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POPULATIONSGENETISCHE UNTERSUCHUNGEN VON ROTAUGEN IN DER LIMMAT

1 ZUSAMMENFASSUNG

Von 2000 bis 2009 wurden im Stausee Wettingen Rotaugen aus einer Zucht in Deutschland
besetzt (kein Besatz in den Jahren 2005 und 2008). Die Fischereibehdrde des Kantons Aargau
wollte herausfinden, ob die Besatzmassnahmen von standortfremden Rotaugen im Stausee
Wettingen erfolgreich waren und welche Auswirkungen diese auf die populationsgenetische
Struktur der ortsansdssigen Rotaugen hatten. Zum Vergleich wurden ebenfalls Rotaugen
weiter flussaufwarts an der Limmat vom Stau Letten beprobt, wo keine Rotaugen eingesetzt
wurden.

Die Resultate der genetischen Analysen der drei Rotaugenpopulationen sind eindeutig.
Sie zeigen, dass sich die Rotaugen aus der deutschen Fischzucht genetisch stark von den
beiden einheimischen Limmatrotaugen (Wettingen und Letten) unterscheiden. Die
standortfremden Rotaugen aus der Fischzucht in Deutschland eignen sich somit wie erwartet
nicht flir Besatzmassnahmen.

Die Resultate zeigen auch, dass zumindest ein Teil der besetzten Rotaugen (iberleben
konnte und sich natiirlich mit den einheimischen Rotaugen fortgepflanzt hat, was zu einer
genetischen Introgression in die einheimische und lokal angepasste Population gefiihrt hat.
Diese Hybridisierung (genetische Vermischung) kann zu einem Verlust der lokalen Anpassung
der Rotaugen im Stausee Wettingen geflihrt haben. Der Grossteil der Population in Wettingen
besteht zurzeit aber noch aus dem einheimischen Genpool mit geniligender genetischer
Vielfalt. Es sind also keine Anzeichen vorhanden, die eine Auszlichtung mit standortfremden
Rotaugen rechtfertigen wiirde. Von weiteren Besatzmassnahmen mit Rotaugen aus einer
standortfremden Population (z.B. Fischzucht in Deutschland) ist deshalb dringend abzusehen.

Schliesslich zeigen die Resultate, dass ein Grossteil der Rotaugen in Wettingen (ca.
92%) von der natirlichen Fortpflanzung stammt. Somit konnten die Besatzmassnahmen die
Populationsgrosse nicht signifikant erhéhen. Aufgrund der funktionierenden natirlichen
Fortpflanzung der Rotaugen in der Limmat, scheint deshalb auch ein Kompensationsbesatz mit
einheimischen Rotaugen wenig erfolgsversprechend zu sein. Eine nachhaltige Erholung der
Rotaugenpopulationsgrosse in Wettingen, ist nur durch Anpassungen der biotischen und
abiotischen Umweltbedingungen zu erreichen.

4 ( Aquabios
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2 AUSGANGSLAGE

Die meisten kommerziell genutzten Fischarten werden in der Schweiz durch
Besatzmassnahmen beeinflusst. Es wird davon ausgegangen, dass die Populationsgrdssen der
natlirlichen oder durch die Fischerei verursachten schwankenden Jahrgangsstarken durch
Besatzmassnahmen stabilisiert und dadurch in bestimmten Gewdssern die fehlende natirliche
Reproduktion kompensiert wird [1]. Der Erfolg dieser Massnahmen ist sowohl national [1, 2]
als auch international sehr unterschiedlich [3, 4]. Darlber hinaus werden mehr und mehr auch
die negativen Auswirkungen erkannt, die der Besatz auf die Fitness, das Uberleben, die
genetische Vielfalt und auf die Erhaltung von lokalen Anpassungen der Populationen haben
kann [5-10]. Nebst dem Ziel, die Populationen zu starken, werden Besatzmassnahmen auch
durchgefihrt, um lokal ganz oder fast ausgestorbene Populationen wieder anzusiedeln. In der
Schweiz ist bei den Fischen der Lachs wohl das bekannteste Beispiel [11].

