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KURZFASSUNG  
  
  
Die  positive  Entwicklung  der  Fischotterbestände   in  den   letzten  Jahren   führte   zu  einem  Wiederaufleben  der  Konflikte  
zwischen   den   fischereiwirtschaftlichen   Interessen   des   Menschen   und   den   Lebensraumansprüchen   dieser  
fischfressenden  Wildtierart.  Waren  es  lange  Jahre  ungeschützte  Fischteiche  und  Fischzuchtanlagen,  die  Fischverluste  
zu   verzeichnen   hatten,  mehren   sich   seit   einiger   Zeit   zusätzlich   die   Klagen   über   fischereiwirtschaftliche   Schäden   an  
Fließgewässern,   insbesondere  in  der  oberen  und  unteren  Forellenregion,  die  vielerorts  mit  der  erneuten  Anwesenheit  
des  Fischotters  in  Zusammenhang  gebracht  werden.    
  
Ziel   der   vorliegenden   Projektstudie   war   es   daher,   den   Ist-Zustand   der   Fischotterbestände   in   fünf   ausgewählten  
Untersuchungsgebieten  in  Niederösterreich  (Pielachzubringer  Loichbach,  Oberlauf  der  Piesting,  Ois,  Feistritz  und  Große  
Ysper)  zu  erheben,  um  damit  eine  Grundlage  für  weiterführende  Fragestellungen  und  Diskussionen,  die  den  Einfluss  des  
Fischotters  auf  Salmonidenfischbestände  in  Fließgewässern  behandeln,  zu  schaffen.  
  
Diese   Ist-Zustandserhebung   beinhaltet   eine   möglichst   exakte   Erfassung   der   Größe   und   Zusammensetzung   der  
Fischotterbestände   in   den   Untersuchungsgebieten.   Die   Erhebungen   wurden   mittels   nicht-invasiver   genetischer  
Methoden,  i.e.  der  systematischen  Sammlung  und  genetischen  Analyse  von  Fischotterlosungen,  durchgeführt.    
Die  Probensammlung  erfolgte  im  2-monatigen  Rhythmus  entlang  der  ausgewählten  Gewässer  und  ihren  Zubringern  und  
erstreckte   sich   über   einen   Zeitraum   von   12   Monaten   (Juli   2014   bis   Juli   2015).   Für   die   Identifizierung   der  
Fischotterindividuen   wurde   für   jede   Losungsprobe   ein   genetisches   Profil,   ein   sogenannter   „genetischer  
Fingerabdruck“  mithilfe  molekulargenetischer  Marker  (11  Mikrosatelliten,  2  Geschlechtsmarker)  erstellt.  
Die  wiederholte  systematische  Losungssammlung  in  Kombination  mit  der  genetischen  Analyse  ermöglicht  nicht  nur  
Aussagen   über   die  Anzahl   an   Fischotterindividuen   in   den   jeweiligen   Untersuchungsgebieten,   sondern   –   je   nach  
räumlicher  und  zeitlicher  Verteilung  der  Nachweise  –  auch    Angaben  zu  deren  Status  (gebietsansässig,  durchziehend)  
sowie   deren   räumlich-soziale   Organisation.   Weiters   konnte   anhand   der   genetischen   Daten   auf  
Verwandtschaftsverhältnisse   zwischen   den   Individuen   und   damit   auf   aktive   Familienverbände   (führende   Fähe   mit  
Jungtier(en))  geschlossen  werden.  
  
