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Zusammenfassung

Nach einem massiven Rickgang des Vorkommens des Fischotters (Lutra lutra) im vergangenen Jahrhundert begann er
sein ehemaliges Verbreitungsgebiet wieder neu zu besetzen. Ein solches Gebiet, in das der Fischotter zuriickkehrte, ist
auch das Erzgebirge an der deutsch-tschechischen Grenze. In diesem Gebiet konnten fiir genetische Untersuchungen
80 Kotproben und 14 Fischottergewebeproben gewonnen werden. Mit Hilfe von 21 Mikrosatelliten-Markern konnten
41 verschiedene Individuen identifiziert werden. Ein Vergleich des Genotyps dieser Tiere mit Referenzdaten aus zwei
potentiellen Quellpopulationen in Sachsen (Deutschland) und in Sidbodhmen (Tschechische Republik) ergab, dass der
Fischotter im Erzgebirge Gberwiegend sachsischer Abstammung ist. Nichtsdestotrotz wurden aber auch ein Tier aus
Sidbohmen identifiziert und sechs Tiere, die ein hohes MaR der Kreuzung mit Tieren aus der sidbdhmischen Popu-
lation aufwiesen. Das deutet auf einen Genfluss aus Stidbéhmen ins Erzgebirge hin. Das Mal} der genetischen Vielfalt
der erzgebirgischen Population deutet darauf hin, dass es keine Anzeichen einer geringen genetischen Variabilitat oder
einer Inzucht gibt, wobei die Heterozygotiewerte den Werten der sachsischen und stidb6hmischen Population sowie
anderen europdischen Populationen sehr dhnlich waren.

Abstract

Following its massive decline during the last century the Eurasian otter has started to reoccupy parts of its former range
within several European countries. The Ore Mountain Range at the German-Czech border represents an excellent
showcase for a recent otter recolonization, raising basic questions about population origin and recolonization route.
Here, we show results of a genetic analysis of 80 spraints and 14 tissue samples from otters collected in the Ore Moun-
tains. 41 individuals were found from 60 samples that were successfully genotyped with 21 microsatellite markers.
A comparison of those genotypes with reference data from the two potential source populations in Saxony (German
side) and South Bohemia (Czech side) showed that most Ore Mountain individuals strongly resemble the Saxonian
otters. One individual belonged to the South Bohemian population as well as six significantly admixed individuals were
detected, indicating gene flow from the South Bohemian into the Ore Mountain population too. Measures of genetic
diversity showed no signs of genetic depletion or inbreeding, with heterozygosity levels being similar to those of the
Saxonian and Bohemian source populations as well as other European otter populations.

Einleitung

Im Laufe des vergangenen Jahrhunderts kam es in
Mitteleuropa zu einem markanten Rlckgang des
\erbreitungsgebietes des Fischotters (Lutra lutra).
In den letzten drei Jahrzehnten kommt es aber zu
einer langsamen und allméahlichen Riickkehr des
Fischotters in das urspriingliche Verbreitungsgebiet

(Mucci et al. 2010, Kruuk 2006). Seit den achtzi-
ger Jahren des 20. Jahrhunderts, als die ersten Tiere
beobachtet wurden, bis heute, stellte sich eine all-
mahliche Wiederbesiedlung des Erzgebirges durch
den Fischotter und die Entwicklung einer lokalen
Population ein (Polednik et al. 2007, Polednik et
al. 2012, Polednik et al. 2017, Polednik et al. 2020,
Zoepfel 2018). Aus den Vorkommenskartierungen
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kann nicht eindeutig abgeleitet werden, woher
der Fischotter ins Erzgebirge zuriickkehrte, als
eine Quelle flr die Besiedlung des Erzgebirges
kommen aber zwei bestehende Populationen des
Fischotters in Betracht, und zwar die ,,sachsische*
und die ,,sudbdhmische®. Die Herkunft des erzge-
birgischen Fischotters hangt erstens von der Ent-
fernung von der Quellpopulation (die ausreichend
grol? und stark sein muss, um tberhaupt eine Mi-
gration moglich zu machen) und auch von dem
\Vorkommen von Migrationsbarrieren in der Land-
schaft ab. Als eine bedeutende Barriere, die die
Migration des Fischotters vom Suden her beein-
flussen konnte, kommt das Briixer Braunkohlebe-
cken mit dem durch den Kohlebergbau zerstorten
Gewadssernetz in Frage. Von Nordosten aus kdnnte
das dicht besiedelte Gebiet im Elbtal in Sachsen
(in der Umgebung von Dresden) zu Komplikatio-
nen bei der Migration fuhren. Eine Frage ist auch,
ob selbst der etwa 120 km lange und 800-1240 m
NN hohe Erzgebirgskamm eine Barriere fur die
Migration des Fischotters darstellen kénnte.

