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AUSGANGSLAGE

Die Nase (Chondrostoma nasus) war vor der Industrialisierung die hiufigste Fischart in der Aschen-
und Barbenregion der Schweizer Fliessgewisser. Die Nasenbestinde sind in den letzten hundert und
insbesondere in den letzten 20-30 Jahren jedoch schweizweit dramatisch zusammengebrochen (Maier
et al., 1995). Lokal sind viele Populationen vollstindig ausgestorben. Findeutige Ursachen fiir diesen
Riickgang konnten bisher nicht ermittelt werden. Die Anforderung der Nase an Habitatvielfalt und
Vernetzung der Fliessgewisser, gekoppelt mit der massiven Verbauung und Fragmentierung sowie der
Beeinflussung des Temperatur- und Abflussregimes durch Kraftwerke der Mittellandgewdsser
scheinen aber die Hauptursachen zu sein. Nebst dem Bediirfnis nach gewisserbaulichen Massnahmen
steigt der politische Druck, Nasen durch gezielten Besatz in den gefdhrdeten und zukiinftig
renaturierten Regionen zu stiitzen oder wieder einzufiihren. Weil der Besatz einen nicht zu
unterschitzenden Fingriff in natiirliche Prozesse wie natiirliche Selektion und Partnerwahl darstellt,
welche die lokale Anpassung an Umweltbedingungen férdern, wurde die EAWAG vom BAFU
beauftragt, eine populationsgenetische Studie der Nasenpopulationen in der Schweiz durchzufithren.
Diese Studie soll kliren, ob es in der Schweiz genetisch differenzierte Populationen gibt und ob sich
diese spezifisch an ihre Umwelt angepasst haben.

RESULTATE

LANGENVERTEILUNG UND ALTERSBESTIMMUNGEN

Um ein vollstindiges Bild aller Schweizer Nasenpopulationen zu generieren, wurde in dieser Studie
versucht, méglichst viele der noch nachgewiesenen Populationen zu beriicksichtigen. Insgesamt
konnten Nasen von neun Schweizer Standorten fiir die Untersuchungen verwendet werden. (Abb 1).
Zusitzlich wurden Referenzpopulationen aus der Donau und dem Doubs sowie eine nah verwandte
Art Parachondrostoma toxostoma in die Analysen mit einbezogen. Die Grossen- (Abb. 2) und
Altersverteilungen zeigen, dass die Nasen an vielen Standorten Anzeichen von Veralterung aufweisen
(Sense, Alpenrhein Binnenkanile, frither schon beobachtet in der Saane und in der Aare). Finige
dieser Populationen sind heute vermutlich ausgestorben (Sense, Saane, Aare) oder sind akut vom
Aussterben bedroht (Alpenrhein Binnenkanile). In den anderen Populationen konnte noch eine relativ
natlrliche Alterstruktur nachgewiesen werden, wobei Jungfische meistens selten und die
Populationsdichten sehr gering waren.

