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Steckbrief Eurasischer Fischotter (Lutra lutra)

 IUCN Status: Near threatened (NT; potentiell 

gefährdet)

 FFH-Richtlinie – Anhang II und IV

 Verbreitung: Europa, Asien, kleine Teile Nordafrikas

 Lebensraum: va. Fließgewässer (auch stehende 

Gewässer), Küstengebiete

 Lebensweise: vorwiegend nachtaktiv, Einzelgänger, 

territorial

 Nahrung: sehr flexibel (Insekten, Krebse, 

Amphibien, Vögel, Kleinsäuger, FISCHE)



Ottergeschichte

 Ursprünglich über ganz Europa und tief hinein in nach Asien 

Verbreitet

 Im Laufe des 20. Jahrhunderts drastischer Populationseinbruch

 In 80ern, 90ern des 20. Jahrhunderts: Tiefstand

 Gründe des Rückgangs: nicht eindeutig geklärt: Umweltgifte 

(PCBs, Schwermetalle, Pestizide) Lebensraumverlust, Bejagung, 

Verkehrsunfälle…

 In Österreich: seit Ende der 40er Jahre in allen Bundesländern 

unter Schutz gestellt und ganzjährig geschont. 

 Anhang II & IV der FFH-Richtlinie gelistet

 In Österreich beinahe komplett ausgerottet, zwei 

Rückzugsgebiete mit durchgehenden Populationen: Waldviertel & 

Südoststeiermark + vereinzelte Beobachtungen

 Erste Jahre nach der Jahrhundertwende erste Nachweise eines 

Zuwachs der Verbreitung

Aus Foster-Turley (1990) bearbeitet

Zusammenfassung aller Nachweise zur Fischotter-Verbreitung in Österreich vom Zeitraum 1990-

1998. Aus Jahrl (1999).



Fischotter Untersuchungen – Verbreitungen und 

Bestandschätzungen - Erhaltungszustand

Kärnten – 2017, 2020, 2022  – (Schenekar & Weiss 2018, 2020, 2022)

Steiermark – 2017-2018 – Holzinger et al (2018) – Graz hat die genetisichen Arbeit durchgeführt

Salzburg – 2020-2021 – (Schenekar & Weiss 2021)

Upper Austria – 2020-2021 – (Schenekar & Weiss 2021) – aktuell Beteilungen an Monitoring

Niederösterreich – 2017-2018 – (Kofler et al 2018) – aktuell neu von Kofler et al. im Arbeit

Tirol - 2020 (Kranz & Polednik 2020)

Burgenland -  (Schenekar et a. 2023)



Methodik- Genetische Analysen

1. Extraktion der DNA aus der Kotprobe

2. PCR (Mikrosatelliten)

3. Auswertung der PCR Ergebnisse und 

Wiederholen der PCR Reaktionen bis zu 

einem Konsensus Genotyp

4. Geschlechtsbestimmung

5. Zuordnung der „Genotypen“ der 

einzelnen Kotproben zu Individuen

6. Dichte Schätzungen in Flussstrecken 

und Extrapolation über das Flussnetz.

Schritte:

Kotprobe PCR # Lut435 Allele 1Lut435 Allele 2Lut457 Allele 1Lut457 Allele 2Lut615 Allele 1Lu615 Allele 2 Lut701 Allele 1Lut701 Allele 2Lut717 Allele 1Lut717 Allele 2Lut833 Allele 1Lut833 Allele 2

Llu167 A 129 129 188 192 0 0 214 214 197 201 170 170

Kotprobe PCR # Lut435 Allele 1Lut435 Allele 2Lut457 Allele 1Lut457 Allele 2Lut615 Allele 1Lu615 Allele 2 Lut701 Allele 1Lut701 Allele 2Lut717 Allele 1Lut717 Allele 2Lut833 Allele 1Lut833 Allele 2

