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Anzahl Populationen

geographische Verteilung

Ruckgang bestimmter Populationen
Umweltanpassungen

anthropogene Verschleppung
genetische Vielfalt in den Population
genetischer Verarmung / Inzucht
Verinselung lokaler Populationen
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mitochondriale DNA Kern DNA

maternal vererbt breite Verteilung der Variation, genom-weite SNPs
Variation eher konservativ historische, rezente, funktionale Differenzierung ...
weit zurtickliegende Differenzierungen genetische Diversitat, Inzucht, Migration ....
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(grobe) genetische Differenzierung

Variation in mtDNA & Karyotypen
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mitochondriale Linien, Europa




SENCKENBERG

haplotype

mitochondriale Linien, Deutschland ® e

@® WwWes
© wes

0‘%

,.
.

Ost-West Signal

&

lokale Differenzierung
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Kern DNA

européaische Differenzierung
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Kern DNA
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Kern DNA

européaische Differenzierung
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Kern DNA

européaische Differenzierung
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Kern DNA

européaische Differenzierung
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europaische Differenzierung
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lokale Differenzierung, Deutschland
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Kern DNA

lokale Differenzierung

Niederrhein

Harz

‘ @Flchtel
L]

gebirge
: BW +

P RheinMain | Alps
01 !

én

0
PC1 (14.28%)




Kern DNA

lokale Differenzierung
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lokale Differenzierung
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individuelle genetische Zuordnung

Verdriftung

Ansiedelung
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individuelle genetische Zuordnung

Populationshintergrund

x
A bekannt vor 2022

A neu 2022
A Wiederfang 2022
) Referenzdaten
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individuelle genetische Zuordnung
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individuelle genetische Zuordnung

Populationshintergrund
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individuelle genetische Zuordnung
Verwandschaft

Familienverbande etc.
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Ausblick

(vollstandige) Genomsequenz
detaillierte historische Aufspaltung

Funktionale Referenz
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