Weil es keine eindeutigen morphologischen
Merkmale gibt, nach denen die einzelnen Fischot-
terpopulationen unterschieden werden kdnnten,
wurden zur Feststellung der Herkunft der erzgebir-
gischen Population nicht-invasive genetische Me-
thoden angewendet. Daneben ermdglichen es die
genetischen \erfahren auch, die Struktur der Po-
pulation, die genetische Vielfalt und die Verwandt-
schaft einzuschétzen (Waits und Paetkau, 2005). Eine
leicht zugéangliche Quelle zur DNA des Fischotters
ist auch der Fischotterkot (Mason und Macdonald
1987, Lampa et al. 2015), im Vergleich mit ande-
ren Sdugetierarten ist aber die Qualitat sowie die
Menge der DNA im Fischotterkot leider gering
(Hajkova et al. 2006). Dank dem etablierten Sam-
meln von zuféllig gefundenen toten Tieren in den
Untersuchungsgebieten konnten DNA-Proben fur
diese Studie auch um Gewebeproben ergénzt wer-
den, die in verschiedenen Sammlungen aufbewahrt
werden.

Diese Studie soll Antworten auf folgende
Fragen geben: i) Welche Population (die sach-
sische oder die sudbdhmische) war die Quelle fir
die Wiederbesiedlung des Erzgebirges? ii) Wie
ist die genetische Vielfalt des erzgebirgischen
Fischotters im Vergleich mit der Quellpopulation?
iii) Gibt es einen feststellbaren Genfluss zwischen
der erzgebirgischen Population des Fischotters
und den Populationen in Sachsen und Stidb6hmen,
oder ist diese Population genetisch isoliert?

Material und Methoden
Untersuchungsgebiet und Proben

Die in dieser Studie verwendeten Proben setzten
sich wie folgend zusammen: 80 Kotproben, 69
Gewebeproben aus drei festgelegten Gebieten
(Abb. 1). 55 Muskelgewebeproben wurden als
Referenzproben verwendet, und zwar fir die séch-
sische Population (n = 13) und die stidb6hmische
Population (n = 42). 2) Weitere 14 Muskelgewebe-
proben sowie alle Kotproben wurden im Untersu-
chungsgebiet, im Erzgebirge gesammelt (Abb. 2).
Die Sammlung von Kot fand in der Zeit von Januar
bis April 2019 statt, also wahrend der kalten Jah-
reszeit. Bei frischer Schneedecke wurden unter-
schiedliche FlieRgewdasser abgegangen mit dem
Ziel, im gesamten Untersuchungsgebiet, moglichst
breit verteilt ausschlieBlich frische Losungen
(DNA in einem besseren Zustand) zu sammeln.
Die Gewebeproben entstammen einer langfristigen
Sammlung zufallig aufgefundener toter Tiere
(groBtenteils von Stralien), wobei die Gewebepro-
ben in den Sammlungen des Stédtischen Museums
in Aussig (Muzeum mésta Usti nad Labem), des
Museums in Dresden sowie des Sammelsuriums
des Museums der Westlausitz aufbewahrt werden.
Ausgewahlt wurden Proben mit Herkunft aus den
Jahren 2014 bis 2019.

