei 7
Populationen lediglich zwischen 1-9 Tiere mittels Sequenzanalyse bearbeitet
werden. Morphometrische Daten konnten von 24 Populationen vollstandig erfasst
werden. Bei drei weiteren Populationen konnten die Tiere nur vermessen und bei
einer Population lediglich das Gewicht aufgenommen werden.

Von den insgesamt 1016 Gewebeproben der Quappe konnten 1010 erfolgreich
mittels Mikrosatellitenanalysen und 332 anhand von Sequenzanalysen bearbeitet
werden. Hierbei wurde von 980 Tieren das komplette Markerset von 12
Mikrosatellitenloci erstellt. Bei 30 Tieren kam es zum Ausfall von ein oder zwei Loci.
Bezogen auf die Flussgebietseinheiten (insbesondere hinsichtlich  der
Sequenzanalysen) konnten wir trotz des reduzierten Stichprobenumfangs eine gute
Abdeckung erzielen.
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Die Erlangung von Informationen zur Bestandssituation in den jeweiligen Herkinften
erwies sich teilweise als schwierig. Oft waren Information zu Besatzaktivitdten der
vergangen Jahre nicht oder nur sehr sparlich bekannt, da oftmals genaue
Aufzeichnungen fehlen. Fir vollstandig nachvollziehbare Aussagen der
Besatzsituation in den jeweiligen Herkinften wurde die Information mit
aufgenommen und bei der Bearbeitung der Studie beriicksichtigt.

Ein weiteres Ziel war es, ESUs als Basis fur ein zukinftiges Management der
Quappe zu definieren. Die natlrliche genetische Struktur der Quappe ist deutlich
weniger Uberpragt als bei anderen Arten, wie z.B. bei der Bachforelle (Schmidt et al.
2015a) oder dem Edelkrebs (Schmidt et al 2015b). Daher ist eine Identifizierung von
ESUs innerhalb Deutschlands im Vergleich zu anderen Arten eindeutiger zu treffen.

Zwar zeigen beide Markersysteme eine gewisse Differenzierung der Populationen
zwischen den Flusseinzugsgebieten und der geographischen Grenzen, dennoch
unterscheiden sich z.T. Populationen innerhalb eines Einzugsgebietes genauso stark
wie zu Populationen zwischen zwei Einzugsgebieten. Allerdings stechen die
Einzugsgebiete des Rheins, der Donau, der Oder, der Elbe und der Schlei/Trave
durch entweder eine starke Differenzierung zu den anderen Einzugsgebieten hervor
und/oder weisen besonders viele private Haplotypen auf, die z.T. einen anderen
phylogenetischen Ursprung haben. Insbesondere die Populationen, die aus
Gewassern stammen welche von Besatz unbeeinflusst sind, sollten speziell
geschuitzt werden, da ihnen fir den Erhalt der Diversitat der Quappe eine besondere
Bedeutung zukommt. Auch zum Erhalt oder zur Verbreitung spezifischer Haplotypen

kénnen diese Populationen fir eine gezielte Nachzucht die Grundlage bilden.

Die Ergebnisse der Studie sind fir das Management der Quappe von grof3er
Bedeutung, auch grade vor dem Hintergrund, dass bisher nur unzureichende
Informationen zur genetischen Diversitdt der Quappe in Deutschland vorlagen. In
einigen Regionen Deutschlands fehlen jedoch weiterhin die Informationen Uber die
genetische Struktur der Quappe oder die durch diese Studie erworbenen
Informationen sind nicht ausreichend. Dies ist, wie oben beschrieben, insbesondere
darauf zurtickzufihren, dass trotz umfangreicher Bemihungen im Projektzeitraum

kein Probenmaterial verfigbar gemacht werden konnte. Die komplexe genetische
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Struktur der Quappe sollte daher weiter untersucht werden. Die in dieser Studie neu
gewonnene Erkenntnis, dass zum einen Haplotypen der westeuropdischen Klade
auch im Schlei/Traveeinzugsgebiet vorkommen sowie Haplotypen der Beringsee-
Klade in der Oder vertreten sind, sollte weiter untersucht werden. Studien an
anderen Fischarten (z.B. Bachforelle, Schenekar et al. 2014) haben gezeigt, dass die
Analyse von langeren Sequenzabschnitten der mtDNA gegebenenfalls zur weiteren
Untergruppierung einzelner Kladen hilfreich und relevant sein kann, um ESUs zu
definieren. Demnach ware es denkbar fur zukinftige Studien weitere DNA-Abschnitte
zu analysieren. Hierfir kann das bereits vorhandene Probenmaterial als Grundlage
dienen, um eine weitere Aufschlisselung der unterschiedlichen Kladen der Quappe

zu erhalten und diese ggf. besser einordnen zu kdnnen.
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8. Zusammenfassung

8.1 Zusammenfassung
Gegenstand der Untersuchung ist die populationsgenetische Charakterisierung
autochthoner Quappenbestande (Lota lota) aus verschiedenen Flussgebietseinheiten
Deutschlands und die Identifikation geeigneter, evolutionar eigenstandiger Einheiten

(ESU) der Quappe fur praxisnahe Malinahmen des Bestandsmanagements.