Llu167 A 129 129 188 192 0 0 214 214 197 201 170 170

Llu167 B 129 129 188 188 268 268 214 222 197 201 0 0

Kotprobe PCR # Lut435 Allele 1Lut435 Allele 2Lut457 Allele 1Lut457 Allele 2Lut615 Allele 1Lu615 Allele 2 Lut701 Allele 1Lut701 Allele 2Lut717 Allele 1Lut717 Allele 2Lut833 Allele 1Lut833 Allele 2

Llu167 A 129 129 188 192 0 0 214 214 197 201 170 170

Llu167 B 129 129 188 188 268 268 214 222 197 201 0 0

Llu167 C 129 129 188 192 268 268 0 0 197 201 170 170

Kotprobe PCR # Lut435 Allele 1Lut435 Allele 2Lut457 Allele 1Lut457 Allele 2Lut615 Allele 1Lu615 Allele 2 Lut701 Allele 1Lut701 Allele 2Lut717 Allele 1Lut717 Allele 2Lut833 Allele 1Lut833 Allele 2

Llu167 A 129 129 188 192 0 0 214 214 197 201 170 170

Llu167 B 129 129 188 188 268 268 214 222 197 201 0 0

Llu167 C 129 129 188 192 268 268 0 0 197 201 170 170

Llu167 D 129 129 188 194 268 270 214 218 197 201 170 170

Kotprobe PCR # Lut435 Allele 1Lut435 Allele 2Lut457 Allele 1Lut457 Allele 2Lut615 Allele 1Lu615 Allele 2 Lut701 Allele 1Lut701 Allele 2Lut717 Allele 1Lut717 Allele 2Lut833 Allele 1Lut833 Allele 2

Llu167 A 129 129 188 192 0 0 214 214 197 201 170 170

Llu167 B 129 129 188 188 268 268 214 222 197 201 0 0

Llu167 C 129 129 188 192 268 268 0 0 197 201 170 170

Llu167 D 129 129 188 194 268 270 214 218 197 201 170 170

Llu167 E 0 0 0 0 268 268 214 218 197 197 170 170

Kotprobe PCR # Lut435 Allele 1Lut435 Allele 2Lut457 Allele 1Lut457 Allele 2Lut615 Allele 1Lu615 Allele 2 Lut701 Allele 1Lut701 Allele 2Lut717 Allele 1Lut717 Allele 2Lut833 Allele 1Lut833 Allele 2

Llu167 A 129 129 188 192 0 0 214 214 197 201 170 170

Llu167 B 129 129 188 188 268 268 214 222 197 201 0 0

Llu167 C 129 129 188 192 268 268 0 0 197 201 170 170

Llu167 D 129 129 188 194 268 270 214 218 197 201 170 170

Llu167 E 0 0 0 0 268 268 214 218 197 197 170 170

Llu167 F 0 0 188 192 270 270 214 218 197 201 0 0

Kotprobe PCR # Lut435 Allele 1Lut435 Allele 2Lut457 Allele 1Lut457 Allele 2Lut615 Allele 1Lu615 Allele 2 Lut701 Allele 1Lut701 Allele 2Lut717 Allele 1Lut717 Allele 2Lut833 Allele 1Lut833 Allele 2

Llu167 A 129 129 188 192 0 0 214 214 197 201 170 170

Llu167 B 129 129 188 188 268 268 214 222 197 201 0 0

Llu167 C 129 129 188 192 268 268 0 0 197 201 170 170

Llu167 D 129 129 188 194 268 270 214 218 197 201 170 170

Llu167 E 0 0 0 0 268 268 214 218 197 197 170 170

Llu167 F 0 0 188 192 270 270 214 218 197 201 0 0

Llu167 G 129 129 188 192 0 0 214 218 197 201 170 170

Kotprobe PCR # Lut435 Allele 1Lut435 Allele 2Lut457 Allele 1Lut457 Allele 2Lut615 Allele 1Lu615 Allele 2 Lut701 Allele 1Lut701 Allele 2Lut717 Allele 1Lut717 Allele 2Lut833 Allele 1Lut833 Allele 2