Aufbereitung der Proben und Bestimmung
des Genotyps

Die Extraktion der DNA aus dem Fischotterkot
wurde im Labor durch Kombination von zwei Ex-
traktions-Kits durchgefiihrt: QlAamp Fast DNA
Stool Mini Kit und QlAamp DNA Blood Midi
Kit (Qiagen, Germany). Die DNA-Qualitat wurde
mit Hilfe eines intern entwickelten fischotterspe-
zifischen Multi-Locus-qPCR-Tests ausgewertet.
Im Folgenden wurden nur die DNA-Proben bear-
beitet, die den Mindestanforderungen hinsichtlich
ihrer Qualitat gentgten. Um einzelne genetische
Profile zu erhalten, wurden diese Proben dreimal
unter Einsatz folgender Mikrosatelliten genoty-
pisiert: Lut435, Lut453, Lut604, Lut615, Lut701,
Lut715, Lut717, Lut733, Lut782, Lut818, Lut832,
Lut833, Lut902 (Dallas et al., 1998 and 1999),
OTO04, OTO5, OT07, OT14, OT17, OT19, OT22
(Huang et al., 2005), RIO18 (Beheler et al., 2005);
und zwei weitere Marker zur Identifizierung
des Geschlechts, SRY (Dallas et al., 2000) und
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Abb. 1. Untersuchungsgebiete (griin — Sachsen, blau — Stidbéhmen, rot — Erzgebirge)
Fig. 1. Study area and location of samples (green — Saxony, blue — South Bohemia, red — Ore mountains)

P1-5EZ/ZFX (Mucci und Randi 2007). Negative
Proben wurden nachfolgend ausgeschlossen. Fur
Proben mit einem mittleren und hohen MaR
positiver PCR wurde aus Griinden der Fehlermi-
nimierung bei der Genotypisierung eine weitere
dreifache Genotypisierung durchgefiihrt (Navidi
et al. 1992, Taberlet et al. 1996). Konnten keine
zuverldssigen Genotypen gewonnen werden, wur-
de eine dritte bzw. vierte Runde der Genotypisie-
rung durchgefiihrt. Die aus dem Gewebe isolierte
DNA war wesentlich hochwertiger. Mit Ausnahme
einiger degradierter Proben war eine dreifache Ge-
notypisierung ausreichend.

Die PCR-Produkte wurden nachfolgend einer
Fragmentanalyse mit Hilfe von ABI 3730 Genetic

Analyzer (Lifetechnologies, Thermofisher Scienti-
fic) unterzogen, die Allele wurden mit Hilfe eines
Vergleiches mit dem GeneScan™ 600 LIZ-Stan-
dard unter Anwendung des Programms GENE-
MARKER v. 2.2 (Softgenetics) eingelesen.

Die resultierenden Genotypen wurden auf der
Grundlage des folgenden Verfahrens (Koelewijn
et al. 2010, leicht modifiziert) entwickelt: 1) Vier
bis zwolf unabhéngige Wiederholungen mit dem-
selben Allel am Locus bedeuten Homozygotie. ii)
Zwei bis zwolf unabhangige Wiederholungen mit
demselben Allelpaar am Locus bedeuten Heterozy-
gotie. iii) Wenn das entsprechende Allel zwischen
sechs bis zwolf Wiederholungen der PCR nur
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einmal vorkam, so wurde die Probe firr den ent-
sprechenden Locus als homozygot bezeichnet.
Die resultierenden Genotypen wurden dann
einzelnen konkreten Individuen nach folgenden
Regeln zugeordnet: als erstes wurden den einzel-
nen Individuen Proben mit einer hohen Uberein-
stimmung der einzelnen Wiederholungen zugeord-
net; anschlieBend wurden den Individuen Proben
zugeordnet, in denen zwar einige Loci fehlten oder
nicht eindeutig genotypisiert wurden, aber die
meisten Loci des genetischen Profils konsistent
waren. Auf der Grundlage dieser beiden Verfahren
wurde diese Grundreihe einzelner, auf hochwer-
tigen Proben basierenden Genotypen entwickelt.
Danach wurden die Proben mit mindestens acht
bis zehn konsistenten Loci (s. Werte PID und PID-
sib) mit dem Basis-Set zuverlassiger Genotypen
verglichen. Wurde eine Ubereinstimmung gefun-
den, so wurden diese den bekannten Individuen

zugeordnet. Konnte fiir diese Proben keine Uber-
einstimmung gefunden werden, so wurden diese aus
weiteren Untersuchungen ausgeschlossen. Auch
Proben mit weniger als acht konsistenten Loci
wurden aus weiteren Analysen ausgeschlossen.

Die potentiellen Fehler der Genotypisierung
wurden mit Hilfe des Programms MICROCHE-
CKER v2.2.3 identifiziert (Van Oosterhout et al.
2004).

