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Die Bedeutung der molekularen Biogeographie im
Naturschutz

The Importance of Molecular Biogeography for Nature Conservation
THOMAS SCHMITT

Zusammenfassung: Die aktuellen Verluste an Biodiversitit in Europa werden hiufig auf
Verinderungen in der Landnutzung und den Klimawandel zuriickgefiihrt. Jedoch stellt auch die
genetische Diversitit der Populationen einen wesentlichen Faktor fiir ihre Vitalitit dar. Die
Verteilung der genetischen Diversitit tiber Europa wird allerdings fir temperate Arten stark
durch die Isolation in glazialen Refugien und postglaziale Arealexpansionen beeinflusst. Diese
molekular-biogeographischen Muster kénnen Einfluss auf die Anpassungsfihigkeit der Popula-
tionen besitzen. Aktuelle Untersuchungen an Tagfaltern mit unterschiedlichen Refugien, Kolo-
nisierungswegen und genetischen Strukturen erlauben, diese Idee zu untersuchen. Das Muster
des Silbergriinen Blaulings Po/yommatus coridon stellt genetische Verarmung von Stiden nach Nor-
den dar, wohingegen im Muster des Rundaugen-Mohrenfalters Erebia medusa eine solche von
Osten nach Westen festzustellen ist. Der RapsweiBling Pieris napi weist keine genetischen Gradi-
enten tber Europa auf. Der Vergleich dieser divergierenden Muster zeigt eine Korrelation zwi-
schen den demographischen Trends und der genetischen Diversitit der Populationen dieser
Arten. Dies deutet auf verringerte Anpassungsfihigkeit auf Grund genetischer Verarmung resul-
tierend aus postglazialer Arealexpansion hin. Gleiches konnte auch an anderen Vertretern dieser
Artengruppen gezeigt werden. Analysen der molekularen Biogeographie sind somit hilfreich zum
Verstindnis der demographischen Trends von Populationen auf der kontinentalen Ebene.

Schlisselworter: Allozymelektrophorese, bedrohte marginale Populationen, genetische Diversi-
tit, Lepidoptera, Phylogeographie

Summary: The recent decrease in biodiversity in Europe is commonly thought to be due to land
use and climate change. However, the genetic diversity of populations is also seen as an essential
factor for their fitness. The genetic diversity in temperate species across the continent has been
recognized as in part a consequence of ice age isolation in different refugia and postglacial
colonization, and these phylogeographic patterns may themselves affect the adaptability of
populations. Recent work on butterfly species with different refugia, colonization paths and
genetic structures allows this idea to be examined. The pattern of the Chalk-hill Blue Polyommatus
coridon is of decreasing genetic diversity from south to north, while the one of the Woodland
Ringlet Erebia medusa shows greater genetic diversity in eastern than western lineages. The
Green-veined White Pieris napi showed no gradients of genetic diversity all over Europe. Com-
patison of population demographic trends in these species reveals higher rates of decrease with
lower genetic diversity. This indicates reduced adaptability due to genetic impoverishment as a
result of postglacial range changes. This also could be demonstrated for other butterfly species.
Thus, the analysis of phylogeographic patterns could be a useful guide to interpreting demo-
graphic trends and in conservation planning,

Keywords: allozyme electrophoresis, threatened marginal populations, genetic diversity, Lepido-
ptera, phylogeography
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1. Einleitung

