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Globaler Wandel und Biodiversitit: Makrookologische Perspektiven
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Der Einfluss des globalen Wandels auf die biologische
Vielfalt ist wohl der dringendste Gegenstand aktuel-
ler 6kologischer Forschung. Zusétzlich zu den Folgen
des Landnutzungswandels stellt der anthropogen ver-
ursachte Klimawandel eine besondere Bedrohung fiir
Okosysteme und Biodiversitit dar. Wahrend der letzten
100 Jahre hat sich die Erde im globalen Durchschnitt
um etwa 1 °C erwarmt, und die Folgen in biotischen Sys-
temen sind bereits deutlich sichtbar. Zahlreiche Arten
reagieren etwa mit Anderungen ihrer Phinologie oder
Verschiebungen ihrer Verbreitungsgebiete (Chen et al.
2011; Grewe et al. 2013); letzteres beeinflusst wiederum
die raumlichen Muster des Artenreichtums. Prognosen
der globalen Temperaturerwarmung belaufen sich auf
etwa 2-6 °C bis zum Ende dieses Jahrhunderts, weitere
gravierende Konsequenzen des Klimawandels fiir Arten
und Okosysteme sind also zu erwarten.

Die Makrookologie hat es sich zur Aufgabe gemacht,
okologische Muster und Prozesse sowohl iiber zahl-
reiche Arten hinweg als auch auf grofier raumlicher
Skala mithilfe statistischer Verfahren zu beschreiben
und erkliren (Smith et al. 2008). Insbesondere bei
der Quantifizierung beobachteter und prognostizier-
ter Auswirkungen des Klimawandels erfreut sich der
makrookologische Ansatz in den letzten Jahren immer
groflerer Beliebtheit.

Eine der in diesem Kontext am haufigsten angewen-
deten Methoden ist die sogenannte Artverbreitungs-
oder Nischenmodellierung (Elith & Leathwick 2009).
Diese verwendet Daten zum Vorkommen einer Art,
welche anhand eines statistischen Modells mit klima-
tischen oder anderen (zumeist abiotischen) Variablen
gekoppelt werden, um die klimatische Préferenz der
untersuchten Art zu bestimmen. Diese kann dann bei-
spielsweise unter Zuhilfenahme zukiinftiger Klimapro-
jektionen zuriick in den geografischen Raum projiziert
werden, um Vorkommenswahrscheinlichkeiten oder
potenzielle Arealveranderungen unter verschiedenen
Klimawandel-Szenarien zu berechnen. Im Zeitalter
immer grof8erer 6ffentlich zugénglicher Quellen von
Artverbreitungsdaten, frei verfiigbarer Softwarepakete
mit zahllosen zur Wahl stehenden Modellalgorithmen

und des schier unauthaltsamen Anwachsens der nutz-
baren Computer-Rechenleistung bietet die Artverbrei-
tungsmodellierung die Moglichkeit, die potenziellen
Auswirkungen des Klimawandels auf Verbreitungsge-
biete fiir viele Arten, und damit die méglichen Bedro-
hungen der Biodiversitit ganzer héherer Taxa zu quan-
tifizieren (Hof et al. 2011a).

Diesen Vorteilen stehen allerdings verschiedene, rein
korrelativen Methoden zwangsldufig inhédrente Nachteile
gegeniiber, so z.B. die fehlende Beriicksichtigung (1)
der Ausbreitungsfihigkeit von betrachteten Arten, (2)
biotischer Interaktionen und (3) experimentell quanti-
fizierter physiologischer Informationen hinsichtlich der
Fahigkeit von Arten, geinderte klimatische Bedingungen
tolerieren zu konnen. In Bezug aufletztgenanntes Prob-
lem zeigen unsere neuesten Studien, welche wir anhand
aus der Literatur zusammengetragener, experimenteller
Daten zur Temperaturtoleranz durchfiihrten, dass eine
grofle Zahl der untersuchten mehr als 450 Vogel- und
Séugetierarten aller Voraussicht nach mit erheblichen
Temperatursteigerungen fertig werden konnte (Khaliq
et al. 2014). Arten tropischer Regionen jedoch werden
aller Voraussicht nach selbst geringe Anstiege der Aufen-
temperatur nur schwer tolerieren kénnen, da bereits jetzt
die Differenz zwischen erfahrener Auflentemperatur und
oberem kritischem Temperaturlimit zumeist nur gering
ist (Khaliq et al. 2014). Zur Verbesserung von Modellen
zukiinftiger Verbreitungsgebiete und Diversitatsmuster
liegt, neben der Integration physiologischer und biogeo-
grafischer Daten, erhebliches Potenzial in der Verkniip-
fung von Daten zu beobachteten Populationstrends und
Informationen zu beobachteten klimatischen Verande-
rungen in verschiedenen Teilen der Verbreitungsgebiete
(bei Zugvidgeln insbesondere auch im Uberwinterungs-
gebiet, vgl. z. B. Ockendon et al. 2014).

