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1 Zusammenfassung 

Der anthropogene Druck auf unsere Gewässer ist 

immens. An den Fischen geht dies nicht spurlos 

vorbei. So sind die Bestände vieler Fischarten in den 

letzten Jahrzehnten in vielen Gewässern stark zu-

rückgegangen. Gewisse Arten wie der Hecht weisen 

zwar keinen Rückgang auf, sind aber je nach Gewäs-

ser einem starken Befischungsdruck ausgesetzt. 

Zudem beeinflussen wechselnde Umweltbedingun-

gen während der Fortpflanzungszeit möglicher-

weise den Erfolg der natürlichen Fortpflanzung. Um 

den möglichen Konsequenzen dieser Einflüsse ent-

gegenzuwirken wird an gewissen Gewässern ver-

sucht, die Hechtpopulationen durch Fischbesatz zu 

stützen.  

Von einer fischereilichen Bewirtschaftung, die un-

geachtet der Herkunft von Besatzfischen praktiziert 

wird, geht jedoch eine Bedrohung für die geneti-

sche Integrität und möglicherweise auch für die 

Fitness der lokalen Bestände aus. Das Ziel einer 

nachhaltigen Bewirtschaftung der Fischbestände 

muss daher nebst der Sicherung des Bestands auch 

sein, die genetischen Eigenschaften einer lokal an-

gepassten Population zu erhalten.  

Es stellte sich die Frage, ob es zwischen Hechten der 

verschiedenen Gewässer (Hallwilersee, Aare, Rhein, 

Reuss und Limmat) genetische Unterschiede gibt. 

Zudem stellte sich die Frage, wie gross der Anteil 

Hechte in den einzelnen Populationen ist, die aus 

dem Besatz stammen, und welche Rückschlüsse sich 

daraus über den Erfolg der Besatzmassnahmen 

ziehen lassen.  

Die Auswertung der genetischen Daten zeigen, dass 

sich die Hechte aus den verschiedenen Gewässern 

im Kanton Aargau genetisch signifikant unterschei-

den. Daher sollte in Zukunft auf einen Besatz der 

grossen Flüsse (Aare, Rhein, Reuss, Limmat) mit 

Hechten aus dem Hallwilersee verzichtet werden. 

Zudem wird empfohlen, auch in Fliessgewässern 

möglichst auf grossräumige Verschiebungen von 

Hechten zu verzichten. Dies im Sinne einer lokalen 

und nachhaltigen Bewirtschaftung der Fischbestän-

de. Folgende Bewirtschaftungseinheiten sollten 

berücksichtigt werden:  

1. Hallwilersee 

2. Flüsse 

o Aare  

o Reuss  

o Rhein  

o Limmat 

Bei der Identifikation des Ursprungs der Hechte aus 

Flüssen konnten keine Hechte gefunden werden, 

die von den Besatzmassnahmen aus den Hallwiler-

see stammten. Die bisher getätigten Besatzmass-

nahmen von Hechten in Flüssen müssen daher als 

nicht ertragssteigernd eingestuft werden. 

Demgegenüber überleben die besetzten Hechte im 

Hallwilersee gut. Ca. 55% der untersuchten Indivi-

duen stammten von den Besatzmassnahmen ab. Ihr 

Anteil am Bestand nimmt aber mit der Zeit leicht 

ab. Aufgrund des Resultats kann jedoch nicht beur-

teilt werden, ob der Besatz zu einer Erhöhung des 

Hechtbestands beiträgt oder nicht. Es ist anzuneh-

men, dass auch im Hallwilersee dichteabhängige 

Prozesse den Bestand regulieren und nicht nur die 

Anzahl Jungfische, die in das System gelangen. Ob 

der Besatz tatsächlich zur Erhöhung des Bestands 

führt, kann nur nachgewiesen werden, wenn der 

Besatz für einige Jahre sistiert wird und die Entwick-

lung des Bestands im See überwacht wird.  

Eine Abklärung der Hechtbewirtschaftung in ande-

ren Schweizer Seen hat diesbezüglich ergeben, dass 

sich die Hechtfangzahlen in den meisten Seen nicht 

negativ verändert haben, seit Laichfischfang und 

Besatzmassnahmen aufgegeben wurden. In Anbe-

tracht der Tatsache, dass Naturverlaichung im Hall-

wilersee nachgewiesen wurde, und dass die Ufer-

habitate im See in einem recht naturnahen Zustand 

sind und ausreichend Laichhabitate aufweisen, wird 

empfohlen den Hechtbesatz im Hallwilersee für 5 

Jahre zu sistieren und die Entwicklung des Hechtbe-

stands im Hallwilersee zu beobachten. 
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2 Einleitung 

2.1 Fischrückgang, Besatz und genetische Vielfalt 

Der Druck auf unsere Gewässer, der z.B. durch die 

Energieproduktion, den Hochwasserschutz, die 

Landwirtschaft, Infrastrukturanlagen, die Wasser-

qualität und den Klimawandel entsteht, ist immens. 

An den Fischen geht dies nicht spurlos vorbei. So 

sind die Bestände vieler Arten, wie z.B. der Forelle 

oder der Äsche in den letzten Jahrzehnten in vielen 

Gewässern stark zurückgegangen. Andere Fischar-

ten wie der Hecht weisen keinen Rückgang auf, in 

gewissen Gewässern nehmen die Fangzahlen sogar 

zu. Sie sind aber je nach Gewässer einem recht star-

ken Befischungsdruck ausgesetzt. Zudem beeinflus-

sen wechselnde Umweltbedingungen während der 

Fortpflanzungszeit im Frühling möglicherweise den 

Erfolg der natürlichen Fortpflanzung des Hechts. 

Um den möglichen Konsequenzen dieser Einflüsse 

entgegenzuwirken, wird in verschiedenen Schwei-

zer Gewässern versucht, die Hechtpopulationen 

durch Fischbesatz zu stützen. Es wird davon ausge-

gangen, dass die Populationsgrössen der natürli-

chen oder durch die Fischerei verursachten 

schwankenden Jahrgangsstärken durch diesen Be-

satz stabilisiert werden und allenfalls die fehlende 

natürliche Reproduktion kompensiert wird [1].Der 

Erfolg solcher Besatzmassnahmen variiert stark [2–

4]. Darüber hinaus werden nach und nach auch die 

negativen Auswirkungen erkannt, die der Besatz auf 

die Fitness, die genetische Vielfalt und auf die Erhal-

tung von lokalen Anpassungen der Populationen 

haben kann [5–9]. Das Bundesamt für Umwelt 

(BAFU) hat aufgrund dieser Erkenntnisse einen Leit-

faden publiziert, der eine Aufzuchtpraxis vorschlägt, 

die zu einer Minimierung dieser negativen Auswir-

kungen führen soll [5]. Die Auswirkungen der künst-

lichen Verpaarung und der Selektion innerhalb einer 

Zucht können jedoch nur marginal eliminiert wer-

den. 

