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Genetische Analysen von Fischbestanden:
Populationsgenetik und eDNA

Genetische Methoden kdnnen fischokologische Managementmalinahmen und Monitoring-Projekte
wesentlich unterstiitzen: Populationsgenetische Studien, wie z.B. die Analyse und Differenzierung
von danubischen und atlantischen Bachforellenpopulationen, liefern einen wesentlichen Beitrag flir
gezielte Besatzprogramme und Artenschutzprojekte. Eine neue - nicht invasive — Methode
ermoglicht Artnachweise anhand von eDNA (environmental DNA, Umwelt DNA), was ein vielver-
sprechendes Instrument flir Monitoringprogramme darstellt.

Steven Weiss, Kristy Deiner, Jeffrey A. Tuhtan, Clemens Gumpinger und Martin Schletterer

1 Populationsgenetik

1.1 Einleitung
Die Bachforellen (Salmo trutta) aus dem Gossenkoéllesee sind
aufgrund ihres isolierten und abgelegenen Vorkommens eine
der wenigen in Tirol dokumentierten rein donaustammigen
Populationen. Bereits 2001 konnten in diesem See rein danu-
bische Bachforellen nachgewiesen werden [1], was den ersten
derartigen Nachweis in Osterreich darstellt. Der Hauptgrund
fiir die Seltenheit solcher Populationen in Osterreich ist auf
Besatzmafinahmen mit atlantischstimmigen Bachforellen aus
Zuchtbetrieben zuriickzufithren. Die Bachforellen des Gos-
senkollesees wurden bereits mehrmals genetisch untersucht
[1], [2]. Allerdings wurde damals nur die mtDNA-Kontroll-
region analysiert. Um die 6sterreichische Bachforelle zu ana-
lysieren, wurde ein Protokoll mit hoherer genetischer Auflo-
sung entwickelt, welches Mikrosatelliten verwendet [3], [4].
Dies erlaubt die Abschédtzung des Grades der Inzucht (Intro-
gression) in einer Population, die sowohl Erbgut der danubi-
schen als auch der atlantischen Linie besitzt, und spiegelt die
bi-parentale Vererbung, also die Geschichte des miitterlichen
und viterliches Erbguts, wider. 2009 konnte die Reinheit der
Bachforellenpopulation des Gossenkollesees erstmals durch
Baric et al. [5] anhand von Mikrosatelliten (10 loci und 17
Individuen) bestétigt werden.

Zwar wurde in der Arbeit von Baric et al. [5] ein hochauf-
losendes Mikrosatellitenprotokoll verwendet, die Analysen
wurden aber mit keiner ausreichenden Probengréfie durchge-
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fithrt. Folglich liegt der Fokus der gegenstdndlichen Arbeit
darauf, die Frage zu beantworten, ob es sich bei dieser Seepopu-
lation wirklich um autochthone Individuen handelt, und um
einen Einblick iiber ihren Inzuchtgrad zu erhalten.

1.2 Untersuchungsgebiet
Der Gossenkollesee (Bild 1a) liegt auf 2 413 m Héhe in den Stu-
baier Alpen (47° 13’ 46" N, 11° 0’ 50" E). Der See ist ein Relikt aus
der letzten Eiszeit und hat eine Grofie von 1,5 ha und eine maxi-
male Tiefe von 9 m. Seit 1977 befindet sich dort eine limnologi-
sche Station der Universitit Innsbruck. Von 1977-2014 war der
See UNESCO-Biosphdrenreservat und gehort seit 2015 zum
Global Lake Ecological Observation Network (GLEON), in dem
Langzeitstudien hinsichtlich der Entwicklung dieses Okosys-
tems unter dem Aspekt des Klimawandels durchgefiihrt werden.
Der Gossenkallesee ist sieben bis acht Monate im Jahr mit Eis
bedeckt und liegt weit iiber dem natiirlichen Verbreitungsgebiet
der Bachforelle (ca. 1 800 mii. A.). Der See wird von kleinen
ephemeren Quellzufliissen gespeist und hat keinen oberirdi-
schen Abfluss. Vermutlich gelangte die Bachforelle im 15. Jh.
unter der Herrschaft von Kaiser Maximilian I. durch Besatz in
den Gossenkollesee. Kaiser Maximilian war ein begeisterter
Jager und Angler und lief§ viele alpine Seen mit Bachforellen und
Seesaiblingen (Salvelinus alpinus) besetzen. Da es keine Hin-
weise darauf gibt, dass dieser See in der jiingeren Vergangenheit
erneut mit Bachforellen besetzt wurde, ist davon auszugehen,
dass die Population genetisch homogen ist.

