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Genetische Distanz und Artabgrenzung — die Barcode-
Taxonomie vertritt ihren eigenen Artbegriff

Genetic Distance and Delimitation of Species — Barcode Taxonomy has
its own Species Concept

WERNER KuNZ

Zusammenfassung: Die Identifizierung von Arten aufgrund ihres Barcode-Merkmals ist auf dem
Wege, Vorreiter fiir die gesamte Taxonomie zu werden. Diese Entwicklung wird von den Gegnern
der Barcode-Taxonomie nicht verhindert werden kénnen und sollte auch nicht verhindert werden,
da angesichts der weltweiten Habitatzerstorung die Identifikation der Arten mit der Vernichtung
der Arten nicht mehr Schritt halten kann. Jedoch sollte stirker bewusst werden, dass das Artkonzept
des Barcoding nicht mit dem klassischen Artkonzept der Genflussgemeinschaft tibereinstimmt, das
vor mehr als einem halben Jahrhundert begriindet wurde und bisher das dominierende Artkonzept
gewesen ist. Das Artkonzept des Barcoding beruht ausschlieBlich auf der genetischen Distanz.
Thm liegt das Konzept zugrunde, dass zwei Populationen mit bestimmten genetischen Unterschie-
den zwei verschiedene Arten sein miissen. Dabei wird auler Acht gelassen, ob die zu separaten
Arten erklirten Populationen noch tiber Genfluss miteinander verbunden sind oder nicht. Noch
wichtiger aber ist, dass die Barcode-Taxonomie ein Art-Bestimmungsverfahren ist, das — wie jede
Bestimmungsmethode — nur auf Organismen anwendbar ist, bei denen bereits bekannt ist, dass
es sich um Arten handelt. Eine im Barcode abweichende Organismengruppe kann allenfalls den
Anfangsverdacht erwecken, eine neue Art zu sein; die Begriindung fiir eine neue Art ist durch den
Barcode jedoch nicht gegeben.

Schliisselwoérter: Barcoding, Taxonomie, Artkonzept, genetische Distanz, Artbestimmung vs.
Artdefinition

Summary: The identification of species based on their barcode feature is going to become the
trailblazer for the entire taxonomy. Opponents of barcode taxonomy will not be able to prevent
this development and they should not do this in the face of a worldwide destruction of habitats,
which forces species identification to keep pace with species extinction. However, one should be-
come aware to a greater extent that the species concept of barcoding is not concordant with the
classic species concept of the gene-flow community, which was founded more than half a century
ago and which has hitherto been the dominant species concept. The species concept of barcoding
is based exclusively on genetic distance. The concept defines two different populations to be dif-
ferent species, if they differ sufficiently in certain genetic characters. The concept ignores that two
populations, being declared to be different species, may still be held together by gene flow. Even
more important, however, is the awareness that the barcode taxonomy is a technique for species
identification, which — like every identification method — may be applied only to organisms that are
already known to be species. A group of organisms with different barcode can only justify a first
suspicion that this is a new species; the substantiation that this is a new species, however, is not
given through the barcode.

Keywords: barcoding, taxonomy, species concept, genetic distance, species identification vs. species
definition
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1. Was ist Barcoding?

Die meisten Taxonomen beschiftigen sich
mit der Bestimmung von Arten. Dabei
wird auf phinotypische und molekulare
Merkmale zuriickgegriffen, an denen Ar-
ten voneinander unterschieden werden
kénnen. Erfahrene Taxonomen erkennen
subtile Merkmalsdifferenzen, die der Laie
gar nicht wahrnimmt. Der Fortschritt der
Technologien macht Merkmale sichtbar,
die ohne die heutigen technischen Hilfs-
mittel frither nicht erkennbar waren. Damit
werden Tier- und Pflanzengruppen heute
als Arten anerkannt, die frither schon ge-
nauso bekannt waren, aber nicht als Arten
abgegrenzt werden konnten. Neue Arten
werden also nicht nur dadurch entdeckt,
dass Organismen neu aufgefunden und
gesammelt werden, sondern auch dadurch,
dass neue Bestimmungstechniken mdoglich
sind. Hingt das, was in der Natur eine Art
ist, also davon ab, welche Bestimmungstech-
niken wir einsetzen?

