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Abstract The term Molecular Ecology appeared after the discovery that DNA can be amplified in-vitro 
by PCR in the late 1980’s. Molecular Ecology can be defined as the scientific field that combines 
genetic techniques, population genetics and genomics with ecological relevant questions. Since then, 
many papers have been published in Molecular Ecology. Here we present some examples focusing 
on Palaearctic scolytid species.
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Molekulare Ökologie
Nach der Wiederentdeckung der Mendelschen Regeln Anfang des 20. Jahrhunderts waren es unter anderem 
Theodosius Dobzhansky und Ernst Mayr, die Evolution erstmals durch die Analyse von Populationen unter-
suchten. Bis 1980 wurden für diese populationsgenetischen Analysen morphologische, cytologische und 
enzymelektrophoretische Marker verwendet. Durch die Entdeckung der PCR wurde das Arbeiten mit DNA 
wesentlich erleichtert. Im Laufe der Zeit setzte sich der Begriff Molekulare Ökologie durch, mit dem man 
jenen Bereich beschreiben will, der molekulare Methoden der Populationsgenetik und der Genomanalyse 
mit ökologischen Fragestellungen verbindet. Genetische Marker können vergangene als auch zur Zeit ablau-
fende Prozesse aufzeigen. Mit Hilfe solcher Marker kann man einerseits Hinweise auf die Refugialgebiete 
von Organismen während der letzten Eiszeiten erhalten, anderseits Prozesse wie Genfluß, Selektion oder 
genetische Drift aufzeigen. Bei den meisten der von uns im Folgenden vorgestellten Arbeiten steht das Se-
quenzieren mitochondrialer Abschnitte im Vordergrund. Die mitochondriale DNA hat durch ihre im Vergleich 
zu nuklearer DNA erhöhte Mutationsrate und vereinfachte Genstruktur den Vorteil, bei intraspezifischen 
Fragestellungen gute Resultate zu erzielen.

Phylogenetische Arbeiten: Ips und Tomicus (Coleoptera, Curculionidae, Scolytinae)
Die Gattung Ips stellt in der Forstentomologie eine ökologisch als auch ökonomisch sehr wichtige Organis-
mengruppe dar. Nach der Revision von coGnato & sperlinG (2000) enthält diese Gattung 36 Arten, wovon 
23 in N- und Zentralamerika und 13 in Eurasien vorkommen. In dieser Revision wird die europäische Art 
Ips mannsfeldi bereits in die Gattung Orthotomicus gestellt. coGnato & sun (2007) haben 35 Ips Arten mit 
Hilfe nuklearer, mitochondrialer und morphologischer Marker analysiert. Aus dem Consensus Baum ziehen 
die Autoren folgende Schlussfolgerungen: 
 • die Ips Arten sind eine monophyletische Gruppe 
 • die sechs europäischen Ips-Arten sind wenig verwandt; die morphologisch ähnlichen Arten amitinus, 

typographus und cembrae sind polyphyletisch 
 • in Asien wird I. shangrilla als neue Art beschrieben. Morphologisch wurde sie zuerst als I. duplicatus 

eingestuft, doch der Consensus Baum zeigt diese neue Art als Geschwisterart von I. amitinus 
 • man kann eine europäische (I. cembrae) und eine asiatische (I. subelongatus) Lärchenborkenkäferart 

unterscheiden, wobei noch unklar ist, wo diese beiden Arten sich treffen – laut stauffer & al. (2001) 
muss dies östlich von Moskau sein.
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Eine weitere forstschutzrelevante paläarktische Gruppe in der Unterfamilie Scolytinae ist die Gattung 
Tomicus. Zu dieser gehört der große (T. piniperda) und der kleine (T. minor) Waldgärtner als auch der medi-
terrane Waldgärtner T. destruens. Letzterer wird oft synonym zu T. piniperda gestellt. Bei morphologischen 
aber auch molekularen Analysen wurde eine deutliche Abgrenzung der beiden Arten gefunden (GalleGo & 
Galián 2001, KohlMayr & al. 2002, KerDelhué & al. 2003, faccoli & al. 2005). Duan & al. (2004) zeigten, 
dass T. piniperda und die asiatische Art T. brevipilosus, und T. destruens und T. minor Geschwisterarten 
sind. In dieser Studie konnten die Autoren auch eine weitere neue Art in der chinesischen Provinz Yunnan 
beschreiben, die vorher in der Literatur als T. piniperda geführt war. Beide Studien (Duan & al. 2004, coGnato 
& sun 2007) lassen vermuten, dass Asien noch einige unbeschriebene Borkenkäferarten enthält.

