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Stochern als zum Fang fliegender Insekten geeignet
(Winkler & Leisler 2006).

Stirker fielen die Anderungen bei der Hinterextre-
mitdt aus. Durch den Wechsel von Réhrichten in Ge-
biische und Baume wurden die Léaufe bei allen Inselar-
ten stdrker. Bei Calamocichla wurden sie zusitzlich
kiirzer und die F3e kleiner.

Nur Arten aus der Untergruppe Acrocephalus, die
einige Zugvogel enthilt, dnderten auf Inseln ihre Flug-
apparatur deutlich in Richtung hohere Manovrierfihig-
keit. Die Inselformen der Calamocichla-Gruppe schie-
nen daflir bereits praadaptiert gewesen zu sein, sie
brauchten ihre Fliigel gegentiber den verwandten Stand-
vogeln des kontinentalen Afrika nicht zu d4ndern.

Da wir keine durchgehenden Regelhaftigkeiten nach-
weisen konnten, bezweifeln wir auch den Sinn allge-
meingiiltige Prinzipien aufzustellen, um die evolutiven
Anderungen auf Inseln zu erkliren. Schon allein des-
wegen, weil Inseln bzw. Inselgruppen sehr individuelle
Geschichten haben, miissen mogliche Anpassungen
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ihrer Bewohner von Fall zu Fall untersucht werden und
die entsprechenden Erkldrungen historischer und ge-
setzmifliger Natur sein (Bock 2007).
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Moglichkeiten und Grenzen der stammesgeschichtlichen Interpretation unterschiedlicher Merk-
malsdifferenzierungen - Erfahrungen aus einer Verwandtschaftsstudie an Gimpeln Pyrrhula

Die Erforschung der Verwandtschaftsverhiltnisse bei
Vogeln hat im letzten Jahrzehnt insbesondere durch die
weit verbreitete Anwendung molekulargenetischer Me-
thoden zu einer neuen Sicht auf die Stammesgeschich-
te der Vogel gefiihrt. Daraus resultierend erleben wir
derzeit eine anhaltende Neustrukturierung der ornitho-
logischen Klassifikation mit den entsprechenden taxo-
nomischen Konsequenzen. Manche dieser Anderungen
sind insofern irritierend, als dass sie den altherge-
brachten, vornehmlich morphologisch orientierten
Arrangements widersprechen. Der grofle Wert dieser
neuen Erkenntnisse liegt nun aber vor allem darin, die
Bandbreite phylogenetisch relevanter Informationen
verbreitert zu haben. Unter Zuhilfenahme dieses erwei-
terten Methodenspektrums kénnen Phylogenien we-
sentlich aussagekriftiger begriindet werden, sofern die
jeweiligen Teildisziplinen gleichrangig beriicksichtigt
werden. Am Beispiel der Gimpel der Gattung Pyrrhula
soll eine solche vergleichende Verfahrensweise vorge-
stellt sowie deren Moglichkeiten und Grenzen fiir phy-
logenetische Interpretationen diskutiert werden. Der
dabei angewandte Untersuchungsansatz beinhaltet mor-

phologische, molekulargenetische und bioakustische
Methoden, deren Ergebnisse vor ihrem biogeogra-
phischen Hintergrund analysiert werden. Die {iber-
schaubare Anzahl von 26 Taxa macht die Gattung zu
einer geeigneten Vogelgruppe, um die Prinzipien phy-
logenetischer Differenzierungen aufzudecken.

Auflerdem ist sie duflerlich scharf umgrenzt und auch
in sich in klare morphologische Gruppierungen mit ei-
genem Areal unterteilbar. Da die Pyrrhula-Formen nur
in einem bestimmten Verwandtschaftsverhaltnis zueinan-
der stehen konnen, wird vor allem der Deckungsgrad der
einzelnen Differenzierungsmuster analysiert. Ebenso
wird der Einfluss umweltbedingter Merkmalsumbil-
dungen (vgl. 6kogeographische Regeln) hinsichtlich ihrer
phylogenetischen Aussagekraft diskutiert. AbschliefSend
soll ein Vorschlag fiir eine moderne Art-Systematik der
Gattung Pyrrhula vorgestellt werden.