Die herausragende Rolle in der Anwendung
neuer Bestimmungstechniken spielt heute
das Barcoding (http://www.barcodinglife.
org). Diese Technik hat erst seit einem Jaht-
zehnt in die Taxonomie Eingang gefunden,
obwohl alle Grundlagen dieser Technik
schon viel linger zur Verfligung gestanden
hitten: DNA-Extraktion, Polymerase-
Kettenreaktion und DNA-Sequenzierung.
Barcoding ist die Erfassung eines bestimm-
ten Genabschnittes der Mitochondrien,
des COI-Gens (Cytochrom ¢ Oxidase 1).
Dieser Genabschnitt ist in allen héheren
Lebewesen vorhanden. Da er mit nur 650
DNA-Nukleotiden sehr kurz ist, kann er
leicht und schnell entziffert werden.
Dieser Genabschnitt unterscheidet sich
zwischen allen Organismen, die stammes-
geschichtlich hinreichend lange voneinander
getrennt sind und in dieser Zeit der Tren-
nung in verschiedene Richtungen mutiert
sind. Anhand der Basenunterschiede in die-
sem Genabschnitt kénnen die Forscher allen

erfassten Organismen einen Code zuweisen,
der mit der Barcodeerkennung auf der Ware
an einer Supermarktkasse zu vergleichen ist.
Weichen die Codes signifikant voneinander
ab, so werden daran verschiedene Arten
erkannt.

Da alle Schritte zur Ermittlung dieses
Barcodes inzwischen durch Maschinen
ausgefithrt werden und mehrere interna-
tionale und nationale Konsortien diese
Arbeit aufgenommen haben, ergibt sich die
Perspektive, dass innerhalb eines oder ganz
weniger Jahrzehnte die gesamte Vielfalt des
bekannten hoheren Lebens auf der Erde
in reprisentativen Stichproben erfasst sein
wird (http://www.barcodinglife.org). Die
Internetforen bieten die Barcodeidenti-
fikation fir jeden Hobbytaxonomen als
Dienstleistung an, so dass jeder, der Zugang
zu einer DNA-Sequenzierméglichkeit hat,
seine selbst ermittelten DNA-Sequenzen
zur Identifikation der Art online einschicken
kann. Gegebenenfalls kann auch der mole-
kularbiologisch nicht ausgertstete Insekten-
sammler seine Gewebeproben einschicken,
wenn er sich iber die taxonomische Zuge-
hérigkeit eines bestimmten Schmetterlings
oder Kifers im Unklaren ist.

2. Ist das, was genetisch verschieden
ist, eine Art?

Die meisten Anhinger der Barcodetaxono-
mie gehen davon aus, dass sie neue Arten
entdecken (HEBERT et. al 2004; HEBERT &
GREGORY 2005; MiLLER 2007). Kritiker der
Barcodetaxonomie bezweifeln das (WiLL
et al. 2005; Kunz 2008/2009; 2012). Hier
treffen Weltanschauungen aufeinander, und
wie immer bei kontriren Weltanschauungen
erweist sich der Versuch einer Vermittlung
als wohlmeinende Absicht, faktisch aber
als Illusion; denn die Auffassung, was eine
Art ist, grundet sich auf zwar begrindbare
(aber nicht beweisbare) Axiome, und be-
kanntlich kénnen Axiome nicht deduktiv
abgeleitet werden. Es wird also bei geteilten
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Meinungen bleiben, und die wohlmeinende
Bereitschaft mancher der Barcodeanhinger,
sie wirden auch immer wieder die ,,klassi-
schen Taxonomen brauchen und auf diese
zurtickgreifen, verkennt die Unterschiede
in der Grundauffassung. Zwar fihrt die
Auffassung von der Art als genetischer
Besonderheit in vielen Fillen zum gleichen
Ziel wie die Auffassung von der Art als
Genflussgemeinschaft (Kunz 2012), aber
in manchen Fillen auch nicht, und an die-
sen Fillen ist die logische Konsistenz des
Barcode-Artbegriffs zu messen. Im Kontext
des hier vorliegenden Artikels ist es ohne
Bedeutung, dass der Barcode-Artbegriff in
vielen Fillen die gleichen Arten als Einhei-
ten abgrenzt wie andere Artbegriffe. Hier
kommt es darauf an zu verstehen, was eine
Artist. Es kommt nicht darauf an, zu erken-
nen, dass unterschiedliche Auffassungen oft
zum gleichen Ergebnis fithren.