Die Verinderungen der Landnutzung durch
den Menschen und auch der aktuelle Klima-
wandel werden hiufig fir den Riickgang der
Artenmannigfaltigkeit in weiten Bereichen
Europas verantwortlich gemacht (PARMESAN
etal. 1999; van Swaay & WARREN 1999), wofiir
zahlreiche Einzelbeispiele ins Feld gefithrt wer-
den (DESCIMON 1995; LEON-CORTES et al. 1999,
2000; ASHER et al. 2001; vaN Swaay et al. 2002).
Aktuelle Untersuchungen zeigen jedoch, dass
auch die genetische Diversitit von Populatio-
nen maf3geblichen Einfluss auf ihre Fitness
und Anpassungsfihigkeit besitzt (FRANKHAM
et al. 2002; HANSSON & WESTERBERG 2002;
REED & FrRANKHAM 2003), was durch zahlrei-
che Einzelbeispiele gezeigt wurde (z.B. Oos-
TERMEIER et al. 1995; NEwMAN & Pirson 1997,
FiscHER & MATTHIES 1998; SACCHERI et al. 1998;
WESTEMEIER et al. 1998; BRyanT et al. 1999;
MADSEN et al. 1999, 2000; MEAGHER 1999;
Rowe etal. 1999; Buza et al. 2000; LuyTEN etal.
2000). Solche genetische Verarmung von Po-
pulationen wurde meist auf genetische Erosi-
on in isolierten Populationen zuriickgefthrt,
jedoch auch die Verinderungen der Verbrei-
tungen von Arten tber die Zeitachse (verglei-
che REmNIG 1937, 1938, 1950; bE LATTIN 1949,
1967; MULLER 1980) wirkten sich maf3geblich
auf die genetische Komposition der regiona-
len Vorkommen von Arten aus (Hew1rT 1996,
2000, 2004; ComEes & KADEREIT 1998; TABER-
LET etal. 1998).

Es ist méglich, dass diese durch die biogeo-
graphische Geschichte von Arten erworbenen
genetischen Strukturen einen bedeutenden
Einfluss auf die Anpassungsfihigkeit von
Populationen besitzen. Diese fir die Natur-
schutzbiologie wichtige Fragestellung wird im
Folgenden behandelt, wobei auf Beispiele
von Tagfaltern zurtickgegriffen wird. Diese
Gruppe ist (i) im Wesentlichen in ihrer Ver-
breitung bekannt (Kuprna 2002), so dass fur
zahlreiche Arten gute chorologische Grund-
lagen existieren (z.B. DE LATTIN 1957; VARGA
1977), (i) fiir mehrere Arten ist ihre moleku-

lare Biogeographie in Europa intensiv unter-
sucht (z.B. PORTER & GEIGER 1995; ScumiTT
& Skrrz 2001a,b), und (iii) die Bestandsver-
dnderungen in dieser Gruppe sind fiir die ein-
zelnen Linder Europas aufgeschlisselt (VAN
SwAAYy & WARREN 1999).

2. Material und Methoden
2.1. Genetische Modellarten

In einem ersten Schritt wurde die populati-
onsgenetische Literatur auf Beispiele durch-
sucht, die einen ausreichenden Untersu-
chungsraum abdecken, um biogeographische
Aussagen zu ermoglichen. Dabei wurde un-
terschieden zwischen (i) mediterranen Arten
mit wirmglazialen Refugien in den Mittel-
meerhalbinseln und postglazialer Ausbrei-
tung nach Norden unter genetischer Verar-
mung, (ii) kontinentalen Arten mit ihren be-
deutendsten Glazialrefugien wihrend des
Wirm im 6stlichen und stidéstlichen Euro-
pa oder sogar in Asien und im Westen Euro-
pas jetzt genetisch drmeren Populationen als
im Osten sowie (iii) sehr weit verbreiteten
und hiufigen Arten, die keine genetischen
Diversititsunterschiede in Europa aufweisen.
Fir jede dieser drei Gruppen wurde eine Bei-
spielart ausgewihlt: (i) der Silbergriine Bldu-
ling Polyommatus coridon (SCHMITT & SEITZ
2001a, 2002a,b; Schmrrt et al. 2002, 2005a),
(if) der Rundaugen-Mohrenfalter Erebia mze-
dusa (Scumrtt & Sertz 2001b) und (iii) der
Rapsweilling Pieris napi (PORTER & GEIGER
1995). Fr P. coridon belegen die genetischen
Analysen wiirmglaziale Differenzierungszen-
tren im adriato- und im pontomediterranen
Raum (Scumrrt & Serrz 2001a; ScHmITT et al.
2005a). Im Fall von E. medusa zeichnet sich
eine herausragende Stellung des stid6stlichen
Europas aullerhalb der klassischen mediter-
ranen Differenzierungszentren fur die wiirm-
glaziale Uberdauerung der Art ab, jedoch auch
kleinere Zentren um die vergletscherten Al-
pen herum, und somit geringere genetische
Diversitit der Populationen im Westen Fu-
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ropas (Scruyrrt & SErtz 2001b sowie weitere
unpublizierte Daten). Keine markanten ge-
netischen Muster konnten in den Allozym-
datensitzen von P. napi festgestellt werden
(PORTER & GEIGER 1995). Fiir diese drei Ar-
ten wurde nun tberpriift, ob ihre jeweilige
regionaltypische genetische Diversitdt mit der
Bestandsentwicklung der Populationen in
den entsprechenden Lindern korreliert ist und
somit ein Zusammenhang zwischen der bio-
geographisch begriindeten genetischen Diver-
sitit und der Vitalitdt der Populationen még-
lich erscheint. Fir genauere Daten siche
Scumvrrt & HEwrrr (2004).