Llu167 A 129 129 188 192 0 0 214 214 197 201 170 170

Llu167 B 129 129 188 188 268 268 214 222 197 201 0 0

Llu167 C 129 129 188 192 268 268 0 0 197 201 170 170

Llu167 D 129 129 188 194 268 270 214 218 197 201 170 170

Llu167 E 0 0 0 0 268 268 214 218 197 197 170 170

Llu167 F 0 0 188 192 270 270 214 218 197 201 0 0

Llu167 G 129 129 188 192 0 0 214 218 197 201 170 170

Llu167 H 129 129 192 192 268 270 214 218 197 201 170 170

Kotprobe PCR # Lut435 Allele 1Lut435 Allele 2Lut457 Allele 1Lut457 Allele 2Lut615 Allele 1Lu615 Allele 2 Lut701 Allele 1Lut701 Allele 2Lut717 Allele 1Lut717 Allele 2Lut833 Allele 1Lut833 Allele 2

Llu167 A 129 129 188 192 0 0 214 214 197 201 170 170

Llu167 B 129 129 188 188 268 268 214 222 197 201 0 0

Llu167 C 129 129 188 192 268 268 0 0 197 201 170 170

Llu167 D 129 129 188 194 268 270 214 218 197 201 170 170

Llu167 E 0 0 0 0 268 268 214 218 197 197 170 170

Llu167 F 0 0 188 192 270 270 214 218 197 201 0 0

Llu167 G 129 129 188 192 0 0 214 218 197 201 170 170

Llu167 H 129 129 192 192 268 270 214 218 197 201 170 170

Llu167 I 129 129 188 192 0 0 214 218 197 197 170 170

Kotprobe PCR # Lut435 Allele 1Lut435 Allele 2Lut457 Allele 1Lut457 Allele 2Lut615 Allele 1Lu615 Allele 2 Lut701 Allele 1Lut701 Allele 2Lut717 Allele 1Lut717 Allele 2Lut833 Allele 1Lut833 Allele 2

Llu167 A 129 129 188 192 0 0 214 214 197 201 170 170

Llu167 B 129 129 188 188 268 268 214 222 197 201 0 0

Llu167 C 129 129 188 192 268 268 0 0 197 201 170 170

Llu167 D 129 129 188 194 268 270 214 218 197 201 170 170

Llu167 E 0 0 0 0 268 268 214 218 197 197 170 170

Llu167 F 0 0 188 192 270 270 214 218 197 201 0 0

Llu167 G 129 129 188 192 0 0 214 218 197 201 170 170

Llu167 H 129 129 192 192 268 270 214 218 197 201 170 170

Llu167 I 129 129 188 192 0 0 214 218 197 197 170 170

Llu167 129 129 188 192 268 270 214 218 197 201 170 170





Genetische Struktur von Otter in Österreich



Salzburg & OÖ – Otters/Fluss km – 0.1 – 0.47



Otters/Fluss km – 0.27 – 0.58

Burgenland



Aktueller Stand der Fischotterpopulation in Österreich

1) Flächendeckende Verbreitung in Kärnten, Steiermark, Burgenland, Oberösterreich, 

     Salzburg und Niederösterreich – Teils in Tirol, Beobachtungen in Vorarlberg

2) Populationen stabil in sechs Bundeländer – 0.1 bis 0.58 Otter/Fluss km (ab FOZ 4).  Oder 3 – 5,5

      Otter/100 km2

3) 2 bis 3 genetische sub-Population (mit Austausch) – nicht nach Bioregionen – Population in Bayern - 

     meist (nicht ganz im Norden) genetischen Homogen mit OÖ & Salzburg

4)  Die Dichte ist im Flachland höher als in höheren Lagen - das Vorkommen von Teichen und Seen 

     ist in die Populationsschätzungen kaum integriert. 

5)  Aufgrund des breiten Nahrungsspektrums (Fische, Krebse, Amphibien, Vögel, Säugetiere) und der 

     weit verbreiteten Verfügbarkeit von Besatzfischen oder Fischen aus der Aquakultur sind die Dichten

     nicht so eindeutig mit dem ökologischen Zustand der Flüsse korreliert.
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