1.3 Methodik

Fiir die genetische Charakterisierung der Bachforellen aus dem
Gossenkollesee (Bild 1b; Beprobung 2015) wurden drei ver-
schiedene Marker-Sets herangezogen: (1) Analyse eines
Abschnitts (500 Basenpaare) der Kontrollregion mitochondria-
ler DNA, (2) das LDH-C1*-Gen als phylogeographischer Marker
und (3) Allelvariationen an 8 Mikrosatelliten-Loci. Eine detail-
lierte Methodik und Beschreibung dieser Marker findet sich in
Lercetau-Kohler et al. [3], [4].

1.4 Ergebnisse & Diskussion
Die Untersuchungen brachten folgende Ergebnisse:
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= mtDNA der einzelnen Proben: Alle 17 sequenzierten Indivi-
duen konnten der danubischen Haplotypenlinie zugeordnet
werden. Der einzige Haplotyp entspricht dem Haplotyp
»Dal”, so wie es schon zuvor in Weiss et al. [1] fiir diese Popu-
lation beschrieben wurde.

= LDH-CI* Alle 17 sequenzierte Proben sind homozygot fiir
den LDH-C1* 100 Allel, das entspricht dem Genotyp
100*/100*.

= Mikrosatellitenanalyse der einzelnen Proben: Bei einem
Datenset von 50 Individuen hat unser Mikrosatellitenprotokoll
bei 49 Proben funktioniert. In der vorliegenden Studie wurde
zum ersten Mal nachgewiesen, dass mehrere Loci nicht varia-
bel sind, was unterstreicht, dass die Population des Gossenkél-
lesees eine sehr kleine effektive Populationsgrofie besitzt. Tat-
sichlich umfasst die totale Anzahl der Allele iiber alle Loci 18.
Die erwartete Heterozygositit iiber alle Loci betrug 0,193, was
den niedrigsten Wert bedeutet, den die Autoren je beobachtet
haben. Typische Populationen in grofleren Fliissen oder in
niedriger liegenden Gebieten haben eine durchschnittliche
erwartete Heterozygositdt von 0,7 bis 0,8. Mit Hilfe einer mul-
tivariaten Analyse (Faktorielle Korrespondenzanalyse, FCA)
wurden die aktuellen Proben des Gossenkoéllesees mit neun
Referenzpopulationen verglichen (Tabelle 1). Von diesen Refe-
renzen reprasentieren drei rein danubischstimmige Populati-
onen, drei reprasentieren atlantische Zuchtpopulationen und
drei repréisentieren Wild-Populationen der atlantischen Linie
aus bayrischen Fliissen, die natiirlichen Ursprungs sind.
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Bild 2: Ergebnis einer Hauptkomponentenanalyse der Mikro-
satelliten auf Populationsniveau inklusive Gossenkollesee und
neun weiteren Referenzpopulationen
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Bild 1: a) Drohnen-
Aufnahme des Gos-
senkollesees 2016

b) eine am 12.08.2015
im Gossenkollesee ge-
fangene Bachforelle

Bild 2 veranschaulicht die generelle Divergenz der Populatio-
nen entlang der zwei Hauptkomponenten der PCA, die auf den
Allelfrequenzen der Mikrosatelliten basiert. Die X-Achse trennt
die danubischen Populationen (ETR, KOT, WOL, GOS) und die
atlantischen Populationen (HAR, DLZ, AND, GOL, FOR, HAA)
klar auf. Die zweite Achse (Y-Achse) unterscheidet (auf der
rechten Hélfte des Graphs) zwischen atlantischen Zuchtpopula-
tionen (AND, DLZ, HAA) und natiirlichen Populationen aus
Bayern (GOL, FOR, HAR). Die Trennung zwischen GOL und
anderen danubischen Populationen ist typisch und deckt sich
mit unseren Erwartungen, da natiirliche danubische Popula-
tionen so einzigartig sind und sich die GOS-Population in einem
weit entfernten Einzugsgebiet verglichen mit jenen Populationen
aus der Steiermark und jener aus Kédrnten befindet.