Die Barcodetaxonomie ist erst seit einem
Jahrzehnt fest etabliert und wird seitdem
weltweit propagiert. Sie wird enthusiastisch
als ,,Taxonomie des 21. Jahrhunderts® ge-
priesen (STEINKE & BREDE 2000). Jedoch
sind die molekularen Techniken, die das
Barcodeverfahren anwendet, schon zwei
Jahrzehnte dlter (MuLLIs et al. 1986). Da
alle Techniken prinzipiell schon in den
Achtzigerjahren zur Verfiigung standen,
wurden Unterschiede in den mitochon-
drialen DNA-Sequenzen schon viele Jahre
vor der weltweiten Propagierung durch die
Hebert-Schule (HEBERT et al. 2003; HE-
BERT & GREGORY 2005) flir taxonomische
Entscheidungen eingesetzt, ohne mit dem
Etikett ,,Barcoding® versehen zu sein.
Zum Beispiel stand zur Debatte, ob der
in Stidwesteuropa lebende Berglaubsinger
Phylloscopus bonelli und der in Stidosteuropa
lebende Balkanlaubsinger zu derselben Art
gehoren. Der DNA-Sequenzvergleich eines
Abschnitts des mitochondrialen Cytochrom-
b-Gens ergab eine Differenz von mehr als
8 %. Da die Unterschiede im Cytochrom-
b-Gen zwischen anderen Laubsidngerarten
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deutlich geringer als 8 % sind, wurde daraus
der Schluss gezogen, dass die westlichen
und 6stlichen Berglaubsinger zu verschie-
denen Arten geh6ren missen (HELBIG et al.
1995). Dieser Schluss lasst sich vertreten. Es
fehlt aber (wie in vielen dhnlichen Arbeiten
auch) die Aussage, dass die Logik, die hier
zur Artabgrenzung fihrt, allein auf der
Primisse beruht, dass hinreichende DNA-
Sequenzunterschiede gleichbedeutend mit
Artunterschieden sind.

Im Folgenden wird ausgefiihrt, dass die
klassische® Sichtweise der Art als eine
Gruppe aus reproduktiv oder tiber Genfluss
verbundenen Individuen nicht deckungs-
gleich ist mit der Sichtweise der Art als gene-
tisch abweichende Gruppe von Individuen.
Es wird empfohlen, bei der Publikation von
taxonomischen Artabgrenzungen einleitend
immer deutlich bekannt zu machen, auf
welchem Artkonzept die publizierten Art-
einteilungen beruhen.

3. Artbestimmung ist nicht Artdefinition

Eine Artbestimmung ist keine Artdefinition,
schon deswegen nicht, weil man nur das
bestimmen bzw. diagnostizieren kann, was
bereits in seiner Existenz bekannt ist. Es
bringt nichts, einen bernsteinfarbenen Stein
von einem weillen Stein zu unterscheiden,
wenn man sich nicht die Frage stellt, was
diese Steine denn tiberhaupt sind. Merkmale,
auch DNA-Merkmale, sind Symptome fiir
eine Art, aber die Symptome sind nicht
die Art. Am phinotypischen Merkmal des
Hellseins erkennt man den Tag und unter-
scheidet thn von der Nacht. Aber Hellsein
ist keine Definition fiir den Tag auf der
Erde. Das geht schon daraus hervor, dass
es auch manchmal in der Nacht aufgrund
geologischer, meteorologischer oder men-
schengemachter Erscheinungen hell sein
kann. Vielmehr ist es die Zuwendung einer
Erdhilfte zur Sonne, was den Tag definiert.
Hellsein ist nur ein ziemlich verldssliches
(aber eben nicht hundertprozentiges)



280

WERNER KUNZ

Bestimmungsmerkmal fiir den Tag im Un-
terschied zur Nacht, vergleichbar mit den
Artbestimmungsmerkmalen, von denen
auch kein einziges auf hundert Prozent aller
Individuen zutrifft (Kunz 2012). Es darf
nicht sein, dass die Symptome, an denen
man eine Erscheinung (in den meisten Fal-
len) erkennt, mit dem verwechselt werden,
was die Erscheinung selbst ist, nicht nur
wegen der Irrtumsméglichkeit, sondern
hauptsichlich wegen der unterschiedlichen
ontologischen Zielsetzungen. Es ist etwas
anderes, das zu verstehen, was ein Begriff
ist, als das zu verstehen, an welchen Kriterien
man einen Begriff erkennt und von einem
anderen unterscheidet (STERELNY & GRIF-
FITHS 1999). Am Schmerz im Knie erkennt
der Arzt u. a. das Rheuma, aber der Schmerz
im Knie ist nicht das Rheuma. Und selbst
wenn die Schmerzsymptome so prizise sind,
dass es sich bei Auftreten dieser Symptome
nur um Rheuma (und um nichts anderes
handeln kann), dann sind die Schmerzsymp-
tome nicht das Rheuma.