2.2. Weitere Testarten

Um die fiir die drei genetischen Modellarten
erhalten Ergebnisse zu tiberprifen, wurden
weitere Arten ausgewihlt, die vermutlich dhn-
liche biogeographisch-genetische Muster auf-
weisen wie diese. Eine genauere Darlegung
der Vorgehensweise bei deren Auswahl ist

Scumrrt & Hewrrr (2004) zu entnehmen.

Fur diese zusatzlichen Arten wurde untet-

sucht, ob die Entwicklung ihrer Populatio-

nen dieselben Trends in den unterschiedli-
chen Regionen Furopas aufwiesen wie die
jeweiligen genetischen Modellarten. Auf3er-
dem wurde eine Kontrollgruppe eingefiihrt,
die sowohl ihre n6rdlichen wie auch ihre stid-
lichen Verbreitungsgrenzen im Ubergang
vom Wiirm-Glazial zum Postglazial nach

Norden verlagert haben missen. Auf Grund

dieser Situation durften diese weder am ex-

tremen Std- noch am Nordrand ihres Ver-
breitungsgebiets ihre héchsten genetischen

Diversitiaten aufweisen, und somit auch kei-

ne Fitnessunterschiede auf dem europiischen

Niveau zeigen, die durch ungleiche regional-

typische genetische Diversititen bedingt sind.

Im Einzelnen wurden folgende Arten fiir die

jeweiligen Gruppen gewihlt:

i.  Mediterrane Arten mit vermuteter gene-
tischer Verarmung nach Norden: Carcha-
rodus alceae, Pyrgus armoricanus, Thymelicus
acteon, Satyrium acaciae, Satyrium spini, Po-
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lyommatus bellargus, Melitaca phoebe, Meli-
taea didyma, Hipparchia statilinus, Brintesia
circe, Chazara briseis.

ii. Kontinentale Arten mit vermutlich ge-
ringerer genetischer Diversitit im westli-
chen BEuropa: Parnassins mnemosyne, 1ycae-
na dispar, Lycaena hippothoe, Maculinea te-
leius, Maculinea nausithous, Euphydryas ma-
turna, Limenitis populi, Coenonympha bero.

iii. Weit verbreitete Arten, vermutlich ohne
genetische Diversititsgradienten in Euro-
pa: Anthocharis cardamines, Callophrys rubi,
Lycaena phlacas, Celastrina argiolus, Polyom:-
matus icarus, Aglais urticae, Coenonympha
pamphilus.

iv. Kontrollgruppe: Thecla betulae, Satyrinm
prunt, Brenthis ino, Boloria dia, Limenitis ca-
milla, Apatura iris, Apatura ilia, Aphanto-
pus hyperantus.