Die genetische Vielfalt der lebenden Organismen 

bildet gemeinsam mit der Artenvielfalt und der 

Vielfalt der Ökosysteme, einen der drei Grundpfei-

ler für die globale Biodiversität. Es ist erwiesen, dass 

die genetische Vielfalt für das Überleben einer Art 

eine entscheidende Rolle spielt [10]. Die geneti-

schen Eigenschaften einer Population entwickeln 

sich fortlaufend mit den Umweltbedingungen. Dies 

z.B. durch die natürliche Selektion, die in jeder Ge-

neration diejenigen genetischen Eigenschaften be-

vorzugt, die einem Individuum eine erhöhte Über-

lebens- und Fortpflanzungsfähigkeit ermöglichen 

[11, 12]. Der Einfluss der natürlichen Selektion und 

der genetischen Drift auf eine Population hängt 

stark von deren Grösse ab. Kleine und isolierte Po-

pulationen sind dabei in der Regel wesentlich emp-

findlicher gegenüber Drift als grössere Populatio-

nen, bei denen die Selektion wirkungsvoller sein 

kann [10]. Oft wird angenommen, dass durch Be-

satzmassnahmen mit Fischen aus genetisch unter-

schiedlichen Populationen die Überlebensfähigkeit 

der Fische erhöht wird, da die genetische Vielfalt 

einer lokalen Population erhöht wird. Diese An-

nahme ist allerdings nur in Bezug auf Populationen 

mit Inzuchteffekten gerechtfertigt. Wenn keine 

Inzuchtproblematik vorliegt, sind negative geneti-

sche Veränderungen (Verlust von lokaler Anpas-

sung) zu erwarten, die sich auf die Überlebensfähig-

keit (Fitness) der Population auswirken. 

Von einer fischereilichen Bewirtschaftung, die un-

geachtet der Herkunft von Besatzfischen praktiziert 

wird, geht demnach eine Bedrohung für die geneti-

sche Integrität und möglicherweise auch für die 

Fitness der lokalen Bestände aus [11]. Das Ziel einer 

nachhaltigen Bewirtschaftung der Fischbestände 

muss daher sein, die genetischen Eigenschaften 

einer lokal angepassten Population zu erhalten. 
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2.2 Bewirtschaftung des Hechts im Kanton Aargau 

Das Bundesgesetz über die Fischerei (BGF, SR 923.0) 

verlangt für den Einsatz von standortfremden Fi-

schen eine Bewilligung durch den Bund (Art. 6 BGF). 

Durch die Erteilung dieser "Artenschutzbewilligung" 

soll der freie Transfer von Fischen aus verschiede-

nen Einzugsgebieten verhindert werden. Dies wird 

heute in der Schweiz und auch im Kanton Aargau 

berücksichtigt. 

Der Einsatz von einheimischen Fischen innerhalb 

des gleichen Einzugsgebiets bleibt ohne Bewilligung 

des Bundes möglich (Art. 8 Abs. 2 Verordnung zum 

Bundesgesetz über die Fischerei, VBGF, SR 923.1), 

wobei es in der Kompetenz der Kantone liegt, lokal 

relevante Bewirtschaftungseinheiten zu bestimmen 

(Art. 8 Abs. 3 VBGF). Dabei gelten unter anderem 

Populationen mit genetischen Differenzierungen als 

"standortfremd" (Art. 6 Abs. 2 Bst. c VBGF). 

Bis heute wurde im Kanton Aargau angenommen, 

dass eine Bewirtschaftung der Fischbestände mit 

aus dem Kanton stammendem Besatzmaterial einer 

nachhaltigen Bewirtschaftung in Bezug auf die Ge-

netik genügt und der Gesetzgebung entspricht. Das 

von der Fischereiverwaltung unter der Mitarbeit der 

Fischereikommission verabschiedete Besatzkonzept 

vom Februar 2011 sieht demnach auch einen Fisch-

einsatz von standortgerechten Besatzfischen vor. 

Die Fischereifachstelle des Kantons Aargau nahm 

bisher an, dass es sich bei den Hechten im Kanton 

Aargau um eine einzige Population handelt, nämlich 

die des Rheineinzugsgebietes. 

In der Schweiz liegen bisher keine genetischen Stu-

dien über die Verwandtschaft der Hechtpopulatio-

nen aus verschiedenen Gewässern vor. Daher ste-

hen auch keine Informationen zur Verfügung, die 

eine biologisch sinnvolle Einteilung in Bewirtschaf-

tungseinheiten ermöglicht. Gemäss internationalen 

Studien sind die genetischen Unterschiede bei nah 

gelegenen Seen eher gering [6], bei weiter entfern-

ten isolierten Seen jedoch teilweise sehr gross [7]. 

In der Praxis wurde der Laichfischfang für Hechte im 

Kanton Aargau ausschliesslich im Hallwilersee 

durchgeführt. Die Hechte wurden im Frühjahr 

hauptsächlich mit Reusen gefangen und anschlies-

send gestreift. Die daraus gewonnenen Hechtbrüt-

linge wurden im Hallwilersee, im Rhein, in der 

Limmat, in die Reuss und in die Aare ausgesetzt 

(insbesondere in Staubereichen). Inwiefern die be-

setzten Hechte aus dem Hallwilersee in den Flüssen 

überleben konnten war unklar und teilweise um-

stritten. 

2.3 Verbreitung und Biologie des Hechts 

Das natürliche Verbreitungsgebiet des Hechts um-

fasst annährend die gesamte Nordhemisphäre [13, 

14]. Der Hecht kommt sowohl in stehenden, als 

auch in fliessenden Gewässern vor, meidet aber 

kühle Gewässer. In der Schweiz kommt er haupt-

sächlich in Seen, Weihern, Stauhaltungen und grös-

seren Flüssen wie Rhein, Aare und Limmat vor. 

Der Hecht ist ein räuberischer Fisch, der sich schon 

in jungem Alter piscivor, d.h. von Beutefischen, 

ernährt. Die bevorzugten Lebensräume sind struk-

turierte Uferzonen (Abbildung 2-1). Sie können aber 

auch im Pelagial von grösseren Seen auf Beutejagd 

gehen. Die Fortpflanzung findet im Frühling in Be-

reichen mit geringer Wassertiefe oder über-

schwemmten Riedwiesen statt (Abbildung 2-1). Die 

haftenden Eier werden dabei auf Pflanzen abgelegt. 

Die Jungfische schlüpfen bereits nach ca. 10-15 

Tagen Inkubationszeit. Hechte können über 30 Jah-

re alt und mehr als 1.5m lang werden. Sie sind ins-

besondere für die Angelfischerei eine beliebte Ziel-

art. 
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Abbildung 2-1. Links: die Fortpflanzung findet in seichten Gewässerbereichen auf Vegetation statt. Rechts: Der Hecht mag struktu-
rierte Habitate um seinen Beutetieren aufzulauern. Fotos © Michel Roggo 

 
Abbildung 2-2. Hecht aus einem Schweizer Gewässer. Foto © Michel Roggo 

2.4 Fragestellung und Auftrag 

Folgende Fragestellungen standen im Fokus dieser 

Arbeit:  

• Gibt es zwischen Hechten der verschiedenen 

Gewässer (Hallwilersee, Aare, Rhein, Reuss und 

Limmat) im Kanton Aargau genetische Unter-

schiede (kantonale Übersicht)?  