Abbildung 1. Beprobungsstandorte
der Nasenpopulationen die in dieser
Studie beriicksichtigt wurden. Die
Abkiirzungen sind in der Tabelle 1
beschrieben. Karte © Swisstopo.
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In der Wiese und in der Birs kommen von 4+ bis 11+ alle Altersklassen vor. 5+ und 6+ Fische sind
dabei die hdufigsten. Da Nasen ab ca. 4 Jahren Laichreif sein kénnen (Kottelat & Freyhof, 2007) und
es sich dabei um Laichgewisser handelt, scheint die Alterstruktur auf eine funktionierende natirliche
Rekrutierung im Rhein bei Basel hinzuweisen. In der Murg kann eine Hiufung von jungen Fischen
(4+und 5+) sowie eine Gruppe cher dlterer Tiere (zwischen 7+ und 14+ mit einem Maximum bei 11+)
beobachtet werden. Die natirliche Rekrutierung scheint demzufolge auch in der Murg zu
funktionieren. Diese scheint aber in gewissen Jahren auszufallen. Solchen Schwankungen kénnen
sowohl natiirliche als auch anthropogene Ursachen zu Grunde liegen, weshalb keine weiteren
Schlussfolgerungen gezogen werden koénnen. Im Schanzengraben konnten nur relativ junge Nasen
gefangen werden (3+ bis 6+). Interessanterweise wurde dieser Laichplatz erst kiirzlich wieder
entdeckt. Wahrscheinlich handelt es sich dabei um eine sehr kleine Laichpopulation, weshalb die
Weiterentwicklung in Zukunft speziell iberwacht werden sollte. Der Rotbach wurde ausserhalb der
Laichzeit beprobt und es wurden verschiedene Altersklassen gefangen. Erfreulicherweise waren die
meisten Nasen eher jung (zwischen 2+ und 7+) was auf eine zumindest zum Teil funktionierende
natiirliche Fortpflanzung schliessen ldsst. Jedoch konnten auch hier nur wenige Tiere gefangen
werden. 0+ sowie 1+ Fische fehlten allerdings. In den Seitenkanidlen des Alpenrheins wurden nur
sieben Nasen gefangen, sechs davon waren alt (zwischen 12+ und 15+) und wiesen starke
morphologische Deformationen auf. Fine Nase aus dem Schluch war drei Jahre alt. Die Uberalterung
dieser Populationen und die dramatischen Riickginge der letzten Jahre lassen ein baldiges Aussterben
der Nase in diesen Regionen vermuten. In der Dornbirner Ach konnten ebenfalls Nasen aus allen
Altersklassen gefangen werden. Somit funktioniert die Rekrutierung zum Teil noch. Allerdings
konnten auch hier nur wenige Jungfische gefangen werden (0+ Fische sollten theoretisch sehr hiufig

sein).
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Abbildung 2. Lingenhistogramme der in der Sense und in der Dornbirner Ach gefangenen Nasen. Die Fische aus der
Dornbirner Ach wurden ausserhalb der Laichzeit gefangen. Die Uberalterung der Sensepopulation ist im vergleich zu der aus
der Dornbirner Ach erkenntlich.

MORPHOLOGIE

Fir die verschiedenen Nasenpopulationen fillt auf, dass sich die des Schanzengrabens morphologisch
stark von den anderen Populationen unterscheidet (Abb. 3). Sie haben relativ zur Korperlinge einen
kleineren Kopf und einen héheren Kérper. Die anderen Populationen scheinen sich in dieser Hinsicht
weniger voneinander zu unterscheiden (sie liegen in etwa an der gleichen Stelle der x-Achse in Abb. 3,
oder tberlappen zumindest recht stark). Sie unterscheiden sich allerdings in der Orientierung des
Kopfes (y-Achse). Dabei haben Nasen aus dem Rotbach, der Suhre und den Alpentrheinkanilen
(Oberes  Finzugsgebiet und cher kleinere Gewdsser) eine cher mnach unten orienterte
Kopfmorphologie, wihrend die der Birs und der Wiese (unteres Einzugsgebiet des Rheins) weniger
stark nach unten orientiert sind. Nasen aus der Murg sind diesbeziiglich intermedidr. Es sind
demzufolge morphologische Unterschiede zwischen den verschiedenen Nasenpopulationen
festzustellen. Es ist wahrscheinlich dass diesen morphologischen Unterschieden &kologische
Anpassungen zu Grunde liegen.
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Abbildung 3. Morphologische Eigenschaften der verschiedenen Nasenpopulationen. Die Resultate entstammen einer
kanonischen Varianzanalyse (CVA), in der die morphologischen Unterschiede (Varianz) zwischen den Populationen
maximiert werden.