2.3. Statistische Auswertung

Far die drei genetischen Modellarten wurden
die genetischen Diversititen der einzelnen un-
tersuchten Populationen (PORTER & GEIGER
1995; Scumrtrt & Serrz 2001a,b, 2002a,b;
Scrmrrt et al. 2002) mit den im jeweiligen Land
festgestellten Populationsverinderungen (VAN
Swaay & WARREN 1999) mittels einer Spear-
man-Rangkorrelation (SROC) korreliert. Als
Messwert fiir die genetische Diversitit wurde
die durchschnittliche Allelzahl pro Allozym-
Genort eingesetzt, ein Mal3 fiir die genetische
Diversitit, das sehr empfindlich auf geneti-
sche Flaschenhilse reagiert, wie sie hiufig bei
Arealexpansionen auftreten (vergleiche IBrA-
HIM et al. 1996; Scumrrt et al. 2002).

Des Weiteren wurde Europa auf Basis der
molekular-biogeographischen Daten, die fiir
P. coridon votliegen (Scumrtt & Serrz 2001a,
2002a; ScHmITT et al. 2002), in eine genetisch
reiche Stid- und eine genetisch drmere Nord-
hilfte aufgeteilt (n6rdlichste Linder der Stid-
hilfte: Frankreich, Schweiz, Osterreich, Ungarn,
Ruminien, Moldawien), sowie in eine geneti-
sche West- und Ostlinie differenziert (&stlichste
Linder der Westlinie: Schweden, Deutschland,



136

THOMAS SCHMITT

Schweiz, Italien). Die Ukraine konnte weder
der Siid- noch der Nordhilfte Europas zuge-
rechnet werden und wird deshalb fiir diese
Untersuchung ausgeschlossen.

Fir die drei genetischen Modellarten wurde
dann mittels U-Tests untersucht, ob diese sig-
nifikante Unterschiede in ihren Populations-
entwicklungen zwischen der Nord- und der
Stidgruppe sowie zwischen der Ost- und der
Westgruppe aufwiesen. Fur die Trends der vier
Gruppen der weiteren Testarten wurde mit-
tels eines Vorzeichen-Tests gepriift, ob die
Populationen in Furopa generell stabil sind
oder nicht. In weiterfithrenden Analysen wur-
de in diesen Gruppen mittels t-Tests unter-
sucht, ob sich die durchschnittlichen Entwick-
lungen in den einzelnen Lindern zwischen der
Nord- und Sid- sowie der Ost- und West-
gruppe signifikant unterscheiden. Fiir eine ge-
nauere Darstellung der statistischen Auswer-
tungen siche ScHmrTT & HEwrTT (2004).

3. Ergebnisse und Diskussion
3.1. Die Kontrollgruppe

Die acht Tagfalterarten der Kontrollgruppe,
die voraussichtlich auf Grund ihrer biogeo-

graphischen Geschichte keine Unterschiede
ihrer genetischen Diversititen zwischen den
oben definierten Bereichen Europas aufwei-
sen, zeigten einen leichten Rickgang tber
ganz Buropa von 9,0 %, der jedoch nicht
signifikant war. Auch die Riickginge zwischen
der Nord- und der Stdgruppe sowie zwi-
schen der Ost- und der Westgruppe zeigten
keine signifikanten Unterschiede (Tab. 1).
Diese Ergebnisse belegen, dass divergieren-
de Populationsentwicklungen in Europa nicht
nur durch unterschiedliche biotische und
abiotische Einfliisse (wie beispielsweise Land-
nutzungsmuster, Klima, Boden) in den ver-
schiedenen Regionen bestimmt werden, son-
dern dass auch deutliche Einflisse der biogeo-
graphisch bedingten Verteilung genetischer
Diversitit von Bedeutung sein kénnen.

3.2. Mediterrane Arten: Stidliche Stabili-
tit gegeniiber nérdlicher Labilitét

Der tiber weite Bereiche Europas mit Aus-
nahme des Nordens und extremen Westens
verbreitete P. coridon (IKUDRNA 2002) zeigte ei-
nen deutlichen Zusammenhang zwischen
der genetischen Diversitit seiner Populatio-
nen und den Trends in den einzelnen Lin-

Tab. 1: Mittelwerte der demographischen Trends von Tagfalterpopulationen in Europa (VAN SwAAY
& WARREN 1999) — Ost gegen West sowie Nord gegen Sid. Alle Trendwerte geben die mittlere
Trendentwicklung der Populationen in Prozent (£ Standardabweichung) tber die letzten 25 Jahre
an. Der gesamteuropiische Trend wurde durch Anwendung eines Vorzeichentests zwischen den
beobachteten Populationstrends einerseits und hypothetisch stabilen Populationen andererseits
getestet. Unterschiede zwischen westlichen und 6stlichen sowie nérdlichen und stidlichen Trends
wurden mittels paarweiser t-Tests gepriift.