• Sind die Hechte aus dem Hallwilersee für Be-

satzmassnahmen in den grossen Flüssen, bezo-

gen auf die Gesetzgebung und das Besatzkon-

zept, in den jeweiligen Gewässern geeignet? 
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• Können Konsequenzen der bisherigen Besatz-

massnahmen auf die Genetik der lokalen Hecht-

populationen festgestellt werden? 

• Welche lokalen Bewirtschaftungseinheiten soll-

ten aufgrund der genetischen Ergebnisse im Kan-

ton Aargau ausgeschieden werden? 

• Wie gross ist der Anteil Hechte in den einzelnen 

Populationen, die aus dem Besatz stammen und 

welche Rückschlüsse lassen sich daraus über den 

Erfolg der Besatzmassnahmen ziehen? 

• Wie entwickeln sich die Fangzahlen in anderen 

Seen mit Besatzstopp? 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
Abbildung 2-3. Hecht der in der aquatischen Vegetation eines Sees seinen Beutetieren auflauert. Foto © Michel Roggo 
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3 Methodisches Vorgehen 

3.1 Probenahme 

Die genetischen Proben wurden vom Kanton (Fi-

schereiaufseher, Angelfischer, Berufsfischer) und 

von der EAWAG (Progetto Fiumi) gesammelt. Insge-

samt wurden von 732 Hechten Proben entnommen 

(Tabelle 3-1). Davon stammten 577 aus dem Hallwi-

lersee, wovon 248 in den Jahren 2014 und 2015 als 

Elterntiere für die Aufzucht von Hechten dienten.  

Aus der Aare stammten 47 Proben, aus der Reuss 

27, aus dem Rhein 67 und aus dem Baldeggersee 13 

Proben. Aus der Limmat standen leider keine Pro-

ben für die Untersuchung zur Verfügung. Von 395 

Hechten wurde das Alter bestimmt. 528 Hechte 

wurden genetisch analysiert. 

Tabelle 3-1. Im Rahmen dieser Studie untersuchte Anzahl Proben der Aare, der Limmat, der Reuss, des Rheins sowie des Hallwiler-
sees und des Baldeggersees.  

Gewässer Revier, Fangort 
Anzahl 
Proben 

Anzahl  
Altersbestimmung 

Anzahl 
 Genetik 

Aare 6 1 1 1 

Aare 18 15 15 15 

Aare Aarburg un. KW 1   1 

Aare Frey-Kanal 3   3 

Aare OW KW Rüchlig Aarau 1   1 

Aare Ruppoldingen ob. KW - EAWAG 25 25 25 

Aare Schatzmann Aare 1 1 1 

Baldeggersee  13   13 

Hallwilersee 215 92 65 28 

Hallwilersee 216 179 83 120 

Hallwilersee 217 306 151 225 

Limmat RW KW Schiffmühle 1   1 

Reuss 651 17 17 17 

Reuss 653 - Bei Spinnerei Kunz Gebenstorf 1 1 1 

Reuss 653- Bei Schiessanlage Gebenstorf 1 1 1 

Reuss Bremgarten - EAWAG 4 4 4 

Reuss Schatzmann 1 1 1 

Reuss Schatzmann Reuss Gebenstorf 3 3 3 

Rhein 5 7 7 7 

Rhein 6 13 3 13 

Rhein 9 9 9 9 

Rhein 10 2 2 2 

Rhein Kaiseraugst 1   1 

Rhein KW Rheinfelden, Aufstiegsgewässer 4   4 

Rhein KW Albbruck-Dogern, UG Wehr link 2   2 

Rhein KW Rheinfelden Aufstiegsgewässer DE 15   15 

Rhein KW Rheinfelden Schlitzpass CH 4   4 

Rhein Rhein Los 8 1 1 1 

Rhein Rhein Los 9 5 5 5 

Rhein Rheinkraftwerk Albbruck-Dogern 2   2 

Rhein Stauraum KW Rheinfelden, Standort 10 1   1 

Rhein Zurzach Badi 1   1 

Total 732 395 528 
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3.2 Altersbestimmung 

Die Altersbestimmung der Hechte wurde durch das 

Departement Bau, Verkehr und Umwelt, Abteilung 

Wald, Sektion Jagd und Fischerei, des Kantons Aar-

gau vorgenommen. Die Resultate wurden für diesen 

Bericht zur Verfügung gestellt. 

Um das Alter zu bestimmen, wurden die einzelnen 

Schuppen gereinigt und unter einem Schuppenlese-

gerät begutachtet. Die Anzahl sichtbarer Jahresrin-

ge wurde für die Altersbestimmung herangezogen.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Abbildung 3-1. Schuppe eines 85.7cm langen Hechts. Dieser Fisch war 
wahrscheinlich 5-jährig (5+).  

3.3 Markierung Besatzfische 

Um die Besatzfische von den Wildfischen zu unter-

scheiden, wurden die eingesetzten Fische "gene-

tisch" markiert. Dazu wurden der genetische Fin-

gerabdruck von allen 2014 und 2015 verwendeten 

Elterntieren bestimmt. Die Nachkommen dieser 

Elterntiere wurden dann als Besatzfische verwen-

det. Bei den Erfolgskontrollen in den Jahren nach 

dem Besatz wurden den potentiellen Besatzfischen 

aus dem Gewässer ebenfalls Gewebeproben ent-

nommen. Mit diesen Proben konnte der genetische 

Fingerabdruck der Fische bestimmt werden. Die 

direkten Nachkommen der Zuchtfische konnten 

danach mit Vaterschaftstests den jeweiligen Eltern-

tieren zugewiesen werden.  

Die genetische Zuweisung via Vaterschaftsanalyse 

wurde für Hechte, die aufgrund der Altersanalysen 

den Kohorten 2014 und 2015 angehörten und theo-

retisch aus den Besatzmassnahmen von 2014 und 

2015 stammen könnten, durchgeführt. 
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3.4 Labor 

3.4.1 Auswahl der Marker 

Um die genetischen Unterschiede und Verwandt-

schaften zwischen verschiedenen Populationen 

oder Arten zu prüfen, werden häufig so genannte 

Mikrosatelliten angewandt. Diese sind für populati-

onsgenetische Untersuchungen nützlich, da sie se-

lektiv meistens neutral sind und eine hohe Mutati-

onsrate aufweisen, sodass sie auch rezente Ereig-

nisse im Genom reflektieren können. In der vorlie-

genden Studie wurden 18 solcher Mikrosatelliten-

Loci untersucht. Da das Genom der Hechte diploid 

ist, kommen alle Mikrosatellitenloci zweimal im 

Genom vor. Man nennt jede einzelne dieser Kopien 

ein Allel. Mit der Information über die Verteilung 

dieser Allele in den verschiedenen Populationen 

kann überprüft werden, ob sie sich genetisch vonei-

nander unterscheiden oder nicht. Auch Vater-

schaftsanalysen beruhen auf diesen Daten. 