Wird eine Besatzmassnahme durchgefiihrt, ist es wichtig, ein allgemeines Ziel
(Initialbesatz, Ertragsbesatz, Attraktivitdtsbesatz, Kompensationsbesatz, Manipulationsbesatz)
zu definieren [12]. Wissenschaftlich ist es erwiesen, dass eine nachhaltige Verbesserung der
Fischbestande nur durch einen Initialbesatz zu erreichen ist [12]. Alle weiteren
Besatzmassnahmen und deren Ziele miissen aus 6kologischer Sicht hinterfragt werden [12].
Auch bei Wideransiedlungsprojekten (Initialbesatz) sollte eine sorgfiltige strategische Planung
und eine Risiko/Nutzen Abwagung durchgefiihrt werden [13], was bei Fischen nur selten der
Fall ist. Dabei ist wichtig, dass die Wiederansiedlungsmassnahmen nur getroffen werden, wenn
eine natirliche Besiedelung unwahrscheinlich erscheint.

Dass bei Besatzmassnahmen maoglichst lokal angepasste Fische mit geniigender
genetischer Variabilitdt eingesetzt werden sollten, diirfte mit den heutigen Kenntnissen tber
Genetik und lokalen Anpassung selbstverstandlich sein. Trotzdem wird auch dieser Punkt oft
noch vernachlassigt, obwohl bekannt ist, dass der Besatz mit nicht angepassten Fischen die
Fitness der einheimischen Populationen negativ beeinflussen kann und somit das Gegenteil
vom erhofften Ergebnis verursacht [3, 14, 15]. Schliesslich ist es wichtig, dass der Erfolg eines
Besatzes Gberprift wird [16].
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Abbildung 2-1. Statistik des Rotaugenbesatzes, der im Stausee Wettingen durchfihrt wurde (2000-2013).

Ublicherweise werden in der Schweiz nur die fiir die Fischerei relevanten Fischarten
besetzt [17]. In den letzten Jahren wurden aber vermehrt auch 6konomisch weniger
interessante Fischarten besetzt, die lokal, regional oder national vom Aussterben bedroht sind.
Im Kanton Aargau sind dies beispielsweise Nasen, Lachse, Groppen sowie einheimische
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Krebsarten und Bachmuscheln [16]. Von 2000 bis 2009 wurden im Stausee Wettingen aber
auch Rotaugen besetzt (Abbildung 2-1). Rotaugen werden durch Sportfischer seit Jahren im
Stausee gezielt befischt. Da die Fange schon seit langerer Zeit zurlickgingen, hat man, um
diesen Rickgang entgegen zu wirken, zwischen 2000-2009 mittels Besatzmassnahmen
versucht, die Population wieder aufzubauen. Die Fische wurden von einem lokalen Ziichter
(http://www.biofischzucht.ch/) bezogen, der diese seinerseits aus einer deutschen Zucht

importierte.



http://www.biofischzucht.ch/
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3 FRAGESTELLUNG

Die Fischereibehorde des Kantons Aargau wollte herausfinden, ob die Besatzmassnahmen von
standortfremden Rotaugen im Stausee Wettingen erfolgreich waren und welche Auswirkungen
diese auf die populationsgenetische Struktur hatten. Dabei stand die Frage im Zentrum, ob sich
die Zuchtfische etablieren konnten oder ob eine lokal angepasste und einheimische
Rotaugenpopulation erhalten geblieben ist.

Die Fragestellungen kénnen daher folgendermassen zusammengefasst werden:

| War der Besatz der Rotaugen erfolgreich? Inwiefern hat eine genetische Vermischung
der eingesetzten Rotaugen mit den lokalen Rotaugen stattgefunden und wie
unterscheidet sich die Situation im Vergleich zu einer Referenzpopulation aus dem Stau
Letten, wo keine Rotaugen besetzt wurden?