Die untersuchte Population wurde einer Struktur-Analyse
nach Pritchard et al. unterzogen, um zu erfahren, zu welchen
der Referenzpopulationen die untersuchten Proben basierend
auf ihrer Genetik, gruppieren. Cluster 1 (griin) umfasst hierbei
die danubischen Wildpopulationen, zu welchen auch die unter-
suchten Populationen gruppieren. Der zweite Cluster (rot)
umfasst sowohl die atlantischen Zuchtpopulationen als auch die
Wildpopulationen (Bild 3).

Die Gossenkollesee Proben (100 % griin) zeigen keine Anzei-
chen von Introgression mit der atlantischen Linie (rot). Dies
untermauert sowohl die Resultate der mtDNA-Analyse als auch
der PCA. Da nur sehr wenige Populationen so eine Struktur auf-
weisen unterstiitzen die Resultate die Annahme, dass diese ein-
zigartige Population zu einer Zeit entstanden ist (vermutlich im
Mittelalter), als alle in Frage kommenden mdéglichen Ursprungs-
populationen in der Nihe auch rein danubisch waren.

2 eDNA

2.1 Einleitung

Die Detektion von aquatischen Makro-Organismen durch Spuren
ihrer DNA im Wasser stellt eine sehr vielversprechende nicht-
invasive Methode im Gewdssermanagement dar. Aus einer Was-
serprobe konnen anhand von DNA-Stiicken, welche von allen im
und am Wasser lebenden Organismen abgesondert werden, der
sogenannten eDNA (environmental DNA, Umwelt-DNA), Arten-
nachweise erbracht werden. Anwendungsbeispiele unterstreichen
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Bild 3: Ergebnisse der Struktur-Analyse der untersuchten
Populationen, jeder Balken entspricht einem Individuum,
die Y-Achse zeigt den Anteil der Zugehorigkeit zu den zwei
Gruppen (atlantisch = rot, danubisch = griin)

die Breite an ¢kologischen Fragestellungen, in denen eDNA-
Detektion angewendet wird [6], [7], [8]. Beispielsweise wurde
gezeigt, dass die Methode zur Bestimmung der Biodiversitit Vor-
teile im Vergleich zu klassischen Methoden zur Biodiversitits-
Bestimmung bietet [9]. Diese Anwendung kann Informationen
zur vorkommenden Artengemeinschaft sowie invasiven Arten
mit einer einzigen nicht-invasiven Probenahme liefern [10].

Das Forschungsprojekt ,,E + eDNA® [11] wurde mit dem Ziel
gestartet, mogliche Vorkommen von seltenen Kleinfischarten
im Einzugsgebiet der Isel flussauf von Lienz sowie im in die Drau
miindenden Debantbach zu erheben. Die Erhebungen erfolgten
auch mittels konventionellen Elektrobefischungen. Diese Studie
soll einen qualitativen Uberblick iiber etwaig vorkommende
Kleinfischpopulationen geben und stellt die erste Anwendung
der eDNA zum Nachweis von Fischarten in Osterreich dar.

2.2 Untersuchungsgebiet

Die Isel ist der langste Fluss Osttirols und entwéssert auf einer
Linge von 57,3 km ein Einzugsgebiet von 1 203,4 km?, von dem
70 km?® vergletschert sind.

