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1. Einführung 
 
 
 Ökonomisch sind Felchen für die Schweizer Berufsfischerei die wichtigste 
Fischgruppe. Sie sind für Forscher aber auch wegen ihrer sympatrischen Artenvielfalt 
innerhalb der Seen von Interesse (Douglas et al., 1999; Hudson et al., 2007), denn 
dies erlaubt die Erforschung der Mechanismen der Artenstehung und Koexistenz von 
Arten, also der funktionellen Biodiversitätsforschung. Während Felchen nördlich der 
Alpen natürlich vorkommen, wurden sie im Tessin im Verlauf der letzten 200 Jahre 
eingesetzt. Heute beherbergen drei südalpine Seen Felchen. Im Lago di Como und 
im Lago Maggiore werden zwei Arten unterschieden, die Bondella und der Lavarello, 
während im Lago di Lugano nur der Lavarello bekannt ist. Aufgrund der ökologisch 
schlechten Fortpflanzungsbedingungen im Lago di Lugano, hat die 
Felchenpopulation seit den 50er Jahren stark abgenommen und ist fast 
ausgestorben. Durch den seit den 90er Jahren durchgeführten Besatz mit Felchen 
aus dem Lago Maggiore konnte die Population stabilisiert/vergrössert werden. Die 
Kantonale Fischereibehörde möchte diesen Stützungsbesatz, obwohl es sich dabei 
um eine nicht einheimische Fischart handelt, fortsetzen. Die Begründung dafür liegt 
insbesondere in der ökonomischen Stellung der Felchen für die Berufsfischerei. Da 
es in den letzten Jahren zunehmend schwierig wurde genügend Besatzmaterial aus 
dem Lago Maggiore zu gewinnen, soll nun untersucht werden, ob allenfalls 
Besatzmaterial aus dem Lago di Como für den Lago di Lugano hinzugezogen 
werden kann.  
 
Aus diesem Grunde wurde die EAWAG beauftragt, die Verwandtschaften zwischen 
den Felchen aus den drei südalpinen Seen zu untersuchen und festzustellen wie 
stark sich die Felchen innerhalb und zwischen den Seen unterscheiden.  
 
 

2. Material und Methoden  
 
 
2.1. Probenahmen 
 
 Die Probenahmen aus den drei Seen wurden durch Berufsfischer auf 
bekannten Laichplätzen durchgeführt, mit der Ausnahme der Felchen aus dem Lago 
di Como, die aus Sommerfängen stammen. Es wurde versucht, genügend Fische 
jeder Felchenart zu beproben. Insgesamt standen 62 Lavarello und 72 Bondella aus 
dem Maggioresee, 29 Lavarello und 30 Bondella aus dem Comersee sowie 14 
Lavarello aus dem Luganosee zur Verfügung (Tab 1).  
 
 
2.2. Genetische Untersuchungen 
 

Um die genetischen Unterschiede und Verwandtschaften der Felchen-
populationen zu prüfen, wurden sogenannte Mikrosatellitenmarker angewandt. Ein 
Mikrosatellit ist eine Region des Genoms, in welchem sich kurze DNA Sequenzen oft 
wiederholen (z. Bsp. 3’ ATATATATAT...AT 5’). Diese sind für populationsgenetische 
Untersuchungen nützlich, weil sie nicht für Gene kodieren, d. h. selektiv neutral sind 
und weil sie eine hohe Mutationsrate aufweisen und daher auch rezente Ereignisse 
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im Genom reflektieren können. In der vorliegenden Studie wurden 11 solche 
Mikrosatelliten Loci (Standorte im Genom) untersucht. Da Felchen jeweils zwei 
Kopien jedes Chromosoms besitzen, kommen alle Mikrosatellitenloci zweimal im 
Genom vor. Man nennt jede einzelne dieser Kopien ein Allel. Mit der Zeit, sammeln 
sich in einer Population viele verschiedene Allele an (sie unterscheiden sich in der 
Anzahl Repetitionen). Mit der Information über die Verteilung dieser Allele in den 
verschiedenen Populationen kann man prüfen, ob sie sich genetisch voneinander 
unterscheiden oder nicht, ob und wieviel Genaustausch es gibt und wie die 
Verwandtschaftsverhältnisse zwischen den Populationen aussehen.  
 