Probenahmen wurden in 27 Wildpopulationen sowie 5 Zuchtstammen der Quappe
durchgefiihrt. Neben Elbe (n=8) und Oder (n=7) wurden Populationen aus den
Flussgebietseinheiten Rhein (n=6), Donau (n=5), Weser (n=1) und Schlei/Trave
(n=3) untersucht. Von insgesamt 1016 Gewebeproben wurden 1010 Individuen
anhand von zwolf Mikrosatelliten-Loci und von 332 Individuen die Kontrollregion der
mitochondrialen DNA untersucht. Morphometrische Parameter, genetische Werte
und Indizes wurden ermittelt und fur eine Eintragung in die AGRDEU-Datenbank
aufbereitet.

Die Haplotypendiversitat ist in den Flusseinzugsgebieten Schlei/Trave (0,8460) und
Rhein (0,7845) am hochsten. Die untersuchten Tiere konnten drei der von Van Houdt
et al. (2005) definierten Kladen zugeordnet werden (Eurasisch, Westeuropaisch und
Beringsee), wobei der uUberwiegende Teil der eurasischen Klade angehort.
Ausschlief3lich im Flusseinzugsgebiet der Oder konnte ein Haplotyp (n=21) der
Beringsee-Klade zugeordnet werden.

Mittels kombinierter Markersysteme konnte, mit Einschrdnkungen, eine gute
Differenzierung zwischen Populationen und Flussgebietseinheiten ermittelt werden.
Messbare Unterschiede aufgrund der geographischen Grenzen sind vorhanden.
Lediglich zwischen den Einzugsgebieten der Elbe und Oder ist eine starkere
Vermischung der Quappen ersichtlich. Die Elbe und die Schlei/Trave stechen durch
besonders viele private Haplotypen hervor, die Oder vor allem durch einen
Haplotypen der Beringsee-Klade, welche einen anderen phylogenetischen Ursprung
hat. Andere Einzugsgebiete wie Rhein und Donau fallen vor allem durch ihre hohe
Diversitat und/oder genetische Differenzierung zu anderen Einzugsgebieten auf, die
speziell geschitzt werden sollten. Sowohl private Haplotypen als auch private Allele

konnten in Uber der Hélfte der untersuchen Populationen nachgewiesen werden.
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Diese genetischen Eigenschaften gilt es zu erhalten um die Diversitat der Quappe
weiterhin zu gewahrleisten. Die Daten aus dieser Studie bilden eine wichtige
Grundlage fur den Schutz der genetischen Ressourcen der Quappe und deren

Management.

8.2 Abstract
Aim of this study is the genetic characterization of wild burbot (Lota lota) populations
from different river catchment areas in Germany and the identification of suitable
evolutionary significant unites (ESUs) of the species as a basis for practical

measures for stock management.

Sampling was conducted in 27 wild populations and five different breeding stocks of
burbot from the river catchments of the Elbe (n=8), Odra (n=7), Rhine (n=6), Danube
(n=5), Schlei/Trave (n=3) and Weser (n=1). From 1010 tissue samples a
microsatellite analysis on 12 loci was conducted as well as a sequence analysis of
the mitochondrial control region of 332 individuals. Morphometric parameters, genetic
values and indices were determined and have been prepared for the registration in
the AGRDEU-database.

In total, 37 different haplotypes have been detected within the different river basin
districts of Germany. Haplotype diversity is highest in the river basin Schlei/Trave
(0.8460) and Rhine (0.7845). Analysed specimens can be assigned to three
lineages, the Eurasian, western European and Beringian clade, whereas most
specimens belong to the Eurasian clade. Specimens of the Beringian clade (n=21)

are only present with one single haplotype in the river basin of the Odra.

Employing both marker systems, a genetic differentiation could be detected between
the different populations and river basins. Measurable differences due to
geographical boundaries exist. Only between the river basins Elbe and Odra, a
higher genetic mixing of burbot was examined. The Elbe and Schlei/Trave river
basins stand out due to a high number of private haplotypes, the Odra due to the
haplotype of the Beringia clade, which has another phylogenetic origin then the
haplotypes of the other detected clades. Other river basins e.g. the Rhine and the

Danube appeared to have a high diversity and/or genetic differentiation from further
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river basins and should receive special protection because of their significant
importance for the conservation of genetic diversity of burbot. Nevertheless, private
haplotypes and private alleles have been detected in more than half of the analysed
populations. Such genetic characteristics need to be preserved to further ensure the
diversity of burbot. The data of this study constitute an important basis for the

protection of the genetic resources of wild burbot and their management.
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9. AGRDEU Datenstruktur

In den folgenden Tabellen wird die AGRDEU Datenbankstruktur dargestellt. In
Tabelle 39 sind die morphometrischen und genetischen Daten am Beispiel einer
zufallig ausgewahlten Population aufgelistet. In Tabelle 40 sind die
Durchschnittswerte und der Varianzkoeffizient aller Populationen der betreffenden

Art dargestellt.
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Tabelle 39: Datenstruktur pro untersuchter Population am Beispiel der Population ,,Lorfe” aus

dem Flusseinzugsgebiet der Weser.