[ | Wie gross ist der Anteil Rotaugen im Stausee Wettingen, der dem Besatz zugeordnet
werden kann?

| Unterscheiden sich die Rotaugenpopulationen von den beiden Stauseen in der Limmat
und der Zuchtpopulation genetisch und welche genetische Diversitdt finden wir
innerhalb der drei Stichproben?

Um diese Fragen kldren zu konnen wurde das Zoologische Institut der Universitdt Basel vom
Kanton Aargau (Sektion Jagd und Fischerei des Departement Bau, Verkehr und Umwelt)
beauftragt, eine populationsgenetische Studie durchzufiihren. Aquabios GmbH wurde
anschliessend der Auftrag erteilt die wissenschaftlichen Resultate in einem Bericht
zusammenzufassen.

& & Aguabios /
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4 MATERIAL UND METHODEN

4.1 PROBENAHME

Fir die Probenahme wurden in den Jahren 2010 und 2011 in der Limmat insgesamt 120
Rotaugen (Rutilus rutilus) gefangen, 90 Rotaugen im Stausee Wettingen (Fischpass & Stausee)
und 30 Rotaugen im Stau Letten. Weiter wurden 30 Besatzfische aus der Rotaugen-Fischzucht
in Deutschland fir die Auswertungen herangezogen (Abbildung 4-1, Abbildung 4-2).

Fischzucht, Deutschland
(Besatzfische)
o

/
7
7
Ay 7 [+)
!
| | A /’L/V‘/g 3
o { S 74 {
(1 Untersiggentna ( / Q/r.,'b Ny
ot (1) ? b Q
tons 4 = | b \ / )/gL
.\ b " o \
A i s w KANTON P f\
e ‘ wo A~ e & Eonatades Ay ZURICH %
Gabenatort ( ' {
Baden | 7 ~d
[ wmmq.n/ \\
\,«“ R Lupiach, La
Stausee Wettingen , \ )
Neuanhot | Warsedes J
\ )
on. S\ttt i
Spronanbac YN o Welningen
° & / Goroldumil, O s
Y, \ Séarmnd engatringen
o v i T e
W) /
- \ Limmat
KANTON 3 . Stau Letten

AARGAU I
{ Zlrich \

Abbildung 4-1. Lageplan der Probenahmestandorte. Der genaue Ursprung der deutschen Zuchtfische ist nicht
bekannt.

4.2 AUSWAHL DER GENETISCHEN MARKER

Um die genetischen Unterschiede und Verwandtschaften zwischen verschiedenen Stichproben
zu analysieren, werden oft Mikrosatellitenmarker verwendet. Ein Mikrosatellit ist eine Region
des Erbguts, in dem sich kurze DNA-Sequenzen oft wiederholen (z. Bsp. 3’ ATATATATAT...AT
5’). Diese sind flr populationsgenetische Untersuchungen niitzlich, weil sie nicht fiir Gene
kodieren und selektiv meist neutral sind. Ausserdem weisen sie eine hohe Mutationsrate auf
und kénnen daher auch rezente Ereignisse im Erbgut reflektieren. In der vorliegenden Studie
wurden sechs solche Mikrosatelliten-Loci untersucht [18].
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4.3  LABORARBEITEN

Die Desoxyribonukleinsdure (DNS) wurde aus kleinen Flossenstiickproben mit einem Salz-
Prazipitationsprotokoll (adaptiert von [19]) extrahiert. Die verschiedenen Mikrosatelliten-Loci
wurden fir jede Probe mittels einer PCR (Polymerase Kettenreaktion) amplifiziert (optimiertes
PCR Protokoll aus [20]). Die Fragmentlange der einzelnen Allele fir jeden Mikrostallitenmarker
wurde mit der Software GeneMapper® (Applied Biosystems) bestimmt.