Beim Versuch, zukiinftige Szenarien der Auswirkungen
des Klimawandels auf Arten und Okosysteme abzuschit-
zen, scheint es schliefllich in jedem Falle essentiell, auch
andere Gefahrdungsfaktoren, insbesondere den Einfluss
der mit dem globalen und regionalen Landnutzungs-
wandel einhergehenden Habitatzerstorung, -degradie-
rung und -fragmentierung zu beriicksichtigen (Jetz et
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al. 2007; Hof et al. 2011b). Gerade auch die Interaktion
verschiedener Gefahrdungsfaktoren ist hier von beson-
derer Bedeutung, wobei synergistische Effekte ebendie-
ser Faktoren, also solche Effekte, die iber rein additive
Auswirkungen hinausgehen, noch nicht hinreichend
verstanden sind (Hof et al. 2011a). Hier Fortschritte zu
erzielen sollte ein dringliches Ziel (makro-) 6kologischer
Forschung sein - die Integration verschiedener Daten,
methodischer Ansitze und Herangehensweisen bietet
dazu ein vielversprechendes Potenzial.
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In der historischen Biogeografie erlauben Stammbédume
Riickschliisse auf die Verbreitungsgebiete der Vorfah-
ren heutiger Arten. Anfangs verbreitete Methoden folg-
ten dem Prinzip der Maximum Parsimony, versuchen
also, mit moglichst wenigen Ausbreitungsereignissen
die heutigen Verbreitungsmuster zu erklaren, indem
sie die allopatrische Verbreitung von Schwesterarten
begiinstigen (Dispersal-Vikarianz-Analyse, DIVA).
Datierte Stammbaume erméglichen iiber ihre Astldn-
gen die Einordnung von Aufspaltungsereignissen in die
geografischen Verhéltnisse des entsprechenden geolo-
gischen Zeitraums. Die probabilistische Modellierung
der Evolution von Verbreitung stellte einen erheblichen
Fortschritt in der historischen Biogeografie dar. Biogeo-
grafische Probleme wurden so Modellen zuganglich, die
auf Maximum Likelihood und Bayesschen Verfahren
basieren. Am verbreitetsten ist das Modell von Disper-
sal (Arealerweiterung), Aussterben (Arealschrump-
fung) und Kladogenese (DEC). Durch die Festlegung
von Ubergangswahrscheinlichkeiten zwischen Arealen

kann willkiirlich auf die Rekonstruktion der anzestra-
len Verbreitungsgebiete Einfluss genommen werden. Im
neuesten methodischen Ansatz (Matzke 2014) werden
auch Griinderereignisse im Zuge der Artaufspaltung
zugelassen. Auch die Diversifizierung einer Abstam-
mungsgemeinschaft kann selbst Teil des Modells wer-
den, indem der geografische Zustand (= Vorkommen
in Gebiet A oder B) Artaufspaltung, Aussterben und
Dispersal verschieden wahrscheinlich macht.

