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1. ZUSAMMENFASSUNG

Die Nase war vor der Industrialisierung die hau@gsischart in der Aschen- und Barbenregion der
Schweizer Fliessgewasser. Die Nasenbestande siddnifetzten hundert und insbesondere in den
letzten 20-30 Jahren jedoch schweizweit dramatzsstammengebrochen (Maier et al., 1995). Lokal
sind viele Populationen vollstandig ausgestorbdnb(/8). Eindeutige Ursachen fiir diesen Rickgang
konnten bisher nicht ermittelt werden. Die Anfordey der Nase an Habitatvielfalt und Vernetzung
der Fliessgewasser, gekoppelt mit der massiven averhg und Fragmentierung sowie der
Beeinflussung des Temperatur- und AbflussregimeschdiKraftwerke der Mittellandgewésser
scheinen aber die Hauptursachen zu sein. NeberBddiirfnis nach gewasserbaulichen Massnahmen
steigt der politische Druck, Nasen durch geziel@asatz in den gefdhrdeten und zukinftig
renaturierten Regionen zu stiutzen oder wieder &ihzen. Weil der Besatz einen nicht zu
unterschatzenden Eingriff in natlrliche Prozesse mdtirliche Selektion und Partnerwahl darstellt,
welche die lokale Anpassung an Umweltbedingungedefin, wurde die EAWAG vom BAFU
beauftragt, eine populationsgenetische Studie @senpopulationen in der Schweiz durchzufihren.
Diese Studie soll klaren, ob es in der Schweiz tgete differenzierte Populationen gibt und ob sich
diese spezifisch an ihre Umwelt angepasst haben.

Um ein moglichst vollstandiges Bild aller SchweiZdasenpopulationen zu generieren, wurde in
dieser Studie versucht, moglichst viele der nocthgawiesenen Populationen zu bertcksichtigen.
Insgesamt konnte von zwolf verschiedenen Standdwtesen untersucht werden. Die Grdossen und
Altersverteilungen zeigen, dass die Nasen an vigtandorten Anzeichen von Veralterung aufweisen
(Sense, Aare, Alpenrhein Binnenkanale) wobei eirfgpulationen heute vermutlich ausgestorben
sind (Sense, Aare bei Bern). Die anderen Popukiowiesen noch eine relativ natlrliche

Alterstruktur auf, wobei Jungfische eher selten diedPopulationsdichten sehr gering waren.

Genetisch unterscheiden sich die Nasen aus demnBeeeinzugsgebiet stark von den unteren
Rheinpopulationen und sollten als eigenstandigeif¥ehutzeinheit betrachtet werden. Ein Austausch
zwischen den Rheinpopulationen unterhalb und olierides Rheinfalls sollte in jedem Fall
ausgeschlossen werden. Die Nasen aus dem Bodermsegsgjebiet stammen, wie dies bei anderen
Fischarten der Fall ist, von einer Besiedlung awsizverschiedenen eiszeitlichen Refugien, der
Donau und dem Rhein.

Innerhalb des Rheineinzugsgebietes unterhalb demfalis konnte an neutralen genetischen Markern
mit der Ausnahme der Population aus dem SchanZemgréeine Differenzierung zwischen den
Populationen festgestellt werden. Die Eigenstaradigkder Schanzengrabenpopulation ist
hochstwahrscheinlich auf einen Flaschenhals, gekbpmit dem Vorhandensein von starker
naturlicher Selektion zurtickzufiihren, welche ditele der genetischen Drift verstarkt haben. Diese
Population basiert also auf einer sehr kleinen @eipopulation, weshalb deren Uberlebensfahigkeit
aufgrund von populationsdynamischen Prozessen usgesvscheint. Es muss davon ausgegangen
werden, dass die starken morphologischen Veranderyndie in dieser Population beobachtet
wurden, nicht nur auf Drift zurtickzufiihren sindndern auch das Resultat von natulrlicher Selektion
sind, wobei sich die Nasen an ihr neues Habitaepasgst haben. Deshalb sollte man auch diese
Population als eigenstandige Managementeinheiadien.

Schliesslich haben die morphologischen Untersuatimingezeigt, dass sich die Nasen aus den
verschiedenen Gewadassern innerhalb des unteren éXfmmigs zum Teil recht stark voneinander
unterscheiden. Besonders aufféllig sind die Untéeste zwischen Nasen aus den Unterlaufen (Birs,
Wiese) und denen aus den oberen Teilen des Einzbigégs (Rotbach, Suhre). Die Murg scheint
morphologisch intermediar zu sein. Gleichzeitig ii@m Hinweise auf natlrliche Selektion und lokale
Anpassung gefunden werden. Aus diesen Grindenesaflian bei Besatzmassnahmen oder
Wiederansiedlungsprojekten mdglichst Nasen aus ogksth ahnlichen Gewassern verwenden.
Schliesslich haben Besatzversuche an der Saane ded Aare gezeigt dass diese nur erfolgreich sein
konnen, wenn die Umweltbedingungen ein Uberlebenr désche ermdoglichen. Fir
Artenerhaltungsmassnahmen sollten deshalb folgeodkte beachtet werden:
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1.

In erster Linie sollten noch bestehende Populatiarttne Besatz durch gezielte Massnahmen
am Lebensraum gestlitzt werden.

Wo Besatzmassnahmen unumganglich oder Wiededinsgsprojekte erwiinscht sind, sollten
Nasen nur innerhalb von den folgenden vier Managésirgheiten verschoben werden:

1. Populationen innerhalb des Rhein-Hauptstammes
2. Populationen der oberen Rheinzufliisse

3. Populationen innerhalb des Bodenseeeinzugs

4. Schanzengraben
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2. EINFUHRUNG

Die Nase (Abb. 1) gehort zur Gattu@ondrostomadie zur Familie der Cypriniden z&hlt. Fir diese
Art ist die unterstandige, lateral verlaufende tdvand stark schneidende Mundpartie sowie ein stark
ausgepragter und nach vorne gewolbter OberkiefedBl, 1990) charakteristisch. Nasen kdnnen bis
zu 20 Jahren alt werden und erreichen ihre Geduiskeife in einem Alter von drei bis sieben Jahren
(Szabo, 1958; Dedual, 1990; Bonell, 2009). Sie werda. 60cm gross und kénnen bis zu 2.5kg
wiegen. In Mittel- und Osteuropa sind sie weit veitet (Abb. 2). Die Schweiz liegt dabei am Rande
ihres nattrlichen Verbreitungsgebietes.

Abbildung 1. Nase Chondrostoma nasyisus dem Alpenrhein.

Abbildung 2. Verbreitung der Nase in Mittel-
und Osteuropa. Rot schraffiert ist die
autochthone und grin die allochthone
Verbreitung (Kottelat and Freyhof, 2007).

Chondrostoma nasus

2.1. BOLOGIE DERNASE(CHONDROSTOMA NASUS.)

Adulte Nasen halten sich wahrend der Wachstumspbeaarzugt in stromungsintensiven Bereichen
mit kiesigem Untergrund der Aschen- und vor alleen Barbenregion von grosseren Fliessgewassern
auf. Sie zeigen ein ausgepragtes Schwarmverhaltemei adulte Tiere eher monospezifische
Schwéarme ausbilden (Nelva, 1989; Huber and Kircahofl997; Bonell, 2009). Adulte Nasen
ernahren sich fast ausschliesslich von Kieselalgen sie auf dem groben Flusssediment abgrasen
(Adamik and Obrdlik, 1977; Dedual, 1990). Typisclir fdiese Erndhrungsweise ist die
vergleichsweise grosse Lange des Darms (Gyurk®)195

Vor der Fortpflanzung, die zwischen April und Maatfindet, wandern Nasen flussaufwéarts, um
geeignete Laichgebiete aufzusuchen. Es wurden ddbederungen von mehr als 100km beobachtet.
Als Laichplatze bevorzugen sie seichte (20-30cni€)iand stromungsintensive Stellen mit grobem
kiesigem Substrat (Lelek and Penaz, 1963; Ded@0) Infolgedessen konnen sie wahrend der
Fortpflanzungszeit gut beobachtet werden, was ledirfach durchgefihrten Monitorings ausgenutzt
wurde (Maier et al., 1995; Zbinden and Hefti, 20@Bjnden and Hefti, 2005). Vor dem Laichakt

halten sich méannliche und weibliche Tiere in gatten Schwérmen auf. Die Mannchen befinden sich
dabei meistens flussabwarts auf den Laichplatzémrend sich die Weibchen weiter flussaufwarts
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sammeln (Lelek and Penaz, 1963; Maier et al., 199a%en kénnen Uber mehrere Wochen in der
Néhe von Laichplatzen verweilen und schreiten dmit geeigneten Umweltbedingungen zum

Laichakt. Eine Wassertemperatur von mindestens 8cZcheint den ausschlaggebenden Faktor
darzustellen, da sich die Eier bei tieferer Temjperaicht richtig entwickeln kdnnen (Penaz, 1974,

Dedual, 1990). Zur Fortpflanzung lassen sich diebéhen in den Mannchenschwarm treiben und
legen die Eier Gber dem Substrat ab, auf dem sieeki bleiben (Lelek and Penaz, 1963; Maier et al.,
1992). Der Laichprozess selbst findet meistensrivale von 3-5 Tagen statt (Burger, 1930). Sobald
er abgeschlossen ist, ziehen sich die meisten Naiseler in grossere Flusslaufe zurick (Maier et al.

1992).

Die jungen Larven schlipfen in Abhangigkeit von déassertemperatur nach ca. 14-21 Tagen und
werden durch die Strémung verdriftet (Herzig andnki@r, 1985). In den ersten Wochen ihrer
Entwicklung benétigen sie stromungsarme und fladferzonen und erndhren sich bevorzugt von
Rotiferen (Adamik and Obrdlik, 1977). Mit zunehmendSrosse verschieben sie sich in starker
fliessende Habitate und erndhren sich auch von éfttbbs (Adamik and Obrdlik, 1977). Nach
einigen Monaten verandert sich ihre Kiefermorpgapwas mit dem Ubergang auf Kiesalgen als
Hauptnahrung einhergeht. Der Erfolg der Fortpflangzund des Uberlebens der jungen Nasen scheint
mit hohen Fruhlingstemperaturen, dem Ausbleiben Mmchwassern und der Verfligbarkeit von
bendtigten Habitaten verknipft zu sein. In dendmlWintermonaten ziehen sich adulte Nasen in
strémungsarme und eher tiefe Regionen der gréss$dimse zuriick. Die juvenilen Nasen scheinen
dagegen Altarme und stromungsarme Uferregionererarugen.

2.2. AUSGANGSLAGE

Die Nase war vor der Industrialisierung die hauégBischart in der Aschen- und Barbenregion der
Schweizer Fliessgewdasser. Die Nasenbestande sahitetzten hundert und vor allem in den letzten
20-30 Jahren schweizweit dramatisch zusammengedmo@aier et al., 1995). Lokal sind viele
Populationen ganz ausgestorben (Abb. 3). Heuteirsmhesich ein paar Populationen auf tiefem
Bestandniveau halten zu kénnen. Die neusten Erlgglouaus den Jahren 2007 und 2008 (Huber-
Gysi, 2009) haben gezeigt, dass die letzten ,gréssd opulationen im Bereich des Hochrheins, des
Aareunterlaufs, der Reuss und der Thur liegen. dtitige Ursachen fir diesen Rickgang konnte man
bisher nicht ermitteln. Die Anforderung der Nase &fabitatvielfalt und Vernetzung der
Fliessgewasser, gekoppelt mit der massiven Verlgaund Fragmentierung sowie der Beeinflussung
des Temperatur- und Abflussregimes durch Kraftweder Mittellandgewésser, scheinen als
Hauptursachen in Frage zu kommen.

