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Neues zur Phylogenie der Hemicircus-Spechte (Picinae, Picidae)
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berganlage 25, 60325 Frankfurt/Main; E-Mail: albrecht.manegold@senckenberg.de

Die Kurzschwanzspechte (Hemicircus) wurden tradi-
tionell innerhalb der echten Spechte (Picinae) meist
in die Nahe typischer ,,Hackspechte® wie z. B. Dendro-
copos, Dendropicos oder Picoides gestellt, bis sie mit
den siidostasiatischen Taxa Meiglyptes und Mulleripi-
cus zu den Meiglyptini Short, 1982 vereinigt wurden
(s.auch Winkler et al. 1995; Winkler & Christie 2002).
Dagegen sprechen neuere, auf DNA-Sequenz-Analy-
sen beruhende Studien (Fuchs et al. 2007) dafiir, dass
Hemicircus das Schwestertaxon zu allen iibrigen echten
Spechten ist. Diese tiberraschende Hypothese wird
auch durch eine Reihe bislang wenig beachteter mor-
phologischer Merkmale an Schidel, Skelett und Ge-
fieder gestiitzt, die die Grundlage fiir eine neue kladi-
stische Analyse bilden. So unterscheiden sich Kurz-
schwanzspechte unter anderem durch ihre auffallend
kurzen, abgerundeten Schwanzfedern von den iibrigen
echten Spechten. Bei Hemicircus sind nur die innersten
zwei bzw. drei Schwanzfederpaare mit verstarkten Fe-
derschiften und starren Federfahnen ausgestattet. Bei
den tibrigen Picinae sind alle Schwanzfedern bis auf
das in der Grofie reduzierte duflerste Paar zu Stiitzfe-
dern umgestaltet, und nur bei diesen Spechten sind
die distalen Federidste nach ventral gekriimmt. Auch
deuten Unterschiede im Tarsometatarsus darauf hin,
dass Hemicircus-Spechte im Gegensatz zu den {ibrigen
Picinae nicht in der Lage sind, ihre Zehen ectropod-
actyl anzuordnen, d.h. die vierte Zehe weit nach late-
ral abzuspreizen (Bock & Miller 1959). Ein Teil dieser
Merkmale wurde bereits von Webb (2002) zur Stamm-
baumrekonstruktion herangezogen, aber abweichend

interpretiert, so dass in dieser unveroffentlicht geblie-
benen Studie Hemicircus als incertae sedis innerhalb
der Picinae klassifiziert wurde. Aus der nun vorlie-
genden Verwandtschaftshypothese ergeben sich neue
Schlussfolgerungen tiber das Stammartmuster der Pi-
cinae, und dariiber, in welcher Reihenfolge die generell
als fiir echte Spechte typisch geltenden Merkmale wie
Stiitzschwanz, vergroflertes Pygostyl oder Ectropod-
actylie entstanden sind.
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Die Inseln der Gliickseligen - Orte der Speziation und Radiation
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Die Makaronesischen Inseln, welche die Kanaren, Ma-
deira und Azoren umfassen, liegen vor der Westkiiste
Afrikas und Europas und sind alle vulkanischen Ur-
sprungs. Sie waren nie mit einer Landbriicke mit dem
Festland verbunden. Diese Inseln sind teilweise schon
iiber zehn Millionen Jahren alt (Fuerteventura, Lanza-
rote, Gran Canaria, Teneriffa, La Gomera, Porto Santo).
Andere Vulkaninseln entstanden dagegen innerhalb der
letzten zwei bis drei Millionen Jahre (La Palma, El Hier-
ro, viele Inseln der Azoren). Solche Inseln stellen idea-
le Experimentallabors fiir die Evolutionsforschung dar.
Durch Charles Darwin wurden die Galapagos unter
diesem Aspekt berithmt. Ozeanische Vulkaninseln sind
allesamt von Pflanzen und Tieren besiedelt, welche die
Inseln durch Langstreckendispersion in irgendeiner
Form innerhalb der letzten Jahrmillionen erreicht ha-
ben. Die Zahl der Griinderindividuen war vermutlich
sehr gering. Bedingt durch Isolierung und begrenzten
Genfluss kam es auf den Inseln zur allopatrischen Spe-
ziation. Da sich die Lebensrdume auf den Inseln haufig
stark unterscheiden, kann man in einigen Artengruppen
sogar eine adaptive Radiation feststellen.