Genauere Angaben über die angewandten Methoden liegen nicht im Rahmen dieses 
Berichtes, weshalb wir auf diese Informationen verzichtet haben. Wir möchten hier 
nur kurz festhalten, dass die Amplifikation der DNA Fragmente korrekt funktioniert 
hat, dass bei den Auswertungen keine statistisch relevanten Abweichungen vom 
Hardy-Weinberg Gleichgewicht aufgetreten sind und dass die verschiedenen Loci 
unabhängig voneinander vererbt werden (kein Linkage disequilibrium). D.h. dass uns 
keine statistisch relevanten Fehler während den Laborarbeiten unterlaufen sind und 
dass die Populationen normale genetische Populationsstrukturen aufweisen. Dies ist 
eine Voraussetzung um die nachstehenden Analysen durchführen zu können.  
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Abb. 2. Lageplan der drei Südalpinen Seen. Der Lago di Lugano ist direkt mit dem Lago di Como 
verbunden.  
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2.3. Statistische Auswertungen 
 
 Um die Unterschiede zwischen zwei Populationen aufzuzeigen, wurden 
sogenannte FST Werte berechnet (Weir & Cockerham, 1984). FST Werte werden 
anhand von Allelfrequenzen der einzelnen Mikrosatelliten Loci berechnet und zeigen 
den Varianzanteil der Allelfrequenzen die zwischen zwei Population divergieren. 
Demzufolge bedeutet ein FST von 1, dass die Populationen keine Allele teilen und 
eine FST von 0, dass die Populationen eine identische Verteilung der Allele haben 
und sich somit genetisch nicht unterscheiden. Falls die beobachteten Unterschiede 
statistisch signifikant waren, wurden sie in der Tabelle 2 grün eingefärbt. Nicht 
signifikante Werte wurden orange eingefärbt. Um die Verwandtschaften etwas 
genauer darzustellen, wurde, basierend auf diesen Allelverteilungen, ein 
Stammbaum erstellt (Abb. 2). 
  
 
 
3. Resultate und Diskussion 
 
 
3.1. Differenzierung der Felchen innerhalb der Seen 
 

Im Lago Maggiore können die beiden Felchenarten heute mit einem FST 
zwischen 0.17 und 0.19 genetisch deutlich unterschieden werden. Dies bedeutet, 
dass, zwischen 17% und 19% der gesamten genetischen Variation zwischen diesen 
Arten unterschiedlich ist (Tab 2). Diese beiden Arten sind auch im Lago di Como klar 
unterscheidbar, obwohl hier der FST Wert mit 0.11 etwas niedriger ausfällt (Tab 2). 
Genauere Untersuchungen haben gezeigt, dass in der Bondella Probe aus dem 
Lago di Como höchstwahrscheinlich einige Lavarellos vorhanden waren, was den 
etwas kleineren FST Wert erklären würde. Für den Lago di Lugano lagen leider nur 
sehr wenige Proben vor und es konnte mit dem Lavarello nur eine Art gefunden 
werden. Ob noch weitere Arten in diesem See vorkommen, kann aufgrund des 
geringen Probenumfangs nicht abschliessend beurteilt werden. 
 
Tab. 1. FST Werte zwischen den verschiedenen Felchenproben. Signifikant unterschiedliche 
paarweise Vergleiche sind grün und nicht unterschiedliche Vergleiche sind orange markiert.  

  
Maggiore 
Lavarello 1

Maggiore 
Lavarello 2

Maggiore 
Bondella 

Lugano     Como 
Lavarello 

Como 
Bondella 

Maggiore Lavarello 1 -           
Maggiore Lavarello 2 0.020 -     
Maggiore Bondella 0.193 0.171 -    
Lugano 0.030 0.022 0.174 -   
Como Lavarello 0.021 0.007 0.173 0.026 -  
Como Bondella 0.136 0.114 0.018 0.117 0.116 - 

 
 
3.2. Differenzierung der Felchen zwischen den Seen 
 

Innerhalb der gleichen Arten sind die genetischen Unterschiede zwischen den 
Seen relativ klein, aber dennoch meistens signifikant (Tab 1: FST von 0.007 bis 0.03). 
Dies bedeutet, dass die gleichen Felchenarten zwischen den Seen reproduktiv 
isoliert sind. Der Stammbaum (Abb. 2) zeigt aber, dass die Lavarellos und die 
Bondellas jeweils zusammen gruppiert werden, was auf einen einheitlichen Ursprung 
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hindeutet. Wahrscheinlich entstanden die genetischen Unterschiede zwischen den 
Seen erst nach dem Besatz der Seen.  
 
Ob nun Besatzmaterial zwischen den Seen ausgetauscht werden sollte oder nicht, ist 
nicht ganz trivial. Einerseits haben die südalpinen Bondellen und auch die südalpinen 
Lavarellos höchstwahrscheinlich jeweils einen gemeinsamen Ursprung, andererseits 
waren sie nun bereits viele Generationen reproduktiv isoliert. Diese reproduktive 
Isolation ermöglicht es den Fischen sich durch natürliche Selektion genetisch an 
lokale ökologische Bedingungen anzupassen. Ein massiver Besatz kann solche 
Anpassungen jedoch wieder Rückgängig machen und die genetische Vielfalt negativ 
beeinflussen, was nicht im Sinne einer Steigerung des Ertrages ist. Demzufolge ist 
ein Austausch von Felchen aus dem Lago di Como und dem Lago Maggiore, in 
welchen sich natürlich fortpflanzende Populationen vorhanden sind, kaum sinnvoll 
und könnte allenfalls negative Folgen haben. Deshalb sollte auf einen Austausch 
zwischen diesen Seen in jedem Fall verzichtet werden.  
 