Kontakt: Till Topfer, Staatliche Naturhistorische Samm-
lungen Dresden, Museum fiir Tierkunde, Konigsbriicker
Landstr. 159, 1109 Dresden, E-Mail: Till. Toepfer@snsd.
smwk.sachsen.de.
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Zur Phylogenie der madagassischen Vangas (Vangidae, Oscines, Passeriformes)

Morphologische Studien tiber die Verwandtschaftsbe-
ziehungen der Vangas wurden zuletzt vor fast 50 Jahren
durchgefiihrt (Beecher 1953; Dorst 1960). Thnen zufol-
ge sind neben anderen die Crossley-Timalie Mystacornis
crossleyi und der Biilbiilvanga Tylas eduardi zu den Van-
gas zu rechnen. Erst vor wenigen Jahren wurde die Liste
der Vanga-Arten u.a. um die Newtonien (Newtonia spp.)
erweitert, die ebenfalls nur auf Madagaskar vorkommen.
Grundlage dafiir sind aktuelle auf DNA-Sequenzanaly-
sen beruhende Verwandtschaftshypothesen (Yamagishi
et al. 2001; Fuchs et al. 2006). Alle genannten Arbeiten
gehen davon aus, dass die nachsten Verwandten der
Vangas unter den afrikanischen Schnépper-, Busch- und
Brillenwiirgern (Platysteiridae, Malaconotidae und Pri-
onopidae) zu suchen sind, und dass die letzte gemein-
same Stammart der Vangas Madagaskar vom afrika-
nischen Kontinent aus besiedelte.

Eigene morphologische Untersuchungen zur Phylo-
genie der Vangas (Manegold, eingereicht) stehen in
Widerspruch zu diesen Hypothesen, stimmen aber in
vielen Einzelheiten mit den Beobachtungen von William
Pycraft tiberein, der bereits vor 100 Jahren vorschlug,
verschiedene Vanga-Arten mit den australasiatischen
Schwalbenstaren (Artamidae) in einem einzigen Fami-
lientaxon zu vereinen (Pycraft 1907). Tatsdchlich spre-
chen eine Reihe morphologischer Merkmale dafiir, dass
Schwalbenstare, Wiirgerkrahen (Cracticidae) und eine
Reihe von Vanga-Arten (im Folgenden als eigentliche
Vangas [Vangidaes. str.] bezeichnet) auf eine nur ihnen
gemeinsame Stammart zuriickzufiihren sind. Dagegen
lief} sich nicht bestdtigen, dass Biilbiilvanga, Crossley-
Timalie oder eine der Newtonien zu den Vangas zu
rechnen sind. Der Rotschwanzvanga Calicalicus mada-
gascariensis fehlen ebenfalls alle abgeleiteten Merkmale,
die Vangidae s. str. und ihre nachsten Verwandten kenn-
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zeichnen. Der bislang zu den Cracticidae gestellte, nur
auf Neuguinea vorkommende Bergpeltops Peltops mon-
tanus lasst sich als Schwestergruppe zu dem Taxon Ar-
tamidae + Cracticidae + Vangidae s. str. begriinden.

Die neue Verwandtschaftshypothese lasst den Schluss
zu, dass die letzte gemeinsame Stammart der eigent-
lichen Vangas Madagaskar von Osten her iiber den In-
dischen Ozean hinweg besiedelte. Moglicherweise wur-
de eine solche Ausbreitung durch Ostwinde geférdert,
die in den entsprechenden Breiten tiber dem Indischen
Ozean vorherrschend sind (Dijkstra 2007).
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Kontakt: Albrecht Manegold, Forschungsinstitut Sencken-
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Artbildungsprozesse bei australasischen Papageien