Die Gleichheit an Bestimmungsmerkmalen
ist kein absolutes Kriterium fiir Konspezi-
fitit, ebenso wie die Verschiedenheit in den
Bestimmungsmerkmalen kein absolutes Kri-
terium fiir Artverschiedenheit ist. Wenn man
bereits weil3, dass zwei Organismengruppen
A und B zwei verschiedene Arten sind, dann
bewihren sich Bestimmungsmerkmale, um
die beiden Gruppen auseinander zu halten.
Aber eine neu entdeckte Organismengruppe
mit neuen Merkmalen ist noch lange keine
neue Art (STERELNY & GRIFFITHS 1999). Bei
einer neu entdeckten Organismengruppe
koénnen die Bestimmungsmerkmale allen-
falls den Anfangsverdacht erwecken, dass
es sich um eine neue Art handeln kénnte
(MAYR & AsHLOCK 1991; MAHNER & BUNGE
1997). Zuerst einmal muss geprift werden,
ob im Falle der Neuentdeckung einer Ox-
ganismengruppe mit neuen Merkmalen
nicht das Arsenal der bisher verwendeten
Bestimmungsmerkmale einer Art erwei-
tert werden muss, weil die Art wegen der

Neuentdeckung weiterer Organismen
eben doch sehr viel merkmalsheterogener
ist, als man bisher geglaubt hat. Auch die
Barcodetaxonomie ist kein Verfahren zur
Artdefinition, sondern ein Verfahren zur
Artbestimmung. Eine neu entdeckte Or-
ganismengruppe mit abweichender DNA-
Sequenz im Cytochrom-c-Oxidase-1-Gen ist
noch lange keine neue Art, obwohl dies von
den Barcodern so gesehen wird (HEBERT et
al. 2004; HEBERT & GREGORY 2005). Zuerst
einmal muss gepriift werden, ob im Falle der
Neuentdeckung einer Organismengruppe
mit abweichender Sequenz im COI-Gen
nicht die bisherige Vorstellung vom Mono-
oder Oligomorphismus dieser Art erweitert
werden muss, weil die Art wegen der Neu-
entdeckung abweichender DNA-Sequenzen
genetisch eben doch sehr viel polymorpher
ist, als man bisher geglaubt hat.

Allerdings ist die Verwendung des Barcodes
cin sehr viel effektiveres Bestimmungsmerk-
mal als alle phanotypischen Bestimmungs-
merkmale, und zwar aus zwei Grinden. Der
Barcode unterliegt nicht der intuitiven Be-
wertung wie die Anwendung vieler phino-
typischer Bestimmungsmerkmale. Ob man
der Farbnuance eines Schmetterlingsfliigels
eine taxonomische Bedeutung zuspricht
oder stattdessen eher einen Punkt auf der
Unterseite des Hinterfliigels bewertet, hingt
von der Erfahrung und der subjektiven
Entscheidung des Taxonomen ab. Aber
zwei DNA-Sequenzen sind entweder gleich
oder sie sind es nicht; da ist kein Spielraum
fir Intuition.