4.4  STATISTISCHE AUSWERTUNGEN

Um die Verstandlichkeit des Dokumentes zu optimieren, werden die Methoden und die

statistischen Auswertungen zusammen mit den Ergebnissen jeweils kurz erklart.

4"'x

Abbildung 4-2. Links: Luftaufnahme des Stausees Wettingen. Rechts: Luftaufnahme des Staus in Letten bei Zirich.
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5 ERGEBNISSE

Um den Bericht moglichst verstandlich zu gestalten, werden in einem ersten Schritt die
Populationsstruktur und somit die genetische Differenzierung innerhalb und zwischen den
Populationen besprochen. Erst im zweiten Schritt wird anschliessend die selektive Neutralitat,
die Unabhéngigkeit der verschiedenen Loci und die Qualitat der Daten diskutiert.

5.1 GENETISCHE DIFFERENZIERUNG DER POPULATIONEN UND SUBSTRUKTUR

Die Resultate der genetischen Differenzierung der drei Rotaugenstichproben (Stausee
Wettingen, Stausee Letten sowie Besatzmaterial Fischzucht aus Deutschland) zeigen,
dass die beiden Limmatstichproben genetisch klar vom Besatzmaterial verschieden sind.
Die Resultate zeigen auch, dass sich die Besatzmassnahmen genetisch negativ auf die
einheimischen Rotaugen des Stausees Wettingen ausgewirkt haben. Der Anteil der
Rotaugen, die direkt vom Besatz stammen, ist mit ca. 8% jedoch gering. Der Anteil aus
der natiirlichen Fortpflanzung entspricht ca. 92%.

Das meistangewandte Mass fiir die genetische Differenzierung zwischen Populationen ist der
Fsr-Wert (oder Fs-Index.) Dieser beschreibt den Anteil an der Varianz in Allelfrequenzen, der
durch die Einteilung der Individuen in verschiedene Populationen erklart wird [21]. Vereinfacht
ausgedriickt bedeutet dies, dass die berechneten Werte zwischen 0 (die Populationen sind
identisch) und 1 (die Populationen sind komplett verschieden) liegen. Die Fs-Werte wurden im
Programm Arlequin v. 3.1 [22] berechnet. Die Resultate zeigen, dass zwischen den beiden
Limmatstichproben Wettingen und Letten keine signifikanten genetischen Unterschiede
festgestellt werden kénnen (Tabelle 5-1). Die Rotaugen des Stausees Wettingen sowie des
Stausees Letten sind jedoch genetisch stark und statistisch hochsignifikant von den besetzten
Rotaugen der Fischzucht aus Deutschland unterschiedlich (Fsr von 0.086 bzw. 0.105, p < 0.001
Tabelle 5-1). Es fallt jedoch auch auf, dass der genetische Unterschied zwischen dem Stausee
Wettingen und dem Besatzmaterial kleiner ist als der genetische Unterschied zwischen dem
Stau Letten und dem Besatzmaterial (Tabelle 5-1). Dies konnte darauf hinweisen, dass sich die
Besatzmassnahmen auf die Rotaugen im Stausee Wettingen ausgewirkt haben.

Tabelle 5-1. Fs-Werte, die zwischen den drei Rotaugenpopulationen beobachtet wurden (NS: nicht signifikant; *
p<0.05; ** p<0.01; ***p<0.001).

Wettingen Letten Besatz
Wettingen - NS *kx
Letten -0.001 - ok
Besatz 0.086 0.105 -

Unabhangig ihrer Herkunft konnen die genetischen Daten aller Individuen in einer Structure
Analyse [23] zusammengefasst und untersucht werden. Mit dieser Methode kann die Anzahl
genetischer Cluster, welche sich stark voneinander unterscheiden bestimmt werden. Die
Analyse ergab, dass die Rotaugen klar in zwei genetische Gruppen eingeteilt werden kdnnen.
Die erste Rotaugengruppe besteht entsprechend aus den Besatzfischen (Hellblau, Abbildung
5-1) und die zweite Gruppe aus einheimischen Rotaugen aus der Limmat (Dunkelblau). Die

10 ( Aguabios
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Analyse zeigt, dass es sich bei einem Grossteil der Rotaugen, welche aus dem Stausee
Wettingen und Letten beprobt wurden um einheimische Rotaugen und bei der Stichprobe des
Besatzmaterials in der Tat ausschliesslich um standortfremde Rotaugen handelt.