Neben der Isel und ihren Zufliissen wurde auch der Debant-
bach untersucht. Der Debantbach ist ein linksufriger Zufluss der
Drau mit einer Lauflinge von 21,2 km und entwdssert ein
97,2 km? grofRes Einzugsgebiet. Insgesamt wurden 29 Gewisser-
abschnitte im Einzugsgebiet der Isel und des Debantbachs
beprobt (Bilder 4 und 5). Das Vorkommen naturkundlich schiit-
zenswerter Arten, wie etwa der im Anhang II der Flora-Fauna-
Habitat-Richtlinie angefiihrten Koppe (Cottus gobio), bzw.
deren obere Verbreitungsgrenze ist insbesondere im National-
park Hohe Tauern von groflem Interesse.
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Sdmtliche Untersuchungsstandorte wurden verortet und die
Grafik bietet zudem eine Ubersicht der Fisch- und Bioregionen
in den Einzugsgebieten (Bilder 5 bis 7).

2.3 Methodik

Die qualitative Befischung der Strecken erfolgte von 13.10. bis
15.10.2015 watend mittels Elektrobefischung. Insgesamt wurden
25 Gewdsserabschnitte mit einer Linge von mindestens 50 m
qualitativ befischt, die potenzielle Lebensrdume fiir Kleinfisch-
arten bieten. Es wurde selektiv auf Kleinfischarten gefischt. Ins-
gesamt wurden neun Fischarten nachgewiesen: Asche, Aitel,
Bachforelle, Bachschmerle, Elritze, Griindling und Koppe sowie
die allochthonen Fischarten Bachsaibling (Salvelinus fontinalis)
und Regenbogenforelle (Oncorhynchus mykiss). Zusitzlich
wurden weitere aktuelle Befischungsergebnisse aus der Region
beriicksichtigt.

Die eDNA-Probenahmen wurden etwa einen Monat danach
am 12.11 und am 18.11.2015 bei giinstigen Witterungsbeding-
ungen (kein Niederschlag) durchgefiihrt. Parallel dazu wurden
die hydrologischen Bedingungen erhoben: neben der Messung
von Vor-Ort-Parametern (Temperatur, pH-Wert, Leitfdhigkeit
und Sauerstoffgehalt) wurden Wasserproben zur physiko-
chemischen Analyse entnommen. Fiir die eDNA-Analyse
wurden an jeder Stelle zwei Wasserproben (jeweils 0,5 1) am
unteren und oberen Ende der Befischungsstrecke entnommen
und innerhalb von 24 h auf Glasfaser-Filter (GF-C bzw. GF-F)
filtriert und in Puffer-Losung (Longmire’s solution) bei Raum-
temperatur gelagert (s. [12]). Die weiteren Laborarbeiten erfolg-
ten im Lodge Lab an der University of Notre Dame. Die Extrak-
tion von eDNA aus gefilterten Wasserproben erfolgt mittels des
DNeasy Blood & Tissues Kits (Qiagen GmbH, Hilden Deutsch-
land) mit Modifikationen [13]. Anschliefend wurden die drei
Marker (128, 16S, Cytb) mittels Fisch-spezifischer Metabar-
coding-Primer amplifiziert. Eine Metabarcode-Library wurde
unter Verwendung des Nextera XT DNA 96 Kits mit geringfiigi-
gen Modifikationen [13] erstellt. Paired-end-Sequenzierungen
wurden auf einem Illumina-MiSeq-Sequenzierer durchgefiihrt
(s. [14]). Nach der OTU-Generierung und -Analyse [15] und der
HMMER-Filterung [16] erfolgte die Art-Zuordnung, wobei Refe-
renzsequenzen aus GenBank (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
genbank/) verwendet wurden. Es wurde fiir einen positiven Art-
nachweis definiert, dass mindestens zwei DNA-Abschnitte mit
entsprechenden Sequenzen in einem oder mehreren Gen-Mar-
kern in mindestens einer der beiden Proben (vom oberen bzw.
unteren Ende der Untersuchungsstrecke) detektiert werden
miissen. Die - in der gegenstidndlichen Studie generierten
Sequenzen - sind im ,,Sequence Read Archive“ (SRA; https://
www.ncbi.nlm.nih.gov/sra/) archiviert.