GENETISCHE DIFFERENZIERUNG DER NASEN

Das meistangewandte Mass zur genetischen Differenzierung zwischen Populationen ist der FST.
Dieser beschreibt den Anteil der genetischen Varianz, der durch die Einteilung der Individuen in
verschiedene Populationen erkldrt wird (Weir & Cockerham, 1984). Die dabei berechneten Werte
liegen zwischen 0 (die Populationen sind identisch) und 1 (die Populationen sind komplett
verschieden). Auffallend an diesen Werten (Tab. 1) ist erstens, dass die Nasen aus dem
Schanzengraben gegeniiber allen anderen Populationen hohe FST-Werte aufweisen. Diese liegen
zwischen 0.107 und 0.445. Zweitens sind in diesen neutralen Markern keine signifikanten genetischen
Unterschiede zwischen den verbleibenden Nasenpopulationen aus dem Rhein unterhalb des Rheinfalls
vorhanden (Populationen 2 bis 7). Dies bedeutet, dass der Genfluss innerhalb des Rheinsystems frither
gross war. Die rezente kiinstliche Fragmentierung dieser Fliisse war demzufolge zu kurz um zu einer
genetischen Differenzierung zu fithren. Das gesamte schweizerische Rheinsystem unterhalb des
Rheinfalls, mit der méglichen Ausnahme des Schanzengrabens, beherbergte also frither eine einzige
Nasenpopulation. Das Homingverhalten der Nasen kann daher nicht sehr ausgeprigt gewesen sein.
Dies bedeutet jedoch nicht unbedingt, dass keine lokalen Anpassungen vorhanden sind, sondern
lediglich dass der Genfluss zwischen den Populationen urspriinglich gross war.

Die starke genetische Differenzierung und vergleichsweise geringe genetische Variabilitit der
Population aus dem Schanzengraben koénnte durch einen genetischen Flaschenhals entstanden sein.
Dabei muss die Populationsgrésse urspriinglich einmal extrem klein gewesen sein. Die im
Schanzengraben beobachteten Tiere bestehen demzufolge sehr wahrscheinlich aus einer kleinen und
isolierten Reliktpopulation. Inwiefern diese verringerte genetische Variabilitit auf die zukiinftige
Entwicklung und Uberlebensfihigkeit dieser Population einen Finfluss hat, kann anhand der
vorliegenenden Daten nicht beurteilt werden. Es ist jedoch bekannt, dass der Verlust an genetischer
Vielfalt negative Effekte auf Populationen haben kann (Largiader & Hefti, 2002). Zusammen mit der
vermutlich sehr kleinen Populationsgrésse und den damit verbundenen Gefahren des Aussterbens
durch stochastische Effekte (Kirchhofer et al., 2004) muss die Population als besonders stark gefihrdet
betrachtet werden. Alle unsere Analysen, genetische sowie morphologische, ergaben, dass diese
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Population nicht nur eine geringe genetische Variabilitit aufweist, sondern auch eine starke natiirliche
Selektion erfahren hat und im Verhiltnis zu den anderen Populationen morphologisch anders
angepasst ist. Ein Frhalt dieser bedrohten Population sollte deshalb durch Verbesserung des
Lebensraumes ohne Besatz von aussen erfolgen. Interessant ist auch die Beobachtung, dass sich die
Nasen aus dem Doubs, die dieses Gewisser nach der Errichtung des Rhein-Rhoéne Kanals vom
Hochrhein her besiedeln konnten, signifikant von allen anderen aus dem Rhein stammenden
Nasenpopulationen unterscheiden. Diese Unterschiede sind jedoch vergleichsweise klein.

Des Weiteren sind die Nasen aus den Alpenrheinkanilen und der Dornbirner Ach von allen anderen
Rheinpopulationen und von der Donaureferenzpopulation genetisch stark differenziert. Zwischen der
Dornbirner Ach- und der Alpenrheinpopulation kénnen jedoch keine Unterschiede festgestellt werden.
Der Bodensee und sein Hinzugsgebiet beherbergen demzufolge eine autochthone Nasenpopulation, die
tber lange Zeitrdume unabhingig von Rhein- und Donaunasenpopulationen entstanden sein muss. Im
Artenschutz und bei der Bewirtschaftung sollte diese klar als eigene Einheit betrachtet werden. Nasen
aus dem unteren Rheineinzugsgebiet oder aus dem Donaueinzugsgebiet sollten also nicht als
Besatzmaterial fiir Flusssysteme oberhalb des Rheinfalls verwendet werden und umgekehrt.