Bei der Auswahl der Marker wurde darauf geachtet, 

dass diese genügend vielfältig sind. Die Informatio-

nen zu den einzelnen Markern können aus den Ori-

ginalpublikationen entnommen werden (siehe Ta-

belle in Anhang 7.1). Nach der Markerauswahl 

mussten die DNS-Amplifikationsprotokolle (Poly-

merase Kettenreaktion, PCR) etabliert werden. Dazu 

wurde die Funktionalität der Primer getestet. In 

einem zweiten Schritt wurde ein Multiplex-PCR-

Protokoll entwickelt. Dabei wurden die verschiede-

nen Primerpaare [15] in einer PCR-Reaktion zu-

sammen verstärkt. Dies konnte durch die Anwen-

dung von unterschiedlichen Fluoreszenzmarkierun-

gen an den Primersequenzen erreicht werden. So 

entstanden folgende multiplex Sätze mit den ent-

sprechenden Farben: Multiplex Satz 1: Elu76, E-

luc040 und EL20 (grün); PkB47, Eluc002 und EL17 

(blau); Eluc045 und B304 (rot); B24 (gelb). Multiplex 

Satz 2: Elu76, B451 und Eluc033 (grün); Elu19, 

EmaD12a und EL01 (blau); EluB108INRA (rot); 

Pkb16 (gelb).  

3.4.2 DNS-Extraktion, Polymerase-Kettenreaktion (PCR) und Sequenzieren 

Die Desoxyribonukleinsäure (DNS) wurde aus klei-

nen Flossenstückproben mit einer Chelexmethode 

extrahiert. Dabei wird ein kleines Fischgewebestück 

in einer Chelex-Lösung und Proteinase K bei 55°C 

während zwei Stunden verdaut und danach zentri-

fugiert, um Geweberückstände zu eliminieren. Die 

verbleibende Lösung wird für die Polymerase-

Kettenreaktion (PCR) verwendet. 

Die PCR der DNS wurde in einem Reaktionsvolumen 

von 5μl mit den folgenden Inhaltsstoffen durchge-

führt: 2.5μl QIAGEN Multiplex PCR Master mix, 

1.75μl ddH2O, 0.6μl DNS und 0.15l Primer mix. Das 

PCR-Profil beginnt mit der Denaturierung der DNS 

bei 95°C für 15 Minuten, gefolgt von 35 Zyklen von 

30 Sekunden bei 94°C, 90 Sekunden bei 58°C, 

90 Sekunden bei 72°C und endet mit einem Zyklus 

von 10 Minuten bei 72°C. Die Identifikation der 

Mikrosatelliten-Allele wurde anhand der Fragmen-

tanalysesoftware GeneMapper 4.0 (Applied Biosys-

tems International) durchgeführt.  

 

Abbildung 3-2. PCR-Maschine, die für die Amplifizierung der 
DNS benutzt wird. 
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3.4.3 Genetische Analysen 

Für statistische Auswertungen wurden folgende 

gängige populationsgenetischen Programme ver-

wendet: GENEPOP [15] (Berechnung von HA, HO und 

Fishers Exact-Test), FSTAT [16] (Berechnung von AR, 

AN, FIS), STRUCTURE (Indidividuelle Populationszuwei-

sung) [17], ARLEQUIN (FST, Linkage Disequilibrium) 

[18] und CERVUS (Vaterschaftsanalyse) [19]. Falls 

sinnvoll und notwendig wurde die Funktionsweise 

einer Analyse oder eines Tests direkt in den Resulta-

ten besprochen. Einige Probenahme-Standorte 

wurden für gewisse statistische Analysen wegen zu 

kleiner Stichprobengrössen ausgeschlossen. 

3.5 Fischfangstatistiken 

In gewissen Kantonen wurden bereits Hechtbesatz-

stopps umgesetzt. Um Erkenntnisse darüber zu 

gewinnen, wie sich die Hechtfänge nach einem Be-

satzstopp entwickeln, wurden daher die Kantone 

Zürich, Bern, Freiburg, Waadt, St. Gallen und 

Schwyz sowie die IBKF angeschrieben und gebeten 

Fischfangstatistiken und Besatzzahlen ihrer Seen zu 

Verfügung zu stellen. Die Entwicklung der Fangzah-

len vor und nach dem Besatzstopp wurde ausge-

wertet.   

 
 

 
Abbildung 3-3. Kapitale Hechte sind eine gesuchte Beute für Angelfischer. Foto © Michel Roggo 
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4 Resultate 

4.1 Altersbestimmung 

Gemäss den Altersbestimmungen waren die 10-

40cm grossen Hechte hauptsächlich 1- und 2-jährige 

Hechte (Abbildung 4-1, Abbildung 4-2). Ab 40-60cm 

ist der Anteil 3+-Hechte recht gross. Bei den 50-

70cm grossen Hechten war der Anteil an 4+-Fischen 

am höchsten.  

Klar ersichtlich ist die zunehmende Länge der Hech-

te mit dem Alter (Abbildung 4-2). Sie scheinen in 

den Flüssen etwas rascher zu wachsen als im Hallwi-

lersee. Der Unterschied beträgt bei 4+-Hechten 6-

10 cm und bleibt danach in etwa konstant (Abbil-

dung 4-3).  

 

 

 

Abbildung 4-1. Alters- und Längenverteilung der Hechte, für die das Alter bestimmt werden konnte.  
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Abbildung 4-2. Alters- und Längenverteilung der Hechte, für die das Alter bestimmt werden konnte.  

 
Abbildung 4-3. Wachstumskurve der Hechte im Kanton Aargau (links alle Proben, rechts getrennt nach Gewässer).  

4.2 Populationsgenetik 

4.2.1 Gibt es zwischen Hechten der verschiedenen Gewässer (Hallwilersee, Aare, Rhein, Reuss 

und Limmat) im Kanton Aargau genetische Unterschiede (kantonale Übersicht)?  

Das meistangewandte Mass für die genetische Dif-

ferenzierung zwischen Populationen ist der FST-Wert 

(oder FST-Index). Dieser kann Werte zwischen 0 (kei-

ne Differenzierung) und 1 (vollständig verschieden) 

annehmen. Die FST-Werte wurden im Programm 

ARLEQUIN v. 3.1 berechnet [18].  

Die Resultate zeigen, dass zwischen den verschie-

denen Hechtpopulationen meistens signifikante 

genetische Unterschiede vorliegen (Tabelle 4-1). 

Insbesondere die genetischen Unterschiede zwi-

schen Hechten aus dem Hallwilersee und solchen 

aus der Aare, dem Rhein und der Reuss sind recht 

hoch (FST-Wert zwischen 0.033 und 0.094) und je-

weils hochsignifikant. Zwischen den drei Fliessge-
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wässerpopulationen sind die Werte tiefer (FST-

Werte zwischen 0.012 und 0.028) aber die Unter-

schiede sind nach wie vor signifikant. 

Interessant ist, dass auch zwischen den verschiede-

nen Hechtprobenahmen im Hallwilersee signifikan-

te Unterschiede beobachtet werden konnten. Die 

FST-Werte sind im Vergleich mit den Flusspopulatio-

nen zwar tiefer (FST-Werte zwischen 0.002 bis 

0.034), was auf einen geringeren Genfluss hinweist, 

aber die Unterschiede sind trotzdem oft signifikant. 