Tietze & Borthakur (2012) verglichen die géngigen
historisch-biogeografischen Methoden am Beispiel der
Familie der Meisen (Paridae), Tietze et al. (2013) am
Beispiel der Gattung der echten Karmingimpel (Carpo-
dacus). Neben der Anwendung der Arealrekonstruktion
auf einzelne Vogelgruppen erlaubt die Methodik auch
die Beantwortung iibergeordneter biogeografischer Fra-
gen durch eine vergleichende Herangehensweise und
die ,Verortung“ von Merkmalsianderungen im Laufe
der Evolution: Packert et al. (2012) arbeiteten ein drei-
phasiges Szenario fiir die Entstehung der Artengemein-
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schaft von Waldvogeln des Himalaya heraus. Alternative
Datierungen geologischer Ereignisse wie der Schlieflung
des Isthmus von Panama kdnnen iiberpriift werden,
indem erst mittels historischer Biogeografie Uberginge
zwischen Nord- und Siidamerika bei mehreren Grup-
pen identifiziert, dann dank der zugrundeliegenden
datierten Phylogenien je Jahrmillion und Gruppe aus-
gezdhlt werden und dadurch das Jahrmillion erkennbar
wird, ab dem der Faunenaustausch begann oder deut-
lich intensiver wurde. Die historische Biogeografie kann
auch helfen, die alte Streitfrage zu beantworten, ob der
Langstreckenzug in tropischen oder gemifligten Breiten
evolvierte, indem fiir jeden Vorfahren nicht nur die Ver-
breitung, sondern auch die Auspragung des Merkmals
Langstreckenzug rekonstruiert wird.
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Die Galeriewiélder Ostafrikas wurden durch den demo-
grafischen Druck tiber die letzten Jahrzehnte weitgehend
zerstort und treten heute als kleine Relikthabitate ent-
lang von Flusslaufen auf. Diese Galeriewaldfragmente
bieten fiir Menschen wie auch zahlreiche bedrohten
Pflanzen- und Tierarten letzte Riickzugsraume. Der
Hindedrossling Turdoides hindei ist eine fiir Ostkenia
endemische Vogelart, und kommt meist rdumlich
beschrinkt in solchen Galleriewaldinseln vor, ist aber

Edelhoff H & Ludwig T (Géttingen, Freiburg):

auch hiufig in der invasiven Buschart Lantana camara
zu beobachten. Bioakustische Analysen und popula-
tionsokologische Studien wurden an dieser Vogelart
durchgefiihrt. Die Ergebnisse zeigen, dass lokale Vor-
kommen stark voneinander differenziert sind. Auf einer
Landschaftsebene wird zeigt sich die grofie Relevanz
von Habitatqualitat fiir das Langzeitiiberleben dieser
sehr bedrohten und riicklaufigen Vogelart.

Modellierung von Auerhuhn-Habitaten Tetrao urogallus mit unterschiedlichen Ansétzen:

Wie einheitlich sind die Ergebnisse?

Hendrik Edelhoff, Georg-August Universitat Gottingen, Abteilung Wildtierwissenschaften , Biisgenweg 3,

D-37077 Géttingen; E-Mail: hendrik.edelhoff@gmail.com

Einleitung. Habitatmodelle stellen formal die Bezie-
hungen zwischen dem Vorkommen einer Spezies und
verschiedenen Umweltvariablen dar (Guisan & Zim-
mermann 2000). Sie haben sich zu einem wichtigen
Werkzeug im Natur- und Artenschutz entwickelt, das
die Habitatanspriiche einer Ziel-Art zu analysieren
sowie mogliche Vorkommen (und darauf basierend
potenzielle Schutzgebiete) vorherzusagen hilft.

Fiir die statistische Verkniipfung von Artnachweisen
und Habitatvariablen sind im Laufe der Zeit eine Viel-
zahl an Methoden entwickelt worden, die sich unter
anderem in Bezug auf die bendtigten Daten sowie die

zugrunde liegenden Algorithmen unterscheiden (Elith
& Leathwick 2009). Bei der praktischen Anwendung
solcher Habitatmodelle sind auch bestimmte Annah-
men zu beriicksichtigen. Oftmals fallen die Ergeb-
nisse je nach angewendeter Methode unterschiedlich
aus und sollten dann entsprechend dieser Annahmen
interpretiert werden, da sie einen Einfluss auf abgelei-
tete ManagementmafSnahmen haben kénnen (Elith &
Graham 2009).