Auch auf den Makaronesischen Inseln, die sehr un-
terschiedliche Lebensrdume, wie z.B. Wiisten, Lavage-
biete, Sukkulentenbusch, Kiefernwald bis Lorbeerwald
aufweisen, entstanden diverse endemische Taxa, insbe-
sondere bei den Pflanzen, Insekten, Reptilien und Vo-
geln. Von den 1.758 untersuchten Pilzen sind 101 en-
demisch, von den 2.489 hoheren Pflanzenarten 528, von
den 6.378 Arthropodenarten 2.835 und unter den 365
Vertebratenarten kennt man 21 Endemiten. Vier Vo-
gelarten gelten als Endemiten von Makaronesien (Oce-
anodroma castro, Puffinus baroli, Anthus berthelotti,
Serinus canaria) und sechs weitere sind Kanarenende-
miten (Columba bollii, Columba junoniae, Saxicola da-
cotiae, Phylloscopus canariensis, Regulus teneriffae, Frin-
gilla teydea).

In einem grofleren Forschungsprogramm haben wir
die genetische Variabilitdt der Brutvogel auf den Maka-
ronesischen Inseln genauer analysiert und in vielen
Fallen gefunden, dass es inselspezifische Haplotypen
und Taxa gibt, die teilweise noch nicht bekannt waren.
Obwohl sich die Inseln z.T. in Sichtweite befinden, deu-
ten die genetischen Daten an, dass es nicht oder nur
selten zu einem Austausch zwischen den Inseln
kommt.

Die phylogenetischen Analysen konnten vier neue
Taxa auf den Inseln entdecken, die bislang iibersehen

worden waren. In anderen Féllen wurden neue Erkennt-
nisse zum Artstatus oder zum Besiedlungszeitpunkt
bzw. Herkunft gewonnen (Dietzen et al., 2003, 2006,
2008a, b; Garcia-del-Rey et al. 2006, 2007; Gonzalez et
al. 2009; Heidrich et al. 1996; Helbig et al., 1996; Packert
etal. 2006, 2007; Swatschek et al. 1994; Wink 2011; Wink
et al. 2002, 2004, 2008).

Die Forschung aus 15 Jahren zeigt, dass die Makaro-
nesischen Inseln aus evolutiondrer Sicht mit den be-
rithmteren Galapagos-Inseln zu vergleichen sind und
immer noch spannende Ergebnisse liefern.
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Die genetische Struktur der Tannenmeisen Periparus ater in Europa - mitochondriale versus
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Die Tannenmeise Periparus ater ist eine iiber weite Teile
der Paldarktis verbreitete, genetisch sehr diverse Art.
Allein im europdischen und mediterranen Verbrei-
tungsgebiet (inkl. Nordafrika) kommen vier deutlich
differenzierte mitochondriale Linien vor, mindestens
eine weitere Linie findet sich in Vorderasien (Iran, Aser-
baidschan) sowie drei weitere im Himalaya und im
angrenzenden China (Tietze et al. 2011).

In Zentraleuropa bilden die beiden grofien mitochon-
drialen Einheiten der ater-Subspeziesgruppe (P. a. ater
und weitere nordpaldarktische Unterarten) und der
abietum-Gruppe (P. a. abietum und weitere siid- und
zentraleuropiaische Unterarten) eine breite sekundire
Uberlappungszone. Diese erstreckt sich wihrend der
Brutzeit mindestens vom Siiden Baden-Wiirttembergs
tiber ganz Deutschland bis nach Schleswig-Holstein. Die
Cluster-Analyse (STRUCTURE) von 16 Mikrosatelliten
bestitigte fiir unseren Datensatz zunachst das grofirau-
mige Muster einer Kontaktzone zwischen zwei deutlich
differenzierten genetischen Einheiten (k=2). Eine reine
ater-Population fand sich nach dieser Analyse nur in
Ostsibirien, eine reine abietum-Population wiederum nur
auf Sardinien. Die Zuweisung aller beprobten Individuen
zu einem der beiden Cluster bzw. als genetisch interme-
didre Form (Schwellenwert q. > 0,8 bzw. q, > 0,7; Randi
et al. 2008) zeigte einen nennenswerten Anteil von Hy-
briden in allen europdischen Populationen vom Mittel-
meerraum bis nach Skandinavien (mit Sardinien als
einziger Ausnahme). Der mitochondriale Genfluss zwi-
schen ater- und abietum-Tannenmeisen in der Westpa-
laarktis ist demnach um ein Vielfaches geringer und
kleinrdumiger als der nucleédre Genfluss.