Wie dieses überraschende Resultat erklärt werden 

kann ist unklar. Auffallend ist, dass die Hallwiler-

seepopulationen einen Heterzygositätsüberschuss 

aufweisen (also mehr heterozygote Genotypen als 

dies im Hardy-Weinberg-Gleichgewicht erwartet 

werden würde, vgl. Anhang). Auch konnten viele 

Abweichungen vom "Linkage Equilibrium" beobach-

tet werden. Verschiedene Hypothesen können her-

angezogen werden, um ein solches Resultat erklä-

ren zu können. So könnte ein Besatz mit Hechten 

von ausserhalb des Sees diese Ergebnisse erklären. 

Aber auch eine echte genetische Differenzierung 

zwischen zwei oder mehr Hechtpopulationen wäre 

theoretisch möglich. Schliesslich sind auch Artefakte 

in den genetischen Daten als Möglichkeit nicht aus-

zuschliessen. Dies obwohl die Prüfung der Daten-

qualität nicht in diese Richtung hinweisen (z.B. Aus-

schluss von Loci mit signifikant erhöhten Linkage 

Disequilibrium ergab dasselbe Resultat).  

Demgegenüber weisen die Populationen in den 

Flüssen ein Homozygotenüberschuss auf. Letzteres 

könnte durch einen Wahlhund-Effekt verursacht 

worden sein. Dies ist der Fall, wenn mehrere gene-

tisch leicht differenzierte Populationen beprobt 

wurden, was in den durch Wehre fragmentierten 

Gewässern eher wahrscheinlich ist, da auch die 

Proben von unterschiedlichen Standorten stammen.  

Insgesamt kann mit Sicherheit festgehalten wer-

den, dass sich die Hechte aus den verschiedenen 

Gewässern im Kanton Aargau genetisch signifikant 

unterscheiden. Der genetische Unterschied zwi-

schen Hallwilersee und Baldeggersee kann auf-

grund der zu kleinen Stichprobengrösse der Hechte 

aus dem Baldeggersee nicht beurteilt werden. 

Wieso sich die Hechte innerhalb des Hallwilersees 

genetisch unterscheiden kann nicht beantwortet 

werden und müsste vertieft untersucht werden. 

Tabelle 4-1. FST-Werte, die zwischen Hechten aus den verschiedenen Standorten/Befischungen beobachtet wurden. Die Hinter-
grundfarbe entspricht der Höhe der FST-Werte (Blau= tiefe Werte; Rot= hohe Werte). Oberhalb der Diagonalen sind die p-Werte 
angegeben: *:p<0.05; **:p<0.01; ***:p<0.001; n.s.: nicht signifikant.  

Population N 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 

1 HW Elterntiere 216 2014 65 - *** *** *** *** *** *** *** n.s. *** *** *** 

2 HW Elterntiere 217 2014 40 0.026 - *** ** *** ** * n.s. n.s. *** *** *** 

3 HW Elterntiere 216 2015 30 0.012 0.018 - ** * n.s. *** *** n.s. *** *** *** 

4 HW Elterntiere 217 2015 112 0.019 0.005 0.008 - ** * ** ** n.s. *** *** *** 

5 HW 215 2014-2017 28 0.018 0.023 0.008 0.013 - * *** *** n.s. *** *** *** 

6 HW 216 2016+2017 25 0.014 0.009 0.002 0.005 0.008 - ** *** n.s. *** *** *** 

7 HW 217 2016 50 0.026 0.005 0.017 0.005 0.025 0.011 - * * *** *** *** 

8 HW 217 2017 23 0.028 0.002 0.021 0.009 0.034 0.016 0.008 - * *** *** *** 

9 Baldeggersee 13 -0.001 0.008 -0.001 0.006 0.004 -0.005 0.013 0.01 - *** *** *** 

10 Reuss 27 0.084 0.078 0.069 0.072 0.094 0.068 0.081 0.074 0.073 - *** *** 

11 Rhein 67 0.053 0.051 0.045 0.045 0.059 0.04 0.056 0.056 0.043 0.017 - *** 

12 Aare 47 0.049 0.033 0.042 0.035 0.052 0.037 0.039 0.039 0.036 0.028 0.012 - 
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4.2.2 Sind die Hechte aus dem Hallwilersee für Besatzmassnahmen in den grossen Flüssen, bezo-

gen auf die Gesetzgebung und das Besatzkonzept, in den jeweiligen Gewässern geeignet? 

Der Kanton Aargau strebt eine lokale Bewirtschaf-

tung der Fischpopulationen an. Diese bezweckt, 

dass lokale Anpassungen erhalten bleiben, und ver-

sucht die möglichen negativen Auswirkungen von 

Besatzmassnahmen zu minimieren. Nach diesem 

Grundsatz sollten Gewässer nur dann zusammen 

bewirtschaftet werden, wenn keine oder kaum na-

türliche Einschränkungen des Genflusses vorliegen.  

Die zwischen dem Hallwilersee und den grossen 

Flüssen beobachteten FST-Werte weisen auf einen 

deutlich reduzierten Genfluss zwischen diesen Po-

pulationen hin (Abbildung 4-4). Mit bis zu 0.094 sind 

die beobachteten genetischen Unterschiede teil-

weise sogar gross.  

Daher sollte in Zukunft auf einen Besatz der gros-

sen Flüsse (Aare, Rhein, Reuss, Limmat) mit Hech-

ten aus dem Hallwilersee verzichtet werden.  

Zwischen den Flüssen sind die genetischen Unter-

schiede deutlich kleiner (Abbildung 4-4), aber nach 

wie vor signifikant. Inwiefern diese Signifikanz durch 

natürliche Isolationsmechanismen (z.B. das Wan-

derverhalten der Hechte) oder durch die zahlrei-

chen schwer überwindbaren Wehre zu begründen 

ist, kann nicht beurteilt werden. 

Trotzdem wird empfohlen, auch in Fliessgewässern 

möglichst auf grossräumige Verschiebungen von 

Hechten zu verzichten. Dies im Sinne einer lokalen 

und nachhaltigen Bewirtschaftung der Fischbe-

stände. 

 

Abbildung 4-4. Mittelwert der zwischen den einzelnen Proben 
gemessenen genetischen Unterschiede (FST-Werte). 

4.2.3 Können Konsequenzen der bisherigen Besatzmassnahmen auf die Genetik der lokalen 

Hechtpopulationen festgestellt werden? 

Aufbauend auf den vorgängig beschriebenen Er-

kenntnissen stellt sich die Frage, ob überhaupt ein-

zelne in den letzten Jahren besetzte Hechte in den 

Gewässern überleben konnten und ob eine geneti-

sche Durchmischung der wilden Populationen mit 

den eingesetzten Hechten nachweisbar ist. Um dies 

zu klären, wurden die Daten aller Individuen in ei-

ner STRUCTURE Analyse [17] zusammengefasst und 

untersucht. Mit dieser Analyse kann die Anzahl ge-

netischer Gruppen, die sich voneinander unter-

scheiden, bestimmt werden. Die einzelnen Indivi-

duen werden dann anhand der genetischen Infor-

mation den einzelnen Gruppen zugeteilt. 

Die Analyse ergab, dass insgesamt zwei genetische 

Einheiten unterschieden werden können (K=2). 