2.4 Ergebnisse & Diskussion

Mittels Elektro-Befischungen wurde die Bachforelle an den
meisten Untersuchungsstandorten nachgewiesen. Die alloch-
thone Regenbogenforelle wurde in acht Streckenabschnitten
dokumentiert. Asche, Bachsaibling und Koppe wurden an je
drei Standorten gefangen. Aitel, Bachschmerle, Elritze und
Griindling wurden ausschlieflich in der Probestrecke im
Wartschenbach gefangen. Im Zuge dieser Untersuchung
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Bild 4: Ubersicht iiber die Probenstellen und die verwendeten Be-
zeichnungen (TWK27/28/29 befinden sich alle im Nahbereich von
TWKO3, in der Auenlaue und werden nicht gesondert dargestellt)

konnten insgesamt vier der als Zielarten definierten Klein-
fischarten an vier Untersuchungsstandorten im Einzugsgebiet
der Isel und des Debantbachs nachgewiesen werden. Hierbei
handelt es sich um die Arten Koppe, Bachschmerle, Elritze und
Griindling. Anhand der Elektro-Befischungen wurden vier
Koppen im Michlbach nachgewiesen. Jeweils zwei Koppen
konnten im Schlaitenbach sowie im Debantbach dokumentiert
werden und im Wartschenbach wurden neben einer Bach-
schmerle und 15 Griindlingen 66 Elritzen gefangen. Im
Rahmen der gegenstdndlichen Studie wurden keine Elektro-
Befischungen in der Auenlaue durchgefiihrt (TWK03/27/28/29),

allerdings liegen Befischungsdaten aus dem Jahr 2014 sowie
Beobachtungen vor, so dass der Fischbestand in der Auenlaue
gut dokumentiert ist.

Eine Ubersicht der gefangenen bzw. nachgewiesenen Fisch-
arten an den verschiedenen Untersuchungsstandorten findet
sich in Tabelle 2.

Insgesamt konnten 14 Arten nachgewiesen werden. Somit
konnten mehr Arten als bei den qualitativen Elektrobefischungen
dokumentiert werden. Dies erklért sich nicht zuletzt durch die
Art der Elektro-Befischung, die qualitativ in potenziell geeigne-
ten Habitaten von Kleinfischarten erfolgte. Allerdings konnten
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Bild 5: Ubersicht der Untersuchungsstandorte sowie
der Fisch- und Bioregionen in den Einzugsgebieten der
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auch mit der eDNA-Methodik nicht alle vorkommenden Arten
nachgewiesen werden, so fehlen Nachweise von Hecht (Esox
lucius), Huchen (Hucho hucho) und Strémer (Telestes souffia).
Griinde dafiir sind eventuell in der geringen Populationsgrofie
oder im Probenvolumen zu suchen. Im Folgenden werden die
Ergebnisse hinsichtlich der selteneren Arten analysiert.

Die Nachweise des Aitel (Squalius cephalus) sind plausibel,
bis auf den Nachweis im Bereich Kalserbach/Lana (TWK20). In
diesen Abschnitt (Epirithral), der zudem vom Vorfluter durch
natiirlich Kontinuumsunterbrechungen getrennt ist, scheint ein
Vorkommen des Aitel nicht plausibel. Dennoch konnte diese
Dokumentation verifiziert werden: so wurden in diesem
Abschnittvor einigen Jahrenim Zuge von Fischbesatzmafinahmen
Aitel besetzt.

Die Funde der Kleinfischarten (Bachschmerle, Elritze,
Griindling) im Wartschenbach konnten von beiden Methoden
bestitigt werden, zudem konnte im Miindungsbereich des
Kalserbaches die Bachschmerle (Barbatula barbatula) mit Hilfe
der eDNA nachgewiesen werden. Bemerkenswert ist der Nach-
weis des Griindlings (Gobio gobio) im Bereich Schwarzach/
Seebachbriicke (TWK17), was mit hoher Wahrscheinlichkeit
darauf zuriickzufiihren ist, dass die Art in einem See im Ein-
zugsgebiet vorkommt.