Table 1: Means of demographic trends of butterfly populations all over Europa (VAN Swaay &
WARREN 1999), east versus west and south versus north. All trend values indicate the changes in the
distribution in percent (£ SD) over the last twenty-five years. The overall European trend is tested
for being significantly different from stability applying sign tests of the respective mean changes in
distribution against stability. Differences between western and eastern as well as southern and
northern trends are tested with pair-wise t-tests.

Verbreitungs-  Europa p Norden vs. Siiden D Westen vs. Osten V4
typ

Kontrolle -9,0+£8,5 0,289 | -10,448,7 -7,749,2 0,564 -12,6x11,7 -6,4+7,3 0,220

mediterran -19,849,0 0,013 | -11,547,1 -35,7+19,5 0,001 -24,6+14,1 -17,9+10,2 0,227

kontinental -28,5+12,9 0,013 §-31,4+12,2 -26,7+15,1 0,506 -44,1+19,4 -18,8+15,6 0,012

weit verbreitet  +0,2+3,9  >0,9991 +2,244,4  -1,1443 0,178  -0,4+6,5 +0,6+2,7 0,719
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dern (SROC: p <0,0001). Weitere Analysen
(U-Tests) zeigten, dass diese Art eine signifi-
kant positivere Entwicklung (p = 0,008) im
genetisch reicheren Stiden (-2,0 %) als im 4r-
meren Norden (-15,7 %) aufwies, jedoch kein
signifikanter Unterschied (p = 0,13) zwischen
der genetisch dhnlich diversen Ost- (-5,3 %)
und Westlinie (-13,9 %) feststellbar war.
Diese Ergebnisse werden durch die elf weite-
ren Testarten der mediterranen Gruppe un-
terstiitzt. Auch fir diese wurden mit den
Ergebnissen von P. coridon ibereinstimmen-
de Resultate beztiglich der regionalen Popu-
lationstrends erzielt (Tab. 1). Genetische Ana-
lysen an Arten in dieser Gruppe wie
beispielsweise P. bellargus (anpublizierte Da-
ten) zeigten vergleichbare molekular-biogeo-
graphische Verhiltnisse wie bei P. coridon, und
auch die beobachteten Populationsentwick-
lungen in Europa dhneln sich zwischen bei-
den Arten sehr (VAN SWAAY & WARREN 1999).
Ausfihtlichere Daten siche ScumrtT & HEw-
T (2004).

Diese Ergebnisse belegen, dass mediterrane
Arten stirker in ihren genetisch verarmten
postglazialen Expansionsriumen zurtickge-
hen als im genetisch reicheren Stiden. Dies
konnte beeinflusst sein durch eingeschrinkte
Anpassungsfihigkeit auf Grund geringerer
genetischer Diversitit. Die etwas héheren
Rickgangsraten im westlichen im Vergleich
zum 6stlichen Europa kénnten jedoch be-
dingt sein durch stirkere negative Umwelten-
fliisse im Westen, und speziell im nordwest-
lichen Europa eine Kombination aus beson-
ders gravierenden Landschaftsverinderungen
(vergleiche THOMAS & MORRIs 1994) und der
natiirlich reduzierten genetischen Diversitit
(vergleiche STONE & SUNNUCKS 1993; BEEBEE
etal. 1998) darstellen, die sich gegenseitig ver-
starken.