Merkmal Bemerkung
Datensatznummer BLE LOO1
Fischart, Deutscher Name Quappe
Wissenschaftliche Artbezeichnung,

. Lota lota
Lateinischer Name
Erhebungsdatum, Jahr 28.11.2014
Population, Name des Herkunftsgewassers Lorfe
Haupteinzugsgebiet Weser
Bundesland Hessen
Landkreis Waldeck-Frankenberg
Gemeinde Vvonl

Geographische Lage, Breiten- und
Langengrad

Bewirtschaftung

Findet Besatz mit der zu untersuchenden Art
statt?

Anzahl vermessner Individuen

Durchschnittliche Gesamtlange in mm

Durchschnittliche Masse ing
Durchschnittlicher Korpulenzfaktor

Anzahl Individuen von denen mitochondriale
DNA analysiert wurde

Haplotyp-Diversitat

Nukleotid-Diversitat

GenBank Akzessionsnummern

Anzahl Individuen von denen Mikrosatelliten
(MS) analysiert wurde

max Allelzahl pro MS

mittlere Allelzahl

Allelreichtum

Private Allele

He
Ho
Fis
Fst min

Fst max

51°9'N, 8°53'E
keine Fischerei
keine Hinweise
31
288

210
0,855

12

0,0000
0,0000
DQ631356 (N=12)

31

10
6,000
1,619
0,000

0,619
0,575
0,071
0,0164
0,2341
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Tabelle 40: Datenstruktur fir Durchschnittswerte aller untersuchten Populationen der
betreffenden Art Lota lota. Fur die Allele der untersuchten Mikrosatellitenloci siehe Tabelle A3
im Anhang.

Merkmal Mittelwert Varianzkoeffizient CV (%)
Untersuchte Bestande mit morphometrischen Dat 24 (4) -
Untersuchte Bestande mit genetischer Analytik 32 -
Gesamtlange (mm) 317,17 37,38
Masse (Q) 371,32 113,40
Korpulenzfaktor 0,79 54,54
Haplotyp-Diversitat 0,567 35,18
Nukleotid-Diversitét 0,002 73,16
Max. beobachtete Allelzahl 15,47 47,62
mittlere Allelzahl 9,27 46,18
Allelreichtum 1,72 4,58
Private Allele 0,076 159,14
He 0,725 10,92
Ho 0,693 12,41
Fis 0,051 85,50
Fst min 0,043 108,71
FsTmax 0,270 22,32

mittlere Fst 0,160 46,92
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11. Anhang

Tabelle Al: Ergebnisse der Sequenzanalyse und der Mikrosatellitenanalyse fir jede Population. Gezeigt sind die Anzahl an Individuen, von denen
eine Sequenzanalyse durchgefuhrt wurde (N mtDNA), die Haplotypendiversitat (Haplo Div), Nukleotiddiversitat (Nuk Div), die privaten Haplotypen
(Priv Haplo), die Anzahl an Individuen, von denen eine Mikrosatellitenanalyse durchgefuhrt wurde (N MSat), die maximale Anzahl an Mikrosatelliten
pro Locus, die mittlere Anzahl an Mikrosatelliten pro Locus, der Allelreichtum (AR), die mittlere Anzahl privater Allele (Priv Allele), die erwartete
Heterozygotie (He), die beobachtete Heterozygotie (Ho), FIs, die minimale (FST min) und maximale (FST max) genetische Distanz der jeweiligen
Population zu anderen Populationen.

Population N mtona  Haplo Div Nuk Div Priv Haplo N msat max. Allelzahl pro MS @ Allelzahl AR Priv Allele He Ho Fis Fst min FsT max
LLOOO 9 0,389 0,003 0 9 10 5,75 1,70 0,000 0,702 0,677 0,038 0,0289 0,3151
LLOO1 12 0,000 0,000 0 31 10 6,00 1,62 0,000 0,619 0,575 0,071 0,0164 0,2341
LLOO7 11 0,345 0,001 0 14 13 7,42 1,68 0,071 0,677 0,643 0,052 0,0021 0,1795
LLO11 10 0,533 0,002 1 49 16 8,67 1,76 0,102 0,763 0,748 0,02 0,0106 0,2736
LLO12 11 0,745 0,002 0 55 24 15,25 1,79 0,018 0,793 0,773 0,023 0,0025 0,3115