Anhand verschiedener Habitatmodelle fiir eine
Auerhuhn Tetrao urogallus-Population im Natura
2000-Gebiet ,,Niedere Tauern (dsterreichische Zent-
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ralalpen) behandeln wir die Frage des Einflusses unter-
schiedlicher Methoden auf die Modellvohersagen. Wir
vergleichen die Modellierungsmethode MAXENT
(Phillips et al. 2006), die mit Prasenz- und Hinter-
grunddaten arbeitet, mit logistischer Regression (Hos-
mer & Lemeshow 2004), die auf Prasenz- und (Pseudo-)
Absenzdaten basiert.

Methoden. Im Zeitraum Juli-August 2010 sowie im Juli
2011 wurden mittels der Punkt-Stopp-Methode entlang
von Transekten mit je 15 Kartierpunkten Habitatpara-
meter im Umbkreis von 20 m aufgenommen. Zusitzlich
wurde im Umbkreis von 5m fiir maximal 15min nach
direkten oder indirekten Nachweisen des Auerhuhns
gesucht. Mittels eines geografischen Informationssys-
tems zogen wir weitere grobskalige Habitatvariablen
wie den Anteil an Waldbestanden mit Stangenholz bzw.
mindestens 20 bzw. 50 cm Brusthéhen-Durchmesser
sowie die Distanz zu Waldrdndern und Bachen hinzu.
Die Anteile an verschiedenen Waldbestandstypen
ermittelten wir in drei Umkreis-Radien: 130, 300 und
600 m. Zusitzlich berticksichtigten wir topografische
und klimatische Variablen wie Seehohe, Hangneigung
und den jahrlichen Temperatur- bzw. Niederschlags-
durchschnitt.

Da die MAXENT-Modellierung nicht begangene
Zufallspunkte generiert, verwendeten wir hier nur
grobskalige Variablen, fiir die flichendeckend Informa-
tionen im GIS vorlagen. Mittels logistischer Regression
kalibrierten wir sowohl grobskalige als auch feinskalige
(Habitatparameter aus der Kartierung) Modelle. Wir
validierten die Modelle durch fiinffache Kreuzvalidie-
rung (Fielding & Bell 1997).

Ergebnisse. Die Validierung zeigte mit AUC-Werten
von jeweils 0,71 méflige aber akzeptable Modellgiiten
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Anteil (%) an Bestanden mit min. 50 cm BHD

Abb. 1: Responsekurven der Anteile an Bestdnden mit min-
destens 50 cm BHD basierend auf den beiden grobskaligen
Modellen. Der prozentuale Anteil war jeweils in unterschied-
lichen Radien signifikant (MAXENT: 600 m Umkreis; Re-
gression: 130 m).
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fiir beide grobskalige Modellierungsansiatze. Das auf
teinskaligen Habitatvariablen basierende Regressions-
modell schnitt hingegen am besten ab (AUC = 0,88).
Dieses Modell verdeutlicht, dass lokale Bestandespara-
meter wie Kronenschluss, Zwergstrauchdeckung und
Sukzessionsstadium die Habitatqualitat fiir das Auer-
huhn signifikant beeinflussen. Sowohl fiir die Zwerg-
strauch-Deckung, als auch den Kronenschluss-Grad,
konnten Optimalwerte im mittleren Bereich von ca.
45 bzw. 55 % ermittelt werden.

Beim Vergleich der Modellierungsmethoden erbrach-
ten beide grobskaligen Ansitze eine dhnliche Zusam-
menstellung an Vorhersage-Variablen. Distanz zur
Waldgrenze sowie der Anteil an Stangenholz und élteren
Waldbestanden (min. 50 cm BHD) spielten eine wichtige
Rolle. Des Weiteren beeinflusste die Topografie (See-
hoéhe und Hangneigung) die Habitatqualitat indirekt.
Unterschiede bestanden zwischen den Ansatzen jedoch
im Detail. Die Variablen zur Bestandesstruktur gingen
zum Beispiel in der logistischen Regression aus den klei-
neren Umkreis-Skalen ein. Entsprechend unterschieden
sich die Responsekurven zu den Anteilen verschiedener
Bestandesstrukturen (Abb. 1). Die raumlichen Vorher-
sagen der Habitatqualitit aus beiden Methoden fallen
in ihrer Abstufung daher unterschiedlich aus, Schwer-
punktgebiete wurden aber dhnlich verortet.