Diese  Informationen  sind  vor  allem  dann  von  Bedeutung,  wenn  es  um  die  Abschätzung  des  potentiellen  Fraßdruckes  
durch   Fischotter   an   einem   Gewässer   geht,   bei   der   eine   Angabe   von   Fischotterzahlen   alleine   zu   falschen   bzw.  
unvollständigen  Rückschlüssen  führen  würde.    
Vor  dem  Hintergrund  der  Abschätzung  des  Einflusses  des  Fischotters  auf  Fischbestände  im  Jahresverlauf  gilt  es  daher  
vor  allem  die  gebietsansässigen  Fischotter  (residents)  zu  berücksichtigen  –  speziell  jene,  deren  Revier  zumindest  zu  
großen  Teilen  durch  das  untersuchte  Gebiet  abgedeckt  ist  und  daher  von  einer  permanenten  Nutzung  des  Gebiets  für  
die  Deckung  des  Nahrungsbedarfs  ausgegangen  werden  kann.  Für  die  Untersuchungsgebiete  Piesting  Oberlauf,  Ois,  
Feistritz  und  Große  Ysper  konnten  jeweils  3  bis  4  Fischotterreviere  bestätigt  werden.  Der  Pielachzubringer  Loichbach  
stellt  aufgrund  seiner  geringen  Länge  und  Flussbreite  vermutlich  kein  für  sich  allein  stehendes  Fischotterrevier  dar.  Das  
Gebiet  deckt  sehr  wahrscheinlich  nur  einen  Revierteil  der  dort  gebietsansässigen  Fischotter  ab,  wobei  sich  deren  Reviere  
anschließend   weiter   in   den   Hauptfluss   (Pielach)   erstrecken.   Auch   in   den   flussab   gelegenen   Randbereichen   der  
Untersuchungsgebiete  Ois  und  Große  Ysper  wurden  weitere  gebietsansässige  Individuen  erfasst,  wobei  hier  ebenfalls  
davon  ausgegangen  werden  muss,   dass  große  Teile   ihres  Reviers   außerhalb   der   untersuchten  Gewässerabschnitte  
liegen.  Ihr  Einfluss  auf  den  lokalen  Fischbestand  muss  daher  dementsprechend  berücksichtigt  und  diskutiert  werden.  
  
Durchziehende  Individuen,  sogenannte  transients  oder  floaters,  traten  in  den  untersuchten  Gewässern  nur  sporadisch  
auf  und  spielen  bei  der  Abschätzung  eines  lokalen  Fraßdruckes  vermutlich  nur  eine  untergeordnete  Rolle.    
In   allen   Untersuchungsgebieten   konnten   aktive   Familienverbände   (führende   Fähe   mit   Jungtier(en))   erfasst   werden.  
Heranwachsende   Jungtiere   (offspring)   erhöhen   zwar   für   die   Dauer   der   Jungenaufzucht   den   Fraßdruck   an   einem  
Gewässer,  nach  Auflösung  des  Familienverbandes  verlassen  die  subadulten  Tiere  jedoch  in  der  Regel  das  Gebiet  auf  
der  Suche  nach  einem  eigenen,  unbesetzten  Revier.  Außerdem  muss  von  einer  hohen  Mortalitätsrate   in  den  ersten  
Lebensmonaten   ausgegangen   werden.   Das   bedeutet,   dass   die   Anzahl   an   genetisch   detektierten   Jungtieren   in   den  
Untersuchungsgebieten  nicht  automatisch   jener  Anzahl  entspricht,  die  das  Gebiet  nach  erfolgreicher  Jungenaufzucht  
(Dauer  ca.  12  Monate)  als  selbständige  Tiere  auch  verlassen.  
Für   eine   Abschätzung   des   Fraßdruckes   an   einem   Gewässer   ist   folglich   primär   die   Anzahl   an   etablierten   und  
durchgehend  besetzten  Revieren  die  ausschlaggebende  Kenngröße.  
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Anhand  der  Losungsfunddichten  konnte  in  der  vorliegenden  Studie  zusätzlich  zur  Erfassung  der  Fischotterindividuen  
auf   eine   relative   Fischotteranwesenheitshäufigkeit   an   einer   Gewässerstrecke   geschlossen   werden.   Die  
Fischotteraktivität   (gemessen   an   der   relativen   Anzahl   an   Losungen)   war   in   den   Untersuchungsgebieten   Piesting  
Oberlauf,  Feistritz  und  Große  Ysper    in  den  quellnah  gelegenen  Abschnitten  signifikant  geringer  als  in  den  weiter  flussab  
liegenden  Strecken  der  untersuchten  Fließgewässer.  Hohe  Losungsfunddichten  konnten  an  größeren  Zubringerbächen  
festgestellt   werden.   Außerdem   kann   im   Untersuchungsgebiet   Große   Ysper   von   einer   starken   Nutzung   der   nahe  
gelegenen  und  zahlreich  vorhandenen  Teiche  durch  Fischotter  ausgegangen  werden.  
  