Diese Probleme beeinflussen nicht nur die Nasemdeso generell alle Lebewesen dieser
Lebensraume. Um dem entgegenzuwirken wurden irledeten Jahren verschiedentlich Massnahmen
getroffen. Bezogen auf die Nasen sind in diesesi€gin die Vernetzungen und Revitalisierungen der
Unterlaufe der Birs und der Ergolz erwdahnenswerlche nach der Fertigstellung wahrend der
Laichzeit wieder von den Nasen besiedelt wurdere Bhzahl getatigter Massnahmen sind im
Vergleich zu den noch anstehenden Problemen jedecimng. Um auf die problematische Lage
aufmerksam zu machen hat das WWF das Projekt ,@seMach — fur lebendige Fliisse" ins Leben
gerufen. Sie benutzt dabei die Nase als Leitart, dimm Aufwertung der Habitatqualitat in
Mittellandgewassern zu fordern. Dabei méchte mahrere Renaturierungsprojekte initiieren, die der
aquatischen Fauna des Mittellandes zugute komniEmso

Nebst dem Bedurfnis nach gewasserbaulichen Mas@malateigt aber auch der politische Druck
Nasen durch gezielten Besatz in den gefahrdeterzukithftig renaturierten Regionen zu stitzen oder
wieder einzufihren. Weil Besatz einen nicht zu rgdieétzenden Eingriff in natirliche Prozesse wie
sexuelle und natirliche Selektion darstellt, welche lokale Anpassung an Umweltbedingungen
fordern, wurde die EAWAG vom BAFU beauftragt einepplationsgenetische Studie der
Nasenpopulationen in der Schweiz durchzufiihrens®istudie soll klaren ob es in der Schweiz
genetisch differenzierte Populationen gibt und @l sliese spezifisch an ihre Umwelt angepasst
haben.
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WWF for a living planet®

Verbreitungskarte der Nase in der Schweiz 2008
Daten Monitoring 2007/2008 (Stand Jan. 09)
Lagende:

smem  Urspriingliches Verbreitungsgebiet,
ohne aktuelle Nachweise (ausgestorben)

“Wap®  aktuelles Verbreitungsgebiet (Restbestande)
O—-- Nachweise und Becbachtungen 2007
= Nachweise und Beobachtungen 2008

(D) Wisse, Kisinhtningen (BS) ([ Werdenberger Binnenkanal, Ruthi (SG)
Birs, Basel (BS, BL) (18 Aare, Brugg (AG)

Rhein, Augst (BL) % Aare, Wildegg (AG)

(4) Ergolz, Augst (BL. AG) Suhre / Aare / Freykanal / Sengelbach, Aarau (AG)
(5) Rhein, Rheinfelden (AG) (i3 Aare, Schitnenwerd (SO)

Ahein, Kaisten (AG) (0 Aare, Flumenthal (SO)

@ Rhein, Etzgen (AG) @ Saane / Tréme, Broc (FR)

Kiingnauer Binnankanal, Klingnau (AG) @ Reuss, Mellingen (AG)

Rhein, Zurzach (AG) @ Reuss, Eggenwil (AG)

(i Tossmindung, Tossegg (ZH) (@) Reuss, Bremgarten (AG)

@ Thur, Andelfingen (ZH) Reuss, Sins (AG)

@ Thur, Warth (ZH, TG) § Reuss, Luzern (LU)

@ Thur / Murg / Binnenkanal, Frauenfeld (TG) Sarner Aa, Sarnen (OW)

@ Rietaach / RBK, Widnau / Balgach (SG) @ Limmat / Schanzengraben / Sihl / Hauserkanal, Zarich (ZH)

Abbildung 3. Aktuelles Verbreitungsgebiet und Beobachtunge®7122008) der Nase in der Schweiz (Huber-Gysi, 2009)
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3. PROBENAHMEN

Um ein vollstandiges Bild aller Schweizer Nasenpaponen zu generieren bericksichtigt diese
Studie moglichst viele der noch nachgewiesenen Btpoen. Die Fische wurden wann immer

moglich wahrend der Laichzeit mit einem Elektrofgagit gefangen. Nur im Rotbach, in der Suhre
und zum Teil in der Dornbirner Aach wurden die Neaesserhalb der Laichzeit beprobt. Insgesamt
standen von zwo6lIf Standorten geniigend Nasen zdtytarg (Tab. 1, Abb. 4). Die gefangenen Nasen
wurden mit dem Narkosemittel MS222 betdubt. Sie deor gemessen, gewogen und fur die
morphologischen Analysen fotografiert. Fir die Adtgestimmung wurden drei Schuppen

entnommen. Fiur die genetischen Untersuchungen weirdéleines Stiick der Analflosse in 100%

Ethanol fixiert.

Tabelle 1 Zusammenstellung der Beprobungsstandorte und A gefangener Nasen

Code Gewasser Einzugsgebiet Datum Koordinaten Nasen Schuppen Foto
Nord Ost N

Bi Birs Hochrhein 06.05.2008 47°33'13.40"  7°37'05.68" 30 Ja Ja
Wi Wiese Hochrhein 21.04.2008 47°34'53.29" 7°35'31.77 " 31 Ja Ja
Mu Murg Thur 19.04.2008 47°34'01.20" 8%53'42.67" 44 Ja Ja
Li Schanzengraben Limmat 09.04.2008 47°22'30.63"  8°32 '08.29" 21 Ja Ja
Ro Rotbach Reuss 09.11.2008 47°07'01.86" 8%21'27.66" 17 Ja Ja
Su Suhre Aare 23+29.07.2008 47°24'10.07" 8°3'59.23" 6 Nein Ja
E Aare Aare 1996 - - 63 Nein Nein
Se Sense Saane 05.1996 46%54'06.05" 7°14'20.88" 42 Nein N ein
Do Doubs Rhéne 09.2006 - - 30 Nein Nein
Ri Simmi Alpenrhein 28.05.2008 47°12'51.55" 9°29'06.9 2" 8 Ja Ja
Ri Rietach Alpenrhein 28.05.2008 47°23'30.44"  9°37'14 .24" 3 Ja Ja
Ri Schluch Alpenrhein 28.05.2008 47°16'43.84" 9932'31 .66" 1 Ja Ja
Da Dornbirner Ach Bodensee 2008 47°26'11.15" 9%43'09.3 5" 36 Nein Nein
Na Donau Donau - - - 20 Nein Nein
Tox - Rhone - - - 10 Nein Nein

Abbildung 4. Beprobungsstandorte
der Nasenpopulationen die in dieser
Studie  beriicksichtigt  wurden.
Karte © Swisstopo.

3.1. BRS WIESE UNDERGOLZ(HOCHRHEIN

Die Birsquelle befindet sich in der Nahe von Tawesim Kanton Jura und mindet nach 73km in den
Hochrhein bei Basel. Sie entwéssert ein Einzugsgehin 922krh Die Birs war frither eines der

bedeutendsten Laichgebiete flir Nasen aus dem HeiohiRoch bis zum Ende des 19. Jahrhunderts
wurden jahrlich mehrere 10'000 Nasen gefangen (Metieal., 1995). Im 17. und 18. Jahrhundert
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scheinen Nasen noch haufiger gewesen zu sein, d&amgen zwischen 100'000 bis 200'000 Tieren
gesprochen wurde (Maier et al., 1995). Sie warenh&ofig, dass sie selbst als Dinger beim
Kartoffelanbau verwendet wurden (Lelek and Buh€82). Im 20. Jahrhundert verschwand die Nase
aus der Birs, nachdem der Einstieg vom Rhein deiohWanderhindernis unméglich wurde. Erst

2001 wurde der unterste Abschnitt der Birs regtalt und damit flr Fische durchgéngig. Funf Jahre
spater konnte man wieder Nasen bei der Fortpflapb@&obachten. Auch 2008 konnte ein Schwarm
Nasen beobachtet und fir diese Studie 30 adulte Beprobet werden (Abb. 5).

Abbildung 5. Nasenschwarm in der Birs. At;bilg e aus der Birs.

Die Wiese entspringt am Feldberg im deutschen Scawedd auf 1200m tber Meer und mindet nach
ca. 55km bei Basel in den Hochrhein. Sie entwassirt Einzugsgebiet von 458&kmim 19.
Jahrhundert wurde sie zwischen Hausen und der Miinidtuden Rhein stark verbaut. Die Wiese war
ursprunglich ein weniger bedeutendes Nasenlaichgmawéls die Birs (Maier et al., 1995). Auch hier
ist die Populationsgrdsse in den letzten Jahrzehstirk zuriickgegangen. Heute stellt sie allerdings
mit jahrlich Gber 1000 Tieren die grosste in denv@eiz noch vorhandene Laichpopulation dar. Diese
Nasen werden regelmassig fur die kinstliche Erbigitvon Besatzfischen herangezogen. Fir die
vorliegende Studie konnten die Laichabfischungarkdatonalen Fischereibehérde im Frihjahr 2010
begleitet und 31 Nasen flr die Untersuchungen gefamverden.

Abbildung 7. Nase aus der Wiese. A ' Abbildung 8. Deformierte Nase aus der iesé.

Die Ergolz entspringt an der Geissfluh im Kantors®d andschaft und mindet bei Augst in den
Hochrhein. Sie entwéssert ein Einzugsgebiet vork@éLind hat einen mittleren Jahresabfluss vom
3.73ni/sec. Frither war auch die Ergolz wéhrend der Laitlein ergiebiges Nasengewésser (Maier et
al., 1995). Die Nasen verschwanden aber auch au€@mlz und konnten erst seit 2007 nach
erfolgten Revitalisierungsmassnahmen im untersteschnitt wieder beobachtet werden (Huber-Gysi,
2009). Auch 2008 konnte ein Nasenschwarm wahrend a@iehzeit beobachtet werden. Trotz einer
Absperrung wéahrend der von der kantonalen Fischemgaltung durchgefuhrten Abfischung konnten

jedoch nur zwei Nasen gefangen werden. Vermutligbeh sich die Nasen in eine tiefe

Uferuntersplilung zurlickgezogen, sodass man si¢ faolgen konnte. Da schon zwei Populationen
(Wiese und Birs) in unmittelbarer Nahre beprobt deor sind, hat man die Nasen der Ergolz im
Rahmen dieser Studie nur in wenigen Untersuchuxmgemendet.
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3.2. MURG(THUR)

Abbildung 10. Klein adulte Nase aus der Murg

Abbildung 9. Nase aus der Murg. .

Die Murg ist einer der Hauptzuflisse der Thur. &itspringt am Hornli und mindet nach ca. 34km in
der Nahe von Frauenfeld in die Thur. Bis in dier70ghre war der Nasenbestand in der Thur und
deren Zuflissen Murg, Sitter und Glatt noch relagiess. Der Nasenbestand ist seit den letzten
Jahrzehnten allerdings stark rucklaufig. In demztést Jahren konnten nur noch in der Murg, dem
Chemibach, in der Thur selbst und einigen SeiteflkenNasen nachgewiesen werden. Aufgrund
verschiedener Revitalisierungsmassnahmen, aber Baetk der Fischdurchgangigkeit auf einer
Strecke von ca. 36km, der Verbindung mit dem Rioeith den geplanten Renaturierungsmassnahmen
an der Thurmindung gilt die Strecke fur den langsifien Erhalt der Nasen in der Schweiz als
vielversprechend (Huber-Gysi, 2009). Die Laichméitz der Murg scheinen dabei die wichtigsten zu
sein, denn sie werden immer noch regelmassig zigheia aufgesucht. Auch hier werden die Nasen
fur die Erbritung von Besatzfischen herangezogdn.ads Laichfischfangen stammende Fische
konnten bei der Brutanstalt, die von FischereidhdseMarkus Griinenfelder betreut wird, beprobt
werden. Auffallend war, dass nicht nur grosse Tiemndern auch adulte Nasen mittlerer Grosse
gefangen wurden.

3.3. £HANZENGRABENLIMMAT)

Der Schanzengraben war urspringlich Teil der dri8&adtbefestigung von Zurich, die ab 1642 erbaut
wurde, und diente als ausserer Wassergraben. &fitvlird er in die Sihl geleitet und verbindet dies
mit dem Zurichsee. Die Sihl miindet schliesslictdi@ Limmat. Auch im Limmatsystem, bis in den
Walensee, waren Nasen friher sehr haufig (Maiat.e1995) anzutreffen. Wie in anderen Gebieten
der Schweiz gingen diese Populationen in den letd&éhrzehnten stark zurtick. Im Schanzengraben
konnten aber in den letzten Jahren wieder verdiiNasen beobachtet werden. Bei den Probenahmen,
die zusammen mit der Fischereiverwaltung Zurictchgefuhrt wurden, fiel die extrem hohe Dichte
an Cypriniden (inshesondere Alet) auf, die sich $thanzengraben aufhielten. Inmitten dieser
Riesenschwarme konnten ca. 25 Nasen beobachteemnveBki den Elektroabfischungen konnten
schliesslich 21 Tiere gefangen und beprobt werden.