Zudem sind DNA-Sequenzen nur in ge-
ringem Ausmal anfillig fir Konvergenzen
(S1BLEY 1997). Jede auf phinotypischen
Merkmalen beruhende Taxonomie (gleiche
Merkmale = gleiche Art, ungleiche Merk-
male = verschiedene Arten) ist der Gefahr
ausgesetzt, von Konvergenzen getduscht
zu werden, weil die phinotypische Merk-
malsihnlichkeit immer zwei verschiedene
Ursachen haben kann, die nichts miteinan-
der zu tun haben. Zwei Organismen kénnen
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merkmalsgleich sein, weil sie denselben
Vorfahren haben (Homologie) oder weil sie
denselben Umweltanforderungen ausgesetzt
sind (Konvergenz). Da die Evolution nicht
unmittelbar sichtbar ist, kann oft nicht ent-
schieden werden, ob eine empirisch zu beob-
achtende Merkmalsgleichheit auf Verwandt-
schaft oder auf Umweltanpassung beruht.
Die genotypischen Merkmale hingegen,
die DNA-Sequenzen, werden weitgehend
nicht von der Selektion wahrgenommen und
kénnen sich daher nicht parallel entwickeln.
Zwei dhnliche DNA-Sequenzen hinreichen-
der Linge sind immer homolog; sie haben
immer denselben Vorfahren. Aber dieser
eindeutige Vorteil der DNA-Taxonomie
darf nicht dartber hinwegtiuschen, dass die
DNA-Taxonomie ein Artbestimmungsver-
fahren ist, wie jede andere Artbestimmung
nach Merkmalen auch, nur eben ein viel
weniger irrtumsanfilliges Artbestimmungs-
verfahren. Und Artbestimmung bedeutet,
dass man vorher schon wissen muss, dass es
sich um verschiedene Arten handelt.

Viele Arten bestehen aus unterschiedlichen
Morphen (Kunz 2010, 2011). Die Morphen
einer Art lassen sich mit genau denselben
technischen Methoden bestimmen und
diagnostizieren wie die Arten. Das prin-
zipielle Verfahren der Bestimmung nach
Merkmalen ist also ungeeignet, Morphen
als etwas Anderes zu erkennen als Arten.
MerkmalsmiBig sind Morphen genauso
verschiedene Organismen wie Arten ver-
schiedene Organismen sind. Ob eine durch
klare Bestimmungsmerkmale ausgezeichnete
Organismengruppe eine Morphe ist oder
eine Art, kann nicht aufgrund von Merk-
malen entschieden werden. Dazu bedarf
es anderer Kriterien als dem Kriterium der
Merkmalsverschiedenheit. Es kommt dann
auf Kriterien des Zusammenbhalts der Indivi-
duen miteinander an. Zum Beispiel gehéren
Minnchen und Weibchen nicht deshalb zu
derselben Art, weil sie einander so dhnlich
sind, sondern deshalb, weil sie miteinander
Gene austauschen. Das ist etwas vollig
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anderes als Merkmalsidhnlichkeit (Kunz
2012). Und auch die Morphe valesina des
Kaisermantels geh6rt nicht deshalb zur Art
Argynnis paphia, weil sie der Nominatmorphe
so dhnlich sieht, sondern weil es einen ge-
nealogischen und sexuellen Zusammenhalt
gibt, der nichts mit Merkmalsdhnlichkeit zu
tun hat (Abb. 1).

Genetisch allerdings sind die Morphen, so
merkmalsverschieden sie auch sein mogen,
einander immer sehr dhnlich, schon deswe-
gen, weil sich ihre Genome in regelmafBigen
Abstinden vermischen. Auch wenn es
Tausende von Unterschieden zwischen den
Geschlechtern gibt, von der Morphologie
tber die Physiologie bis zum Verhaltens-
muster und einer geschlechtsspezifischen
Hirnstruktur (BRIZENDINE & VOGEL 2008),
so gibt es nur wenig Unterschiede zwischen
den Genomen der beiden Geschlechter. Die
taxonomische Artbestimmung anhand sicht-
barer (phinotypischer) Merkmale kann also
durch die Existenz von Morphen irregeleitet
werden, die Artbestimmung anhand von
DNA-Merkmalen nicht.

Aber dieser Vorteil der Artbestimmung
aufgrund von DNA-Merkmalen bedeu-
tet nicht, dass durch Anwendung von
DNA-Merkmalen die grundsitzliche Kluft
zwischen einer Artdiagnose und einer
Artdefinition tberbrickt wire. Auch der
Nachweis von DNA-Sequenzihnlichkeit
zwischen zwei Organismen ist nicht das-
selbe wie Konsperzifitit und der Nachweis
von DNA-Sequenzunterschieden zwischen
zwei Organismen ist nicht dasselbe wie
Artverschiedenheit.