Inwiefern   ein   unmittelbarer   Zusammenhang   zwischen   Nahrungsverfügbarkeit   und   Fischotterdichten   bzw.  
Fischotteraktivität  (Losungsfunddichten)  in  den  fünf  Untersuchungsgebieten  gegeben  ist,  und  welche  weiteren  Faktoren  
(z.B.   Gewässerbreite,   Sozialsystem)   noch   ausschlaggebend   für   die   Nutzung   von   Gewässerabschnitten   und  
Fischotterbestandsdichten  sein  können,  kann  mit  einer  Gegenüberstellung  aktuell  erhobener  Fischbestandsdaten  und  
Daten  zur  Nahrungszusammensetzung  der  Fischotter  (Datenmaterial  in  Ausarbeitung)  diskutiert  werden.    
  
Gemeinsam   mit   den   Ergebnissen   aus   den   Fischbestandserhebungen   (Projekt   am   Institut   für   Hydrobiologie   und  
Gewässermanagement,  Universität  für  Bodenkultur  Wien)  sollen  die  Resultate  der  vorliegenden  Projektstudie  folglich  als  
Grundlage   für  weiterführende  Fragestellungen  dienen,  die  den  Einfluss  des  Fischotters  auf  Salmonidenfischbestände  
behandeln,  und  so  die  Diskussion  rund  um  Managementoptionen  auf  gewässer-,  fisch-  und  wildtierökologischer  sowie  
fischereiwirtschaftlicher  Ebene  unterstützen.  
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L1  R *    7,8 km        

L2  R *    5,0 km       

L3  R *    6,6 km       

L4  O             

L5    - T       

  1 
Jul 2014 

2 
Sep 2014 

3 
Nov 2014 

4 
Jan 2015 

5 
Mar 2015 

6 
Mai/Jun 2015 





P1  R**   10,0 km       

P4  R**   13,5 km       

P5  R**   19,2 km       

P6  R**   18,1 km       

P2  O       

P7  k.A.       

P8  k.A.       

  1 
Aug 2014 

2 
Okt 2014 

3 
Dez 2014 

4 
Feb 2015 

5 
Apr 2015 

6 
Jun 2015 





O1  R**    9,9 km       

O10  R**  10,1 km       

O2  R**    8,6 km       

O8  R**    7,6 km       

O5  R*     1,4 km       

O9  R*     3,6 km       

O3  O       

O4  O       

O6  O       

O7  T       

  1 
Jul 2014 

2 
Sep 2014 

3 
Nov 2014 

4 
Jan 2015 

5 
Mar 2015 

6 
Mai 2015 





F2  R**   11,9 km       

F3  R**   25,1 km       

F7  R**   13,8 km       

F8  R**   21,7 km       

F1  (R*)         k.A.       

F6  (R*)    3,3 km       

F4  O       

F9  O       

F11  O       

F13  O       

F5  O       

F10  T       

F12  T       

  1 
Aug 2014 

2 
Okt 2014 

3 
Dez 2014 

4 
Mar 2015 

5 
Apr 2015 

6 
Jun 2015 





Y2  R**  23,4 km       

Y5  R**    6,5 km       

Y13  R**  12,8 km       

Y19  R**    5,9 km       

Y3  R*     3,1 km       

Y6  R*     2,2 km       

Y7  O       

Y8  O       

Y9  O       

Y10  O       

Y12  O       

Y11  T       

Y14  T       

Y18  T       

Y20  k.A.       