Diskussion. Die Ergebnisse erganzen sich mit denen
aus anderen Auerhuhnlebensrdumen in Europa (Storch
1993; Graf et al. 2005; Braunisch & Suchant 2007) und
zeigen, dass eine Betrachtung der Habitatparame-
ter mit unterschiedlicher Skalierung wichtig ist. Die
Anwendung mehrerer Methoden mit unterschiedli-
chen Annahmen kann helfen, diese Skalenabhingig-
keit einer Art besser sichtbar zu machen. Die gewihlte
Modellierungsmethode wirkt sich jedoch auch auf die
Spannweite der vorhersagten Habitateignung aus (Abb.
1). Dieser Einfluss sollte nicht unterschitzt werden und
muss bei der praktischen Anwendung von Habitatmo-
dellen Berticksichtigung finden.
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Uber- und Unterschitzung des Artenreichtums Schweizer Brutvigel durch statistische

Verbreitungsmodelle
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Fiir die Vorhersage von Klima- und Landnutzungsein-
fliissen auf die Biodiversitit sind Modelle zur Abschit-
zung von Artenreichtum und Artenzusammensetzung
von grofler Bedeutung. Zurzeit herrschen zwei ver-
schiedene statistische Ansétze vor zur Modellierung
von Artenreichtum. (i) Makrookologische Ansitze
setzen Artenreichtum direkt in Beziehung zur Umwelt
(Englisch ,macroecological models, MEM). (ii) Artver-
breitungsmodelle kénnen zur Modellierung von Ein-
zelarten verwendet und resultierende Vorhersagen der
Einzelartvorkommen kénnen dann tiberlagert werden
(Englisch ,stacked species distribution models, S-SDM).
Dabei kann auch diese Uberlagerung auf unterschiedli-
che Weisen erfolgen. Die vorhergesagten Vorkommens-
wahrscheinlichkeiten der Einzelarten kénnen entweder
direkt aufsummiert werden (wahrscheinlichkeitsba-
sierte S-SDM), oder mithilfe artspezifischer Schwellen-
werte zuerst in Prasenz-Absenz-Vorhersagen tiberfiihrt
und erst dann aufsummiert werden (schwellenwertba-
sierte S-SDM). Letzterer Ansatz erlaubt auch die direkte
Ableitung von potenziellen Artenzusammensetzungen.

In bisherigen Studien zeigen jedoch alle diese
Ansitze deutliche Schwichen. (1) MEMs und wahr-
scheinlichkeitsbasierte S-SDMs weisen oft deutliche
Uberschitzung geringer Artenzahlen und deutliche
Unterschiatzung hoher Artenzahlen auf, wiahrend
(2) schwellenwertbasierte S-SDM oft insgesamt eine
deutliche Uberschitzung zeigen (Abb. 1a). Verschie-
dene Griinde werden dafiir in der Literatur angefiihrt.
Ersteres konnte auf das Phanomen der sog. Regressi-
onsabschwichung zuriickzufithren sein, bei der die
Umweltanspriiche von Arten oder Artgemeinschaften
durch die grobe Auflosung der (oft nur klimatischen)
Priadiktoren nur im Mittel erfasst werden (Calabrese et
al. 2014). Bei Hinzunahme genauerer Variablen (z.B.
Landbedeckung) sollte sich diese Verzerrung also ver-
ringern lassen (Abb. 1b). Zusitzlich konnte diese Ver-
zerrung von der Privalenz abhingen, da sehr seltene
und sehr haufige Arten schwerer durch Einzelartmo-