Die Fahigkeit, die einzelnen Individuen mit
Hilfe von 21 Mikrosatelliten-Marker sicher zu
unterscheiden, wurde durch die Schatzung der
»Wahrscheinlichkeit der Identitat“ (PID) und der
»Wahrscheinlichkeit der Identitat der Geschwister*
(PIDsib) nach Waits, Luikart und Taberlet (2001)
unter Anwendung des Programms GENALEX
\ersion 6.501 (Peakall und Smouse, 2012) gepruft,
dafiir waren mindestens 8—10 identifizierte Loci
notig.

trus s DNA
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Abb. 2. Verteilung der im Rahmen der Studie verwendeten Proben, Erzgebirge (orange — Kot mit DNA, schwarz — Kot
ohne DNA, rot — Gewebeprobe, graue Linie — Staatsgrenze); Fig. 2. Distribution of samples collected in Ore mountains
(orange — spraint with DNA, black — spraint without DNA, red — tissue samples, grey line — state border)
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Analyse auf der Ebene der Populationen

Die einzelnen genetischen Populationen wurden
mit Hilfe des Programms STRUCTURE (Prit-
chard et al. 2000) unter folgender Einstellung
identifiziert: 500,000 MCMC Wiederholungen
nach 250,000 burn-in; zehn Wiederholungen
fir K = 1-5; Admixture-Modell mit korrelierten
Allelfrequenzen. Die wahrscheinlichsten Werte
K wurden im Evanno-Verfahren (Evanno, Regnaut
und Goudet 2005) mit Hilfe des Programms
STRUCTURE HARVESTER (Earl und vonHoldt,
2012) unter Anwendung des LARGEKGREEDY-
Algorithmus CLUMPP (Jakobsson und Rosenberg
2007) ausgewdhlt.

Fiir die Zuordnung der einzelnen identifizierten
Genotypen zu einer der drei Populationen (unter
Verwerfung der ,,Admixture® — Individuen) wurde
fur alle drei Populationen ihre genetische Vielfalt
sowie ihre genetische Differenzierung berech-
net (mit Hilfe der Programme GENALEX verse
6.501 (Peakall und Smouse 2012), GENEPOP
verse 4.7.5 (Rousset 2008) a FSTAT verse 2.9.3.2
(Goudet 1995)). Eine Analyse der Verwandtschaft
wurde mit Hilfe der Software ML-RELATE (Kali-
nowski et al., 2006) und COLONY 2.0 (Jones und
Wang 2010, Wang 2004) durchgefuhrt.

Ore mountains
Spraints

Tissue

Fachartikel

Ergebnisse und Diskussion

Identifizierung der Individuen und Validierung
der Daten

Insgesamt konnten 64 Muskelgewebeproben flr
alle Mikrosatelliten-Loci erfolgreich genotypisiert
werden. Bei einer Probe fehlten Angaben zu drei
Loci und bei weiteren vier Proben flr einen Locus.
Das kann durch eine Degradierung der DNA in
den verwesenden Kadavern, bevor sie im Gelande
gesammelt wurden, erklart werden. Eine Untersu-
chung von zwei Gewebeproben ergab denselben
Genotyp, somit wurden beide Proben einem In-
dividuum zugeordnet. Insgesamt konnten aus den
Geweben 68 Tiere (21 Weibchen und 47 Mainn-
chen) identifiziert werden.

Fur insgesamt 46 der 79 erfassten Kotproben
konnte der Genotyp erfolgreich ermittelt werden
(Erfolgsquote = 58 %). Das ist ein hoherer Anteil,
als das bei den meisten anderen nicht-invasiven
genetischen Fischotterstudien der Fall ist (Erfolgs-
quote zwischen 14 % und 73 %, s. Hajkova et al.
2009). Von den 80 Kotproben konnten 32 erstklas-
sige (gesamter Genotyp, hohes Mall an Amplifi-
kation und eine Ubereinstimmung zwischen den
einzelnen Replikationen) und acht hochwertige

South Bohemia Saxony

Abb. 3. Identifizierung der Populationsstruktur mit Hilfe einer Analyse im Programm STRUCTURE, basierend auf
21 Mikrosatelliten-Markern fir 41 Individuen aus dem Erzgebirge (Ore mountains), 12 Tiere aus Sachsen (Saxony)
und 42 Tiere aus Sidbohmen (South Bohemia). Dargestellt wird das Diagramm des Programms STRUCTURE fiir den
wahrscheinlichsten Wert K = 2, berechnet im Evanno-Verfahren