Papageien (Ordnung Psittaciformes) sind eine grofle
(350 Arten) und vielgestaltige Vogelordnung (Grofle
8-100 cm). Die Mehrzahl der Arten lebt im australisch-
indomalayischen Raum und in Stidamerika. Die Insel-
welt zwischen Asien und Australien beherbergt eine
Vielzahl unterschiedlicher Arten und ist gleichzeitig
Zentrum der Artbildung innerhalb verschiedener Pa-
pageiengruppen. Der Vergleich von mitochondrialen
DNA-Sequenzen (cytb) zeigte in zwei verschiedenen
australischen Gruppen (Trichoglossus, Loriidae, Eclectus
roratus, Psittacidae) unterschiedliche Divergenzzeiten,
aber dennoch dhnliche Muster der Artbildung im glei-

chen Verbreitungsgebiet. Genetische Distanzen von
weniger als 2% reichten bei Trichoglossus aus, um zwei
eigenstandige Arten voneinander zu trennen, wahrend
zwischen den als Unterarten angesehenen Taxa von
Eclectus roratus Distanzwerte bis zu 2,7% auftraten.
Phylogenetische Analysen wurden mit den Compu-
terprogrammen Paup und Mega durchgefiihrt.

Kontakt: Michael Braun, Im Neuenheimer Feld 364,
4. OG, 69120 Heidelberg, E-Mail: Michael. Braun@urz.uni-
heidelberg.de.
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Matzke A, Churakov G, Brosius J, Schmitz ] & Kriegs JO (Miinster):

Perlhuhn oder Pfau? - Der Platz des Kongopfaus Afropavo congensis im Stammbaum der

Hiihnervogel (Aves: Galliformes)

Das Genom des Haushuhns Gallus gallus beinhaltet
mehr als 200.000 Kopien des CR1-Retro-Transposons.
Diese Familie ,springender Gene® vervielfiltigt sich
tiber einen ,copy/paste“-Mechanismus, wobei die ge-
nomische Insertion neuer Elemente ungerichtet ist.
Findet man ein solches Retro-Transposon in zwei un-
terschiedlichen Arten an exakt der gleichen Stelle im
Genom, lasst dies auf die Insertion in einem gemein-
samen Vorfahren schlieflen. Fehlt diese Insertion bei
einer anderen Art, so deutet das auf eine frithere Ab-
spaltung der Art(-engruppe) hin. Uber das (Nicht-)
Vorhandensein von Retro-Transposons kann somit ein
zuverléssiges, weitgehend homoplasiefreies Verwandt-
schaftsbild erstellt werden (Kriegs ] O et al. 2006; 2007a).
Diese Methode wurde genutzt, um die umstrittene Ver-
wandtschaft des seltenen Kongopfaus Afropavo congen-
sis zu klaren und einem eindeutigen Ast im phylogene-
tischen Baum der Hithnervogel zuzuordnen.

Der Kongopfau bewohnt bewaldete Habitate im Kon-
gobecken Zentralafrikas. Er besitzt sowohl Merkmale
der beiden asiatischen Pfauenarten Pavo cristatus und
Pavo muticus als auch der afrikanischen Perlhithner
(Numididae). Erstmals wurde die Existenz des Kongo-
pfaus im letzten Jahrhundert durch das Auftauchen von
Federn im Kopfschmuck von Einheimischen entdeckt.
Ein lebendiges Exemplar konnte erst Jahre spiter gese-
hen und 1936 von James Chapin beschrieben werden
(Verheyen R 1956; Chapin J P 1936).

Retro-Transposons als phylogenetische Marker

CR1-Elemente verbreiten sich im Vogelgenom ausge-
hend von wenigen sogenannten Master-Genen durch
einen ,copy/paste“-Mechanismus. Im Hithnergenom

wurden 22 CR1-Subtypen identifiziert, die zu unter-
schiedlichen evolutiven Zeiten aktiv waren. Die Kom-
plexitit des Insertionsmechanismus macht es sehr un-
wahrscheinlich, dass zwei Elemente desselben Subtyps
zufillig in genau dieselbe genomische Stelle in zwei un-
terschiedlichen Tieren inserieren. Nach erfolgter Inser-
tion muss jedes neue Retro-Transposon in der Popula-
tion fixiert werden. Der Nachweis gemeinsamer Retro-
Transposons und damit gemeinsamer Abstammung
lasst sich iiber DNA-Vergleiche orthologer Genorte
(Loci) durchfiihren.