4. Genetische Verschiedenheiten innet-
halb der Art

In einem langfristig von einer Art besie-
delten Kerngebiet besteht in der Regel
eine hohe Vielfalt an Genotypen (GARCIA-
Ramos & KIRKPATRICK 1997; HABEL et al.
2011). Demgegentber sind die Populatio-
nen derselben Art an der Peripherie ihres
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Abb. 1: Kaisermintel (Argynnis paphia) auf Wasserdost (Eupatorium cannabinum) (Fotomontage).
Die normale Morphe ist oben und rechts dargestellt. Oben: Weibchen (Eifel 1991); rechts oben:
Minnchen (Pyrenden 2004); rechts unten: Unterseite des Mdnnchens (Bikk-Gebirge, Ungarn 2007).
Die nur beim Weibchen vorkommende, in der Firbung stark abweichende Morphe valesina ist links
dargestellt (Korsika 2007). Das Vorkommen von Morphen innerhalb einer Art macht deutlich, dass
nicht die Merkmalsidhnlichkeit dartber entscheidet, ob zwei Formen zu einer Art gehéren, sondern
genealogische und sexuelle Zusammenbhalte, die primar nichts mit Merkmalsdhnlichkeit zu tun haben.
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Verbreitungsgebietes populationsintern
genetisch oft monomorph; allerdings gibt es
hier zwischen den Populationen oft starke
genetische Unterschiede (HABEL et. al. 2009).
Das hingt damit zusammen, dass sich bei
peripheren Ausbreitungen extreme Anpas-
sungen an suboptimale Umweltbedingungen
durchsetzen und die sich ausbreitenden
Populationen oft durch einen genetischen
Flaschenhals (bottleneck) gehen. Vergleicht
man also periphere Populationen einer Art
mit den zentralen Populationen derselben
Art, so kann es erhebliche genetische Un-
terschiede innerhalb der Art geben. Ein gut
untersuchtes Beispiel dafiir ist der Blauschil-
lernde Feuerfalter (Lycaena helle) (HABEL et.
al. 2009, 2011) (Abb. 2).

Hin weiterer Faktor ist folgender: Der Gen-
fluss in einer sich biparental vermischenden
Population sorgt im Allgemeinen dafr,
dass sich innerhalb der Population keine
eigenstindigen abweichenden Genotypen
durchsetzen kénnen, weil genetische Ab-
weichungen immer wieder durch Rickkreu-
zung verhindert werden. Das ist einer der
Ursachen, warum die Individuen einer Art
einander dhnlich sind. Dieser Faktor aber ist
friher Uberschitzt worden, als in der Zeit der
,»GroBen Synthese® durch die Gedanken-
ginge von THEODOSIUS DoBzHANSKY (1900
—1975), JuLian Huxiey (1887 —1975), ErNsT
MAyR (1904 — 2005), BERNHARD RENSCH
(1900 — 1990), GEORGE GAYLORD SIMPSON
(1902 — 1984) und Anderen die Taxonomie
mit der Genetik verbunden wurde. Nach-
trigliche Untersuchungen haben mehr und
mehr gezeigt, dass der Genfluss nicht die
Hauptursache dafiir ist, dass die Individuen
einer Art einander ahnlich sehen, zumindest

nicht bei geografisch weit verbreiteten Arten
(EHRLICH & RAVEN 1969; LANDE 1980; MAL-
LET 20006). Bei Arten, die ein ausgedehntes
Gebiet bewohnen, reicht der Genfluss nicht
aus, um genetische Anpassungen an lokale
Umweltbedingungen zu verhindern. Der
Hauptgrund, warum die Individuen einer
Art sich auch tber weite geografische Dis-
tanzen hinweg immer noch dhnlich sehen,
liegt vielmehr in der Selektion. Man muss die
Gesamtheit Tausender von Merkmalen, aus
denen sich jedes Individuen einer Art zusam-
mensetzt, als ein aufeinander abgestimmtes
Geflige sehen, das deutliche Abweichungen
in Einzelmerkmalen nicht ohne weiteres
zuldsst (Boyp 1999). Trotzdem entstehen
bei geografisch entfernten Populationen
in begrenztem Mal3e lokale genetische und
phinotypische Sonderentwicklungen als
jeweilige Anpassungen an die 6rtlichen Um-
weltverhiltnisse. Das sind die Rassen (Kunz
2010, 2011, 2012).