Hechte aus diesen beiden Einheiten lassen sich 

ziemlich gut dem Hallwilersee und den Flüssen Aa-

re, Rhein und Reuss zuordnen (Abbildung 4-5). Ein-

zelne Fische in den Flüssen werden dabei ganz oder 

teilweise dem Hallwilersee zugewiesen (blaue Bal-

ken auf der rechten Seite). Da auch im Hallwilersee 

Hechte der Flusspopulation zugewiesen werden 

(orange Balken auf der linken Seite) wird vermutet, 

dass ein Grossteil der Fehlzuweisungen auf fehlen-

de Power der Analyse zurückzuführen ist und nicht 

auf den Besatz von standortfremden Fischen.  

Demzufolge kann festgehalten werden, dass keine 

offensichtlichen rezente genetische Konsequenzen 

des Besatzes sichtbar sind. Es kann aber nicht aus-

geschlossen werden, dass der langjährige Besatz 
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sich durch eine schleichende Introgression (geneti-

sche Vermischung) von Genen ausgewirkt haben 

könnte. Eine solche ist mit dieser Analyse und an-

hand der verfügbaren Proben nicht feststellbar. 

Dazu wären historische Proben notwendig.  

 

 

 

Abbildung 4-5. Resultate der Zuweisungsanalyse für zwei hypothetische Populationen (K=2). Die verschiedenen genetischen Grup-
pen, die identifiziert wurden, sind in unterschiedlichen Farben dargestellt. Jeder vertikale Balken entspricht einem Individuum. Je 
einfarbiger ein Balken ist desto wahrscheinlicher gehört dieses Individuum zu dieser Population.  

4.2.4 Welche lokalen Bewirtschaftungseinheiten sollten aufgrund der genetischen Ergebnisse im 

Kanton Aargau ausgeschieden werden?  

Die individuelle Zuweisungsanalyse (Abbildung 4-5) 

konnte zwei genetische Einheiten identifizieren. Die 

einzelnen Hechtproben konnten dabei einerseits 

den Flüssen Aare, Reuss sowie Rhein und anderer-

seits dem Hallwilersee zugeordnet werden.  

Zusätzliche Hinweise lassen auch innerhalb dieser 

beiden Populationen noch weitere Substruktur 

vermuten. Insbesondere die Populationen der Flüs-

se sind signifikant genetisch voneinander verschie-

den, weshalb diese möglichst getrennt bewirtschaf-

tet werden sollten, selbst wenn derzeit nicht klar 

ist, ob diese genetischen Unterschiede eines natür-

lichen (Wanderungsverhalten) oder anthropogenen 

(Wanderhindernisse) Ursprungs sind.  

Für die Limmat liegen zwar keine Proben vor. Auf-

grund der vorliegenden Ergebnisse ist jedoch anzu-

nehmen, dass sich auch die Limmathechte gene-

tisch leicht von den Hechten der anderen Gewässer 

unterscheiden dürften. Die Limmat sollte daher 

ebenfalls getrennt bewirtschaftet werden.  

Basierend auf diesen Ausführungen und im Hinblick 

auf eine lokale und nachhaltige Bewirtschaftung der 

Hechte werden für den Kanton Aargau folgende 

Bewirtschaftungseinheiten (Abbildung 4-6) vorge-

schlagen: 

1. Hallwilersee 

2. Flüsse 

a. Aare  

b. Reuss  

c. Rhein  

d. Limmat 
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Abbildung 4-6. Bewirtschaftungseinheiten, die aufgrund von genetischen Daten definiert wurden. 

4.3 Erfolgskontrolle Besatz 

4.3.1 Wie gross ist der Anteil Hechte in den einzelnen Populationen, die aus dem Besatz stammen 

und welche Rückschlüsse lassen sich daraus über den Erfolg der Besatzmassnahmen zie-

hen? 

Aus dem Hallwilersee produzierte Junghechte wer-

den im See selbst und in den Flüssen Aare, Rhein 

und Reuss ausgesetzt. Bis heute ist unbekannt, ob 

die Besatzfische in diesen Gewässern überleben 

und wenn ja, wie hoch ihr Anteil am Fang bzw. in 

der Population ist. 2014 und 2015 wurde von allen 

für die Erzeugung von Besatzfischen verwendeten 

Elterntieren eine Gewebeprobe entnommen. Diese 

wurde im Rahmen dieser Studie genetisch charakte-

risiert. Anhand dieses genetischen Fingerabdrucks 

der Elterntiere konnten die Jungfische, die 2016 und 

2017 in den Besatzgewässern gefangen wurden (als 

zwei und dreijährige Hechte), mittels einer Vater-

schaftsanalyse den Elterntieren zugwiesen werden. 

Die Resultate zeigen zwei sehr unterschiedliche 

Bilder. In den Flüssen stammte keine der 39 Proben, 

von den Besatzmassnahmen ab (Tabelle 4-2). Es 

konnten also keine Besatzhechte in den Flüssen 

nachgewiesen werden. 

Aus diesen Zahlen kann geschlussfolgert werden, 

dass in Flüssen kaum Hechte von den Besatzmass-

nahmen aus den Hallwilerseekohorten von 2014 

und 2015 stammen. Diese Besatzmassnahmen 

müssen daher als nicht ertragssteigernd eingestuft 

werden. 
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Tabelle 4-2. Resultate der Vaterschaftsanalyse. In der Spalte "Nachweisen Eltern" sind die Resultate für alle analysierten Proben 
zusammengestellt. In der Spalte "Nachweisen Eltern richtiger Jahrgang" wurden nur die positiven Individuen gezählt, die laut Al-
tersbestimmung der richtigen Kohorte entsprachen.  

Gewässer Anzahl unter-
suchte Proben  

Anzahl Proben aus-
richtiger Kohorte 

gemäss Altersanalyse 

Nachweise Eltern Nachweise Eltern  
richtiger Jahrgang 

N % N % 

Aare 47 25 0 0.0% 0 0.0% 

Baldegger/Sempachersee 13 0 - - - - 

Hallwilersee 126 95 60 63.2% 53 55.8% 

Limmat 1 0 - - - - 

Reuss 27 11 0 0.0% 0 0.0% 

Rhein 67 3 0 0.0% 0 0.0% 

Gesamtergebnis 281 134 - - - - 

 

Anders im Hallwilersee: bei 53 (55.8%) der insge-

samt 95 Proben konnte zumindest ein Elternteil 

ermittelt werden (Tabelle 4-2, Alle LOD Werte > 6). 

Es stammten also etwas mehr als die Hälfte der 

gefangenen Hechte von den Besatzmassnahmen ab.  

Es stellt sich nun die Frage welche Schlussfolgerun-

gen aus diesen Zahlen bzgl. des Erfolges der Be-

satzmassnahmen im Hallwilersee getroffen werden 

können. Die Schwierigkeit besteht darin, dass durch 

diesen Markierungsversuch nicht nachgewiesen 

werden kann, ob die aus Besatz stammenden Fische 

sich zu dem vorhandenen Bestand addieren [2, 20]. 

Dies ist nur dann der Fall, wenn keine starke inner-

artliche Konkurrenz vorhanden ist, was laut Ein-

schätzung von Experten [2] bei Fischen, wenig 

wahrscheinlich ist. Sie vermuten eher, dass die be-

setzten Fische in der Regel der innerartlichen Kon-

kurrenz mit wilden Artgenossen ausgesetzt werden, 

was bei Hechten in Deutschland bereits nachgewie-

sen werden konnte [20]. Dies kann kurzfristig zu 

einer Erhöhung des Bestands von Jungfischen füh-

ren, aber nicht zu einem signifikant höheren nutz-

baren Bestand (kein höherer Ertrag). 