LLO12.2 10 0,644 0,001 0 10 13 7,25 1,73 0,100 0,735 0,783 -0,07 0,0684 0,2172
LLO12.3 11 0,673 0,001 0 54 30 17,08 1,82 0,065 0,818 0,782 0,044 0,0834 0,3115
LLO18 10 0,822 0,002 0 49 25 14,25 1,80 0,010 0,797 0,769 0,035 -0,0042 0,2841
LL023 12 0,530 0,001 0 31 14 8,33 1,68 0,145 0,676 0,645 0,046 0,1351 0,3392
LLO24 11 0,563 0,003 0 55 21 12,17 1,76 0,027 0,755 0,710 0,061 0,1409 0,3503
LLO36 1 - - 0 1 2 1,67 1,67 0,000 0,667 0,667 - 0,0894 0,3503
LLO38 11 0,327 0,000 1 55 12 7,08 1,61 0,091 0,610 0,565 0,075 -0,0002 0,1845
LLO40 5 0,600 0,001 0 5 7 4,58 1,73 0,000 0,728 0,650 0,119 0,0372 0,2066
LLO41 11 0,545 0,001 1 55 20 12,08 1,77 0,109 0,767 0,726 0,054 0,0658 0,3028
LL043 10 0,303 0,000 1 31 13 8,42 1,68 0,295 0,682 0,605 0,115 0,0589 0,3488
LL044.1 6 0,800 0,004 1 6 8 5,25 1,78 0,000 0,777 0,694 0,115 0,1254 0,3246
LLO44.2 9 0,639 0,004 0 9 12 6,25 1,76 0,000 0,756 0,713 0,06 0,0658 0,3287
LL045 12 0,439 0,002 1 31 9 6,50 1,63 0,000 0,634 0,570 0,102 0,0542 0,2403
LLO46 12 0,803 0,001 2 66 18 10,00 1,62 0,069 0,619 0,552 0,109 0,0035 0,1964
LLO47 12 0,318 0,001 2 20 13 6,42 1,62 0,000 0,621 0,600 0,034 0,0062 0,1852
LLO48 11 0,327 0,000 0 33 19 13,25 1,84 0,394 0,841 0,866 -0,03 0,1151 0,3072
LLO49 1 - - 1 1 2 1,50 1,50 0,500 0,500 0,500 - 0,0834 0,3432
LLO50 12 0,667 0,002 0 55 24 14,50 1,77 0,027 0,770 0,761 0,012 0,0025 0,2834
LLO51 13 0,641 0,001 0 51 24 15,83 1,81 0,010 0,812 0,754 0,072 -0,0042 0,3015
LLO52 11 0,927 0,002 3 42 26 14,50 1,81 0,036 0,807 0,791 0,02 0,1037 0,3411
LLO53 12 0,682 0,001 3 40 26 14,08 1,80 0,038 0,804 0,779 0,032 0,0101 0,2095
LLO56 22 0,554 0,001 0 30 18 11,25 1,79 0,000 0,791 0,789 0,003 0,0035 0,2129
LLO57 13 0,641 0,002 0 30 21 12,50 1,79 0,083 0,792 0,753 0,048 0,0109 0,1808
LLO59 12 0,667 0,001 1 12 13 8,00 1,78 0,000 0,781 0,701 0,107 -0,0002 0,1894
LLO60 12 0,545 0,001 1 48 14 9,67 1,72 0,228 0,717 0,694 0,036 0,0008 0,2270
LLO61 14 0,769 0,005 1 32 16 9,42 1,72 0,000 0,725 0,667 0,077 0,0008 0,2458
LL063 1 - - 0 1 2 1,67 1,67 0,000 0,667 0,667 - 0,0471 0,3092




Tabelle A2: Auflistung der paarweisen FsT-Werte. Hoch signifikante Werte sind fett dargestellt. Die minimalen FsT-Werte zwischen den Populationen
sind rot markiert und die maximalen blau.

BLE_LO11 BLE LO61 BLE_L024 BLE L036 BLE L0442 BLE L049 BLE L0O51 BLE_L052 BLE L053 BLE_L040 BLE_L063 BLE L018 BLE L0O41 BLE_L059 BLE L038