Diese Beispiele zeigen, dass genetische
Verschiedenheiten innerhalb einer Art aus
verschiedenen Griinden ein betrichtliches
Ausmal erreichen kénnen. Ein extremes
Beispiel sind die Guppys (Poecilia spp.) auf
Trinidad. Ein Review-Artikel iber die in-
nerartliche genetische Vielfalt der Guppys
trdgt den bezeichnenden Titel ,,Population
differentiation without speciation (Verschie-
denheit der Populationen ohne Artbildung)*
(MAGURRAN 1999).

Solange die biologische Art als Verbund von
Organismen gesehen wird, die iber Gen-
fluss miteinander zusammenhingen, kénnen
genetische Differenzen nicht grundsitzlich
als Anzeichen von Artverschiedenheit ge-
wertet werden.

Fig. 1: Silver-washed fritillary (Argynnis paphia) on hemp-agrimony (Eupatorium cannabinum) (photo
montage). The common morph is shown on the top: the female at center (Eifel mountains 1991),

the male above right (Pyrenees 2004), and ventral side of the male below right (Bitkk mountains,

Hungary 2007). At the left of the figure the very differently looking morph valesina is shown, which

is only found in females (Corsica 2007). The occurrence of morphs within a species makes clear that

itis not trait similarity, which determines species membership, but genealogical and sexual cohesion,

which primarily has nothing to do with trait similarity.
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Abb. 2: Blauschillernde Feuerfalter (Lycaena helle) im typischen mitteleuropdischen Biotop, eine
sommerkihle, sehr feuchte Talwiese mit starkem Schlangenwurzbestand (Pohgonum bistorta) (Foto-
montage). Links zwei Minnchen, in der Mitte zwei Weibchen und rechts unten die Unterseite des
Falters. Alle Fotos wurden 1999 bis 2007 im Witfttal bei Stadtkyll/ Eifel aufgenommen; das Hintet-
grundbild stammt von MiCHAEL F1LuscH aus dem Westerwald. L. he/le ist eines der besten mitteleu-
ropiischen Beispiele dafiir, dass periphere Populationen einer Art, die isoliert vom Kerngebiet der
Verbreitung der Art leben, einerseits vom Aussterben bedroht sind, weil sie genetisch monomorph
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5. Zwei Artbegriffe mit unterschiedli-
cher ontologischer Struktur

Der Artbegriff des Barcodings beruht aus-
schlieBBlich auf genetischer Verschiedenheit.
Dies ist zweifellos ein logisch konsistenter
Artbegriff, der ohne Widerspruch durch-
gehalten werden kann. Hinzu kommt der
Vorteil, dass keine seckundir gleich oder
dhnlich gewordenen Arten als konspezifisch
eingestuft werden kénnen, weil die DNA-
Taxonomie fast nicht mit Konvergenzen
tauschen kann (siche oben). Dartiber hin-
aus ist die Barcodingtaxonomie wegen der
fortschreitenden Globalisierung und Ma-
schinisierung auBerordentlich effektiv in der
Identifizierung von Arten. Das ist besonders
wichtig, weil durch die zunehmende weltwei-
te Habitatzerstérung Lebensriume mit ihren
Tieren und Pflanzen z. T. unwiederbringlich
vernichtet werden, bevor die dort lebenden
Arten Gberhaupt entdeckt sind.

Alle diese Faktoren werden der Barcodeta-
xonomie eine erfolgreiche Zukunft besche-
ren (Tautz et al. 2003). Aber es datf nicht
vergessen werden, dass die Barcodetaxono-
mie auf einem Artbegriff basiert, der nicht
der Artbegriff ist, der 1865 von ALFRED
RussiL WALLACE (1823 — 1913) in die Wege
geleitet wurde (siche MALLET 2009). Es ist
nicht der Artbegriff, der 1904 und 1938

von EDWARD BAGNALL Pourron (1856 —
1943) ausfiihrlich begriindet und verteidigt
wurde (Pourton 1904, 1938) und der dann
von den Vitern der ,,Groflen Synthese
DoBzuaNsky, MAYR, RENscH und Anderen
zum biologischen Spezieskonzept erklirt
worden ist. Die ,,klassische Art als Repro-
duktionsgemeinschaft (MAYR 1942) oder
in der rezenteren Sichtweise als Genfluss-
gemeinschaft (Kunz 2012) ist ein anderer
Artbegtiff, der aus logischen Grinden nicht
mit dem Artbegriff der Barcodetaxonomie
vereinbart werden kann.
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