Die im Michelbach (TWKO05) und Schlaitenbach (TWKO04)
mittels Elektrobefischung nachgewiesenen Koppen (Cottus gobio)
konnten durch die eDNA moglicherweise aufgrund zu geringer
Populationsgrofie bzw. zu geringen Probenvolumens nicht nach-
gewiesen werden. Eine gute Ubereinstimmung beider Methoden
gab es dagegen im Debantbach, mittels eDNA konnte die Koppe
zusitzlich im Wartschenbach nachgewiesen werden. Die weiteren
Nachweise in der Auenlaue decken sich mit den Erfahrungen der

Bild 7: Gestreckter Verlauf
des Gschlossbaches im
befischten Streckenab-
schnitt (GB02,2 links). Links-
ufrige Schotterbank im
Bereich der weiter flussab-
warts situierten Probe-
strecke (GBO1,1 rechts)
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Bild 6: Befischter Strecken-
abschnitt der Kleinen Isel
(1S48,3 links) und des Mau-
rerbachs (MB0O,0 rechts)

Fischereiberechtigten, allerdings wurden hier im Zuge der vorlie-
genden Studie keine Elektrobefischungen durchgefiihrt. Uberra-
schend ist der Nachweis der Koppen im Stalleralmbach (TWK18),
allerdings bestdtigte der Fischereiberechtigte die wiederholte
Beobachtung von Koppen in diesem Gewisser in den letzten
Jahren. Inwiefern die eDNA-Methode hier evtl. eine Koppen-
populationen im See, aus dem der Stalleralmbach herausflief3t,
detektierte, die mittels Elektrofischerei natiirlich nicht im Bach
nachgewiesen werden kann, ist noch zu kldren.

Die Nachweise des Sonnenbarsches (Lepomis gibbosus) sind
mehr als iberraschend, da diese an den Untersuchungsstellen
keine geeigneten Habitate finden kdnnen. Dies zeigt allerdings,
dass eDNA auch von weiter entfernten Stillgewéssern eingetra-
gen werden kann. Im Frosnitz-Bach ist ein kleiner Teich im
Bereich Gruben vorhanden, in dem Sonnenbarsche vorkommen.
Betreffend des Nachweises im Stalleralmbach kénnte sich theo-
retisch ein Vorkommen im Obersee befinden (wobei dieser auf
ca.2 000 m liegt).

Der Nachweis des Moderlieschens (Leucaspius delineatus)
stellt unseres Wissens — nach dem Nachweis der Art am Mie-
minger Badesee — den 2. Nachweis in Tirol dar, wobei hierzu
anzumerken ist, dass das Moderlieschen (das in Aquaristik-
Geschiften regelméfig angeboten wird) sicherlich ,,unentdeckt“
in vielen Gartenteichen schwimmt. Der Nachweis im Schlaiten-
bach (TWKO04) bezieht sich somit vermutlich auch auf einen
Teich im Einzugsgebiet.

Die Nachweise der Aalrutte (Lota lota) sind allesamt plau-
sibel, aufler der Nachweis in der Schwarzach (TWK16). Mogli-
cherweise wurde auch diese Art in den Obersee eingesetzt, an
der Untersuchungsstelle selbst findet die Aalrutte jedenfalls
keinen geeigneten Lebensraum.
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Tabelle 1: Referenzpopulationen: vier atlantische Zucht-
linien, drei natirliche atlantische Populationen aus Bayern
und drei rein danubische Populationen aus der Steiermark
und Karnten (Quelle: Weiss)