Inwiefern dichteabhängige Prozesse im Gange sind, 

kann indikativ überprüft werden, indem der Anteil 

markierter Fische über einen längeren Zeitraum 

untersucht wird (mindestens zwei Mal). Nimmt der 

Anteil an markierten Fischen mit der Zeit ab, dann 

ist davon auszugehen, dass innerartliche Konkur-

renz vorliegt. Dieser Rückschluss ist aber nur dann 

möglich, wenn Besatzfische einen Fitnessnachteil 

aufweisen. Kann eine solche Abnahme nachgewie-

sen werden, oder führt das Markierungsexperiment 

zu einem Resultat, dass keine eindeutigen Rück-

schlüsse zulässt, dann sollte ein Experiment mit 

Besatzverzicht durchgeführt werden, um den reel-

len Besatzerfolg ermitteln zu können. 

Ein leichter Rückgang ist im Hallwilersee zwischen 

den Jahrgängen 2+ und 3+ zu erkennen (Abbildung 

4-7). Es Ist deshalb möglich, dass dichteabhängige 

Selektionsprozesse eine Rolle spielen. Ob diese Ab-

nahme real ist oder nicht, und um sicher zu gehen, 

dass Besatzfische gegenüber natürlichen Nach-

kommen in direkter Konkurrenz Nachteile haben 

und damit weniger gut überleben, müssten noch 

weitere ältere Hechte von den beiden Besatz-

Jahrgängen untersucht werden.  

Die Resultate des Markierungsversuchs lassen den 

Schluss zu, dass Besatzhechte im Hallwilersee nach 

den Besatzmassnahmen gut überleben. Ihr Anteil 

am Bestand nimmt mit der Zeit allerdings leicht ab. 

Aufgrund des Resultats kann nicht beurteilt wer-

den, ob der Besatz zu einer Erhöhung des Hechtbe-

stands beiträgt oder nicht. 

Es ist anzunehmen, dass auch im Hallwilersee dich-

teabhängige Prozesse den Bestand regulieren und 

nicht, bzw. nicht nur die Anzahl Jungfische die an-

fangs in das System gelangen. Letzteres wurde 

bereits in Deutschland für Hechte in einem ste-
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henden Gewässer nachgewiesen [20]. Mit einer 

gewissen Sicherheit kann dies aber nur überprüft 

werden, wenn der Besatz für einige Jahre sistiert 

wird und die Entwicklung des Bestands im See 

überwacht wird. 

In Anbetracht der Tatsache, dass eine signifikante 

Naturverlaichung nachgewiesen wurde, dass die 

Uferhabitate im See in einem recht naturnahen 

Zustand sind und ausreichend Laichhabitate auf-

weisen [21], erscheint ein solcher Versuch ohne 

grosse Risiken in Form von einem Rückgang der 

Fangzahlen möglich zu sein. Der Laichfischfang der 

Berufsfischer und die damit einhergehenden Um-

sätze würden allerdings entfallen.  

 

Abbildung 4-7. Anteil 2- und 3-jähriger Hechte, die aus Besatz-
massnahmen stammen.  

4.4 Konsequenz von Hechtbesatzstopps in anderen Kantonen 

Wenn der Besatz sich positiv auf den Fischbestand 

auswirkt wird erwartet, dass die Fangzahlen nach 

einem Besatzstopp zurückgehen. Aus sieben Seen, 

in denen ein Hechtbesatzstopp erfolgte, konnten 

Fangstatistiken ausgewertet werden (Tabelle 4-3, 

Abbildung 4-8). Diese zeigen in fünf Gewässern 

keine Änderung der Fangzahlen (Greifensee, Grey-

erzersee, Lauerzersee, Schiffenensee, Schwarzsee). 

Im Bodensee nahmen die Fangzahlen nach dem 

Besatzstopp deutlich zu, im Pfäffikersee etwas ab.  

Tabelle 4-3. Angabe zum Jahr in dem der Besatz jeweils aufge-
geben wurde.  

Gewässer Kein Besatz mehr seit: 

Bodensee 1999 

Greifensee 2010 

Lac de la Gruyère 2009 

Lauerzersee 2015 

Pfäffikersee 2010 

Schiffenensee 2006 

Schwarzsee 1998 

Zürichsee 2018 

Bielersee 2015 

Thunrsee 2015 

Brienzersee 2015 

 

Im Kanton Bern wurde aus Spargründen der Hecht-

besatz ab dem Jahr 2015 in allen Gewässern einge-

stellt. Insofern ist die Zeit noch zu kurz, um gesi-

cherte Aussagen machen zu können. Im Zürichsee 

ergab die Auswertung von Besatz und Fang eine 

negative Korrelation [22]. Daher wurde beschlossen 

seit 2018 keinen Besatz mehr durchzuführen. Im 

Neuenburgersee, Murtensee und Walensee wurde 

der Besatz beibehalten. Dies, um den Laichfischfang 

der Berufsfischer zu ermöglichen und das Knowhow 

zu erhalten (Auskünfte: Michael Kugler und Frédéric 

Hofmann). Im Genfersee wird seit 1985 kein Besatz 

mehr durchgeführt, die Fänge haben sich in dieser 

Zeit positiv entwickelt, was mit positiven Verände-

rungen der Umweltbedingungen in Zusammenhang 

gebracht wird (pers. Mitteilung Frédéric Hofmann). 

Insgesamt zeigen die Besatzstoppversuche beim 

Hecht keinen systematischen Einbruch der Fang-

zahlen. Sogar in den durch starke Wasserstand-

schwankungen beeinträchtigten Stauseen (Greyer-

zersee und Schiffenensee) sind Anglerfänge nach 

dem Besatzstopp stabil geblieben. 
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Abbildung 4-8. Veränderung der Fangzahlen seit Besatzstopp (in % der vorher gefangen Anzahl Hechte). 
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5 Schlussfolgerung 

Die anfangs gestellten Fragen können zusammenfassend wie folgt beantwortet werden: 
 

• Gibt es zwischen Hechten der verschiedenen Gewässer (Hallwilersee, Aare, Rhein, Reuss und 
Limmat) im Kanton Aargau genetische Unterschiede (kantonale Übersicht)?  
➔ Ja, es können signifikante Unterschiede festgestellt werden.  
 

• Sind die Hechte aus dem Hallwilersee für Besatzmassnahmen in den grossen Flüssen, bezogen auf 
die Gesetzgebung und das Besatzkonzept, in den jeweiligen Gewässern geeignet? 
➔ Nein, die Flusshechte unterscheiden sich genetisch teilweise stark von den Hallwilerseehech-

ten. Auf einen Besatz der grossen Flüsse (und/oder anderer Gewässer) mit Besatzmaterial aus 
dem Hallwilersee sollte verzichtet werden.  