3.3. Kontinentale Arten: Nur westliche
Linien gehen stark zuriick

Die in den gemiBigten Breiten von Frank-
reich durch ganz Furopa und Asien bis zum
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Pazifik verbreitete E. medusa (TOLMAN & LEW-
INGTON 1998; Kubrna 2002) wies einen deut-
lichen Zusammenhang zwischen der geneti-
schen Diversitit ihrer Populationen und den
Trends in den einzelnen Lindern auf (SROC:
P <0,0001). Weitere Analysen (U-Tests) zeig-
ten, dass diese Art keine signifikant unter-
schiedlichen Entwicklungen (» = 0,19) im
Stden (-0,3 %) und im Norden (-23,3 %)
aufwies, jedoch ein signifikanter Unterschied
(p = 0,000) zwischen der genetisch reicheren
Ost- (+5,3 %) und den drmeren Westlinien
(-33,7 %) feststellbar war.

Diese Ergebnisse werden durch die acht wei-
teren Testarten der kontinentalen Gruppe
unterstiitzt. Auch fiir diese wurden mit den
Resultaten von E. mednsaibereinstimmende
Ergebnisse beztiglich der regionalen Popula-
tionstrends erzielt (Tab. 1). Analysen an Ar-
ten in dieser Gruppe ergaben deutlich gerin-
gere genetische Diversititen im Westen als im
Osten BEuropas, wie etwa far P. mnemosyne
(NAPOLITANO & DESCIMON 1994; MEGLECZ et
al. 1997) und C. hero (CASSEL & TAMMARU
2003) nachgewiesen. In diesen beiden Arten
finden sich deutlich stabilere Populationen
im Osten als im Westen, jedoch kénnen kei-
ne signifikanten Unterschiede zwischen Not-
den und Siiden festgestellt werden (VAN
SwaAy & WARREN 1999). Auch diese Daten
legen nahe, dass die unterschiedlichen Stabi-
lititen der Populationen zumindest zu einem
Teil durch die auf biogeographischen Ursa-
chen beruhenden Verteilungen der geneti-
schen Diversitit basieren. Ausfithrlichere
Daten siche Scumrrt & HEwrrt (2004).

3.4. Weit verbreitete Arten: Keine bedeu-
tenden Riickginge iiber ganz Europa

Der tiber ganz Europa verbreitete P. napi (IKu-
DRNA 2002) zeigte keine Unterschiede der ge-
netischen Diversitit seiner untersuchten Po-
pulationen in den einzelnen Sektoren Furo-
pas. Weitere Analysen (U-Tests) ergaben, dass
diese Art keine signifikant unterschiedlichen
Entwicklungen ihrer Populationen in den un-
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terschiedlichen Bereichen Europas aufwies,
weder Ost-West (+3,3 %; +9,1 %) noch
Nord-Sud (5,9 %; 5,2 %).

Diese Resultate werden durch die sieben wei-
teren Testarten der weit verbreiteten Gruppe
unterstitzt. Auch fir diese wurden mit den
Ergebnissen von P. napi Gbereinstimmende
Resultate beztiglich der regionalen Populati-
onstrends erzielt (Tab. 1). Genetische Analy-
sen an Arten in dieser Gruppe unterstiitzten
diese Ergebnisse. So wurde eine sehr dhnliche
genetische Struktur wie in P, #zapzin einer weite
Teile Europas umfassenden Studie an P. zarus
(Scumrrr et al. 2003) sowie in einer kleinrdu-
migeren Analyse von A. zrticae (V ANDEWOES-
TUNE et al. 1999) festgestellt, und auch die be-
obachteten Populationsentwicklungen in Eu-
ropa dhnelten sich zwischen diesen Arten sehr
(VAN SwaAy & WARREN 1999). Ausfithrlichere
Daten siche Scumrrt & Hewrrr (2004).
Bemerkenswerterweise konnten fiir die beiden
tiber grof3e Bereiche Europas verbreiteten Ar-
ten Maniola jurtina (ScHMrtT et al. 2005b) und
Melanargia galathea (HABEL et al. 2005; ScHmiTT
etal. 2000), die zwar zu den mediterranen Ar-
ten gezihlt werden, jedoch auf Grund ihrer
geringen Habitatanspriiche eine phalanxartige
postglaziale Arealausdehnung aufwiesen (ver-
gleiche IBRAHIM et al. 19906), unverindert hohe
genetische Diversititen tber grof3e Bereiche
ihrer europiischen Verbreitungsgebiete nach-
gewiesen werden. Beide Arten zeigten keine
deutlichen Ruckginge ihrer Populationen in
keiner Region Furopas. Folglich kénnen auch
mediterrane Arten Zhnliche Muster aufweisen
wie die Vertreter der weit verbreiteten Gruppe,
sofern sie eine hohe 6kologische Valenz besit-
zen und deshalb im Verlauf ihrer postglazia-
len Arealausdehnung nach Norden keine ge-
netische Verarmung erlitten.