Phylogeographische Arbeiten: Ips typographus, Pityogenes chalcographus und Tomicus destruens
Der Buchdrucker, Ips typographus, ist in Europa der aggressivste Fichtenborkenkäfer. In einer genetischen 
Analyse wurden 18 europäische Populationen untersucht. Von 136 Käfern wurden 560bp des mitochon-
drialen COI Gens sequenziert (stauffer & al. 1999). Acht Haplotypen (HT) wurden definiert, und eine 
phylogeographische Analyse zeigte, dass sich der Buchdrucker vom Süden nach Norden ausgebreitet hat. 
Auf dem russischen Gebiet existiert nur ein HT, der sonst nirgends gefunden wurde. Mit Hilfe der nuklearen 
Mikrosatelliten erhält man jedoch ein anderes Bild (sallè & al. 2007): Es gibt nur wenig Unterschied zwi-
schen den Populationen und man erkennt einen hohen Genfluss. Die Ursache für diese Diskrepanz zwischen 
mitochondrialen und nuklearen Daten ist sehr wahrscheinlich ein unterschiedliches Migrationsverhalten 
von Weibchen und Männchen.

Beim Kupferstecher, Pityogenes chalcographus, wurde Mitte der 1970iger Jahre Rassendifferenzie-
rung aufgrund von Kreuzungsversuchen zwischen skandinavischen und mitteleuropäischen Populationen 
festgestellt (führer 1976). arthofer & al. (2007a) und avtzis (2006) haben 39 europäische Populationen 
bzw. 653 Individuen gesammelt und etwa 1600bp des COI Gens analysiert. Dabei konnten 58 HT definiert 
werden, die sich in 6 phylogenetische Gruppen mit einer maximalen Sequenzdivergenz von 2,33% einteilen 
lassen. Wenn man die HT auf eine europäische Karte einträgt, erkennt man, dass etwa 90% der analysierten 
Individuen in 2 Gruppen zu finden sind, wobei eine der beiden den Schwerpunkt in Nordeuropa hat. Drei 
Gruppen waren ausschließlich in Norditalien und eine Gruppe vor allem auf dem Balkan aufzufinden. Die 
Verbreitungsgeschichte der Fichte spiegelt sich hier sehr gut in der maternal vererbten mtDNA des Kup-
ferstechers wider. Kreuzungsversuche zwischen HT der beiden Hauptclades zeigten verringerte Fekundität. 
Somit nehmen wir an, dass die beiden Clades heute sympatrisch vorkommen, aber aufgrund der Präferenz 
für die eigenen HT zu keinem Austausch kommen. Interessant sind zweifelsohne die südlichen Clades, deren 
HT leider nicht für Kreuzungsversuche verwendet wurden.

horn & al. (2006) haben sich erstmals mit einer mediterranen Forstinsektenart beschäftigt – Tomicus 
destruens. 42 Populationen bzw. 219 Individuen wurden mit Hilfe von ca. 600bp der mtDNA analysiert. Es 
wurden 53 HT definiert, die sich mittels einer Netzwerkanalyse in 2 Gruppen einteilen lassen. Wenn man die 
HT auf der Karte aufträgt, erkennt man, dass die beiden genetischen Gruppen die geographische Verteilung 
widerspiegeln. Die HT der beiden Gruppen liegen vorwiegend allopatrisch vor, nur in Italien können HT der 
beiden Gruppen sympatrisch vorgefunden werden. Im östlichen Teil erkennt man eine weitere Aufteilung 
in 2 Gruppen zwischen denen kein Genfluß gefunden wurde.

Einfluß von Wolbachia auf die mtDNA - Ausblick
In den meisten der hier genannten phylogeographischen Arbeiten wurden mitochondriale Daten analysiert 
und relativ hohe intraspezifische Variationen entdeckt. Laut hurst & JiGGins (2005) ist hier Vorsicht geboten, 
da auch der bakterielle Endosymbiont Wolbachia eine Rolle spielen könnte. Wolbachia wird wie die mtDNA 
maternal vererbt und ist häufig in Insekten zu finden. In den meisten Fällen verursacht sie cytoplasmatische 
Inkompatibilität, die bei Paarungen nicht infizierter Weibchen mit infizierten Männchen keine Nachkom-
menschaft ergibt. Dies hat zur Konsequenz, dass die mitochondriale DNA infizierter Weibchen gemeinsam 
mit Wolbachia durch die Population driftet und jene nicht infizierter Weibchen verdrängt. Dies kann zu einer 
Veränderung des mitochondrialen Genpools führen. In den letzten Jahren wurde auch bei Borkenkäfern 
nach Wolbachia gesucht und in einigen Arten wurde man fündig: Ips typographus (stauffer & al. 1997); 
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Hypothenemus coffee (veGa & al. 2002); Xylosandrus germanus (K. Koivista, pers. Mitteilung); Coccotrypes 
dactyliperda (zchori-fein & al. 2006); P. chalcographus (arthofer & al. 2007b). 

Genomprojekte sind eine wesentliche Wissenserweiterung in der molekularen Ökologie. Derzeit sind vier 
Insektengenome komplett sequenziert z.B. Apis mellifera (the honeybee GenoMe sequencinG consortiuM 
2006) und viele weitere sind in Arbeit. Diese werden nicht nur weitere polymorphe nukleare Marker er-
schliessen, sondern auch selektive Marker für Fragestellungen im intraspezifischen Bereich zur Verfügung 
stellen. Dadurch werden Fragestellungen wie jene der Existenz ökophysiologischer Reaktionstypen (z.B. 
obligate Diapausekäfer vs. fakultative Diapausekäfer; Pionierkäfer vs. Restpopulation) künftig leichter 
beantwortbar. 
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