Fig. 3. Identification of population structuring using Bayesian clustering implemented in STRUCTURE based on 21
microsatellite markers for 41 individuals from the Ore Mountains, 12 from Saxony and 42 from South Bohemia. Shown
is a STRUCTURE plot for the most likely K = 2 population substructuring as calculated with the Evanno method

30
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Abb. 4. Genetische Zuordnung der einzelnen Individuen aus dem Erzgebirge zur sachsischen (lila) und stidbéhmischen
Population (blau); kfizenec = Kreuzung aus beiden Populationen; Fig. 4. Genetic assignment of each individual sam-
ples collected in Ore mountains to Saxony (purple) or South Bohemia (blue) population; kfizenec = crossbred

(Genotyp mit mehr als 16 Genorten mit Uberein-
stimmenden Replikationen) Profile genotypisiert
werden. Weitere sechs Kotproben wurden bekann-
ten Individuen auf Grundlage von unvollstandi-
gen, aber konsistenten Genotypen (je 13 Genorte)
zugeordnet. Dies war der PIDsib-Schwellenwert.
Vier Kotproben konnten nicht verwendet werden,
weil diese selbst nach neun bis zwoIf Runden der
Genotypisierung einen unzuverlassigen Genotyp
aufwiesen. Eine Kotprobe wurde einer anderen Art
als dem Fischotter, zugeordnet, dem Steinmarder
(Martes foina). Bei 29 Kotproben konnte nicht die
angeforderte Mindestmenge der DNA gewonnen
werden. Diese wurden deswegen aus den Unter-
suchungen ganzlich ausgeschlossen. Insgesamt
konnten von 46 positiven Kotproben 27 Fischot-
ter-Individuen (13 Weibchen und 14 Mannchen)
identifiziert werden.

Die Schatzung der Unterscheidungsfahigkeit
mit Hilfe von 24 Mikrosatelliten-Markern hat

gezeigt, dass im Fall von nicht verwandten Tieren
zu ihrer Unterscheidung funf Marker (PID) rei-
chen. Fir eine sichere Bestimmung der Tiere in der
ersten Stufe der Verwandtschaft (P1Dsib) werden
aber mindestens 13 Marker gebraucht.

Die Priifung der identifizierten Genotypen mit
Hilfe des Programms MICROCHECKER brach-
te keinen Nachweis systematischer Fehler in der
Genotypisierung und entdeckte auch keine Loci
mit Nullallelen.

Analyse der Struktur der Population und
der genetischen Vielfalt

Durch Analysen im Programm STRUCTURE
konnten die drei untersuchten Populationen in zweli
Cluster aufgeteilt werden (Abb. 3). Die sachsische
Referenzgruppe (12 Individuen) und die meisten
Proben aus dem Erzgebirge (39 Individuen) wur-
den einem gemeinsamen Cluster zugeordnet, der
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Tabelle 1. Die genetische Vielfalt (F ) zwischen den drei untersuchten Populationen
Tab. 1. Genetic differentiation (F ) between the three studied populations

Population (population)

Erzgebirgische Population
(Ore mountains)

Stidbéhmische Population
(South Bohemia)

(Ore mountains / Saxony)

Sachsische Population (Saxony) 0,018 0,186
Stdbdhmische Population 017 i
(South Bohemia) ’

Erzgebirgische / sachsische Population i 0,170

von dem durch die Referenzproben aus Suidbdhmen
(42 Individuen) gebildeten Cluster getrennt wurde.
Bei sechs Individuen aus dem Erzgebirge konnten
hohe Werte der Kreuzung mit der siidbéhmischen
Population nachgewiesen werden, ein erzgebir-
gisches Individuum konnte zur sudbdhmischen
Population eindeutig zugeordnet werden. Dieses
Ergebnis zeigt, dass die meisten im Erzgebirge
lebenden Fischotter der séchsischen Population
angehoren. Die Entdeckung von Mischindivi-
duen und eines Tieres mit einem dem Fischotter
aus Sudbohmen entsprechenden genetischen Pro-
fil, deutet auf einen Genfluss von Siidb6hmen ins
Erzgebirge hin. Die Tatsache, dass die meisten
Tiere aus dem Erzgebirge genetisch eindeutig ei-
ner oder der anderen Quellpopulation zugeordnet
werden konnten, deutet darauf hin, dass der Pro-
zess der Mischung am Anfang steht, oder er in Fol-
ge der Barrieren fir die Migration des Fischotters
aus Sudbdhmen verhindert wird. Beide Ursachen
werden im Grunde genommen durch die Angaben
aus der Vorkommenskartierung, die Habitatquali-
tat in dem Gebiet sowie eine detailliertere Sicht auf
die Verortung der einzelnen Individuen bestatigt
(Abb. 4). Laut Polednik et al. 2007 und Polednik
et al. 2012 kam es zu einer vollen Besiedlung des
Erzgebirges durch den Fischotter erst irgendwann