Probensetkiirzel Befischungsstelle ~ Zugehorigkeit

AND Andritz-Zucht atlantische Zucht

ETR Etrachbach autochthon
danubisch

FOR Forellenbach autochthon
atlantisch

GOL Goldbach autochthon
atlantisch

HAA Haarauer Saige autochthon
atlantisch

KOT Kotalmbach autochthon
danubisch

WOL Wolfsgrabenbach autochthon
danubisch

HAR Zucht aus Danemark atlantische Zucht

DLZ Dolezal-Zucht atlantische Zucht

Der Nachweis des Zanders (Sander lucioperca) im Debant-
bach ist auf Teiche im Einzugsgebiet zuriickzufithren. Nach-
weise des Welses (Silurus glanis) im Wartschenbach und Schlai-
tenbach sind iiberraschend, konnten aber insofern verifiziert
werden, als dass von lokalen Fischern auf einen Besatz mit
Welsen in der Vergangenheit hingewiesen wurde.
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Die vorliegende Pilotstudie zur Anwendung der eDNA-
Methodik in alpinen Einzugsgebieten (Deiner et al. 2016) konnte
einen wesentlichen Beitrag zur methodischen Herangehens-
weise liefern. So wurde gezeigt, dass sich bei Bearbeitung der
Proben (Filtrierung der gekiihlten Proben innerhalb von 24 him
Labor) keine Auftilligkeiten hinsichtlich der Detektierbarkeit
von Fischarten ergeben. Weiters wurde die Sensibilitdt der
Methode durch verifizierbare Nachweise von Kleinfischarten aus
Teichen im Einzugsgebiet untermauert. Zudem zeigen sich gute
Ergebnisse, d.h. eine (meist) vollstindige Erfassung der vor-
kommenden Fischarten in den Oberldufen und kleineren Gewis-
sern, wahrend in den grofleren Vorflutern - insbesondere der
Isel - einige Arten fehlen, so zum Beispiel der Huchen (Hucho
hucho), bzw. die Faunenzusammensetzung an einer Unter-
suchungsstelle nicht vollstindig abgebildet wird. Dies lasst
darauf schlieflen, dass ab einer bestimmten GewdssergrofSe das
Probenvolumen bzw. die Probenanzahl erhoht werden muss.

3 Reslimee und Ausblick

Der vorliegende Artikel prisentiert zwei Anwendungen geneti-
scher Methoden zur Charakterisierung heimischer Fischbe-
stande. Die populationsgenetischen Untersuchungen haben sich
zu einer Standard-Methode entwickelt. Der Einsatz dieser
Methoden insbesondere in Zusammenhang mit der Zucht von
Urforellen (danubische Forellen) ist essentiell, um Artenschutz-

Tabelle 2: Ubersichtstabelle der nachgewiesenen Fischarten (eDNA = blauer Punkt; Elektrobefischung = roter Punkt; Farbcodes
siehe Legende) in den Probestrecken sowie Einstufung der Fischregion (Quelle: Weiss et al.)