Abbildung 11. Nase aus dem Schanzengraben. Abbildung 12. Typische untersténdige Mundpartie.
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3.4. RoTBACH RON (REUSY

Der Rotbach entspringt oberhalb des Weilers HellidhKanton Luzern und mindet nach 21km in
der Nahe von Inwil in die Reuss. Friiher war dieéNasch in der Reuss, im Vierwaldstattersee und in
deren Zuflussen haufig anzutreffen (Bachmann, 190@&ier et al., 1995). Heute sind aus dem
Vierwaldstattersee nur noch einzeln Fange bekandtdie wenigen Laichbeobachtungen stammen
aus der Saarner Aa. Diese Population ist heutedallgs sehr klein und konnte nicht beprobt werden.
In der Reuss unterhalb von Luzern ist noch ein etg@sserer Nasenrestbestand vorhanden. So
konnten 2008 in der Reuss bei Luzern Nasen vonrbiteern der EAWAG beobachtet werden. In der
Ron wurden bei Routineabfischungen von der EAWAG@iIt(ing A. Peter) 2 Nasen gefangen. Diese
mussten wegen zu kleinem Stichprobenumfang ausAdewertungen ausgeschlossen werden. Aus
diesem Grunde wurde der Rotbach ausserhalb dehzsifcbefischt. Es konnten dabei 17 Nasen
gefangen werden, wobei e__rreulicerwei;s_.e ein Tusljaingeren Fischen bestand.

R

TN

Abbildung 13. Ne aus dem Rotbach.

3.5. YHRE(AARE)

Die Suhre entspringt aus dem Sempachersee und macte 34km dstlich von Aarau in die Aare.
Sie war bis Mitte des 19. Jahrhunderts stark méashd, wurde aber zwischen 1856 und 1975 in
mehreren Schritten stark verbaut. Friher muss diseNvahrend der Fortpflanzungszeit auch in der
Suhre haufig gewesen sein. Es wurde zum Beispialttet, dass am 4. und 5. Mai 1895 etwa 450kg
Nasen gefangen wurden (Hofer, 1911). Spater veehiedein kinstlicher Wasserabsturz deren
Aufstieg aus der Aare. Dieser Absturz wurde kitetlarch eine durchgangige Fischrampe ersetzt und
ein kurzer Abschnitt des Flusses oberhalb diesengRarevitalisiert. Bei Abfischungen, die im
Rahmen der Dissertationsarbeit von Denise WeibAWEBG) durchgefuhrt wurden, konnten in der
revitalisierten Strecke ausserhalb der Laichzedt (ihd 29.07.2008) 6 Nasen gefangen und beprobt
werden. Erfreulicherweise waren auch zwei Jungéis¢hl.2cm, 10.9cm) dabei. Die kantonalen
Behdrden erwiinschten aus Schutzgriinden der kiéoenlation jedoch keine Schuppenentnahmen,
weshalb in der Suhre keine Altersanalysen durctigefiurden.

bblldung 16. Blckrampe kurz vor er MUdung in die Aare
(Photo © Denise Weibel).

Abblldﬂngl -15. Nase atjé der Sﬁur‘e.ﬁ -
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it e~ At e
Abbildung 17. Renaturierte Strecke Abbildung 18. Junge Nase.

(Photo © Denise Weibel).

3.6. AARE(BERN)

Die Aare entspringt den Aargletschern im GrimselgelSie durchfliesst anschliessend den Brienzer-
und Thunersee, bevor sie das Aaretal zwischen Mgasi und Bern erreicht. Unterhalb von Bern
wird die Aare zur Stromgewinnung zum WohlenseeaggstNach der Saanemiundung fliesst sie durch
den kinstlichen Hagneckkanal in den Bielersee.i&dlich mindet die Aare bei Koblenz in den
Rhein. Sie ist 288km lang, entw&ssert ein Gebiat ¥8620kni und hat einen mittleren Abfluss von
590nf/sec. Die Nase war zwischen Thun und der Aaremimdeme der am haufigsten
anzutreffenden Fischarten (Maier et al., 1995). Bestande gingen nach dem Bau der verschiedenen
Kraftwerke stark zurlick. 1995 war in Bern noch ejnéssere Restpopulation vorhanden, die heute
jedoch als praktisch ausgestorben gilt (Huber G$896-2009). Aus den Studien von Arthur
Kirchhofer und Martin Huber Gysi waren glicklichaise noch Flossenproben vorhanden, die in
dieser Studie verwendet werden konnten.

Abb. 19. Nasen aus der Aare zwischen
Zollikofen und Bremgarten aufgenommen im
Fruhling 2002 (© Martin Fischer).

3.7. ENSE(SAANE)

Die Sense entspringt im Berner GantrischgebietderdFreiburger Voralpen und mindet nach 35km
bei Laupen in die Saane. Dabei durchquert sie Einkm lange und naturbelassene Schlucht (Abb.
19). Im untersten Bereich vor der Mindung wurde S@anse stark verbaut (Abb. 20). Die Sense
beherbergte friher in den unteren Strecken eintigehh Nasenlaichgebiet (Von dem Borne, 1883).
Die Nasenbestande nahmen nach dem Bau des Sch#faeneehrs jedoch rapide ab (Maier et al.,
1992). Letzte Nachweise stammen aus dem Jahr 2tD3aither gilt die Population als ausgestorben.
Fir die populationsgenetischen Untersuchungen warddh im Fall der Sense auf Material von

Arthur Kirchhofer und Martin Huber Gysi zurlickgegn.
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Abbildung 20. Senseschlucht bei Schwarzenburg. Abbildung 21. Sense bei Laupen.

(Photo © Martin Huber Gysi).

3.8 SHLUCH, RETACH, SMMI (ALPENRHEINSEITENGEWASSER

Der Schluch, die Rietach und die Simmi sind kleBwitenkanéle des Alpenrheins. Bis noch vor
wenigen Jahren beherbergten alle drei relativ \Na&leen, besonders im Schluch traten zum Teil recht
grosse Nasenschwarme auf. Diese schienen zur ledlighis dem Bodensee aufzusteigen. Friher war
die Nase im Bodensee haufig, wobei ihre Anzahl isttae im 18. Jahrhundert gegenuber friherer
Zeiten zunahm, und seit den 20er Jahren des 2thuraterts riicklaufig sind. Bei den Probenahmen
(2008) konnten in allen drei Strecken Nasen gefangerden, jedoch insgesamt nur sieben Stiick.
Diese wurden aufgrund der Wichtigkeit der Bodenepeafationen trotzdem fir die Auswertungen
einbezogen. Um statistisch robuste Schlussfolgemiziehen zu kénnen wurde deshalb ein weiterer
Zufluss des Bodensees, der Nasen beherbergt, dibidwer Ach, ins Projekt integriert.

Abbildung 22. Rietach (Foto © Fredy Fehr).

Abbildung 25. Nase aus de Schluch

Abbildung 24. Schluch (Foto © Fredy Fehr).
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3.9 DORNBIRNERACH

Die Dornbirner Ach entspringt am Hohen Freschen©sterreichischen Voralberg und miindet nach
29.9km bei Hard in den Bodensee. Sie entwassedi @b Einzugsgebiet von 223 knDer unterste
Flussabschnitt wurde 1904 aus Hochwasserschutzemistdrk begradigt und ist seither als naturfern
anzusehen (Bonell, 2009). Wie im gesamten Schwetnezugsgebiet war die Nase auch in der
Dornbirner Ach friher haufig anzutreffen, die Patidnsgrossen sind aber auch hier in den letzten
Jahrzehnten stark zurtickgegangen (Bonell, 2009)R&hmen seiner Diplomarbeit beprobte Frank
Bonell die Nasen wéahrend und ausserhalb der Fanpiingszeit. Da aus den Alpenrheinkanalen nur
wenige Nasen gefangen werden konnten, stellte HBemell uns diese Proben sowie seine
Altersauswertungen freundlicherweise flr unserestdnichungen zur Verfigung.

Abbildung 26. Nase aus der Dornbirner Ach
(Foto © Frank Bonell)

Abbildung 27. Dornbirner Ach (Foto © Frank Bonell).

3.10 REFERENZPROBEN

Aufgrund der Resultate der Nasen aus dem Alpenrhethder Dornbirner Ach wurden zusatzlich
noch Nasen aus der Donau fur die genetischen Aeralperangezogen. Es handelt sich dabei um
einen Zuchtstamm, der von Dr. Wolfgang Mark zur filgung gestellt wurde. Fir die
phylogenetischen Analysen wurden zusatzlich alefRekzen reineC. toxostomaProben aus dem
Rhoéneeinzugsgebiet, die von Dr. Costedoat zur \gerig gestellt wurden, herangezogen. Bei den
AFLP Analysen wurden auch die wenigen Nasen ausRier (Reuss) und der Ergolz (Rhein)
verwendet
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4. L ANGENVERTEILUNG UND ALTERSBESTIMMUNGEN

4.1. METHODEN

Um zu udberprifen, ob die Nasenpopulationen eineirgks Alterstruktur aufweisen, die auf eine
funktionierende naturliche Fortpflanzung schliesdéast, wurde das Alter der Nasen, fir die
Schuppenproben vorlagen, bestimmt. Die Schupperdemuron Hand mit Wasser gereinigt und
zwischen zwei Objekttragern montiert. Da Nasertikeldt werden konnen (bis zu 20 Jahre), kann die
Identifikation der Jahresringe problematisch séins diesem Grunde wurde die Altersbestimmung
von Nasenexperten, Dr. Michel Dédual und Frank Bo(i@ornbirner Ach), durchgefihrt. Alle
Schuppen wurden fotografiert und die Jahresringeldiessend auf dem Monitor identifiziert und mit
der Software ®TIMA 6 vermessen. Ein Beispiel einer solchen Altersbestingreeigt die Abbildung
28.

Abbildung 28. Foto einer Schuppe der
Nase Nr. B6 aus der Wiese. Rot
markiert sind die verschiedenen
Jahresringe. Es handelt sich dabei um
ein sieben jahriges Tier.

4.2. RESULTATELANGENVERTEILUNG UNBLTERSBESTIMMUNG

Die meisten Nasen wurden wahrend der Laichzeit laaithstellen beprobt. Da sie fir ihre
Fortpflanzung spezifische Laichplatze aufsuchen, typischerweise nicht dem Lebensraum junger
Nasen entsprechen, war zu erwarten, dass eingietiege Anzahl juveniler Fische gefangen wird. So
wurde auf den sieben Laichplatzen (Bi, Wi, Mu, Ei, Se, Ri; Tab. 2, Abb. 29) keine einzige Nase
gefangen, die kleiner als 32.5cm war. Auffallendsgr sind die Nasen in der Wiese, Birs, Sense
(1996), Aare (1996), und in den Binnenkanalen dgsertheins. Einzig in der Murg scheint das
gesamte Grossenspektrum an adulten Tieren auf daithdlatzen vorhanden zu sein.
Interessanterweise wurde an allen ausserhalb dehzeat beprobten Standorten kleine Nasen
gefangen (Ro, Su, Da; Tab. 2, Abb. 29), was au# eumindest teilweise funktionierende naturliche
Rekrutierung hinzuweisen scheint.

Die Tabelle 3 und die Abbildung 30 zeigen die Altsteilungen der Nasen von sieben
Nasenpopulationen. In der Wiese und in der Birstkem von 4+ bis 11+ alle Altersklassen vor. 5+
und 6+ Fische sind dabei die haufigsten. Da es dadiei um Laichgewéasser handelt, scheint die
Alterstruktur auf eine funktionierende natirlicheKrutierung im Rhein bei Basel hinzuweisen. In der
Murg kann eine Haufung von jungen Fischen (4+ um)l $owie eine Gruppe eher alterer Tiere
(zwischen 7+ und 14+ mit einem Maximum bei 11+)tmattet werden. Die natlrliche Rekrutierung
scheint demzufolge auch in der Murg zu funktionmer®iese scheint aber in gewissen Jahren
auszufallen. Solchen Schwankungen konnen sowolirlicdte als auch anthropogene Ursachen zu
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Grunde liegen, weshalb keine weiteren Schlussfolgggn gezogen werden kodnnen. Im
Schanzengraben konnten nur relativ junge Nasemgefawerden (3+ bis 6+). Interessanterweise
wurde dieser Laichplatz erst kirzlich wieder enkileEs handelt sich dabei scheinbar um eine sehr
kleine Laichpopulation, weshalb die Weiterentwicidun Zukunft speziell Gberwacht werden sollte.
Der Rotbach wurde ausserhalb der Laichzeit bepuoiot es wurden verschiedene Altersklassen
gefangen. Erfreulicherweise waren die meisten Naskativ jung (zwischen 2+ und 7+) was auf eine
zumindest zum Teil funktionierende nattrliche Fidaimrung schliessen lasst. Jedoch konnten auch
hier nur wenige Tiere gefangen werden. 0+ sowid-ikehe fehlten allerdings. In den Seitenkanalen
des Alpenrheins wurden nur sieben Nasen gefangehssdavon waren alt (zwischen 12+ und 15+)
und wiesen starke Deformationen auf. Eine NasalaosSchluch war drei Jahre alt. Die Uberalterung
dieser Populationen und die dramatischen Rickgdagéetzten Jahre lassen ein baldiges Aussterben
der Nase in diesen Regionen vermuten. In der DoraebiAch konnten Nasen aus allen Altersklassen
gefangen werden. Somit funktioniert die Rekrutigrisum Teil noch. Allerdings konnten auch hier
nur wenige Jungfische gefangen werden (0+ Fiscliterstheoretisch sehr haufig sein).