3.5. Lassen sich Populationsriickginge
durch molekular-biogeographische
Analysen vorhersagen?

Diese vergleichende Datenanalyse von euro-
paweiten Verteilungen genetischer Diversiti-

ten, molekular-biogeographischen Datensiit-
zen, aktuellen Verbreitungsbildern, Choro-
logie, klassischer Biogeographie und demo-
graphischen Trends der Roten Listen Euro-
pas zeigt, dass die groBriumige Verteilung
genetischer Diversitit und die Anpassungs-
fahigkeit der Populationen an Umweltverin-
derungen in Zusammenhang zu stehen schei-
nen. Es ist vetlockend anzunehmen, dass
historisch bedingte Verteilungsmuster gene-
tischer Diversitit die Populationen praadap-
tieren, sich an aktuelle negative Umweltan-
spriche anpassen zu kénnen oder nicht, so
dass eine bestimmte molekular-biogeogra-
phische Struktur Ruckgang und eventuell
sogar regionales Aussterben erfassbar machen
koénnte. Jedoch sind aktuell genetische Daten
nur zu einer recht begrenzten Anzahl von
Tagfaltern verfiigbar, so dass zur Uberprii-
fung der in diesem Artikel gedulerten Hypo-
thesen weitere genetische Arbeiten an weite-
ren Arten dieser Tiergruppe auf europii-
schem Niveau du3erst wiinschenswert wiren.
Ferner wire es wichtig zu tiberpriifen, ob auch
Vertreter aus anderen Tiergruppen oder sogar
Pflanzen dhnliche Zusammenhinge zwischen
molekular-biogeographischen Mustern und
regionaler Gefihrdung in Europa zeigen wie
Tagfalter. Ebenfalls wichtig wire es zu tiber-
priifen, ob vergleichbares auch fir andere
Kontinente wie Nordamerika gilt, was eine
generelle Kongruenz zwischen diesen beiden
Parametern unterstreichen wiirde. Fur weite-
re Analysen erscheinen gut untersuchte Grup-
pen wie Vogel, Sduger, Amphibien, Reptili-
en, Laufkifer, Libellen, LLandschnecken oder
Pflanzenfamilien wie Orchideen als besonders
geeignet, da ihre Gefdhrdungen fir die ver-
schiedenen europiischen Linder sowie Nord-
amerika weitgehend bekannt sind. Generell
wire es in diesem Zusammenhang von gro-
Bem Interesse, wie sich die unterschiedlichen
Expansionspotentiale der genannten Grup-
pen auf diese Parameter auswirken, und wie
dies andere Artcharakteristika tun.

Solche weiteren Analysen kénnten bewerten,
ob die molekulare Biogeographie, und spe-
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ziell die Analyse bedeutender biogeographi-
scher Ereignisse der Vergangenheit, Relevanz
fir das Verstindnis von Arten mit stark di-
vergierenden demographischen Trends ihrer
Populationen auf dem kontinentalen Niveau
besitzen. Sorgfiltige biogeographische Ana-
lysen unter Einschluss populationsgeneti-
scher Daten kénnten deshalb von groflem
Wert fiir die Naturschutzplanung, die Um-
setzung von Naturschutzmaf3nahmen und
die Auswahl von geeigneten Regionen fiir
solche Mafinahmen sein.
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