Tabelle 1. Fy-Werte, die zwischen den verschiedenen Nasenpopulationen beobachtet wurden.

Gewasser Einzugsgebiet
Li Schanzengraben  Rhein _ ok ok *kk ok ok *kk ok ok *kk ok ok
Wi  Wiese Rhein 0.132 = ns. ns. ns. ns. ns e wx x il b
Mu  Murg Rhein 0.128 -0.001 - ns. ns. ns. ns. il oex x ax il
Bi  Birs Rhein 0.127 0.000 0.004 - ns. ns. n.s. e ok b ki St
Su  Suhre Rhein 0.119 0.016 0.020 0.004 - ns. ns. o b o * Hoxk
Ro  Rotbach Rhein 0.107 -0.007 -0.002 -0.004 0.003 - n.s. e ek Fxx ** s
Se Sense Rhein 0.132 -0.002 0.006 0.004 0.000 0.003 - o e b b ok
Ri  Alpenrhein Rhein 0.213 0.083 0.082 0.079 0.123 0.087 0.088 - n.s. e rx ol
Da DornbirnerAach  Rhein 0.198 0.105 0.097 0.087 0.129 0.096 0.108 -0.011 - xx bl bl
Na Danube Donau 0.243 0.097 0.095 0.090 0.131 0.105 0.097 0.082 0.095 - ex ol
Do Doubs Rhéne 0.175 0.024 0.028 0.021 0.047 0.032 0.031 0.085 0.108 0.118 - e
Tox Toxostoma Rhoéne 0.445 0.351 0.349 0.353 0.426 0.371 0.369 0.395 0.343 0.366 0.393 -

URSPRUNG DER NASEN AUS DER BODENSEEREGION

Um zu tberprifen, ob die Nasen aus dem Bodensee niher zu den Donau- oder den unteren Rhein
Nasen verwandt sind, wurde eine individuelle Zugehoérigkeitsanalyse mit dem Programm STRUCTURE
(Pritchard et al., 2000) durchgefithrt. Dieses Programm ermittelt anhand der individuellen
Allelfrequenzdaten die Anzahl genetisch differenzierter Populationen und teilt die einzelnen
Individuen anschliessend in diese Gruppen ein. Die Resultate sind in Abbildung 4 ersichtlich. Sie
demonstrieren die Figenstindigkeit der Nasen aus dem unteren Rheineinzugsgebietes (blau). Sie teilen
auch alle Toxostoma Referenzindividuen klar in eine eigenstindige Population (violett) ein. Die Nasen
aus dem Bodenseeeinzugsgebietes und die aus der Donau werden in eine gemeinsame Population
eingeteilt (griin). Interessanterweise wurde ein Individuum aus der Dornbirner Ach zu denen aus dem
unteren Rhein eingeteilt. Es konnte sich dabei um ein in friheren Jahren besetztes Tier aus dem
unteren Rhein handeln.
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Abbildung 4. Individuelle Zugehérigkeit der Nasen bestimmt mit dem Programm STRUCTURE. Die Abkiirzungen sind in
Tabelle 1 beschrieben.
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Zusitzlich zu den Mikrosatellitendaten wurden fir insgesamt 50 Individuen aus der Bodenseeregion,
aus der Donau und aus dem Rhein unterhalb des Rheinfalls die mitochondriale DNS untersucht. Diese
DNS hat den Vorteil, die phylogenetische Geschichte besser aufzulésen. Der Nachteil ist, dass sie nur
die maternale genetische Linie darstellt. Zu diesem Zweck wurde die Kontrollregion der
mitochondrialen DNS sequenziert (Methoden in: (Hudson et al., 2011)).