100%
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Wettingen Letten Besatz

Abbildung 5-1. Resultate der Zuweisungsanalyse des Programms Structure. Hellblau dargestellt ist der genetische
Anteil von Besatzfischen und Dunkelblau der genetische Anteil von einheimischen Rotaugen. Jeder vertikale Balken
entspricht einem Individuum.

Es ist ersichtlich, dass im Stausee Wettingen, im Unterschied zum Stau Letten wo kein
einziges Rotauge eindeutig dem Besatzmaterial zugeordnet werden kann, einige Rotaugen
vorkommen, die vom genetischen Fingerabdruck her eher dem Besatzmaterial zugeordnet
werden kdnnen. Bei gewissen Individuen kann auch eine genetische Vermischung der beiden
Stamme festgestellt werden (wenn ca. 50% Anteil Besatzmaterial und ca. 50% Anteil
einheimische Limmatrotaugen). Im Stausee Wettingen werden ca.77% der Fische klar der
einheimischen Rotaugenpopulation zugewiesen (Abbildung 5-2). Ca. 15% scheinen Hybride
zwischen Besatzfischen und einheimischen Rotaugen zu sein und nur ca. 8% der untersuchten
Rotaugen stammen direkt aus den Besatzmassnahmen ab (Abbildung 5-2). Uber alle Proben
gesehen ist klar, dass sich die einheimischen Rotaugen genetisch stark von den Besetzten
Rotaugen und den Hybriden unterscheiden (Abbildung 5-3).

P<0.001 Besatz EHybride W Limmat

8%

10

08

8
g
@
8

Genetische Zuweisung
04

0.2
1

0.0
1

Besatz Wettingen Letten Besatz Wettingen Letten

Abbildung 5-2. Links: Anteil der Individuen, die in der Structure Analyse dem Besatz zugewiesen werden. Rechts:
Anteil der Fische, die dem Besatz, als Hybride oder den einheimischen Rotaugen zugewiesen werden.

& € Aguabios 1




POPULATIONSGENETISCHE UNTERSUCHUNGEN VON ROTAUGEN IN DER LIMMAT
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Abbildung 5-3. Hauptkomponentenanalyse der Allelfrequenzen die zeigt, dass die besetzten Fische aus Deutschland
genetisch stark von den einheimischen Rotaugen aus Wettingen und Letten verschieden sind. Die Hybriden zeigen
wie erwartet Uberlappungen mit beiden Gruppen.
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5.2 RESULTATE BASISANALYSEN

Die Resultate der Basisanalysen weisen auf eine Substruktur innerhalb der Populationen
und auf Null-Allele hin. Es konnten keine Hinweise auf Inzucht beobachtet werden.