Tabelle 2. Verteilung der Nasenfange in Langenklassen. Die (Whkngen der Nasenpopulationen sind in Tabelle 1
beschrieben. Ebenfalls angegeben sind: Mittleres§&rdler gefangenen Nasen (Mittelwert), die Stamtbaveichung von
diesem Mittelwert (sd.), die minimal und maximahgessenen Gréssen (Min, Max) und das Langenspelktmerhalb einer
Population (Max-Min=A Lange). Alle mit * markierten Standorte wurden aubalb der Laichzeit beprobt.

Langenklasse

Mittelwert
sd. 21 28 69 15 76 136 21 36 57 102
Min. 435 420 325 385 250 109 410 330 330 166
Max. 512 542 537 450 500 395 525 570 495 540
A Lénge 77 122 212 65 250 286 115 240 165 374
0-99.9mm - - - - - - - - - -
100-124.9mm - - - - - 2 - - - -
125-149.9mm - - - - - - - - - -
150-174.9mm - - - - - - - - - 1
175-199.9mm - - - - - - - - - -
200-224.9mm - - - - - - - - - 10
225-249.9mm - - - - - - - - - 3
250-274.9mm - - - - 3 - - - - 12
275-299.9mm - - - - 3 - - - - 10
300-324.9mm - - - - 2 - - - - 3
325-349.9mm - - 9 - 3 - - 1 1 5
350-374.9mm - - 5 - 1 2 - - - -
375-399.9mm - - 4 3 - 2 - - - 4
400-424.9mm - 2 - 12 2 - 1 - - -
425-449.9mm 6 1 2 5 1 - 6 1 3
450-474.9mm 13 11 4 1 - - 25 1 1 6
475-499.9mm 8 10 12 - 1 - 22 2 4 6
500-524.9mm 2 5 6 - 1 - 3 20 - 3
525-549.9mm - 2 2 - - - 1 14 - 1
550-574.9mm - - - - - 4 - -
575-599.9mm - - - - - - - - - -
Summe 29 31 44 21 17 6 58 42 7 67

Zusammenfassendkonnten in verschiedenen Gewassern aucfguNasen gefangen werden,
Populationsgrossen waren jedoch meistens sehr. Heirgrosseres kommen an jungen Nas
konnte an keiner Stelle festgestellt werden. Veestgne Populationen sind durch eine mange
Rekrutierung (fast) ganz ausgestorben (Sense, Klgaane, Aare bei Bern, Alpenrheainkle).
Die noch verbleibenden Populationen scheinen noahativ natirliche* Alterstrukturer
aufzuweisen, es bleibt jedoch fraglich ob diesegrawfd der kleinen Populationsgréssgn
lancfristig Uberlebensfahig sir
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Abbildung 29. Langenhistogramme der an den verschiedenen Stendgefangenen Nasen. Die Fische aus der Suhre, dem
Rotbach und der Dornbirner Ach wurden ausserhallvaiehzeit gefangen.
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Tabelle 3. Verteilung der Nasenfange i

; . Alter Bi Wi Mu Li Ro* Ri Da*
Altersklassen. Alle mit * markierten Standort
wurden ausserhalb der Laichzeit befischt. Alle 0+ - - - - - - 6
Abkirzungen sind in Tabelle 1 beschrieben. 1+ - - - - - - 1
2+ - - - - 4 - 11
3+ - - - 1 4 1 11
4+ - 1 9 11 2 - 12
5+ 11 5) 3 4 1 - 3
6+ 8 10 - 3 2 - 2
7+ 5 4 1 - 2 - 4
8+ 3 2 2 - - - 2
9+ 1 2 3 - - - 1
10+ 1 3 2 - - - 3
11+ - 2 5 - - - 3
12+ - - 4 - 1 3 1
13+ - - 1 - 1 1 2
14+ - - 1 - - - 1
15+ - - - - - 2 1
Summe 29 29 31 19 17 7 64
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Abbildung 30. Resultate der Altersbestimmungen von sechs Schwhiasenpopulationen. Ein grosseres Altersspektrum
weist auf eine gesunde Populationsstruktur unceang funktionierende Rekrutierung hin. RechtsversehebVerteilungen
(Bsp. Alpenrhein Binnenkanale) bedeuten eine Veraigrder Populationen was auf eine schlechte Rekuuate
zurtickzufihren ist.
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5. GEOMETRISCHE M ORPHOLOGIE

Wenn verschiedene Populationen reproduktiv voneiearsoliert und gleichzeitig unterschiedlichen

Umweltbedingungen ausgesetzt sind, kann die neligrliSelektion zu einer morphologischen
Anpassung an die Umwelt fihren. Wie rasch diesezdas ablauft ist von der Starke der nattrlichen
Selektion und von der genetischen PradispositionereiPopulation, sich morphologisch an

unterschiedliche Umweltbedingungen anpassen zu énabhdngig. Nicht alle morphologischen

Veranderungen beruhen jedoch auf einer genetisBhpassung. Morphologische Merkmale kénnen
auch wahrend der Lebenszeit eines Individuums ven dmwelt beeinflusst werden. Diese

morphologischen Veranderungen geschehen somitrastin und werden ,phéanotypische Plastizitat*
genannt. Um herauszufinden, ob sich die verschexddyasenpopulationen morphologisch an die
lokalen Umweltbedingungen angepasst haben, migsseginem ersten Schritt die Morphologie

definiert und die Unterschiede quantifiziert werdém einem zweiten Schritt missen genetische
Methoden angewandt werden, um herauszufinden, ebedmorphologischen Unterschiede durch
natirliche Selektion oder durch die phanotypisdastRitat entstanden sind.

Da einzelne morphologische und meristische Messunglativ viel Zeit in Anspruch nehmen und an
lebendigen Tieren kaum durchfiihrbar sind, werdelictigrweise konservierte Fische zu diesem
Zweck verwendet. Heute besteht mit der geometrischi®rphologie die Mdglichkeit, gewisse
Aspekte der Morphologie anhand von Fotografien Vebenden Fischen zu untersuchen, was
insbesondere auch bei seltenen und unter Schinezrnsten Arten niitzlich ist. Dies ist allerdings mich
der einzige Vorteil dieser Methode. Sie ermdgliebenfalls die gesamte Form (relative Distanzen
zwischen verschiedenen Punkten in zwei oder draiebsionen) der Fische zu erfassen. Im ersten
Teil wird die Methode beschrieben und im zweitenl Werden die Resultate fir die verschiedenen
Nasenpopulationen dargestellt.

5.1. DEFINIERUNG DER_ANDMARKEN

In einem ersten Schritt muss eine gewisse Anzahbirarken (rote Punkte in Abb. 31) bestimmt
werden. Die Anzahl der zu setzenden Landmarkenthdagei vom Stichprobenumfang ab, da zu
viele Marken die Aussagekraft der statistischenwrtungen vermindern kénnen. Folgende Formel
gibt die maximale Anzahl an, die nicht Uberschnitteerden sollte (K entspricht der maximal

anzuwenden Landmarken und N dem Stichprobenumféirgjd+N)/2

Abb 31. Lokalisation der 12 homologen Landmarken, die diile geometrische Morphologie verwendet wurden. 1)
Vorderster Punkt der Nase; 2) Schnittpunkt des Obad Unterkiefers; 3) Zentrum des Auges; 4) Veagiimng des
Kiemenbogens zur Oberseite des Fisches; 5) PositioRande des Kiemendeckels mit der maximalen DistanNase; 6)
Schnittpunkt des Kiemendeckels mit der Koperunters&) Winkelpunkt; 8) Artikulationspunkt der Badldsse; 9)
Artikulationspunkt der Analflosse; 10) Unteres Ender Schwanzflosse; 11) Oberes Ende der Schwaseflo2)
Artikulationspunkt der Riickenflosse.
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Es gibt drei unterschiedliche Landmarktypen, disetit werden kénnen. Erstere sind Artikulations-
oder Schnittpunkte von Flossen sowie konvexe Sirekt(Bsp. Abb 30: Landmarken (LM) 2, 3, 6, 7,
8,9, 10, 11, 12). Diese Art von Landmarken isbeuorzugen, da sie in den meisten Fallen einfach zu
identifizieren ist. Der zweite Typ entspricht deaamalen und minimalen Krimmungen (Bsp. LM
1). Letztendlich kénnen auch Landmarken gesetztl@rerdie im Verhaltnis oder als Verlangerung
einer anderen Struktur stehen (Bsp: LM 4, 5). Wicldt und dies entspricht auch der Limitierung
dieser Methode, dass die verwendeten Merkmalellesi &ieren vorhanden sind (es kann kein Esel
mit einem Fisch verglichen werden). Fir die Nasamwden in Anbetracht des zum Teil relativ
geringen Stichprobenumfangs zwolf Landmarken definiDiese wurden im Programm P3IDIG
(Rohlf, 2006) gesetzt und sind in Abb. 31 grafidelngestellt.

5.2. EXTRAKTION DERNFORMATIONEN UND GEOMETRISCHEBRUNDLAGEN

Die genauen mathematischen und geometrischen Gigemdieser Methode sind zu umfangreich, um
sie in diesem Bericht angemessen einzufihren. Aesech Grunde werden sie zusammengefasst
dargestellt. In einem ersten Schritt missen diedbvarken der verschiedenen Individuen auf eine
gemeinsame Grosse skaliert und deren Orientierunghceine Rotation um das Zentrum korrigiert
werden (Abb. 32a). Dies wurde anhand der ,Genadlizeast Squares Procrustes Superimposition
Analysis® (Rohlf, 1999) Methode (GPA) durchgefiih8chliesslich wird nach der geometrischen
Transformation eine durchschnittiche geometriscA@ordnung der Landmarken generiert
(Konsensuskonfiguration), die der Morphologie eiDerchschnittsnase entspricht (Abb. 32b).

a) : b)
»
* -»
*
P »

Abbildung 32. a) Anordnung der Landmarken von 155 Nasen naahieséng und Rotation. b) Konsensuskonfiguration
generiert nach den obigen Transformationen basieaehdenselben 155 Fischen.

Die Abweichungen jedes Individuums von dieser Kassekonfiguration wird anhand der ,thin-plate
spline* Methode berechnet. Diese bestimmt die guohalen Interpolationsfunktionen, auch
Formachsen oder ,principal warps” genannt, was ies@tlichen den Achsen der Formabweichung
entspricht (Zelditch et al., 2004; Rohlf, 2006)eDir jede Achse der principal warps berechneten
Energien, die bendtigt werden um die Landmarkerigandition eines Individuums auf die der
Konsensuskonfiguration zu biegen, werden ,partia@rpg” genannt. Diese konnen fir weitere
multivariate statistische Auswertungen verwendetder (Rohlf, 1999). Die GPA, thin-plate spline
sowie die Berechnung der partial warps wurden mitr dSoftware TPSRELW
(http://life.bio.sunysb.edu/morph/durchgefuhrt. Fir genauere Informationen verweiser auf
Zelditch et al., 2004; und Roy et al., 2007.

5.3. ESULTATE GEOMETRISCHFIORPHOLOGIE

In einem ersten Schritt sollen die morphologischéigenschaften der verschiedenen
Nasenpopulationen graphisch dargestellt werden.didrs zu erreichen, werden die partial warps in
einer kanonischen Varianzanalyse (CVA) auf zwei g&th reduziert. Dabei werden die einzelnen
Nasen in Populationen gruppiert und die Varianz setven diesen Gruppen maximiert. Die
morphologischen Verdnderungen entlang dieser Ack8anen anschliessend anhand einer linearen
Regressionsmethode, die in der SoftwarsREGRiImplementiert ist, dargestellt werden (Abb. 33).
Die erste CV-Achse (x-Achse) erklart 37.54% der photogischen Varianz zwischen den
Populationen. Dies entspricht, wie den Fischforroaterhalb der Achse enthommen werden kann,
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hauptséachlich der Kopfgrosse und der Hohe des Kérf@n rechten Teil der x-Achse haben Nasen
einen hohen Koérper und einen kleinen Kopf, am Ilinkeeil einen eher grossen Kopf und einen

schmaleren Kérper). Die zweite CV-Achse erklar828o6 der morphologischen Varianz zwischen den
verschiedenen Populationen. Der untere Teil declys& entspricht einer eher benthisch (nach unten)
orientierten Gesamtmorphologie (Kopf und Kérperhveid diese im oberen Teil der y-Achse eher

weniger nach unten orientiert sind.