delle abgebildet werden kénnen und auch Artenlisten
durch sehr hdufige Arten derart dominiert sein konnen,
dass der Einfluss der Umwelt auf den Artenreichtum
verzerrt wird (Calabrese et al. 2014). Auch weitere bio-
tische Effekte und Artmerkmale konnten eine Rolle
spielen. Als Grund fiir die deutliche Uberschitzung
durch schwellenwertbasierte S-SDM werden von eini-
gen Autoren biotische Interaktionen angenommen, wel-
che das gleichzeitige Vorkommen von Arten begrenzen
konnen (Guisan & Rahbek 2011). Prinzipiell miissten
also die verschiedenen Modellansitze fiir Artengruppen
mit geringen interspezifischen Interaktionen konver-
gieren (Abb. 1c).

Hier vergleichen wir die genannten Ansitze hinsicht-
lich Muster der Uber- und Unterschitzung des Arten-
reichtums Schweizer Brutvogel und setzen die Modell-
giiten sowie die relative Diskrepanz zwischen den
Modellansitzen in Beziehung zu Arteigenschaften. Die
zugrundliegenden Daten entstammen dem Schweizer
Brutvogelatlas 1993-1996 (Schmid et al. 1998). Von den
darin beschriebenen 173 Brutvogeln der Schweiz wihl-
ten wir die 104 Arten, die eine Prévalenz von mindes-
tens 5% im Untersuchungsgebiet zeigten. Die rdumliche
Auflosung ist 1km?2 und die Stichprobe betragt (nach
Verschneidung mit GIS-basierten Umweltvariablen)
2709 Zellen. Verwendete Pradiktorensitze sind klima-
tische und topografische Variablen sowie proportionale
Landbedeckungsklassen. Artmerkmale beschreiben die
bevorzugte Nahrung, das Nahrungs- und Bruthabitat,
den Migrationsstatus sowie die Kérpergrofie als Nahe-
rung fiir die benétigten Ressourcenmengen.

Unsere Ergebnisse zeigen, dass die relative Uber- und
Unterschitzung in MEMs und wahrscheinlichkeitsba-
sierten S-SDMs durch Hinzunahme von habitatbe-
schreibenden Variablen verringert werden kann. Dieser
Effekt ist jedoch vergleichsweise gering, wahrscheinlich
durch die grobe raumliche Auflosung der Pradiktoren.
Analysen der Residuen zeigen, dass ein Grof3teil der
verbleibenden Varianz durch die Anspriiche an Brut-
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und Nahrungshabitaten erklart werden konnen, gefolgt
von Nahrungspriferenz und Pravalenz. Insgesamt kann
die Unterschitzung (negative Residuen) viel besser
durch Artmerkmale erkldrt werden. Betrachtet man
die Vorhersagen spezifischer Gruppen (klassifiziert
anhand ihrer relativen Ahnlichkeit in Merkmalsaus-
pragungen), so zeigt sich, dass sich Arten mit weniger
spezifischen Habitatanspriichen und Kulturfolger anna-
hernd ohne Verzerrungen modellieren lassen. Die Dis-
krepanz zwischen MEMs/wahrscheinlichkeitsbasierten
S-SDMs und schwellenwertbasierten S-SDMs ist grofSer
bei Arten mit grofien Aktionsrdumen und/oder stark
ausgepréagtem Territorialverhalten wahrend die Modell-
typen bei hiufigen und geselligen Arten zunehmend
konvergieren. Dies deutet auf einen starken Einfluss
sowohl inter- als auch intraspezifischen Interaktionen
hin, welches in zukiinftigen Modellierungen Beriick-
sichtigung finden sollte.

Symposium ,,Raumokologie und Biogeographie® « Vortrige

Herzlichen Dank an die engagierten, hochqualifizier-
ten Freiwilligen, welche die Feldbeobachtungen fiir den
Brutvogelatlas leisten.
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Abb. 1: Schematische Ubersicht der Problemstellung. Die Abkiirzung SumProb bezieht sich auf wahrscheinlichkeitsbasierte
S-SDM, BinPrev auf schwellenwertbasierte S-SDM mit der artspezifischen Préivalenz als Schwellenwert.
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