im Zeitraum zwischen den Jahren 2006 bis 2012,
also 1-2 Generationen zuriick. Aus einer detail-
lierteren Darstellung der Verteilung der Individuen
im Raum kdnnen weitere Informationen abgeleitet
werden (Abb. 4). Die Individuen mit einer Herkunft
aus beiden Quellpopulationen befinden sich mehr
im westlichen Teil des Erzgebirges. Im 0Ostlichen
Teil, auch auf der tschechischen Seite, befinden
sich nur Tiere mit Herkunft aus der séchsischen
Population. Das ist eine Bestatigung der Vermu-
tung, dass das zerstorte Gewéssernetz im Bereich
der Braunkohletagebaue eine Barriere fur die Mi-
gration des Fischotters darstellt. Demgegentber
zeigt das Vorkommen von Tieren mit Herkunft
aus der séchsischen Population an der Sidseite
des Erzgebirges sowie das Vorkommen von Hybri-
den, dass in Richtung Nord-Sid eine regelmaliiige
Migration der Tiere stattfindet und die Hohenlage
sowie die Wasserscheide flr den Fischotter allge-
mein kein Hindernis darstellt.

Wie bereits Ergebnisse aus dem Programm Structu-
re gezeigt haben, wurde das hdchste MaR der ge-
netischen Vielfalt zwischen der stidb6hmischen und
den anderen zwei Populationen (der sachsischen
und der erzgebirgischen) entdeckt. Zwischen den
séchsischen und erzgebirgischen Tieren konnten

Tabelle 2. Werte der genetischen Vielfalt der einzelnen Populationen: Durchschnittliche Anzahl der Allele (NA),
beobachtete (HO), erwartete (He) und unverfalschte (,unbiased”) Heterozygotie (uHe), Abweichung vom Hardy-
-Weinberger-Gleichgewicht (Anzahl der Loci mit nicht signifikanter / signifikanter Abweichung vom HWE, p < 0.05)

und Inzuchtkoeffizient

Tab. 2. Genetic diversity with mean number of alleles (N,), observed (H ), expected (H_ ) and unbiased (uH ) hetero-
zygosity as well as departures from Hardy—Weinberg equilibrium (n loci not significant/n loci significantly deviating

from HWE, p < 0.05) and Fixation index (F)

Population (population) n N,
Erzgebirge (Ore Mountains) 34 4.52
Sachsen (Saxony) 12 3.57

Stdboéhmisch (South Bohemian) 42 4.24

H, H, uH,  HWE F
0568 0550 0.558 2/21  -0.030
0508 0521 0543 2/21  0.025
0528 0534 0540 5/21  0.007
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keine signifikanten Unterschiede festgestellt wer-
den, womit die Herkunft des erzgebirgischen
Fischotters aus Sachsen bestatigt wird (Tabelle 1).

Die festgestellten Werte der genetischen Vielfalt
aller drei untersuchten Fischotterpopulationen
(Tabelle 2) entsprechen den Werten der europa-
weiten genetischen Vielfalt des Fischotters, die im
Rahmen der Studie Mucci et al. 2010 festgestellt
werden konnten. Im Fall des erzgebirgischen
Fischotters zeigen die Werte weder eine geringe
genetische Vielfalt noch ein erhdhtes Mal3 an In-
zucht.