Als Erstes wurden die erwartete (He) und beobachtete Heterozygositdt (Hp) in Arlequin v. 3.5
[22] berechnet. Dabei wird fiir jeden Lokus und Uber alle Loci fiir jede Population der Anteil an
heterozygoten Individuen berechnet (d.h. Individuen, die 2 verschiedene Allele an einem Lokus
aufweisen) und mit einem Erwartungswert verglichen. Anschliessend wird die Abweichung von
diesem Erwartungswert (Hardy-Weinberg-Gleichgewicht [24]) flr jeden Lokus und jede
Population in GENEPOP v. 4.2 berechnet [25]. Diese Berechnung Uberprift, ob in einer
Population zu viele oder zu wenige Heterozygote vorkommen. Die Resultate zeigen, dass die
beobachtete Heterozygositdt (Ho) zwischen 0.599 und 0.681 und die erwartete
Heterozygositat (Hg) zwischen 0.669 bis 0.788 liegt (Tabelle 5-2). Dies entspricht in etwa den
Werten, die auch in anderen populationsgenetischen Studien mit Mikrosotalliten bei Rotaugen
gefunden wurden [26, 27]. Wichtig ist, dass alle drei in dieser Studie untersuchten
Populationen signifikant vom Hardy-Weinberg Gleichgewicht (HWE) abweichen. Da die
beobachtete Heterozygositat kleiner war als die erwartete Heterozygositat bedeutet dies, dass
entweder Null-Allele (aufgrund der Methode nicht beobachtete Allele, die jedoch in
Wirklichkeit vorhanden sind) vorliegen oder dass die Populationen aus mehreren genetischen
Einheiten bestehen (Substruktur innerhalb der Population). Aufgrund dieses Resultates ist
auch nachvollziehbar, dass der Inzuchtkoeffizient (Fs) [21], der mit der Software FSTAT
v. 2.9.3 [28] berechnet wurde, fur alle Populationen signifikant verschieden von null war
(Tabelle 5-2). Um zu wissen, ob Null-Allele fir die Abweichungen vom HWE Gleichgewicht
verantwortlich sind, wurde eine statistische Schatzung der Null-Allele [29] durchgefiihrt. Diese
ergab, dass ca. 3% (Stichprobe Stausee Wettingen) bis 5% (Stichprobe Besatzmaterial) Null-
Allele vorhanden sind. Zumindest ein Teil der Abweichungen vom HWE kann demzufolge auf
Null-Allele zuriickgefiihrt werden.

Weiter wurde (berpriift, ob die verschiedenen Mikrosatelliten-Loci physisch auf dem
Erbgut assoziiert sind (Linkage disequilibrium LD). Eine physische Assoziation ist vorhanden,
wenn zwei oder mehr Loci nah zueinander auf dem DNS-Strang liegen. Diese Assoziation
miusste in diesem Fall in allen Populationen ersichtlich sein. Wenn dies der Fall ist, dann
beinhalten gelinkte Loci die gleiche populationsgenetische Information und nur ein Lokus
dirfte fir weitere Auswertungen verwendet werden. Diese Analyse ist aber ebenfalls sensitiv,
wenn Substruktur oder Familieneffekte in einer Population vorhanden sind. Dann sollten die
Abweichungen jedoch nur in den Populationen mit Substruktur oder Familieneffekten
beobachtet werden. Diese Berechnung wurde im Programm Arlequin v 3.5 [22] durchgefiihrt.
Ein gehduftes Auftreten von LD konnte nicht beobachtet werden (Tabelle 5-2).
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Tabelle 5-2. Basisanalysen der genetischen Daten. N entspricht dem Stichprobenumfang, der untersucht wurde; Ay
entspricht der durchschnittlichen Anzahl beobachteter Allele pro Lokus; Az entspricht der fiur den
Stichprobenumfang korrigierten durchschnittlichen Anzahl beobachteter Allele pro Lokus; Hg ist die beobachtete
und Hg die erwartete Heterozygositat mit dem dazugehdrigen P-Wert fiir die Abweichung vom Hardy-Weinberg-
Gleichgewicht, Fs entspricht dem Inzuchtkoeffizient mit dem dazugehorigen P-Wert; N LD entspricht der Anzahl
beobachteten signifikanten physischen Assoziationen zwischen den verschiedenen Mikrosatelliten-Loci.