Methode

Nach der Identifizierung von CR1-Elementen aus vor-
handenen Sequenzinformationen mit Hilfe einer spe-
ziellen Software (Repeatmasker: http://www.repeatmas-
ker.org) werden orthologe Loci verschiedener Spezies
auf Anwesenheit oder Abwesenheit dieser Elemente
untersucht. Dies erfolgt tiber einen Gréflenvergleich,
nachdem entsprechende Genom-Loci mittels einer Po-
lymerasekettenreaktion (PCR) vervielfaltigt wurden.
Grofle PCR-Produkte (Anwesenheit eines Elements)
lassen sich gelelektrophoretisch von kleinen PCR-Pro-
dukten (Abwesenheit eines Elements) unterscheiden.
Zur Verifizierung des Groflenunterschiedes und der
An-/Abwesenheit von Elementen miissen alle PCR-
Produkte einer Sequenzanalyse unterzogen werden.
Durch die Sequenzierung werden auch der Subtyp und
die genaue Insertionsstelle festgestellt. Stimmen beide
Merkmale in unterschiedlichen Spezies iiberein, kann
von einer gemeinsamen Abstammung ausgegangen
werden (s. Abb. 1a).

Abb.1: a: Ausschnitt aus dem Align-
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ment genomischer DNA-Sequenzen
eines Retro-Transposon-Markers. Ah-
rentriagerpfau, Blauer Pfau und Kongo-
pfau sind rot hervorgehoben. Das CR1-
Retro-Transposon ist mit kleinen Buch-
staben, flankierende Bereiche mit gro-
Ben Buchstaben dargestellt. Der Bereich
von Nukleotid 156 bis 795 ist nicht dar-
gestellt. b: Ausschnitte aus Alignments
genomischer DNA-Sequenzen dreier
Indel-Marker. Ahrentrigerpfau, Blauer
Pfau und Kongopfau sind rot hervorge-
hoben. (I.) Indel, das Ahrentrigerpfau
und Blauen Pfau vereinigt. II. und III
gruppieren die beiden Pavo-Arten und
den Kongopfau zusammen; Leere Zei-
len: Keine Sequenzinformation fiir die
jeweilige Art vorhanden.

TP LA, 1kl
IREHMAMAR AU




346

Ergebnisse:

Vierzehn CR1-Marker schlieflen aus, dass sich der Kon-
gopfau auf einem gemeinsamen Ast mit den Perlhiith-
nern befindet und widerlegen somit die morphologisch-
basierte Hypothese einer monophyletischen Gruppe
von Kongopfau und Perlhithnern (Verheyen 1956).
Neun CR1-Marker zeigen, dass weder Pfauen (Pavo)
noch Kongopfau zu einer Gruppe von Gattungen auf
den Ast der Phasianiden gehoren, zu denen Truthuhn
Meleagris gallopavo, Rauhfuflhithner (Tetraoninae),
Fasane (Chrysolophus), Tragopane (Tragopan) und Reb-
hithner (Perdix) gehoren. CR1-Marker, die eine mono-
phyletische Gruppe von Pfauen und Kongopfau unter-
stiitzen, wurden bisher nicht gefunden, doch geben
sieben Indel-Marker (basierend auf Insertionen und
Deletionen kurzer DNA-Bereiche) starke Hinweise auf
ein solches Taxon (s. Abb. 1b) und unterstiitzen somit
eine auf Cytochrom-C basierende Hypothese (Kimball
et al. 1997). Vier Indel-Marker gruppieren zudem die
beiden untersuchten Pavo-Arten, wihrend sie den Kon-
gopfau ausschlieflen (Kriegs JO et al. 2007b).