Fur die verschiedenen Nasenpopulationen féllt dags sich die des Schanzengrabens morphologisch
stark von den anderen Populationen unterscheitehaben relativ zur Korperlange einen kleineren
Kopf und einen héheren Korper. Die anderen Popmrati scheinen sich in dieser Hinsicht weniger
voneinander zu unterschieden (liegen in etwa angtichen Stelle der x-Achse, oder Uberlappen
zumindest recht stark). Sie unterscheiden sichrditigs in der Orientierung des Kopfes und des
Kdrpers (y-Achse). Dabei haben Nasen aus dem Ruotlder Suhre und den Alpenrheinkanélen
(oberes Einzugsgebiet und eher kleinere Gewasseg) reach unten orientierte Kopfmorphologie,
wahrend die der Birs und der Wiese (unteres Eirgrlgist des Rheins) weniger stark nach unten
orientiert sind. Nasen aus der Murg sind diesbeafiightermediar. Makroskopisch sind demzufolge
morphologische Unterschiede zwischen den verschexdBlasenpopulationen festzustellen.
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Abbildung 33. Morphologische Eigenschaften der verschiedeneseizopulationen. Die Resultate entstammen einer
kanonischen Varianzanalyse (CVA), in der die motpgischen Unterschiede (Varianz) zwischen den Rujoulen
maximiert werden.

Diese Unterschiede missen noch quantifiziert utisisch gepruft werden. Zu diesem Zweck
kénnen Distanzen aus multivariaten Daten, in dieSath der partial warps, berechnet werden. In
einem ersten Schritt wurden die partial warps imeeiHauptkomponentenanalyse auf drei Achsen
reduziert, die am meisten Varianz erklaren. Angdsiend wurde der Mittelwert jeder Population fir
jede Hauptkomponente berechnet und die euklidisbistanz zwischen den Mittelwerten der
verschiedenen Populationen berechnet. Die Signifikdieser Distanz wurde durch einen t-Test
gepruft. Wie der Tabelle 4 entnommen werden kama die morphologischen Distanzen zwischen
den verschiedenen Populationen sehr variabel aberden meisten Fallen signifikant. Die
Beobachtung, dass die Distanzen zwischen Birs umgs&Vam geringsten sind, unterstreicht die
Validitat dieses Ansatzes, da diese geografisclr sahe beieinander liegen und somit wenige
Unterschiede zu erwarten sind. Interessant ist diefTatsache, dass sich die Schanzengraben- und
Alpenrheinpopulationen scheinbar recht stark vdanahnderen Populationen unterscheiden. Beim
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Alpenrhein kénnten die starken Deformationen eimgache sein. Im Schanzengraben handelt es sich

scheinbar um Nasen mit einer anderweitig nicht e@omenden Morphologie.

Tabelle 4. Morphologische Differenzierung (Euklidische Distamler verschiedenen Nasenpopulationen basiereihndeau
ersten drei Hautkomponenten berechnet von denapavéirps sind unterhalb der Diagonalen angegebén sfatistische
Signifikanz oberhalb der Diagonalen.

N Wi 2]] Li M Ri Ro Su
wi 31 - n.s. <0.001 <0.001 <0.001 <0.05 <0.05
Bi 29 0.25 - <0.001 <0.05 <0.01 n.s. <0.05
Li 21 0.85 1.10 - <0.001 <0.001 <0.001 <0.001
M 44 0.61 0.35 1.46 - <0.01 n.s. n.s.

— Ri 7 1.71 1.46 2.56 1.10 - n.s. n.s.
6 Ro 17 0.60 0.34 1.45 0.01 1.11 - n.s.
a Su 4 1.22 0.97 2.07 0.62 0.49 0.63 -
Wi 31 - n.s. n.s. n.s. p<0.05 n.s. n.s.
Bi 29 0.19 - n.s. n.s. n.s. n.s. n.s.
Li 21 0.01 0.18 - n.s. p<0.01 n.s. n.s.
M 44 0.17 0.02 0.16 - p<0.01 n.s. n.s.
~ Ri 7 1.09 1.28 1.10 1.26 - p<0.05 n.s.
6 Ro 17 0.00 0.19 0.01 0.17 1.09 - n.s.
a Su 4 0.54 0.34 0.52 0.36 1.63 0.54 -
Wi 31 - p<0.01 n.s. p<0.001 n.s. n.s. n.s.
Bi 29 0.62 - p<0.001 n.s. n.s. n.s. n.s.
Li 21 0.44 1.06 - p<0.001 p<0.01 p<0.05 p<0.05
M 44 0.89 0.28 1.34 - n.s. p<0.01 n.s.
«n Ri 7 0.66 0.04 1.10 0.24 - n.s. n.s.
6 Ro 17 0.18 0.44 0.62 0.72 0.48 - n.s.
a Su 4 0.51 0.11 0.96 0.38 0.15 0.33 -

Morphologische Distanzen (in diesem Fall die mebités Distanz) kbnnen auch benutzt werden, um
einen morphologischen Stammbaum zu erstellen (88h. Wiederum fallt auf, dass die Nasen der
Birs und der Wiese sehr nahe beieinander liegea.NZisen aus dem Rotbach, der Suhre und der
Murg scheinen sich morphologisch ebenfalls zu &hrigie Nasen der Alpenrheinkanale und des
Schanzengrabens heben sich von allen anderen Ropuldurch relativ lange Aste ab. Der
Stammbaum zeigt demzufolge sehr ahnliche Resuitatdie CVA-Analyse weiter oben.

B Abbildung 34. Stammbaum der verschiednen Nasen-

populationen basierend auf morphologischen mehblano
Distanzen.
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Zusammenfassendkann festgestellt werden, dass sich die veestdnien Nasenpopulation
morphologisch signifikant voneinander unterscheidgsbei sind insbesondere die Kopfgro:
die Kopfform und die Korperform unterschiedlich. Uidentifizieren zu konnenpb lokale
Anpassungen durchatirliche Selektion bei den Nasen eine Rolle spielmissen di
morphologischen Eigenschaften der Nasenpopulatiom&n den genetischen Eigenschal
derselben verglichen werden.
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6. POPULATIONSGENETIK TEIL |: NUKLEARE UND MITOCHONDRIALE MARKER

Vor dem Bau von Wasserkraftwerken und anderen Marshindernissen waren die meisten
Mittellandgewasser flir Fische durchgdngig. Die Nadeein charakteristischer Bewohner dieser
Gewasser und kam in grossen Teilen des Schweizéellsindes verbreitet vor. Es ist jedoch
unbekannt, ob Nasen zur Fortpflanzung ein ,Homixgthalten an den Tag legten (wie es zum
Beispiel bei Forellen oder Lachsen haufig beobdchiel) und welche Entfernungen Nasen fir ihre
Laichwanderungen zurlcklegten. Bekannt sind Wamdgnu von Uber 100km (Kirchhofer,
Breitenstein and Bulsser, 2004). Um entscheiden @ondn, welche heute noch vorhandenen
Populationen fir eine Wiederansiedlung oder fuewiStitzbesatz in Frage kommen, muss deshalb in
einem ersten Schritt die Verwandtschaft der noathnaradenen Populationen abgeklart werden, was
anhand von genetischen Analysen mdglich ist. lermizweiten Schritt muss untersucht werden, ob
die oben beschriebenen morphologischen Untersclaedchen den Populationen eine genetische
Grundlage besitzt.

6.1. AUSWAHL DER NUKLEARENARKER UNDDATENGENERIERUNG

Um die genetischen Unterschiede und Verwandtsahaftéschen verschiedenen Population oder
Arten zu prufen, werden haufig so genannte Mikelignmarker angewandt. Ein Mikrosatellit ist
eine Region des Genoms, in dem sich kurze DNA Semure oft wiederholen (z. Bsp. 3
ATATATATAT...AT 5’). Diese sind fUr populationsgetische Untersuchungen nutzlich, weil sie
selektiv neutral sind sowie eine hohe Mutationseativeisen, sodass sie auch rezente Ereignisse im
Genom reflektieren kdnnen. In der vorliegenden ®tudurden 11 solche Mikrosatellitdreci
(Standorte im Genom) untersucht. Da das Nasengedipinid ist (jeweils zwei Kopien jedes
Chromosoms besitzt), kommen alle Mikrosatellitenloeweimal im Genom vor. Man nennt jede
einzelne dieser Kopien eiAllel (Abb. 35). Mit der Zeit sammeln sich in einer Paiign viele
verschiedene Allele an, die sich in der Anzahl Repetitionen unterscheiden. Mit der Information
Uber die Verteilung dieser Allele in den verschigele Populationen kann man prifen, ob sie sich
genetisch voneinander unterscheiden oder nichyynobwie viel Genaustausch es gibt und wie die
Verwandtschaftsverhaltnisse zwischen den Popuketi@ussehen.
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Abbildung 35. Beispiel von Nasenmikrosatelliten von zwei untbisdlichen Individuen. Zu sehen sind 2
verschiedene Mikrosatelliten Loci, einer ist sclevgefarbt, der andere griin. Beim Lokus 1 kann nmkenmen
dass jeweils zwei unterschiedlicAdliele in jedem Individuum vorhanden sind, d.h. die beitledividuen sind
an diesem Loci Heterozygot. Beim Lokus 2 ist dasrebindividuum Homozygot, d.h. es besitzt zweimal
dasselbe Allel. Individuum 2 hat wieder zwei veisdene Allele und ist somit Heterozygot.

In einem ersten Schritt mussten verschiedene Miktetlgenloci ausgewahlt und die DNS-
Amplifikationsprotokolle (PCR) etabliert werden. Da&her noch keine spezifischen Mikrosatelliten
fur Nasen entwickelt wurden, mussten verschiedéireyerwandte Arten entwickelte Primerpaare
getestet werden. EiRrimer ist eine kurze DNS-Sequenz, die direkt vor undhnden gesuchten
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Mikrosatellitenloci liegt und verwendet wird, umedMikrosatellitenloci mittels PCR (Polymerase
Kettenreaktion) zu verstarken. Insgesamt wurdemé&mpaare fir 21 Loci geprift. Zehn davon
konnten erfolgreich fiir Nasen verstarkt werden. Brimersequenzen wurden aus verschiedenen
Publikationen entnommen (Mesquita et al., 2003; hteé et al., 2007; Vyskocilova, Simkova and
Martin, 2007). In einem zweiten Schritt wurde einliplex-PCR Protokoll entwickelt, um die Kosten
der Laborarbeiten zu senken. Dabei werden die kimdenen Primerpaare in einer PCR-Reaktion
zusammen verstarkt. Dies kann durch die Anwendumg wnterschiedlichen Fluoreszenz-
markierungen an den Primersequenzen erreicht weRtemrntstanden folgende multiplex Satze mit
den entsprechenden Farben: Multiplex Satz 1. SARN7GSOU08 und LSOU29 (blau);
SARN2F11B und LC290 (schwarz); SARN7K4 und LSOU®tU(). Multiplex Satz 2: LSOUO05
(blau); SARN7F8 (schwarz); LC27 (grun).

Fir die Datenerhebung wurde zuerst die DNS jeddwittuums mit einem QIAGEN BioSprint 96
Extraktionsroboter mit dem entsprechenden Standatawll extrahiert. Die PCR-Verstarkung der
DNS wurde in einem Reaktionsvolumen voptltit den folgenden Inhaltsstoffen durchgefuhuil 5
QIAGEN Multiplex PCR Master mix, 18 ddH,O, 1ul DNA (20ngiul) und Iul primer mix (2pmoljl

fur jeden Primer). Das PCR-Profil beginnt mit desnaturierung der DNS bei 95°C fur 15 Minuten,
gefolgt von 30 Zyklen von 30 Sekunden bei 94°CS@8unden bei 57°C, 90 Sekunden bei 72°C und
endet mit einem Zyklus von 10 Minuten bei 72°C. DMS Fragmente jedes PCR-Produktes wurden
anschliessend in einem DNS-Sequenziergerat (CE@,88ckmann and Coulter, Fullerton, CA,
USA) aufgetrennt. Die Beurteilung der DNS-Fragmenteirde anhand der mitgelieferten
Fragmentanalysesoftware (Beckman Coulter, Fuller@f, USA) manuell durchgefiihrt. Die dabei
erhaltenen Informationen Uber die Fragmentlangesédlels fur jeden Mikrosatellitenlokus kann fiir
statistische Auswertungen weiter verwendet werden.