Wettingen Letten Besatz Total/Mittel

N 75 27 27 129
Ay 9.83 6.33 9.83 8.67
Ag 7.37 6.24 9.40 7.67
Ho 0.658 0.599 0.681 0.65
He 0.704 0.669 0.788 0.72
P-Wert <0.001 0.008 <0.001

Fis 0.065 0.135 0.138 0.11
P-Wert 0.0111 0.0139 0.0028

N LD p<0.01 0(0%) 0(0%) 1(6.7%) 1(2.22%)
N LD p<0.05 1(6.7%) 1(6.7%) 1(6.7%) 3 (6.7%)

Anschliessend wurde die genetische Variabilitat mit zwei verschiedenen Methoden
bestimmt. Erstens wurde die durchschnittliche Anzahl der pro Lokus der beobachteten Allele
fiir jede Population bestimmt (Ay) und zweitens wurde diese Anzahl fir die unterschiedlichen
Stichprobenumfange korrigiert (Ag). Die Anzahl beobachteter Allele (Ay) reichten von 6.33 bis
9.83 und die korrigierte Anzahl Allele (Ag) von 6.24 bis 9.40 (Tabelle 5-2). Auffallig ist, dass die
genetische Variabilitdt in der Besatzpopulation am hdchsten ist, was auf einen vermischten
Muttertierstamm genetisch unterschiedlicher Rotaugenpopulationen schliessen lasst.
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6 DISKUSSION DER RESULTATE UND SCHLUSSFOLGERUNGEN

Die Resultate der genetischen Analysen der drei Rotaugenpopulationen sind ziemlich
eindeutig. Sie zeigen, dass sich die Rotaugen aus der deutschen Fischzucht genetisch stark von
den einheimischen Limmatrotaugen unterscheiden. Nun stellt sich die Frage, ob sich die
Besatzmassnahmen von 2000 bis 2009 auch auf die genetische Integritdt der lokalen
Population ausgewirkt haben. Die Resultate zeigen eindeutig, dass zumindest ein kleiner Teil
der besetzten Rotaugen Uberleben konnten und sich natirlich mit den einheimischen
Rotaugen fortgepflanzt hat, was zu einer unerwiinschten Introgression von ortsfremden Genen
in die einheimische und lokal angepasste Population der Rotaugen in der Limmat gefihrt hat.
Die genetische Integritdt der einheimischen Population wurde somit beeintrdchtigt, was sich
kurz- oder mittelfristig negativ auf die Fitness (d.h. den Fortpflanzungserfolg oder die
Uberlebenswahrscheinlichkeit) der Population auswirken koénnte. Fiir erfolgreiche
Besatzmassnahmen muss die lokale Anpassung beriicksichtigt werden. Deshalb eignen sich
standortfremde Besatzfische nicht fiir Besatzmassnahmen.

Der Grossteil der Rotaugenpopulation des Stausees Wettingen besteht aber immer
noch aus dem einheimischen Genpool. Diese einheimische Population zeigt eine mit anderen
natirlichen Rotaugenpopulationen vergleichbare genetische Vielfalt. Somit konnten keine
Hinweise auf Inzucht festgestellt werden, die eine Ausziichtung der lokalen Population
(Blutauffrischung) rechtfertigen wiirde. Von weiteren Besatzmassnahmen mit Rotaugen aus
einer standortfremden Population ist deshalb dringend abzusehen.

Die Resultate zeigen deutlich, dass die Besatzmassnahmen nicht den gewiinschten
Erfolg gebracht haben. Die Population konnte durch Besatzmassnahmen nicht signifikant
vergrossert werden und heute stammt die Rotaugen Population zu ca. 92% aus der natiirlichen
Fortpflanzung ab. Da die natlrliche Fortpflanzung der Rotaugen im Stausee Wettingen
funktioniert, erscheint ein Kompensationsbesatz, auch wenn dieser mit einheimischen
Rotaugen durchgefiihrt wird, ebenfalls als wenig sinnvoll [12]. Eine Erhéhung der
Rotaugenpopulationsgrosse, falls dies der Typologie des Sees entspricht (Cyprinidensee mit
hoher Oberflachentemperatur im Sommer), ist nur durch Anpassungen der biotischen und
abiotischen Umweltbedingungen zu erreichen.
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