BLE_LO011 0,14488 0,13839 0,11484 0,11737 0,08939 0,0956 0,06532 0,05993 0,1286 0,11919 0,05424 0,141 0,11225 0,23045
BLE_L061 0,14488 0,05502 0,20143 0,04713 0,21954 0,15435 0,13463 0,13788 0,18342 0,16906 0,13934 0,20162 0,18094 0,30922
BLE_L024 0,13839 0,05502 0,14761 0,01061 0,22411 0,14526 0,12715 0,12865 0,15731 0,16915 0,12991 0,18136 0,14412 0,27358
BLE_L036 0,11484 0,20143 0,14761 0,14642 0,28205 0,09763 0,07409 0,09124 0,00253 0,27273 0,08381 0,13118 0,11509 0,25414
BLE_L044.2 0,11737 0,04713 0,01061 0,14642 0,20329 0,13385 0,11162 0,11487 0,15785 0,15531 0,11273 0,18715 0,14274 0,30154
BLE_L049 0,08939 0,21954 0,22411 0,28205 0,20329 0,16058 0,13041 0,13285 0,20504 0,34884 0,11298 0,21722 0,20492 0,32102
BLE_LO051 0,0956 0,15435 0,14526 0,09763 0,13385 0,16058 0,02313 0,03163 0,09951 0,07746 0,03324 0,08868 0,0449 0,18079
BLE_L052 0,06532 0,13463 0,12715 0,07409 0,11162 0,13041 0,02313 -0,00016 0,08505 0,0655 0,0038 0,06844 0,03784 0,18448
BLE_L053 0,05993 0,13788 0,12865 0,09124 0,11487 0,13285 0,03163 -0,00016 0,09202 0,05892 0,00209 0,07242 0,03722 0,18944
BLE_L040 0,1286 0,18342 0,15731 0,00253 0,15785 0,20504 0,09951 0,08505 0,09202 0,21144 0,09289 0,15302 0,11512 0,23079
BLE_L063 0,11919 0,16906 0,16915 0,27273 0,15531 0,34884 0,07746 0,0655 0,05892 0,21144 0,06908 0,17405 0,12888 0,34263
BLE_L018 0,05424 0,13934 0,12991 0,08381 0,11273 0,11298 0,03324 0,0038 0,00209 0,09289 0,06908 0,08211 0,04162 0,17953
BLE_L041 0,141 0,20162 0,18136 0,13118 0,18715 0,21722 0,08868 0,06844 0,07242 0,15302 0,17405 0,08211 0,09249 0,20424
BLE_L059 0,11225 0,18094 0,14412 0,11509 0,14274 0,20492 0,0449 0,03784 0,03722 0,11512 0,12888 0,04162 0,09249 0,20437
BLE_L038 0,23045 0,30922 0,27358 0,25414 0,30154 0,32102 0,18079 0,18448 0,18944 0,23079 0,34263 0,17953 0,20424 0,20437

BLE_L023 0,18086 0,23415 0,21632 0,21906 0,22878 0,24335 0,14061 0,13992 0,15308 0,16367 0,27115 0,14441 0,18325 0,16843 0,2169
BLE_L060 0,16818 0,2461 0,23011 0,20181 0,23033 0,21866 0,14168 0,13918 0,14 0,16851 0,22656 0,12873 0,17846 0,16454 0,14912
BLE_L043 0,21004 0,26597 0,23608 0,17956 0,25139 0,31151 0,15164 0,15209 0,15278 0,20268 0,28808 0,15425 0,15882 0,15134 0,08335
BLE_L007 0,20805 0,2609 0,23932 0,23412 0,25288 0,26688 0,16481 0,16647 0,16871 0,20295 0,25177 0,16529 0,20043 0,17929 0,24005
BLE_L001 0,19972 0,26404 0,24047 0,3115 0,25579 0,32459 0,12539 0,13986 0,14137 0,28189 0,24373 0,14047 0,14997 0,14455 0,27765
BLE_L044.1 0,10151 0,06228 0,02767 0,15662 -0,00424 0,21436 0,1251 0,10605 0,10489 0,15102 0,14022 0,10413 0,17396 0,13192 0,28409
BLE_L012.2 0,16216 0,226 0,2047 0,15212 0,20301 0,23412 0,04494 0,07895 0,09545 0,16552 0,17601 0,09819 0,10032 0,08764 0,22852
BLE_LO012 0,12678 0,17214 0,16255 0,10087 0,1518 0,19451 0,01351 0,05225 0,0676 0,11554 0,11422 0,07044 0,09197 0,07285 0,19642
BLE_L056 0,148 0,18316 0,17217 0,13619 0,16509 0,20899 0,03102 0,07499 0,08918 0,14875 0,12286 0,09551 0,11395 0,08272 0,22696
BLE_L057 0,15444 0,19081 0,17792 0,14066 0,17031 0,21994 0,03881 0,07651 0,09062 0,15286 0,11312 0,09858 0,10834 0,09511 0,24578
BLE_L050 0,14645 0,18699 0,18124 0,14043 0,17522 0,21127 0,02094 0,07508 0,08773 0,14523 0,12787 0,09072 0,11452 0,08892 0,21292
BLE_L012.3 0,11775 0,15789 0,15173 0,0948 0,14112 0,16471 0,01087 0,03994 0,04924 0,1141 0,09866 0,05245 0,07936 0,05698 0,18517
BLE_L048 0,08683 0,14145 0,12827 0,01011 0,1137 0,12982 0,06018 0,0482 0,04942 0,0287 0,1018 0,05477 0,10022 0,0679 0,16674
BLE_L000 0,1363 0,06007 0,06493 0,19135 0,02887 0,23917 0,15082 0,12438 0,12606 0,17656 0,19996 0,126 0,19476 0,15107 0,31506
BLE_L045 0,21849 0,23134 0,23344 0,29256 0,2424 0,33915 0,14581 0,13623 0,13869 0,26236 0,18012 0,14754 0,1594 0,17997 0,31999
BLE_L047 0,19031 0,24779 0,24057 0,25737 0,2588 0,34109 0,13562 0,10368 0,10691 0,26053 0,20811 0,11676 0,10718 0,13728 0,28979