 

• Können Konsequenzen der bisherigen Besatzmassnahmen auf die Genetik der lokalen Hechtpopu-
lationen festgestellt werden? 
➔ Nein, es sind keine offensichtlichen genetischen Konsequenzen des Besatzes sichtbar. Es kann 

aber nicht ausgeschlossen werden, dass sich der langjährige Besatz durch eine schleichende 
Introgression von Genen teils ausgewirkt haben könnte. 

 

• Welche lokalen Bewirtschaftungseinheiten sollten aufgrund der genetischen Ergebnisse im Kanton 
Aargau ausgeschieden werden?  
➔ Der Hallwilersee sollte eigenständig bewirtschaftet werden. Zudem wird empfohlen, auch die 

grossen Flüsse gewässerspezifisch zu bewirtschaften.  
 

• Wie gross ist der Anteil Hechte in den einzelnen Populationen, die aus dem Besatz stammen und 
welche Rückschlüsse lassen sich daraus über den Erfolg der Besatzmassnahmen ziehen? 
➔ In den Flüssen konnten keine Besatzfische nachgewiesen werden. Der Besatz scheint also 

nicht erfolgreich zu sein. Im Hallwilersee liegt der Anteil im Durchschnitt bei ca. 55% nimmt 
aber mit dem Alter der Hechte ab, was vermuten lässt, dass wilde Fische gegenüber Besatzfi-
schen überlegen sind und dass dichteabhängige Prozesse eine Rolle spielen. Eine gesicherte 
Aussage über den Erfolg des Besatzes im Sinne einer Ertragssteigerung, ist anhand dieses Re-
sultats jedoch nicht möglich. Es wird daher empfohlen, im Rahmen eines Versuchs während 
mindestens fünf Jahren auf Hechtbesatz zu verzichten und den Bestand zu überwachen. Der 
Laichfischfang der Berufsfischer und die damit einhergehenden Umsätze würden dadurch al-
lerdings entfallen. 
 

• Wie entwickeln sich die Fangzahlen in anderen Seen mit Besatzstopp? 
➔ Es kann kein systematischer Einbruch der Fangzahlen festgestellt werden. Der Hechtbestand 

konnte sich demnach in den Seen mit Besatzstopp in der Regel halten.  
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7 Anhang 

7.1 Liste der genutzten Mikrosatelliten-Marker 

Marker Forward primer sequence Reverse primer sequence Range 
N 

Alleles 
Reference 

Elu76 
ACCACATTCCACATCTGATGG AATCCCTTATTCTGACCCTGC 139-191 13 

Miller & Kapuscinski, 
1997 [23] 

Eluc040 
CAGGATGAGAAGCAAGTGTG TGTTCTCCAGAACCATGGTG 227-267 15 

Wang et al., 2011 
[24] 

EL20 
CCAAAGCCAGTTGATGCTAAG CTCAAACTGTGCCTCACACAA 173-399 36 

Eschbach & Schö-
ning, 2013 [25] 

PkB47 
CCAAACAGCAGATTAGTTGG CTGCAAGAGTACAAAAGGACA 124-168 14 

Eschbach & Schö-
ning, 2013 [25] 

Eluc002 
TGATGACACTGTCCGTGTGT AGCCATCTGTTCCTGCAA 229-265 19 

Wang et al., 2011 
[24] 

EL17 
GTGCTTTTGGGTACAATCAATG TTTCACCAAATACCTGGTCTCA 310-356 15 

Eschbach & Schö-
ning, 2013 [25] 

Eluc045 
AGCATCAGGGAGTAGTTGCA CAGGTAAGCGTCCAGGTAAA 128-162 13 

Wang et al., 2011 
[24] 

B304 
CCTTCAGATCAGTAATGTCAGC AGGTCAGTGAGGACAGAGGT 232-344 26 

Aguilar et al., 2005 
[26] 

B24 
TGAAATTCACTTGTTGTGTCTG GTCCGCTGTTGACCTTTT 130-222 20 

Aguilar et al., 2005 
[26] 

Elu87 
AGCACTGCCACACATGACGTG CCAGCTGCCTCAGATTGCTCCCC 135-155 9 

Miller & Kapuscinski, 
1996 [27] 

B451 
CTGGATCACTGTCTCTTTTCTG GAGAGGGTGAGAACACCAGT 179-329 34 

Aguilar et al., 2005 
[26] 

Eluc033 
CCAGCTCAGGTGTACTGAAA ATGGCAACAGCAGCCTCCT 348-374 12 

Wang et al., 2011 
[24] 

Elu19 
CATCATGAACATTCAGACGC GAGATGCTAATTCATCCACTG 120-132 6 

Miller & Kapuscinski, 
1997  [23] 

Ema D12a 
CGTATGAACAGTAGGTTTTGTCTG GATAGGCACAATCCACCATC 176-260 21 

Sloss et al., 2008 
[28] 

EL01 
CAGCACTATCCAAAGGCGTAG TCTTCCACCGTTATCATCACA 311-343 13 

Eschbach & Schö-
ning, 2013 [25] 

EluB108INRA 
TCATCAGAAACATGACTGCTTG GCACACGGCGATATTATCC 132-142 7 

Launey et al., 2003 
[29] 

Pkb16 
TGCGTCAATCATCCGTAT AGCAAAGTGTCATTTCTTCAGT 157-291 30 

Eschbach & Schö-
ning, 2013 [25] 

EL02 
ACACATGCGTCTACAAGCACA CCTCCCTGGCATACGTCTTAC 177-217 17 

Eschbach & Schö-
ning, 2013 [25] 
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7.2 Basis-Analysen 

Population N HO HE p-value AN AR FIS P-value Linkage  
disequilibrium 

1 HW Elterntiere 216 2014 65 0.65 0.61 <0.001 6.8 5.3 -0.057 <0.01 82 (30.1%) 

2 HW Elterntiere 217 2014 40 0.66 0.63 <0.01 7.4 5.7 -0.054 <0.01 40 (14.7%) 

3 HW Elterntiere 216 2015 30 0.68 0.66 0.0611 7.2 5.7 -0.027 0.1488 31 (11.4%) 

4 HW Elterntiere 217 2015 112 0.63 0.64 <0.001 9.1 5.9 0.011 0.1902 75 (27.6%) 

5 HW 215 2014-2017 28 0.60 0.60 0.2386 6.3 5.2 0.005 0.4537 31 (11.4%) 

6 HW 216 2016+2017 25 0.64 0.63 0.5808 6.9 5.9 -0.031 0.1338 18 (6.6%) 

7 HW 217 2016 50 0.68 0.66 <0.05 7.2 5.4 -0.028 0.0745 68 (25%) 

8 HW 217 2017 23 0.74 0.67 0.0589 6.6 5.8 -0.103 <0.001 26 (9.6%) 

9 Baldeggersee 13 0.67 0.64 0.9191 5.5 5.5 -0.048 0.1243 5 (1.8%) 

10 Reuss 27 0.70 0.73 0.6347 10.5 8.0 0.043 <0.05 15 (5.5%) 

11 Rhein 67 0.73 0.74 <0.001 15.0 8.9 0.024 <0.05 31 (11.4%) 

12 Aare 47 0.70 0.71 <0.001 11.8 7.9 0.017 0.1412 40 (14.7%) 

Total   0.67 0.66  8.4 6.3 -0.021  462 (14.1%) 

 