6.2. BASISANALYSEN UNBESULTATE

Gewisse Basisanalysen sind notwendig um herausiarfinob die verschiedenen Loci wirklich
selektiv neutral und unabhangig voneinander sirdlaindie Daten von guter Qualitét sind. Dabei fiel
auf, dass einer der Loci Einerrepetitionen aufwWleSOU29), was fur Mikrosatelliten untypisch ist.
Solche Loci sind fir gewisse Analysen nicht anwemdbweshalb dieser Lokus aus allen
Auswertungen ausgeschlossen wurde. Insgesamteteeblifiir die Auswertungen 9 Loci.

Anschliessend wurden die erwartete (He) und bedbteliHeterozygositat (Ho) in Arlequin v. 3.1
(Excoffier, Laval and Schneider, 2005) berechnaeésBs Programm misst und berechnet fir jeden
Lokus und Uber alle Loci den Anteil (Uber alle Wduen fir jede Population) an heterozygoten
Individuen (d.h. Individuen die zwei verschiederdiele an einem Lokus aufweisen, siehe auch Abb.
35). Anschliessend wird die Abweichung vom Hardy#lderg-Gleichgewicht (Guo and Thompson,
1992) fur jeden Lokus und jede Population in GENEBPO 2.4 berechnet (Raymond and Rousset,
1995). Diese Berechnung Uberprift, ob in einer Radjmn zu viele oder zu wenige Heterozygote
vorkommen. Die Resultate in Tabelle 5 zeigen, dhssbeobachtete Heterzygositat (Ho) zwischen
0.45 und 0.75 und die erwartete Heterozygosita) @deschen 0.48 bis 0.71 liegt. Dies entspricht
einem normalen und zu erwartenden Bereich. Zushtzlieichen keine Populationen vom Hardy-
Weinberg-Gleichgewicht ab. Es scheint deshalb keBubstruktur innerhalb der Populationen
vorhanden zu sein. Ausserdem sind die Daten voer gptialitat (wenig O-Allele, d.h. Allele die in
den Individuen vorhanden sind, aber nicht verstarid somit verpasst wurden). Zusatzlich wurde
Uberprift, ob die verschiedenen Mirkosatellitenloleysisch auf dem Genom assoziiert sind (Linkage
disequilibrium LD). Dies wurde im Programm Arlequn3.1 (Excoffier et al., 2005) durchgefihrt.
Ein gehauftes LD-Auftreten konnte nur in der Dorgudation beobachtet werden (wobei es sich um
einen Zuchtstamm handelt). In den meisten Popuatio waren jedoch unterschiedliche
Lokuskombinationen signifikant. Es kann deshalboteausgegangen werden, dass die verschiedenen
Loci nicht physisch miteinander verbunden sind.
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Tabelle 5.Basisanalysen der genetischen Daten. N entspraghfizahl Individuen, die genetisch untersucht veardAN
entspricht der Anzahl durchschnittlich Gber allecibeobachteten Allele; AR entspricht der fiir deictgtrobenumfang
korrigierten durchschnittlichen Anzahl Uber allecLdeobachteten Allele; Ho ist die beobachtete Hted die erwarte
Heterozygositat mit dem dazugehérigen P-Wert figr Albweichung vom Hardy-Weinberg-Gleichgewicht, Ei&spricht
dem Inzuchtkoeffizient mit dem dazugehdrigen P-Wext LD entspricht der Anzahl beobachteten signifiiem
Assoziationen zwischen den verschiedenen Mikratsatlbci.

Gewasser AR Ho He P-value FIS P-value N LD p<0.05 N LD p<0.01
Li Schanzengraben 2.98 0.55 0.49 0.069 -0.109 0.029 2 1
Wi Wiese 31 6.44 4.23 0.69 0.65 0.944 -0.035 0.151 0 0
Mu Murg 43 6.78 4.45 0.68 0.67 0.061 -0.002 0.486 4 3
Bi Birs 31 6.11 4.33 0.65 0.65 0.625 0.009 0.430 4 1
Su Suhre 6 4.44 4.44 0.61 0.64 0.471 -0.005 0.545 3 1
Ro Rotbach 17 5.78 4.26 0.67 0.65 0.877 -0.026 0.329 4 0
Se Sense 24 6.00 4.33 0.61 0.65 0.343 0.059 0.072 2 0
Ri Alpenrheinkanéle 7 4.78 4.59 0.66 0.70 0.734 0.044 0.244 2 1
Da Dornbirner Aach 34 7.00 4.71 0.66 0.66 0.086 0.001 0.463 1 0
Na Donau 19 6.78 4.79 0.75 0.71 0.531 -0.085 0.016 11 4
Do Doubs 19 4.89 3.84 0.61 0.64 0.933 0.015 0.385 4 0
Tox___ Toxostoma 10 244 2.27 0.45 0.48 0.892 0.063 0.300 0 0
Total/Mittel 262 5.44 4.10 0.63 0.63 37 11

Anschliessend wurde der Inzuchtkoeffizient (FIS)efiMand Cockerham, 1984) fir jede Population
berechnet und auf eine signifikante Abweichung Mol Gberpriift. Diese Berechnungen wurden mit
der Software FSTAT v. 2.9.3 (Goudet, 2001) durctigef Dabei waren nach einer Bonferroni-
Korrektur (Rice, 1989) fur multiple Tests keine ¥keiche signifikant (Tabelle 5). Ohne diese
restriktive Korrekturmethode wéren die Populatioaes dem Schanzengraben und der Donau knapp
signifikant gewesen. Weiter wurde die genetischeididitat mit zwei verschiedenen Methoden
bestimmt. Erstens wurde die durchschnittliche Ahzdr pro Lokus beobachteten Allele flr jede
Population bestimmt (AN). Zweitens wurde diese Awzafir die unterschiedlichen
Stichprobenumfange korrigiert (AR). Die Anzahl derobachteten Allele (AN) reichten von 2.44 bis
7.0. Die korrigierte Anzahl Allele (AR) reichte véh27 bis 4.71 (Tabelle 5). Innerhalb der Nagen (
toxostomaausgenommen) fallt auf, dass im Schanzengrabenseimr geringe genetische Variabilitat
vorhanden ist. Zusammen mit dem leichten Hetercayé@stiberschiissen, die in dieser Population
beobachtet wurden, kann davon ausgegangen werdesn diese Population durch einen Flaschenhals
ging (starke und rapide Reduktion der Populaticisgg) und/oder leicht an Inzucht leidet.

6.3. GENETISCHEDIFFERENZIERUNG DERPOPULATIONEN

Das meistangewandte Mass zur genetischen Diffesanmmyj zwischen Populationen ist der FST.
Dieser beschreibt die Varianz der Allelfrequenzdre durch die Einteilung der Individuen in
verschiedene Populationen erklart wird (Weir andkeoham, 1984). Die dabei berechneten Werte
liegen zwischen 0 (die Populationen sind identiscmd 1 (die Populationen sind komplett
verschieden). Die FST-Werte wurden im Programmdiuie v. 3.1 (Excoffier et al., 2005) berechnet
und sind in Tabelle 6 angegeben.

Tabelle 6.FST-Werte. die zwischen den verschiedenen Naseigtamen beobachtet wurden.
Code Gewasser Einzugsgebiet 1 2 8 4 5 6 7 8 9 10 11 12

Li Schanzengraben Rhein - Kok Kok Hkk Kok *okk Hokk ok *okk Hkk Hokk Kok
Wi Wiese Rhein 0.132 - n.s. n.s. n.s. n.s. n.s. ok hikd kil 5 *kk
Mu  Murg Rhein 0.128 -0.001 - n.s. n.s. n.s. n.s. ok ok ek ok ek
Bi  Birs Rhein 0.127 0.000 0.004 - ns. ns. ns. bl b i i 25
Su  Suhre Rhein 0.119 0.016 0.020 0.004 - ns. n.s. il ik il * i
Ro Rotbach Rhein 0.107 -0.007 -0.002 -0.004 0.003 - n.s. il 3 ety X ok
Se Sense Rhein 0.132 -0.002 0.006 0.004 0.000 0.003 - i il x i il
Ri  Alpenrhein Rhein 0.213 0.083 0.082 0.079 0.123 0.087 0.088 - n.s. bl ok b
Da DornbirnerAach  Rhein 0.198 0.105 0.097 0.087 0.129 0.096 0.108 -0.011 - o ok ol
Na Danube Donau 0.243 0.097 0.095 0.090 0.131 0.105 0.097 0.082 0.095 - ok e
Do Doubs Rhéne 0.175 0.024 0.028 0.021 0.047 0.032 0.031 0.085 0.108 0.118 - fd
Tox Toxostoma Rhéne 0.445 0.351 0.349 0.353 0.426 0.371 0.369 0.395 0.343 0.366 0.393

Auffallend an diesen Werten ist erstens, dass diseN aus dem Schanzengraben gegenuber allen
anderen Populationen hohe FST-Werte aufweisen.eDiegen dabei zwischen 0.107 und 0.445.
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Zweitens sind in diesen neutralen Markern keinaifiiganten genetischen Unterschiede zwischen den
verbleibenden Nasenpopulationen aus dem Rheinhatbedes Rheinfalls vorhanden (Populationen 2
bis 7). Dies bedeutet, dass der Genfluss friharivaib des Rheinsystems gross war und dass die Zeit
seit der Fragmentierung dieser Flisse nicht ausigréat, um durch genetische Drift zu einer
Differenzierung zu fihren. Das gesamte schweizZegisRheinsystem unterhalb des Rheinfalls
beherbergte also friher eine einzige Nasenpopuolatio welcher der Genfluss zwischen den
verschiedenen Laichgebieten gross war. Das Homihglten der Nasen muss demzufolge nicht sehr
ausgepragt gewesen sein. Dies bedeutet jedoch nighedingt, dass keine lokale Anpassung
vorhanden ist, sondern lediglich, dass der Genfawgischen den Populationen urspringlich gross
war.

Die starke genetische Differenzierung der Populatias dem Schanzengraben entstand vermutlich
durch eine kleine Grinderpopulation (Flaschenhals)d durch die daraus resultierende
vergleichsweise geringe genetische Variabilitde Dn Schanzengraben beobachteten Tiere bestehen
demzufolge aus einer kleinen und isolierten Retigtgation. Inwiefern diese verringerte genetische
Variabilitat auf die zukiinftige Entwicklung und Ubebensfahigkeit dieser Population einen Einfluss
hat, kann anhand dieser Daten nicht beurteilt werdes ist jedoch bekannt, dass der Verlust an
genetischer Vielfalt negative Effekte auf Populaéio haben kann (Largiader and Hefti, 2002).
Zusammen mit der vermutlich sehr kleinen Populatpisse und den damit verbundenen Gefahren
des Aussterbens durch stochastische Effekte (Kafelnhet al., 2004) muss die Population als
besonders stark gefahrdet betrachtet werden. &s@mne ist auch die Beobachtung, dass Nasen aus
dem Doubs, die dieses Gewasser nach der ErricltesagRhein-Rhéne Kanals vom Hochrhein her
besiedeln konnten, sich signifikant von allen ardeaus dem Rhein stammenden Nasenpopulationen
unterscheiden. Diese Unterschiede sind jedoch eiefrgiweise klein.

Des Weiteren sind die Nasen aus den Alpenrheinkanitd der Dornbirner Ach genetisch identisch.
Von allen anderen Rheinpopulationen und auch vanDumaureferenzpopulation sind sie jedoch
genetisch stark differenziert. Der Bodensee behgrbdemzufolge eine reproduktiv isolierte
Nasenpopulation, die bei der Bewirtschaftung klaredggene Einheit betrachtet werden muss. Nasen
aus dem unteren Rheineinzugsgebiet oder aus denauBmzugsgebiet sollten also nicht als
Besatzmaterial fir Flusssysteme oberhalb des Rillsivierwendet werden und umgekehrt.

6.4. LRSPRUNG DERIASEN AUS DEBODENSEEREGION

6.4.1 Auswertung der Mirkosatellitendaten

Es bleibt die Frage offen, woher die Nasen aus Bextenseegebiet stammen. Von verschiedenen
Fischarten ist bekannt, dass der Bodensee nachlete#ien Eiszeit vom Rhein- und vom
Donaueinzugsgebiet besiedelt wurde und dass sichaiden genetischen Linien im Bodenseegebiet
vermischt haben (Barluenga, Sanetra and Meyer, )2006 Falle eines Aussterbens der
Bodenseenasen ist es deshalb sinnvoll herauszaofimdieer diese Nasen urspringlich stammen.