Dank. Fir Gewebematerial danken wir: Nils Anthes,
Roland van Bocxstaele, Herbert Grimm, Lorenz Hu-
sterer, Gerald Mayr, Franz Miiller, Julian Schnare und
Alexandra Wilms. Fiir finanzielle Unterstiitzung bedan-
ken wir uns bei der DFG (SCHM 1469).
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Pickert M, Martens J & Severinghaus LL (Dresden, Mainz):

Endemische Singvogeltaxa Taiwans - Molekulargenetik und Bioakustik

Die Avifauna Taiwans schlief3t sowohl paldarktische als
auch orientalische Faunenelemente ein, darunter 14
valide endemische Arten und 67 endemische Unterar-
ten. In Zusammenarbeit mit dem Research Institute for
Biodiversity wurden verschiedene Zielarten auf Taiwan
auf molekulargenetische und bioakustische Differenzie-
rung von ihren nichsten siidostasiatischen Verwandten
untersucht: Taiwan Goldhdhnchen Regulus goodfellowi,
Nepal- und Maskengimpel (Pyrrhula nipalensis, Pyr-
rhula erythaca) Burgundergimpel Carpodacus vinaceus
und Formosameise Parus holsti. Zwischenergebnisse der
Studie werden hier exemplarisch am Taiwan-Goldhihn-
chen prisentiert. Regulus goodfellowi erscheint im ge-
netischen Stammbaum entgegen der landlaufigen Auf-
fassung nicht als Verwandter der Sommergoldhéhnchen,
sondern steht den Wintergoldhdhnchen nahe. Die phy-
logenetischen Beziehungen der beiden Taxa sind aller-
dings abhéngig von dem untersuchten mitochondrialen
Genfragment widerspriichlich: Im Cytochrom-b-
Stammbaum bilden die Schwestergruppe der Taiwane-
sen die sinohimalayanischen Subspezies der R. r. hima-
layensis-Gruppe. Stammbaumrekonstruktionen anhand

von 16S-Daten bilden R. goodfellowi als Schwesterart
aller Wintergoldhdhnchen ab. Genetische Distanzwerte
von {iber 5% zwischen den Populationen Taiwans und
Chinas lassen auflang anhaltende geographische Isola-
tion des Inselendemiten schlieflen (~ 3 Millionen Jahre).
Der Vergleich der Reviergesidnge bestitigt die gene-
tischen Verwandtschaftsverhaltnisse fiir die Goldhdhn-
chen: Im Himalaya, China und auf Taiwan wird von den
Minnchen ausschliefilich ein und derselbe Trillergesang
vorgetragen, der sich von den Gesédngen der {ibrigen
asiatischen und europidischen Wintergoldhdhnchen
strukturell aber auch durch seine extrem hohe Lage im
Frequenzspektrum unterscheidet (Abb. 1). Des Weiteren
bauen die beiden Stidostasiaten dhnliche Serien aus ru-
fahnlichen Elementen in ihre Strophen ein. In der Tai-
wanpopulation ist jedoch das individuelle Repertoire
an Schlussschnérkeln der Médnnchen auf ein einziges
Motiv reduziert — dhnlich dem Weija-Schnorkel der
Sommergoldhidhnchen.

Vergleichbar hoch sind die molekulargenetischen Di-
stanzwerte und damit die Alterseinschétzungen der Tai-
wanpopulationen der iibrigen Zielarten — etwa 2,6 - 4,3%.
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Abb. 1: Reviergesang von Taiwan-Goldhdhnchen (Regulus goodfellowi: a, b; Alishan, Taiwan 2006, M.P.), Wintergoldhdahn-
chen aus Nepal (R. r. himalayensis: ¢, d; Nepal 1973, ].M.) und Mitteleuropa (R. . regulus: g; Deutschland, Taunus 1996,
M.P.), Teneriffa-Goldhahnchen (R. r. teneriffae: e, f, Teneriffa 2003, M.P.) und Sommergoldhahnchen (R. ignicapillus: h,

Deutschland, Taunus 1996, M.P.).

In den mitochondrialen Stammeslinien aller drei Gim-
pelarten bildet jeweils die Population von Taiwan den
basalen Abzweig und damit die Schwestergruppe aller
iibrigen kontinentalen Populationen. Zusammenfassend
kann bereits aufgrund der vorlaufigen Befunde fir alle
Zielarten die markante Differenzierung und Eigenstin-
digkeit der Taiwanesischen Populationen (auch der en-

Tietze DT & Martens J (Mainz):

demischen Subspezies) gegeniiber ihren chinesischen
Festlandsverwandten festgestellt werden.

Kontakt: Martin Pickert, Staatliche Naturhistorische
Sammlungen Dresden, Museum fiir Tierkunde,
Konigsbriicker Landstr. 159, 1109 Dresden,

E-Mail: Martin.Paeckert@snsd.smwk.sachsen.de.

