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Conservation genetics of amphibians: From theory to practice

Genetic diversity within species is one level of biodiversity and represents the basis
for adaptability and survival capacity of populations. Therefore, conservation genet-
ics is of increasing importance. Different genetic methods on the DNA and protein
level are used to reveal the genetic properties of populations and the differentiation
among them; allozyme electrophoresis, microsatellite analysis, AFLP finger printing
und DNA sequencing are how among the most popular methods. They are often
used to revise the taxonomic status of critical taxa as well as to delineate and charac-
terise Evolutionary Significant Units (ESUs) within species. They also allow for the
calculation of parameters of genetic diversity as well as a description and estimation
of the processes which shape the genetic variability within and among populations
(e.g. detection of potentially isolating landscape elements and the estimation of rela-
tive migration rates between populations). The assessment of the genetically effective
population size is of great importance for conservation biology and is best ap-
proached by genetic analyses. In general, conservation genetics is an important tool
for conservation biology, but its results are often neglected for concrete implementa-
tions. However, we want to caution against unrealistic expectations referring to the
explanatory power of conservation genetic analyses.
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Zusammenfassung

Die genetische Diversitat innerhalb von Arten stellt eine Ebene der biologischen Viel-
falt dar. Sie ist die Grundlage fur die Anpassungs- und Uberlebensfahigkeit von Po-
pulationen. Daher wird dem Bereich der Naturschutzgenetik zunehmende Beach-
tung geschenkt. Um die genetischen Eigenschaften von Populationen und die Diffe-
renzierung zwischen diesen zu untersuchen, werden unterschiedliche analytische
Methoden auf der DNA- und Proteinebene eingesetzt; Allozymelektrophorese, Mik-
rosatellitenanalyse, AFLP-Fingerprinting und DNA-Sequenzierung sind heute die
wichtigsten. Genetische Analysen werden haufig zur Uberpriifung des taxonomi-
schen Status sowie zur Abgrenzung und Charakterisierung sog. Evolutionar Signifi-
kanter Einheiten (ESUs) innerhalb von Arten eingesetzt. Sie erlauben die Berechnung
unterschiedlicher genetischer Diversitatsparameter sowie die Beschreibung und Ab-

“Dieser Beitrag basiert auf der Arbeit von VEITH & SCHMITT (2008), die aktualisiert und im Hinblick auf die praktische
Anwendung naturschutzgenetischer Methoden um zahlreiche Aspekte erweitert wurde.
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