Die Ergebniswerte der Heterozygotie der
Fischotterpopulation im Erzgebirge sind im Ver-
gleich mit der sdchsischen und sudbohmischen
Population leicht héher (Tabelle 2). Dieser Unter-
schied kann am besten durch die Tatsache erklart
werden, dass das Erzgebirge ein Gebiet ist, in
dem sich die Tiere aus beiden Quellpopulatio-
nen mischen. Dem entspricht auch der negative
Inzuchtkoeffizient (F) bei dem erzgebirgischen
Fischotter (Tabelle 2). Ob ein dauerhafter Genfluss
aus Sudbohmen existiert, der zu einer langfristi-
gen Mischung beider Populationen fiihren wiirde,
muss mit einer zukunftigen Studie mit einer hohe-
ren Anzahl an Proben bestatigt werden.

Bestimmung der Verwandtschaft

Unter den Proben konnte mit Hilfe einer Ana-
lyse der Verwandtschaft eine komplette Familie
identifiziert werden (Mutter 0200014 CZ, Vater
0200046 SN, Jungtier Mannchen 0200015 CZ).
Eine Zusammenstellung der zweiten potentiellen

0200044 SN

O

O

0200014 CZ

0200046 SN

0200011 CZ

0200015 CZ

Familie konnte nur wegen einer Nichtiibereinstim-
mung in einem Allel nicht durchgefiihrt werden.
Das deutet auf einen hohen Verwandtschaftsgrad
zwischen diesen drei Tieren hin (0200046 SN,
0200044 SN, 0200011 CZ). Die raumliche Ver-
teilung dieser Familien, also dass die Tiere in
derselben Familie auf beiden Seiten der Grenze
festgestellt werden konnten, unterstiitzt die Be-
hauptung tber die bestehenden Wechselwirkungen
zwischen den Tieren von der sdachsischen und
tschechischen Seite der Grenze.

Fazit

Die hohe Erfolgsquote der Genotypisierung des
Fischotterkots (58 %) ermdglichte eine Bestim-
mung der Zugehorigkeit (Herkunft) und eine Ein-
schétzung der genetischen Vielfalt der im Erzgebir-
ge lebenden Fischotter. Auf der Grundlage dieser
Daten konnten alle drei gestellten Fragen wie folgt
beantwortet werden: i) Die Quelle fiir die Wieder-
besiedlung des Erzgebirges durch den Fischotter
war die séchsische Fischotterpopulation. ii) Die
erzgebirgische Population des Fischotters leidet
weder unter einer geringen genetischen Vielfalt
noch unter Inzucht. iii) Es besteht ein Genfluss
zwischen der stidbéhmischen und erzgebirgischen
Population des Fischotters und es findet eine ge-
netische Vermischung statt. Der Genfluss vom Sii-
den ist aber eingeschrankt, eine Verbindung von
Stiden her findet nur im westlichen Teil statt (vom
Kaiserwald aus, vom Duppauer Gebirge aus).
Der Fischotter im Osterzgebirge ist vollkommen
von der Migration von Tieren der s&chsischen Po-
pulation aus dem Norden abhingig, das betrifft

Abb. 5 Bestimmung der Verwandtschaft:

Der Kreis bezeichnet das Weibchen, das Viereck das
Mannchen. Die schwarze Linie stellt die Beziehung
Eltern — Nachkomme, die blaue Linie die Geschwis-
terbeziehung oder die Beziehung Eltern - Nachkom-
me dar. Mit der griinen Linie werden diejenigen
Individuen dargestellt, die beide Verwandtschafts-
beziehungen haben. SN — sdchsische Seite des Erzge-
birges, CZ — tschechische Seite des Erzgebirges

Fig. 5. Assignments of parentage or siblingship:
Circles represent females and squares represent ma-
les. Black lines show parent-offspring relationship
and blue lines show individuals in full-sib or parent
—full-sib relationship. Green shows the individual be-
ing part of both relationship cases. SN, Saxony and
CZ, Czech Republic indicate the sampling region of
the individuals within the Ore Mountain Range
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auch den Fischotter auf der tschechischen Seite.
Daraus ist ersichtlich, dass zumindest in diesem
Gebiet die internationale Zusammenarbeit sowie
die Sicherstellung der Migrationskorridore aus
Sachsen nach Béhmen notwendig sind.
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Abb. 6. Der Fischotter in seinem Bau — diese Aufnahme gelingt nur in Gefangenschaft (Aufnahme Jifi
Bohdal); Fig. 6. It is only possible to take pictures of otters in a burrow in captivity (photo by Jifi Bohdal)