Stammbaum und Stimme des Stammsteigers Salpornis spilonotus

Der Stammsteiger Salpornis spilonotus, der im tro-
pischen Afrika und in Indien beheimatet ist, dhnelt in
zahlreichen Merkmalen unseren einheimischen Baum-
ldufern der Gattung Certhia, weshalb beide Gattungen
in die Familie Certhiidae gestellt werden: Mit langem
gebogenen Schnabel, langen Hinterkrallen und rinden-
farbiger Oberseite ist auch er an ein Leben an Baum-
stimmen angepasst. Versteifte Schwanzfedern, die
Spechten und Baumlidufern das Klettern erleichtern,
fehlen ihm, und er unterscheidet sich auch in vielen
Verhaltensweisen von ,echten Baumldufern. Anhand
eines molekularen Markers sowie durch den Vergleich
der Lautduflerungen und der Morphologie versuchten
wir eine Einordnung dieses Vogels zwischen Baumlau-
fern, Mauerldufer Tichodroma muraria und Kleibern
(Sittidae). Auflerdem zeigten wir, dass die Differenzie-
rung zwischen den afrikanischen und indischen Popu-
lationen des Stammsteigers weit fortgeschritten ist.

Mit Unterstiitzung des SYNTHESYS-Programms so-
wie der Feldbausch- und der Wagner-Stiftung am Fach-
bereich Biologie der Universitit Mainz
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Sternkopf V, Liebers-Helbig D, de Knijff P, Ritz M & Helbig AJt (Stralsund, Greifswald, Leiden/Niederlande,

Jena):

Populationsdifferenzierung von GrofSméwen Larus basierend auf AFLP-Daten

Einleitung

Bis heute wird die Phylogenie von Groffiméwen der Gat-
tung Larus kontrovers diskutiert. Unter anderem fanden
Liebers et al. (2004) heraus, dass es innerhalb des Sil-
berméwenkomplexes in der mitochondrialen DNA zwei
separate Gruppen gibt, ndmlich Clade I (u.a. Weisskopf-
mowe Larus cachinnans und Nord-Amerikanische Sil-
berméwe L. smithsonianus) und Clade II (u.a. Mittel-
meermd&we L. michahellis und Eisméwe L. hyperboreus).
Von besonderem Interesse ist dabei die Zugehorigkeit
der Europiischen Silberméwen Larus argentatus zu bei-
den Clades. Individuen der nérdlichen Populationen
(z.B. Island, Norwegen, Weifles Meer) gehoren iiber-
wiegend Clade I an, Individuen der siidlichen Popula-
tionen (Baltikum, Polen, Deutschland, Holland) signi-
fikant haufiger Clade II.

Die verwendete AFLP-Technik (Amplified Fragment
Length Polymorphism) sollte kldren, ob sich die mito-
chondriale Differenzierung auch auf nuklearer Ebene
widerspiegelt.

Material und Methoden
Das AFLP-Verfahren erlaubt eine Analyse nuklearer DNA
ohne vorherige Kenntnis der Sequenzabfolge. Die Me-
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thode nach Vos et al. (1995) basiert auf (1) der Restrikti-
on nuklearer DNA mittels Enzymverdau, (2) Ligation
spezifischer Adapter an die verdauten Fragmente und
deren selektive Amplifikation sowie (3) der gelelektro-
phoretischen Trennung der amplifizierten Fragmente.

Insgesamt 369 Individuen von sieben Larus-Taxa (Sil-
berméwe L. argentatus, Weisskopfméwe L. cachinnans,
Eismoéwe L. hyperboreus, Heringsmowe L. fuscus, Man-
telmoéwe L. marinus, Mittelmeermoéwe L. michahellis und
Nord-Amerikanischer Silbermowe L. smithsonianus)
wurden untersucht. 17 verschiedene EcoRI-Msel Pri-
merkombinationen resultierten in 230 informativen
polymorphen Loci. Geschlechtsspezifische Bandenmu-
ster wurden bei der Auswertung nicht beriicksichtigt.
Die resultierende 0-1 Datenmatrix wurde mit den Sta-
tistikprogrammen SPSS v. 11.01 (©1986-2001 SPSS
Inc.), STRUCTURE v. 2.0 (Pritchard et al. 2000; Falush
etal. 2003), TFPGA v. 1.3 (Miller 1997), PHYLIP v. 3.65
(Felsenstein 1995) und ARLEQUIN v. 3.01 (Excoffier et
al. 2005) ausgewertet.