BLE_L046 0,24029 0,25011 0,24506 0,29486 0,26169 0,35034 0,16997 0,15311 0,15659 0,28336 0,27093 0,17742 0,16338 0,20664 0,34323




Fortsetzung Tabelle A2

BLE L023 BLE L060 BLE L043 BLE L007 BLE LOO1 BLE L0441 BLE L0122 BLE L012 BLE L056 BLE L057 BLE L0S0 BLE L0123 BLE L048 BLE LOO0 BLE L045 BLE L047 BLE L046

BLE_LO11 0,18086 0,16818 021004 020805  0,19972 0,10151 016216 012678 0148 015444  0,14645 011775  0,08683 0,1363 021849 019031 0,24029
BLE_LO061 0,23415 0,2461 0,26597 02609  0,26404 0,06228 0226 017214  0,8316 019081 018699 015789  0,4145 0,06007 023134 024779 0,25011
BLE_L024 0,21632 0,23011 023608 023932  0,24047 0,02767 02047 016255 0417217 017792  0,18124 015173 012827 0,06493 023344 024057 0,24506
BLE_L036 0,21906 0,20181 017956 023412 03115 0,15662 015212 010087 013619 014066 014043 00948  0,01011 0,19135 029256 025737 0,29486
BLE_L044.2 0,22878 0,23033 025139 025288 025579 -0,00424 0,20301 01518 016509 017031 017522 014112 0,1137 0,02887 0,2424 0,2588 0,26169
BLE_L049 0,24335 0,21866 031151 026688 032459 0,21436 023412 019451 020899 021994 021127 016471 012982 0,23917 033915 034109 0,35034
BLE_LO051 0,14061 0,14168 015164 016481 012539 0,1251 004494 001351 003102 003881 002094 001087  0,06018 0,15082 014581 013562 0,16997
BLE_LO052 0,13992 0,13918 015209 016647 013986 0,10605 007895 005225 007499 007651 007508 0,03994 0,0482 0,12438 013623 00368 0,15311
BLE_LO053 0,15308 0,14 015278 016871 014137 0,10489 0,09545 00676 008918 009062 008773 004924 004942 0,12606 013869 010691 0,15659
BLE_L040 0,16367 0,16851 020268 020295 028189 0,15102 016552 011554 014875 015286 014523 0,1141 0,0287 0,17656 026236 026053 0,28336
BLE_L063 0,27115 0,22656 028808 025177 024373 0,14022 017601 011422 012286  0,11312 012787 0,09866 0,1018 0,19996 018012 020811 0,27093
BLE_L018 0,14441 0,12873 015425 016520  0,14047 0,10413 009819 007044 009551 000858 009072 005245  0,05477 0,126 014754 011676 017742
BLE_L041 0,18325 0,17846 015882 020043 014997 0,17396 010032 009197 011395 010834 011452 007936  0,10022 0,19476 01594 00718 0,16338
BLE_L059 0,16843 0,16454 015134 017929  0,4455 0,13192 008764 007285 008272 009511 008892 0,05698 0,0679 0,15107 017997 013728 0,20664
BLE_L038 0,2169 0,14912 008335 024005 027765 0,28409 022852 019642 022696 024578 021292 018517 016674 0,31506 031999 028979 0,34323
BLE_L023 0,15785 02306  0,19867 0,2406 0,21451 016866 014865 017574 018549 016225 014218 011508 0,253 028811 027165 0,30721
BLE_L060 0,15785 015507 006575 023717 0,21059 018743 016132 018449 01929  0,17659 014616 011298 0,24573 026561 024704 0,30281
BLE_L043 0,2306 0,15507 020744 024742 0,23676 020337  0,16843 01903 020118 018722 0,15166 0,129 0,26184 0,25705 0,2343 0,30805
BLE_L007 0,19867 0,06575 0,20744 0,24929 0,24352 021273 018019 019191 020221  0,18971 016167 0,299 0,26815 028477 026654 0,32871
BLE_L001 0,2406 0,23717 024742 024929 0,25506 016691 014354 016049  0,16528 0,1507 01286  0,18295 0,2819 02318  0,18907 0,25152
BLE_L044.1 0,21451 0,21059 023676 024352 025506 019792 014673 01579 0,654 016731 01303  0,10834 0,03393 024381 025863 0,26147
BLE_L012.2 0,16866 0,18743 020337 021273 016691 0,19792 001639 002452 002909 002428 002837 010213 0,21779 021082 018277 0,20475
BLE_LO012 0,14865 0,16132 016843 018019 04354 0,14673 0,01639 001222 00209  0,00346 000617  0,07478 0,1643 015777 01371 0,15687
BLE_LO056 017574 0,18449 01903 019191  0,16049 0,15796 002452 001222 000075 001473 002114  0,09901 0,17606 016583 016191 0,1633
BLE_LO57 0,18549 0,1929 020118 020221 016528 0,16524 0,02909 00209  0,00075 0,02592 00271 0,10481 0,18712 016999 015467 0,1604
BLE_L050 0,16225 0,17659 018722 018971 0,1507 0,16731 002428 000346 001473  0,02592 001476 0,09713 0,18898 017506 016087 0,17921
BLE_L012.3 0,14218 0,14616 015166 016167 0,1286 0,1303 002837 000617  0,02114 00271 001476 0,06753 0,15224 013608 011529 0,1409
BLE_L048 0,11508 0,11298 01296 0,299  0,18295 0,10834 010213 007478 009901  0,10481 009713 0,06753 0,11705 018733 017085 0,20953
BLE_L000 0,253 0,24573 026184 026815 0,2819 0,03393 0,21779 01643 017606 018712  0,18898 015224 01705 0257 02689 0,26152
BLE_L045 0,28811 0,26561 025705 028477 0,2318 0,24381 021082 015777 016583  0,16999 017506 013608 018733 0,257 0,13513 0,16991
BLE_L047 0,27165 0,24704 02343 026654  0,18907 0,25863 018277 01371 016191 015467  0,16087 011529  0,17085 0,26896 0,13513 0,1605
BLE_L046 0,30721 0,30281 030805 032871 025152 0,26147 020475 015687 0,1633 01604 017921 01409  0,20953 0,26152 0,16991 0,1605