Anhand einer Hauptkomponentenanalyse der Allelfeegen kann die Populationszugehorigkeit
veranschaulicht werden. Die Analysen wurden im Rnogn PCAgen (Goudet, 1999) durchgefiuihrt
und sind in Abb. 36 wiedergegeben.

Die Resultate bestéatigen die genetische EigenkeilNdsen aus dem Rhein unterhalb des Rheinfalls
(Abb. 36a). Interessanterweise steht die Nasenptipnl aus der Donau zu denen aus dem
Bodenseegebiet nahe. Gleichzeitig wird viel Varig®4.36%) durch die x-Achse erklart, die
insbesonder€.toxostomason den Ubrigen Populationen auftrennt. Deshalldevdie Analyse ohne

C. toxostomawiederholt (Abb. 36b). Wie bereits bei den FST-Werbeobachtet, fallt auf, dass die
Nasen aus dem Schanzengraben von allen anderempBpelationen getrennt sind. Weiter bilden die
Populationen aus dem Bodensee eine eigenstandiggp&rDiese liegen aber trotzdem naher zu den
Nasen aus der Donau als zu jenen aus dem untesin. Rh
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Abbildung 36. Hauptkomponentenanalyse (PCA) der verschiedeneerigapulationen. A) PCA mit allen Populationen; b)
PCA uber alle Populationen aber oltheoxostoma

Um zu Uberprifen, ob die Nasen aus dem Bodens&bBohinaher mit denen aus der Donau verwandt
sind als mit denen aus dem unteren Rhein, wurdétZich eine individuelle Zugehdrigkeitsanalyse
mit dem Programm TRUCTURE (Pritchard, Stephens and Donnelly, 2000) durchgefilbieses
Programm ermittelt anhand der individuellen Alletfuenzdaten die Anzahl genetisch differenzierter
Populationen und teilt die einzelnen Individuencitiessend in diese Gruppen ein. Die Resultate sind
in Abbildung 37 ersichtlich. Diese bestatigen etrdia Eigenstandigkeit der Nasen aus dem unteren
Rheineinzugsgebietes (blau). Sie teilen auch atiro$toma-Individuen klar in eine eigenstandige
Population (violett) ein. Die Nasen aus dem Bodeeseugsgebiet und aus der Donau werden in eine
gemeinsame Population eingeteilt (grin). Interassanreise wurde ein Individuum aus der Dornbirner
Ach zu den Populationen aus dem unteren Rhein teitigees konnte sich dabei um ein in friheren
Jahren besetztes Tier aus dem unteren Rhein handeln
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Abbildung 37. Individuelle Zugehérigkeit der Nasen bestimmt détn Programm RUCTURE

Aufgrund der hohen FST-Werte, die zwischen den Nass dem Bodenseegebiet und denen aus der
Donau beobachtet werden konnten, ist dieses Resid@raschend. Deshalb wurde zusatzlich eine
molekulare Varianzanalyse (AMOVA (Excoffier, Smouaed Quattro, 1992)) fur verschiedene
Gruppierungen durchgefuhrt (Tab. 7). Die dabei tianeten FCT-Werte geben die Varianzen an, die
durch die verschiedenen Gruppierungen erklart wer@abei wurden drei Szenarien simuliert: (1)
Rhein- und Doubspopulationen in einer und die Besdenund Donaupopulationen in einer zweiten
Gruppe; (2) Rhein-, Doubs- und Bodenseepopulatiairier und die Donaupopulation alleine in einer
zweiten Gruppe; (3) Rhein- und Doubspopulationereiimer, die Bodenseepopulationen in einer
zweiten und die Donaupopulation in einer dritteri@re.

Tabelle 7. Resultate der molekularen Varianzanalyse (AMOVBgtestet wird, mit welcher Gruppierung der
verschiedenen Populationen am meisten genetischiei¢azwischen den Gruppen erklart wird.

Rhein + Doubs Bodensee + Donau 0.067 <0.01

Rhein + Doubs + Bodensee Donau 0.058 0.168

Rhein + Doubs Bodensee Donau 0.083 <0.01
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An den Resultaten ist auffallend, dass die Gruppigr(2) weniger Varianz erklart als Gruppierung
(1). Tatséchlich wird mehr genetische Varianz etklavenn die Bodenseepopulationen zur
Donaupopulation gruppiert wird. Interessanterweiddart aber die Strukturierung in drei Gruppen
am meisten Varianz. Diese Resultate zeigen, das8adlilenseenasen tatséchlich eine eigenstandige
Population darstellen, ermdglichen aber nicht, &laee Schlussfolgerung tUber deren geschichtlichen
Hintergrund zu ziehen.

6.4.2. Auswertung von mitochondrialen DNS-Daten.

Aus diesem Grunde wurde zusatzlich zu den Mikrdigatedaten fur insgesamt 50 Individuen aus der
Bodenseeregion, aus der Donau und aus dem Rheirhalt des Rheinfalls die mitochondriale DNS
untersucht. Diese DNS hat den Vorteil, die phyl@ische Geschichte besser aufzulésen. Zu diesem
Zweck wurde die Kontrollregion der mitochondrial®@NS sequenziert (Methoden in: (Hudson,
Vonlanthen and Seehausen, submitted)).

Die Resultate zeigen, dass innerhalb der Naseriimfirverschiedene Haplotypen vorkommen. Ein
Haplotyp ist eine DNS-Sequenz (z. Bsp. 3' ATGCATTIXG 5’). Verschiedene Haplotypen
unterschieden sich durch Mutationen in dieser Sexje.B. Haplotyp 1. 3 ATGCATCGTA 5
Hapltyp 2: 3 ATGCATTIGTA 5, Siehe auch Beispiel bei Nasen in Abbildurgg).
Interessanterweise teilen die Nasen aus dem Boeleingeigsgebiet keinen Haplotyp mit den Nasen
aus der Donau, wahrend sie Haplotypen mit dened@musunteren Rhein teilen (Abb. 39). Zusammen
mit den Informationen aus den Mikrosatellitenanatysnuss also davon ausgegangen werden, dass
die Nasen aus dem Bodensee sowohl Gene aus demerufbein als auch aus der Donau bei der
Besiedlung des Bodensees erhalten haben. Dies vaude bei anderen Fischarten beobachtet.
Weshalb keine Haplotypen von der Donau in den Bseemasen gefunden wurden ist nicht klar.
Hochstwahrscheinlich reicht eine Referenzpopulationder Donau nicht aus, um das gesamte
Haplotypenspektrum des Donaueinzugsgebietes albkzemleEs kdnnte also durchaus sein, dass auch
Haplotypen mit den Donaunasen geteilt werden. Diemen jedoch in den zur Verfigung stehenden
Proben nicht vorhanden.
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Abbildung 38. Beispiel einer DNS Sequenz mit unterschiedlicHaplotypen. Die Mutationen sind mit einem
schwarzen Pfeil markiert.
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Abbildung 39. Verteilung der beobachteten mtDNS Haplotypen. Jadbe entspricht einem unterschiedlichen
Haplotyp. Die Kreisdiagramme geben die Haufigkeit derschiedenen Haplotypen in einer Populatiorderie
Karte © Swisstopo.

Zusammenfassend kann festgestellt werden, dass sich die veesldnen Schweiz
Nasenpopulationen, die unterhalb des Rheinfallkoramen (mit Ausnaime der Population voi
Schanzengraben) genetisch an neutralen, also @alefktion nicht beeinflussten Markemicht
voneinander unterscheide@ie Bodenseenasen stellen jedoch eine genetisoh ukid starl
differenzierte Population dar. Diese missen deshibeine differenzierte Naturschutzeinl
angesehen werden. Ebenfalls unterscheiden sichubasan von ath anderen Populationen
Rhein. Von einem Besatzaustausch zwischen Bodesgierr dem Rheineinzugsgebietterhalk
des Rheinfalls und der Donau ist deshalb dringézdraten.




32 PASCAL VONLANTHEN, ALAN GREGGHUDSON, OLE SEEHAUSEN

7. POPULATIONSGENETIK TEIL II: AFLP GENOM SCAN

Die Analyse von AFLP’'s (Amplifizierte Langenpolynmdrismen) ist eine weit verbreitete und oft
angewandte Methode in phylogenetischen und genbens&tudien (Bensch and Akesson, 2005).
AFLP’s sind DNS Fragmente des Genoms, die anhamd kuwzen Primersequenzen amplifiziert
werden. Durch die kurzen Primersequenzen, die wengglektiv sind als Beispielsweise eine
Primersequenz fur einen Mikrosatelliten, kénnenevigerschiedene Standorte (Loci) des Genoms
simultan amplifiziert werden. Es entstehen dabei féden Primer viele DNS Fragmente
(unterschiedliche Loci), die sich in ihrer Langeaaracheiden (Abb. 40). Die Lange ist dabei ein Mass
fur die Anzahl Basenpaare, die im Fragment vorkommias Vorkommen der verschiedenen
Fragmente (O=Fragment nicht vorhanden, 1=Fragmerttanden) kann anschliessend fir weitere
Auswertungen verwendet werden. Diese Methode heit \dorteile: (1) Es kann mit nur wenigen
Primersequenzen eine sehr hohe Anzahl polymorplosi Lntersucht werden, die zufallig im
gesamten Genom verteilt sind. (2) Es braucht keiriepezifischen Primersequenzen, d.h. diese
kénnen auch bei Arten angewendet werden, fur diemamige oder gar keine genetische Grundlagen
vorliegen. (3) Die AFLP Fragmente sind nicht alide&tiv neutral, d.h. es kann nach selektierten
Regionen des Genoms gesucht werden. Weiter konnan wrschiedenen Loci mit
Umwelteigenschaften oder morphologischen Merkmalérerbindung gebracht werden, was auf eine
lokale Anpassung durch Selektion hinweisen wirde.
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Abbildung 40. Beispiel eines Abschnittes einer AFLP Sequenzawai Nasenindividuen.

7.1. AMPLIFIKATION DERAFLP’S UNDDATENERHEBUNG

In dieser Studie wurde eine modifizierte Versionesi veroffentlichten PCR-Protokolls angewendet
(Vos et al.,, 1995). In einem ersten Schritt wurde NS durch EnzymeHEcdRl, Msd) an
spezifischen Stellen auf dem Genom getrennt undtsonkleinere Sticke zerlegt. Anschliessend
wurde in zwei PCR Schritten die Anzahl FragmentalDselektiven Primersequenzen verringert. Dies
ist notwendig, um sicher zu gehen, dass es sichdéeiverschiedenen Fragmenten mit grosster
Wahrscheinlichkeit um homologe DNS Fragmente hdanded nicht um zwei verschiedene Regionen
der DNS, die zufalligerweise die gleiche L&nge mabBsgesamt wurden neun verschiedene
Primerpaare verwendet. Jedes dieser Primerpaarkfiaieqy unterschiedliche DNS Fragmente. Um
die Sequenzierkosten zu verringern, wurden diesemePsequenzen mit unterschiedlichen
Fluoreszenzfarbstoffen markiert. Dies ermdglicht @i PCR Produkte simultan auf dem DNS-
Sequenziergerat (CEQ 8000, Beckmann and Coultdlertemn, CA, USA) aufzutrennen. Folgende
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Farbstoffe wurde verwendet: Alexa AX647-bla),(AX750-schwarz $) und IRD IR700-grin@).
Insgesamt entstanden 3 multiplex Satze mit denefmgn Primerpaaren mit entsprechenden
Markierungen: Satz 1. CTT_ACRB; CTT_AAG-G und CTT_AGCS, Satz 2: CTC_ACAB,
CTC_AAG-G und CTC_AGCs; Satz 3: CTA_ATTB, CTA_AGGG & CTA_ATC-S). Die vom
Sequenziergerat erhaltenen AFLP Resultate wurdschiiessend mit der SoftwareEEEMARKER V.
1.85 (Soft Genetics, LLC, State College, PA) ausgést. Dabei missen die verschiedenen Loci (ein
DNS Fragment mit einer bestimmten Anzahl Basenpaaentifiziert und ihre Lange bestimmt
werden (Abb. 39). Diese Identifikation und Langestbemung wurde anhand eines Algorithmus
automatisch durchgeftihrt und manuell Gberpriftwldeden dabei nur Fragmente mit einer Lange von
60 bis 400 Basenpaaren bertcksichtigt. Schliesslisgtden 36-41 Individuen fir jedes Primerpaar
wiederholt, um die Reproduzierbarkeit der Resultatéiberprifen. Diese schwankte zwischen 96.9%
und 98.4% (Tabelle 1) und lag damit in einem sefery Bereich (Bonin et al., 2004).