Ergebnisse
Die Diskriminanzanalyse (SPSS) tiber alle Loci und alle
Individuen zeigt eine klare Differenzierung in sechs

B

1.00/7.00 argentatus (Nord/Clade 1)
1.00/1.00 argentatus (Nord/Clade Il)
_|: argentatus (Std/Clade 1)
1.00/1.00 argentatus (Sud/Clade II)

0.82/0.97 hyperboreus

smithsonianus
0'9310'97'— cachinnans
I— michahellis

0.99/0.97

0.55/0.66

0.75/0.96

fuscus

marinus

Abb. 1: A Diskriminanzanalyse der AFLP-Matrix aller 369 untersuchten Individuen (SPSS). Deutlich erkennbar sind sechs
definierte Gruppen. Silberméwen (L. argentatus) aus den mitochondrialen Clades I und II bilden eine einheitliche Punkt-
wolke. Eismowen (L. hyperboreus) und Nord-Amerikanische Silbermowen (L. smithsonianus) lassen sich in dieser Analyse
nicht eindeutig voneinander differenzieren. B Consensus-Populationsstammbaum (UPGMA). Bootstrap-Werte basieren
auf 1000 Wiederholungen mit Nei‘s genetischer Distanz (fett) und 100 Repeats mit ®st-Werten (kursiv).
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Gruppen (Abb. 1A). Die Achsen eins bis drei erkliren
72,7% der Varianz der Daten. Nord-Amerikanische
Silberméwen (L. smithsonianus) und Eisméwen (L. hy-
perboreus) gruppieren zusammen. L. argentatus wird
nicht unterteilt.

Die Analyse mit STRUCTURE ergibt eine Differen-
zierung in sieben Gruppen. Sie entsprechen den unter-
suchten Taxa. Auch hier werden Silberméwen aus den
mitochondrialen Clades I und Il in eine Gruppe gestellt.
Bei den Eismwen zeigen einige Individuen eine hohe
genetische Ubereinstimmung mit Nord-Amerika-
nischen Silbermowen und werden in der Analyse die-
sem Taxon zugeordnet.

Abbildung 1B zeigt den Consensus-Populations-
stammbaum. Er basiert auf Nei’s genetischer Distanz
zwischen den Populationen (TFPGA) bzw. AMOVA-
basierten ®st-Distanzen (ARLEQUIN). Die Europi-
ischen Silberm6wen wurden in vier Gruppen unterteilt,
basierend auf der geographischen Herkunft und Clade-
Zugehorigkeit der Individuen. Sie sind in eine nérdliche
und eine stidliche Gruppe differenziert, allerdings voll-
kommen unabhingig von ihrer Zugehorigkeit zu den
mitochondrialen Clades I und II.

Diskussion

Die mitochondriale Zweiteilung innerhalb der Europé-
ischen Silbermdwen wird von vorwiegend nuklearen
AFLP-Daten nicht bestitigt. Individuen aus den mito-
chondrialen Clades I und I bilden in den Analysen eine
einheitliche Gruppe. Dies bedeutet, dass mitochondri-
ale Clade II-Haplotypen (heuglini-Vorlaufer) in die
urspriingliche argentatus-Population (Clade I) einge-
wandert sind.

Des Weiteren wurde deutlich, dass Nord-Amerika-
nische Silberméwen mit Eisméwen nichst verwandt
sind - und nicht mit Européischen Silberm&wen. Die-
ser Befund spricht erneut gegen die Ringspezies-Theo-
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rie von Mayr (1963). Silberméwen aus Nord-Amerika
sind nicht nach Europa eingewandert, das heiflt der
trans-atlantische Ringschluss hat (bisher) nicht stattge-
funden.
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