Tabelle A3: Allelfrequenzen an den 12 untersuchten Mikrosatellitenloci.

MSat-Locus Allel Allelfrequenz (%) MSat-Locus Allel Allelfrequenz (%)

Llo6 128 0,001 LIo13 228 0,092
130 0,001 230 0,015
134 0,000 232 0,001
138 0,002 234 0,002
140 0,014 240 0,000
142 0,030 242 0,001
144 0,251 244 0,000
146 0,241 250 0,001
148 0,070 Llo15 166 0,000
150 0,067 168 0,009
152 0,088 170 0,066
154 0,049 172 0,252
156 0,074 174 0,552
158 0,031 176 0,002
160 0,062 178 0,103
162 0,012 180 0,001
164 0,003 182 0,010
166 0,002 184 0,001
Llo13 118 0,000 186 0,001
168 0,001 Llo34 217 0,000
190 0,009 237 0,000
192 0,004 239 0,001
194 0,010 241 0,000
196 0,058 243 0,001
198 0,027 245 0,024
200 0,140 247 0,025
202 0,073 249 0,005
204 0,021 251 0,077
206 0,044 253 0,019
208 0,004 255 0,004
210 0,003 257 0,013
212 0,041 259 0,015
214 0,027 261 0,031
216 0,016 263 0,023
218 0,003 265 0,045
220 0,030 267 0,030
222 0,181 269 0,027
224 0,142 271 0,019

226 0,050 273 0,030




MSat-Locus Allel Allelfrequenz (%) MSat-Locus Allel Allelfrequenz (%)

Llo34 275 0,020 Llol 181 0,060
277 0,024 183 0,072
279 0,016 185 0,020
281 0,043 187 0,017
283 0,039 189 0,017
285 0,022 191 0,008
287 0,042 193 0,006
289 0,045 195 0,008
201 0,026 197 0,012
293 0,033 199 0,000
295 0,027 201 0,007
297 0,039 203 0,001
299 0,023 205 0,001
301 0,032 207 0,001
303 0,032 Llo7 249 0,002
305 0,024 251 0,001
307 0,031 253 0,003
309 0,062 261 0,001
311 0,012 277 0,001
313 0,000 281 0,001
315 0,003 283 0,001
317 0,004 285 0,001
319 0,004 287 0,002
325 0,000 289 0,002
333 0,000 293 0,004
337 0,000 295 0,072
339 0,001 297 0,016

Llo1l 151 0,001 299 0,041
153 0,002 301 0,019
155 0,001 303 0,340
157 0,000 305 0,002
163 0,025 307 0,005
165 0,032 309 0,001
167 0,037 311 0,018
169 0,064 313 0,001
171 0,058 315 0,005
173 0,115 317 0,015
175 0,127 319 0,039
177 0,241 321 0,002