Im Lago di Lugano sieht die Ausgangslage etwas anders aus. Der Besatz der letzten 
Jahre hat eine gewisse Erholung der Lavarellopopulationen ermöglicht. So lange die 
natürlichen ökologischen Bedingungen im See nicht wiederhergestellt werden 
können, würden die Lavarellos ohne Besatz kurz- oder langfristig vermutlich 
aussterben. Im Sinne der Fischerei ist demzufolge ein stützender Besatz vorläufig 
notwendig. Wir konnten zwar zwischen den Lavarellos aus dem Lago di Como und 
denen aus dem Lago Maggiore und dem Lago di Lugano signifikante genetische 
Unterschiede beobachten, aber da die Lavarellos der drei Seen aller 
Wahrscheinlichkiet nach einen gemeinsamen genetischen Ursprung haben, sehen 
wir keinen überwältigenden Grund vom Besatz aus dem Lago di Como oder dem 
Lago Maggiore abzusehen.  
 
Es gilt jedoch festzuhalten, dass es sich bei den südalpinen Felchen um eingeführte 
Arten handelt, die auf natürliche Weise in diesen Seen nicht vorkommen würden. 
Auch wenn diese für die Fischerei einen wichtigen Anteil am Fang und somit am 
Einkommen darstellen, können diese negative Einflüsse auf andere einheimische 
Fischarten haben, was aus Sicht des Naturschutzes unerwünscht ist. Es sollte 
deshalb, auch wenn eine Sonderbewilligung für den Besatz von Felchen vom Bund 
vorliegt, über Sinn und Unsinn dieser Praktiken nachgedacht werden.  
 
 
3.3. Ursprung der Südalpinen Felchen 
 

Felchen wurden seit Anfang des 19. Jahrhunderts im Tessin beobachtet (B. 
Polli pers. Mitteilung). Gewisse Literaturangaben datieren erste Einsätze der 
Lavarellos  auf 1860 bis 1880 und der Bondellas auf 1950 (Berg & Grimaldi, 1966). 
Als Ursprungspopulationen werden für die Lavarellos Blaufelchen und Gangfische 
aus dem Bodensee angenommen und Bondelles aus dem Neuenburgersee für die 
Bondellas (Berg & Grimaldi, 1966). Unsere Resultate (FST Tabelle und Stammbaum) 
zeigen aber, dass die Lavarellos den Balchen aus dem Vierwaldstättersee, den 
Balchen aus dem Sempachersee und verschiedenen Felchenarten aus dem 
Bodensee am nächsten verwandt sind. Wir vermuten, dass es sich bei den 
südalpinen Felchen um eine neu entstandene stabilisierte Hybridart handelt, die aus 
Vermischung verschiedener Arten hervorging. Dies würde auch erklären, weshalb 
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die Lavarellos im Stammbaum intermediär zu den drei erwähnten geographischen 
Gruppen liegen (Abb. 2).  
 
Bei den Bondellas sehen die Verwandtschaften ähnlich aus. Sie scheinen zwar im 
Stammbaum den pelagischen Felchen aus dem Vierwaldstättersee am nächsten 
verwandt zu sein (Abb. 2), die genetische Unterschiede sind aber auch gegen die 
Gangfische und Blaufelchen aus dem Bodensee und den Bondelles aus dem 
Neuenburgersee nicht sehr hoch. Es handelt sich also auch bei den Bondellas 
vermutlich um eine neu entstandene Hybridart, die aus einer Mischung von 
unterschiedlichen Ursprungspopulationen hervorging. Dass sowohl Bondellen als 
auch Lavarellos von den zwei, bzw. drei südalpinen Seen jeweils einen 
gemeinsamen genetischen Ursprung haben, suggeriert, dass diese südlichen 
Hybridarten in einem der Seen enstanden sind, und dann von dort in die anderen 
Seen eingeführt wurden.  
 
Es ist äusserst bemerkenswert, dass diese zwei Hybridarten (eine pelagisch und 
kleinwüchsig; die andere benthisch und grosswüchsig) heute reproduktiv 
voneinander isoliert sind, und wirklich genetisch stark differenzierte Arten darstellen. 
Dies ist auch wissenschaftlich von einigem Interesse.  Das Fischereimanagement 
sollte die südlichen Lavarellos und die südlichen Bondellen als separate Arten 
betrachten, welche genetisch von allen nordalpinen Felchenformen differenziert sind. 
Besatz aus dem Norden sollte daher nicht in Erwägung gezogen werden. 
 

 
Abb. 2. Stammbaum der Coregoniden aus Schweizer Seen. die Südalpinen Lavarellos sind violett 
eingezeichnet und die Bondellas orange.  COLA sind Lago di Como Lavarellos, MALA1+2 sind Lago 
Maggiore Lavarellos, LGLA sind Lago di Lugano Lavarellos, MABO sind Lago Maggiore Bondellas 
und COBO sind Lago di Como Bondellas.  
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