Insgesamt wurden die neun Primerpaare bei €35nasusund vier C. toxostomalndividuen
angewendet. Zusammen konnten 554 Loci amplifizientden. Die Resultate fur jeden Lokus sind in
Tabelle 1 angegeben.

Tabelle 1.Anzahl der amplifizierten Loci fir jedes Primerpaad die Reproduzierbarkeit der Resultate.
Primerpaar Code Anzahl Loci % Reproduzierbarkeit

CTTAAG AGTT 61 98.4
CTTACA CATT 75 96.9
CTTAGC GCTT 56 97.9
CTCAAG AGTC 65 97.8
CTCACA CATC 71 97.6
CTCAGC GCTC 58 97.3
CTAAGG GGTA 55 98.1
CTAATT TTTA 50 96.4
CTAATC TCTA 63 98.2

7.2 LOKALEANPASSUNG

Durch die Fragmentierung der Fliessgewasser eulstamerschiedene isolierte Nasenpopulationen.
Die Gewasser unterscheiden sich dabei in vielereriSighaften (Morphologie, Abflussregime,
Temperatur, usw.). Die Nasenpopulationen sind désigel unterschiedlichen Umweltbedingungen
ausgesetzt, was zu divergenter natirlicher Selektitd damit zu einer lokalen Anpassung fuhren
kann. Sofern eine Population nicht durch einen dgamhischen Falschenhals geht, beeinflusst die
naturliche Selektion nur gewisse Regionen des Gen@nalso lokusspezifisch (Luikart et al., 2003;
Storz, 2005). Wenn die Nasen einer Population geflansich an ihre Umwelt anzupassen, werden
Loci, die in dieser Umwelt von Vorteil sind, in deopulation haufiger und kénnen entdeckt werden.
Ein AFLP Genom scan ermdglicht durch die Identfimng von solchen ,outlier Loci* einen ersten
Einblick in die Regionen des Genoms, die durch matie Selektion beeinflusst werden (Wilding,
Butlin and Grahame, 2001; Campbell and Bernatck@@4; Bonin, Ehrich and Manel, 2007; Nosil,
Egan and Funk, 2008). Zu Nutze genommen wird dieathe, dass Loci, die unter Selektion stehen,
sich im Vergleich zu anderen neutralen Loci zwisclden Populationen viel starker in ihrer
Haufigkeit unterscheiden (Luikart et al., 2003;r3t®005; Bonin et al., 2007). Mit anderen Worten
ist die genetische Differenzierung an einem sedeieh Loci grésser als die bei anderen nicht
selektierten Loci. Ein Nachteil dieser Analyse wdss phanotypische Effekte der selektierten Loci
nicht ermittelt werden kdnnen. Eine Mdglichkeit,sagiationen zwischen den Phanotypen und den
potentiell unter Selektion stehen Loci zu findest,nach Korrelationen zwischen den Loci und der
potentiell adaptiven morphologischen Eigenschadtesuchen. Dazu werden logistische Regressionen
verwendet (Bonin et al., 2006; Jump et al., 200650 et al., 2007).

Substruktur in den Populationen kann jedoch zuefélalften Resultaten fihren, weil dann zu viele
outlier Loci entdeckt werden (Thornton and Jens#Q7; Excoffier, Hofer and Foll, 2009). Aus
diesem Grunde wurden die Nasenpopulationen in gereetische Gruppen eingeteilt, die anhand der
Mikrosatllitenresultate definiert wurden. Die ergetspricht allen Rheinpopulationen unterhalb des
Rheinfalls (neun Populationen, 105 Individuen, 3#0ymorphe Loci). Die zweite entspricht den
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Populationen aus dem Bodenseeeinzugsgebiet (zwmil®mnen, 23 Individuen, 280 polymorphe
Loci). Die Analysen wurden fir beide Gruppen einzeldurchgefuhrt. Da fir die
Bodenseepopulationen nur von einer Population nodogische Daten vorlagen, wurde die
logistische Regression nur fur die erste Gruppeldyefihrt. Die Donaupopulation wurde in dieser
Analyse nicht berlcksichtigt, da es bei der Fragjlestg lediglich um die lokale Anpassung innerhalb
des Rheineinzugsgebietes geht.

7.2.1 Genomische outlier Analyse

Um mdogliche AFLP loci zu entdeckedie von divergenter natlrlicher Selektion beeisdluwerden,
missen fur alle Loci die genetischen Unterschiedtedihnet und deren Verteilung unter der Annahme
von selektiver Neutralitéat simuliert werden. Dieobachteten genetischen Unterschietle von der
simulierten Verteilung abweichen, kénnen als Kaatid Loci, die selektiert sind, betrachtet werden.
Die Berechnungen wurden im ProgrammyBScAN (Foll and Gaggiotti, 2008) durchgefihrt.

Die Analysen zeigen, dass im Rheineinzugsgebiedrbalb des Rheinfalls ein Loci signifikant von
der Nullhypothese (Kein loci steht unter divergematirlicher Selektion) abweicht (Abb. 41a). In
den Bodenseepopulationen wurden keine Loci gefundienvon der Nullhypothese abwichen (Abb.
41b). Der Kandidatenlokus, der im unteren Rheingisgebiet identifiziert wurde (TCTA-318,

FST=0.06), besitzt einen Bayes Factor von 1.66, alssvichtiger Hinweis auf Selektion betrachtet
werden kann (Foll and Gaggiotti, 2008). Dieser Lokuwar insbesondere in der
Schanzengrabenpopulation viel seltener als in @ndeopulationen (Abb. 42).

7.2.2 Logistische Regressionsanalyse

Die univariaten logistischen Regressionen wurderfPimgramm SAM (Joost et al., 2007) berechnet.
Dieser Ansatz untersucht den Zusammenhang zwiscan AFLP Allelfrequenzen und den
morphologischen Eigenschaften der Nasen. In uns€adhwurden zu diesem Zweck die Nasen aus
dem Rhein unterhalb des Rheinfalls untersucht.t&sden fir die Auswertungen 85 Individuen zur
Verfligung, fur die sowohl AFLP (482 Loci) als auchorphologische Daten vorlagen. Die
logistischen Regressionen wurden dabei zwischenirdbviduellen AFLP Allelfrequenzen und den
ersten drei Hauptkomponenten der geometrischen hdtwgiedaten (PC1 erklart 34.29% der
Varianz, PC2 18.16% und PC3 9.86%; Abb.42) berdclie Signifikanz der Regressionen wurde
anhand von zwei verschiedenen Teststatistiken &iniG-Test und der etwas konservativere Wald-
Test. Der p-Wert wurde fiur multiple Test mit eirequenziellen Bonferroni-Korrektur angepasst
(Rice, 1989). Dies ist notwendig, da sonst dur@httbhe Anzahl Tests Assoziationen durch Zufall
signifikant waren (bei einem p-Wert von 0.05 wabéf aller Tests signifikant, auch wenn tatsachlich
keine Assoziation vorliegt). Bei der Korrektur wider p-Wert von 0.05 durch die Anzahl Tests
geteilt. Wird zum Beispiel ein Test 10-mal durchidet, dann entspricht der korrigierte p-Wert:
0.05/10=0.005.

Mit dem Wald-Test und einem Signifikanzniveau vorO@®1 (Bonferroni korrigiert: p<6.92E-06)
respektive 0.05 (Bonferroni korrigiert: p<6.92E-O%pnnte keine signifikanten Assoziationen
zwischen den AFLP Allelfrequenzen und der Morph@dgstgestellt werden. Mit dem G-Test und
einem etwas weniger hohen Signifikanzniveau vonp€Bonferroni korrigiert: p<2.07E-04) und mit
einer Reduktion der in der Analyse verwendeten molggischen Variabeln (jeweils nur eine
Hauptkomponente pro Analyse) konnte eine signifikafdssoziation zwischen den Loci TTTA-235
(Abb. 43a) und CATT-150 (Abb. 43b) und den Hauptpomenten 1 und 3 festgestellt werden.
Individuen mit einem hoheren Hauptkomponente 1 Wmaben dabei eine etwas gedrungene
Korperform als die mit einem niedrigen Wert. Glaielig haben sie eine geringere
Wabhrscheinlichkeit, ein Allel am Lokus TTTA-235 Zuwaben. Individuen mit einem hoheren
Hauptkomponente 3 Wert haben einen etwas langeggeen Korperbau und einen grosseren Kopf
als die mit einem niedrigen Wert. Gleichzeitigdg Wahrscheinlichkeit, dass sie ein Allel am Lokus
CATT-150 haben geringer. Der Lokus TTTA-235 ist\fargleich zu den anderen Populationen in der
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Schanzengrabenpopulation besonders haufig (76.4n&)n der Suhre besonders selten (0%) (Abb.
44a). Das Muster der Allelfrequenzen vom Lokus CAIBD ist weniger klar, obwohl auch dieser

Lokus in der Suhre Population kein Allel aufweilbb. 44b).
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Abbildung 41. BAYESCAN Resultate fur die Nasenpopulationen aus dem Rhegrhalb der Rheinfalls (a) und

denen aus dem Bodenseeeinzugsgebietes. Die Kaswliokit sind rechts von der schwarzen Signifikanelin

abgebildet.
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Abbildung 42. Haufigkeit der Présenz eines Allels am Lokus TC3¥8 innerhalb der verschiedenen
Nasenpopulationen des Rheins unterhalb vom Rheinfal

7.3 DISKUSSION DERRESULTATE

Innerhalb der zwei Nasencluster, die in dieser i8tudentifiziert wurden (Rhein unterhalb des
Rheinfalls und Bodenseeeinzugsgebiet), konntenem arsten Cluster Hinweise auf divergente
natirliche Selektion und lokale Anpassungen gefuneerden, da der AFLP Lokus TCTA-318 eine
hohere genetische Differenzierung hatte als dieshddufall erwartet worden wére. Bei zwei Loci,

TTTA-235 und CATT-150, wurden schwach signifikamdssoziationen mit der Kérperform der

Nasen gefunden.

Der AFLP Lokus TCTA-318 ist dabei in der Schanzabhgnpopulation viel seltener als in allen
anderen Populationen. Dies kénnte durch starkergivee natlrliche Selektion zu erklaren sein.
Allerdings zeigen die mikrosatelliten Resultate,sddain dieser Population vermutlich starke
Griundereffekte aufgetreten sind und dass dadurahisge seltene Allele durch Zufall h&ufig

geworden sind. Es konnte also sein, dass diesemiaitt nur durch Selektion haufiger, sondern auch
durch Grundereffekte gefordert wurde. Sehr wahiistibb liegen demzufolge sowohl die natirliche

Selektion als auch Griundereffekte den beobachtdtearschieden zu Grunde. Gleichzeitig scheint
ein Teil der morphologischen Unterschiede zwisché®en Nasenpopulationen auch durch
phanotypische Plastizitat verursacht zu werden.

Zusammenfassendkann festgestellt werden, dass geringe aber dkamifé Anzeichen f
natirliche divergente Selektion und fir lokale Asgagen vorliegen. Aus diesem Grigaditen
Nasen fur Wiederansiedlungsprojekte wann immer mbgus 6kologich &hnlichen Habitate
stammen. Die Analysen zeigen ebenfalls, dass iosdese im Schanzengraben ste
Unterschiede beobachtet werden konnten, weshafie dd@pulatiorebenfalls als eigenstandi
Managementeinheit betrachtet werden sollte.

Aufgrund der verschiedenen Resultate kdnnen folgeviedr Managementeinheiterefihiert
werden, die bei Wiederansiedlungsprojekten berabkigjt werden sollten:

1. Populationen innerhalb des Rhein-Hauptstammes
2. Populationen der oberen Rheinzufliisse

3. Populationen innerhalb des Bodenseeeinzugs

4. Schanzengraben
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Abbildung 43. Logistische Regression der AFLP Daten. (a) LOKUBTA-235 gegen die Hauptkomponente 1
der geometrischen Morphologiedaten . (b) Lokus CABD gegen die Hauptkomponente 3 der geometrischen
Morphologiedaten. Die Veranderung der Morphologiglamg der Hauptkomponenten ist unterhalb der x-
Achsen angegeben.



38 PASCAL VONLANTHEN, ALAN GREGGHUDSON, OLE SEEHAUSEN

76.47

H Wiese H Birs B Murg W Rotbach B Suhre B Schantzengraben

(o]
o

68.75

(o2}
o

I
o

Haufigkeit (%)

N
o

B Wiese  H Birs H Murg  H®Rotbach B Suhre  ® Schantzengraben

Abbildung 44. Haufigkeit der Préasenz eines Alleles am Lokus TT23% (a) und CATT-150 (b) innerhalb der
verschiedenen Nasenpopulationen der Rheins unbevbat Rheinfall.
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