179 0,062 323 0,002




MSat-Locus Allel Allelfrequenz (%) MSat-Locus Allel Allelfrequenz (%)

Llo7 325 0,006 Llo12 151 0,175
327 0,004 153 0,028
329 0,002 155 0,028
331 0,005 157 0,081
333 0,043 158 0,001
335 0,021 159 0,147
337 0,019 160 0,002
339 0,061 161 0,096
341 0,058 162 0,001
343 0,023 163 0,014
345 0,013 165 0,023
347 0,002 167 0,077
349 0,002 169 0,042
351 0,005 171 0,021
353 0,010 173 0,030
355 0,008 175 0,109
357 0,002 177 0,076
359 0,004 179 0,021
365 0,005 181 0,012
367 0,001 183 0,002
369 0,002 185 0,000
371 0,002 LI022 214 0,000
373 0,006 216 0,000
375 0,017 220 0,000
377 0,003 222 0,000
379 0,013 226 0,001
381 0,004 228 0,000
383 0,005 230 0,000
385 0,002 238 0,000
387 0,003 242 0,001
395 0,003 244 0,002
397 0,002 246 0,001
399 0,022 248 0,025
401 0,016 250 0,354
403 0,010 252 0,061
407 0,001 254 0,325
441 0,005 256 0,081
477 0,005 258 0,088

Llo12 149 0,011 260 0,010

150 0,000 262 0,000




MSat-Locus Allel Allelfrequenz (%) MSat-Locus Allel Allelfrequenz (%)

Llo22 302 0,001 Llol6 292 0,034
318 0,000 294 0,017
324 0,001 296 0,017
326 0,000 298 0,012
332 0,000 300 0,028
336 0,000 302 0,010
376 0,010 304 0,002
378 0,003 306 0,001
386 0,005 308 0,015
388 0,017 309 0,001
392 0,000 312 0,000
394 0,004 316 0,000

Llol6 232 0,001 318 0,000
234 0,000 334 0,000
240 0,018 LLo21 125 0,000
242 0,017 141 0,000
244 0,018 143 0,033
246 0,005 149 0,000
248 0,023 153 0,002
250 0,241 155 0,000
252 0,083 157 0,034
254 0,016 159 0,000
256 0,031 161 0,009
258 0,021 163 0,005
260 0,133 165 0,104
262 0,019 167 0,108
264 0,012 169 0,021
266 0,015 171 0,001
268 0,017 173 0,015
270 0,022 175 0,007
272 0,012 177 0,038
274 0,003 179 0,101
276 0,003 181 0,037
278 0,012 183 0,038
280 0,035 185 0,018
282 0,010 187 0,064
284 0,023 189 0,102
286 0,025 191 0,164
288 0,009 193 0,028

290 0,034 195 0,043



MSat-Locus Allel Allelfrequenz (%) MSat-Locus Allel Allelfrequenz (%)

Llo21 197 0,003 Llo32 201 0,012
205 0,001 203 0,007
207 0,003 205 0.022
209 0,001 207 0,039
217 0,003 209 0.028
219 0,002 211 0,019
233 0,007 213 0.049
251 0,003 215 0,041

LLo26 136 0,002 217 0,054
138 0,007 218 0,061
140 0,064 221 0,082
142 0,017 223 0,050
144 0,045 225 0,048
146 0,024 227 0,050
148 0,016 229 0,014
150 0,049 21 0,013
152 0,139 233 0,013
154 0,026 235 0.014
156 0,049 237 0,018
158 0,062 239 0.033
160 0,085 241 0,018
162 0,306 243 0.013
164 0,034 245 0.020
166 0,042 247 0,037
168 0,011 249 0,022
170 0,006 251 0.001
172 0,004 259 0,000
174 0,002 261 0.000
176 0,002 267 0,001
178 0,002
180 0,001

Llo32 179 0,000
185 0,000
187 0,000
189 0,021
191 0,018
193 0,015
195 0,120
197 0,017

199 0,026



Tabelle A4; Abschéatzung der Anzahl an Standorten bei denen Méglichkeiten zur Probenahme
angefragt wurden, die nicht zu einer erfolgreichen oder erfolglosen Probenahme gefiihrt haben
je Bundesland. Die exakte Anzahl an angefragten Standorten ist dabei schwer zu erfassen, da
Anfragen an eine Person sich z.T. auf mehrere Gewasser beziehen oder umgekehrt mehrere
Kontakte sich mdglicherweise auf dasselbe Gewdasser beziehen kénnen.

Bundesland Angefragte Standorte
Berlin 2
Brandenburg 26
Bremen 5
Mecklenburg-Vorpommern 23
Sachsen 4
Sachsen-Anhalt 7
Schleswig-Holstein 21
Baden-Wirttemberg 5
Bayern 19
Hessen 4
Niedersachen 11
Nordrhein-Westfalen 5
Rheinland-Pfalz 6

2 138