‘FE
fa £ fsEs: 5 £ 0§ =3 B
5% o a b % S5 f S EFE .23 iz
= g " a0 = £ om £= == 3 £ % ]
s£d ¢ 18 Eeopifig, fEiEi, if g 53
IR Ecfcifscressdadcs
Code / Probenstrecke Gewiisser stelle Fischregion 558 S35 - 5 53 B2 S&EESEEE 823 = 3
TWEOL / WB00,1 ‘Wartschenbach  Unterlauf keine Angabe®* . o a8 x [ ] x a9 @ [ [ ] [ e
TWK(2 / DBO3S [ebanthach u.h. £W-klocker Epirhithral o8 . TR X
TWKO3 Forellenhof Moosbrunnguelle % X x X X [
TWHO4 / 5800,1 Schlaitenbach  Unterlauf keine Angabe** . . 1 ) ) L
TWEKDS / MID0.3 Teich bis Bricke Landesstr. [ ] L L ae
TWEKQS [ 1507.3 Isel geEgeniber Schottergrube Zeiner Hyporhithral groft X L3 ® X L1 ae @ X
TWKO? /15185 Isel 350m o.h. KW % X [ 1] ae @ L] 1]
TWKOS [ 1523.4 Isel 300 m nach Galerie Feld Metarhithral x [ 1] . 8 (]
TWEDS [1531,1 Isel wor Anstieg Landesstrafte nach Virgen Epirhithral L ] ee @ [ ]
TWK10 / 15367 Isel Virgen, Bereich Niedermauern Egirhithral [ e @ )
TWK11 /1548.0 1sel Straden Epirhithral x x e [
TWK1Z / MBOO,D Maurerbach Striden keine Zugrdnung* . e o )
TWK13 h h o.h, Geschiebesperre hithral [ .ee @ (1]
TWE14 [/ SA03,4 Schwarzach w.h. Erlachgalerie Metarhithral [ ] ae @ [ ]
TWK1S [ 5A19,9 Schwarzach Briscke zu Jesacher i [ 1] [T ] []
TWK16 / 5428,1 Schwarzach Miindung Stalleralmbach Epirhithral ) ) . ] )
TWK17 /54349 Schwarzach Seabachbricke Epirhithral [ ] X X @
TWik1d /5T01.8 Stallesalmbach  Stalleralmbach keine Zuordnung* [ ] [ ] [ 1] [ ] .8 []
TWK19 / KBOD,5 Haotel Sportland [ ] L ] LK ] L]
TWKZ0 / KBOS,3 Kalserbach Lana / Unterlesach Epirhithral L] LI 1] L] L]
TWE21 /15,6 im Dorfertal ae
TWK22 / T802,7 Tauernbach ProsseRs Egrhitheal [ ] e @ [ ]
TWEZ3 [ TBOG,5 Tauernbach Gruben Epirhithral [ ] [ ] [ [ ]
TWi24 / GBOL1 Gschlgssbach Aussergschloss keine Zugrdnung* a9 _ee
TWK2S [ GBO2,2 Gschldssbach Innergschldss keine Zuordnung® ae
TWH26 / F200,1 Frosnitzbach 100m vor Miindung Taueraks Egirhithral ) e
TWia7 HAwenlave P1 Greiter Lave hithral L] L3 X 8 X ax @x [ ] [ ]
TW2E Auenlaue P2 u.h, Miindung Frauenh. Metarhithral e x e x ex @ ®x X ®X
TWK29 Auenkaue P3 Unterlauf i *x *x ®x *x @ *x ®x
aktueller Nachweis durch: & eDNA @ Elektrobefischung  x = Vorkommen bekannt
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projekte sinnvoll zu gestalten und Besatzmafinahmen nachhal-
tig durchfiihren zu konnen.

Der Einsatz von eDNA unter Verwendung der Moglichkeiten,
die sich aus der NGS-Technologie ergeben, stellt ein vielverspre-
chendes Instrument fiir Monitoringprogramme dar. Diese
konnen eine wertvolle Ergdnzung zu den konventionellen
Methoden (Beprobung, taxonomische Bearbeitung) sein, denn
die Entnahme von Wasserproben und Analyse (Nachweis von
Arten iiber Bruchstiicke aus deren DNA) kann die Monitoring-
Frequenz und Dichte deutlich erh6ht werden.

Uber entsprechende Monitoringdaten kénnen z.B. Renatu-
rierungsmafinahmen evaluiert werden, wobei durch eine hoch-
aufgeloste Probenahme auch zeitliche sowie raumliche Aspekte
der Besiedelung analysiert werden kénnen. Zudem kann gezielt
nach naturschutzfachlich interessanten Arten gesucht werden.
Aber die eDNA-Methodik bietet auch eine gute Moglichkeit die
Habitate sensibler Zielarten (z.B. Flussperlmuschel, Fluss-
krebse) abzugrenzen bzw. zu erfassen. Weiters konnen mit Hilfe
dieser Methodik Neozoen detektiert bzw. deren Ausbreitung
dokumentiert werden.

Fiir Monitoringprogramme stellt die Methodik eine robuste
und objektive Moglichkeit dar, Biozonosen und deren Habitate
zu charakterisieren und Langzeitentwicklungen zu evaluieren.
Wesentlich ist die weitere Grundlagenforschung bspw. betref-
fend der Ausbreitungsdistanzen von eDNA (z. B. Traugott et al.
in diese Ausgabe der WasserWirtschaft [17]), aber auch in Hin-
blick auf Fragen betreffend Proben-Volumina (abhingig vom
Gewissertyp) und der verwendeten Methodik, so dass die eDNA-
Methode praxistauglich etabliert und eingesetzt werden kann.
Es ist davon auszugehen, dass bereits in einigen Jahren eine kos-
ten-effektive Methode etabliert sein wird, welche das Monito-
ring und damit die Grundlage fiir Management von aquatischen
Systemen wesentlich unterstiitzt.
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