  1 
Aug 2014 

2 
Okt/Nov 2014 

3 
Jan 2015 

4 
Feb 2015 

5 
Mai 2015 

6 
Jul 2015 









Gewässer Flusslänge Anzahl Fischotter Anzahl 
Reviere 

Fischotterdichte 

 km R** R* O T k.A. 
 resident 

otters/km 
otter 

territories/km 

Loichbacha 5,7 - 3 1 - - 0 bis zu 0,53b 0 

Piesting Oberlauf 32,2 4 - 1 2 - 4 0,12 0,12 

Ois 33,9 3 2 3 1 - 3 0,09-0,15 0,09 

Feistritza 33,1 4 - 4 2 - 4 0,12 0,12 

Große Ysper 28,8 4 2 5 2 1 4 0,14-0,21 0,14 
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Abbildungen A1-A5: Loichbach – Nachweispunkte und Nachweishäufigkeiten der Fischotterindividuen L1-L5 
über alle Sammelperioden (2014/2015) 

 

Abb. A1 Abb. A2 

Abb. A3 Abb. A4 
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Abb. A5 
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Abbildungen A6-A12: Piesting Oberlauf – Nachweispunkte und Nachweishäufigkeiten der Fischotterindividuen 
P1-P8 über alle Sammelperioden (2014/2015)  
 
 

 

 
 
 

Abb. A6 Abb. A7 

Abb. A8 Abb. A9 
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Abb. A10 Abb. A11 

Abb. A12 
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Abbildungen A13-A22: Ois (Obere Ybbs) – Nachweispunkte und Nachweishäufigkeiten der 
Fischotterindividuen O1-O10 über alle Sammelperioden (2014/2015) 
 

 

Abb. A13 

Abb. A14 
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Abb. A15 

Abb. A16 
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Abb. A17 

Abb. A18 
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Abb. A19 

Abb. A20 
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Abb. A21 

Abb. A22 
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Abbildungen A23-A35: Feistritz – Nachweispunkte und Nachweishäufigkeiten der Fischotterindividuen F1-F13 
über alle Sammelperioden (2014/2015)  

 

 

Abb. A23 

Abb. A24 

Abb. A25 
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Abb. A26 

Abb. A27 

Abb. A28 
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Abb. A29 

Abb. A30 

Abb. A31 
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Abb. A32 

Abb. A33 

Abb. A34 
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Abb. A35 
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Abbildungen A36-A50: Große Ysper – Nachweispunkte und Nachweishäufigkeiten der Fischotterindividuen Y2-
Y20 über alle Sammelperioden (2014/2015) 
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Abbildungen A51-A62: Loichbach – Losungshäufigkeiten (frisch & alt) je Sammelperiode (SP1-6) 

 

Abb. A51 Abb. A52 

Abb. A53 Abb. A54 
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Abb. A55 Abb. A56 

Abb. A57 Abb. A58 
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Abb. A59 Abb. A60 

Abb. A61 Abb. A62 
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Abbildungen A63-A74: Piesting Oberlauf – Losungshäufigkeiten (frisch & alt) je Sammelperiode (SP1-6) 

 

 

 

 
 

Abb. A63 

Abb. A66 Abb. A65 

Abb. A64 
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Abb. A67 Abb. A68 

Abb. A69 Abb. A70 



 
 

BOKU / NHM – Fischotter Genetik NÖ / Endbericht 02/2016 
 

77 

 

 

 

 

 
 

Abb. A71 Abb. A72 

Abb. A73 Abb. A74 
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Abbildungen A75-A86: Ois – Losungshäufigkeiten (frisch & alt) je Sammelperiode (SP1-6) 

 

 

Abb. A75 

Abb. A76 
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Abb. A77 

Abb. A78 
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Abb. A79 

Abb. A80 
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Abb. A81 

Abb. A82 
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Abb. A84 

Abb. A83 
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Abb. A86 

Abb. A85 
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Abbildungen A87-A98: Feistritz – Losungshäufigkeiten (frisch & alt) je Sammelperiode (SP1-6) 
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Abb. A90 

Abb. A91 

Abb. A92 
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Abb. A93 

Abb. A94 

Abb. A95 
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Abb. A96 

Abb. A97 

Abb. A98 
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Abbildungen A99-A110: Große Ysper – Losungshäufigkeiten (frisch & alt) je Sammelperiode (SP1-6) 
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