Die Resultate zeigen, dass insgesamt nur finf verschiedene Haplotypen gefunden wurden (Abb. 5).
Ein Haplotyp ist eine Sequenz von Nukleotiden in einem DNS Abschnitt (z. Bsp. 3> ATGCATTCGTA
5%). Verschiedene Haplotypen unterschieden sich durch Mutationen in dieser Sequenz (z. Bsp.
Haplotyp 1: 3> ATGCATTCGTA 5’; Hapltyp 2: 3> ATGCATTTGTA 5’). Interessanterweise teilen
die Nasen aus dem Bodenseeeinzugsgebiet keinen Haplotyp mit den Nasen aus der Donau, wihrend
sie Haplotypen mit denen aus dem unteren Rhein teilen (Abb. 4). Zusammen mit den Informationen
aus den Mikrosatellitenanalysen muss also davon ausgegangen werden, dass die Nasen aus dem
Bodensee sowohl Gene aus dem unteren Rhein als auch aus der Donau bei der Besiedlung des
Bodensees erhalten haben.

Abbildung 5. Verteilung  der
beobachteten mtDNS  Haplotypen.
Jede  Farbe  entspricht  einem
unterschiedlichen  Haplotyp.  Die
Kreisdiagramme geben die Hiufigkeit
der verschiedenen Haplotypen in
einer Population wieder. Karte ©
Swisstopo.

HINWEISE AUF NATURLICHE SELEKTION UND LOKALE ANPASSUNG

Anzeichen fiir lokale Anpassung durch natirliche divergente Selektion kénnen anhand unserer
genetischen und morphologischen Daten identifiziert werden. Aus diesem Grunde sollten Nasen fir
Wiederansiedlungsprojekte auch innerhalb des Rheineinzugsgebietes unterhalb des Rheinfalls wann
immer moglich aus 6kologisch dhnlichen Habitaten stammen. Die Resultate zeigen ebenfalls, dass
insbesondere im Schanzengraben starke Unterschiede beobachtet werden kénnen, weshalb diese
Population ebenfalls als eigenstindige Managementeinheit betrachtet werden sollte.

SCHLUSSFOLGERUNGEN UND EMPFEHLUNGEN

Das Bodenseeeinzugsgebiet beherbergt eine endemische Nasenpopulation, die sich genetisch von den
Nasen aus der Donau und dem Rhein stark differenziert und als gesonderte Einheit im
Artenmanagement betrachtet werden muss. Die verschiedenen Schweizer Nasenpopulationen, die
unterhalb des Rheinfalls vorkommen (mit Ausnahme der Population vom Schanzengraben)
unterscheiden sich genetisch an neutralen, also durch Selektion nicht beeinflussten Markern, nicht
voneinander. Die morphologischen Untersuchungen zeigen aber, dass sich die Nasen aus Gewissern
innerhalb des unteren Rheineinzugs zum Teil recht stark voneinander unterscheiden. Solche
Unterschiede bestehen insbesondere zwischen den Nasen der alpenseitigen Zuflisse und denen im
Raum Basel. Gleichzeitig wurden Hinweise auf natiirliche Selektion und lokale Anpassung in der
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Population vom Schanzengraben gefunden. Aus diesen Grinden sollte man bei Besatzmassnahmen
oder Wiederansiedlungsprojekten zundchst Nasen aus demselben Gewisser, und wo dies nicht
moglich ist, aus O&kologisch dhnlichen Gewissern verwenden. Schliesslich haben frihere
Besatzversuche an der Saane, der Aare und der Ergolz gezeigt, dass diese nur erfolgreich sein kénnen,
wenn die Umweltbedingungen ein Uberleben der Fische erméglicht. Fiir Artenerhaltungsmassnahmen
sollten deshalb folgende Punkte beachtet werden:

1. In erster Linie sollten noch bestehende Populationen ohne Besatz durch gezielte Massnahmen
am Lebensraum gestiitzt werden.

o

Wo Besatzmassnahmen unumginglich oder Wiederansiedlungsprojekte erwtinscht sind, sollten
Nasen nur innerhalb von folgenden vier Managementeinheiten verschoben werden:

1. Populationen innerhalb des Rhein-Hauptstammes (Wiese, Birs, Ergolz),

2. Populationen der oberen Rheinzufliisse (Thur, Rotbach, Suhre, Sense, Aare),
3. Populationen innerhalb des Bodenseeeinzugs,

4. Schanzengraben.
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