Ein zweites Clusterverfahren unter Einbeziehung
rdumlicher Daten (GENLAND; spatial clustering, Fran-
cois & Durand 2010) zeigte zusétzlich zu den beiden
kontinentalen Grofigruppen kleinraumige Differenzie-
rung im Mittelmeerraum auf. Zwei Inselpopulationen
auf Zypern und Sardinien wurden jeweils als eigenstdn-
diges Cluster erkannt, wohingegen die Inselpopulation
auf Korsika in das kontinentale abietum-Cluster einge-
gliedert wurde. Ubereinstimmende kleinrdumige Mu-
ster wurden auch von STRUCTURE gefunden (k=4)
jedoch nie als das wahrscheinlichste Muster erkannt.
Der grofiraumige Genfluss zwischen den beiden nach
mitochondrialen Markern unterschiedenen Subspezi-
esgruppen ater und abietum iiber ganz Westeuropa weist
sie als Mitglieder einer gemeinsamen Biospezies aus,
innerhalb derer potenziell arttrennende Mechanismen
wie z.B. unterschiedliche Gesangstypen keinerlei effek-
tive reproduktive Barriere bilden (Tietze et al. 2011).

Die Studie wurde durch das Sachsisches Staatsmini-
sterium fiir Wissenschaft und Kunst (SMWK) mafgeb-
lich finanziert und zudem durch die Feldbausch-Stifung
und die Wagner-Stiftung (beide Johannes-Gutenberg-
Universitit Mainz) gefordert.
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Nicht Larus oder Larus? - Verwirrung im Stammbaum der Méwen

0 Viviane Sternkopf; E-Mail: viveco@gmx.de

Unterschiede zwischen Phylogenien, die auf unterschied-
lichen, sowohl geno- als auch phéanotypischen Merkma-
len beruhen, zeigen anschaulich, dass es keine universelle
Herangehensweise zur Klirung der Evolutions- und
Stammesgeschichte einer Organismengruppe gibt. Wenn
aber verschiedene, unabhéngige Untersuchungen zu kon-
gruenten Ergebnissen fithren, kann davon ausgegangen
werden, dass sie der wahren Evolutionsgeschichte der
Organismen sehr nahe kommen. Bei molekularen Unter-
suchungen ist es von enormer Wichtigkeit, einen umfas-
senden und nicht zu kleinen Datensatz zu behandeln.
Die nun erstellte Stammbaumrekonstruktion der Méwen
(Laridae) beruht auf den DNA-Sequenzen des Cyto-
chrom b-Gens, der Hypervariablen Region I und der
nuklearen Introns LDH 3, GAP 11, VLD 9 und BRM 15.

o Poster

Cole TCH & Wink M (Heidelberg):

Bisher bekannte Gruppierungen der Méwen konnten
bestitigt werden. Das wahrscheinlich wichtigste Ergeb-
nis dieser Studie ist, dass die Gattung Larus monophy-
letisch ist. Somit verlieren die Vorschlige zur Nomen-
klaturanderung von Pons et al. (2005) ihre Grundlage.
Auch entdeckt wurde in der Untersuchung ein Signal
(Deletion in den LDH - Sequenzen), das entscheidend
zur Bestimmung der Gruppenmitglieder der basalen
nicht-Larus Méwengattungen beitragt.
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Die Rekonstruktion der Phylogenie der Vogel hat in den
letzten Jahren erhebliche Fortschritte gemacht. Nucle-
otidsequenzen von mitochondrialen und nuklearen
Markergenen eignen sich hervorragend, um die Phylo-
genie und Evolution der Vogel zu untersuchen. Diese
neuen Untersuchungen haben eine deutlich bessere
Auflosung als die DNA-DNA-Hybridisierungen, die von
Charles Sibley vor 30- 40 Jahren eingesetzt wurden (Sib-
ley & Ahlquist 1990). Daher sind viele der taxono-
mischen Schlussfolgerungen (Sibley & Monroe, 1990)
heute nicht mehr giiltig.

Eine kiirzlich publizierte Sequenzanalyse mit 19
Kerngenen (Hackett et al. 2008) erlaubte erstmalig die
Rekonstruktion einer verlisslichen Phylogenie der V6-
gel auf Familienebene. Auch fiir die Systematik der
Singvogel erbrachten DNA-Daten signifikante Fort-
schritte. Kiirzlich erschien eine deutschsprachige Zu-
sammenfassung der DNA-Befunde fiir Verdnderungen
in der Grof3- und Kleinphylogenie und Taxonomie der

Vogel (Wink 2011). Die von diesen Phylogenien ableit-
baren Klassifikationen unterscheiden sich signifikant
von der bisher akzeptierten Systematik (wie jene in Sib-
ley & Monroe 1990). Die IOC hat in ihrer Liste bereits
die neuen molekularen Daten einbezogen, und dem-
entsprechend neue Familien und Ordnungen aufge-
nommen (IOC World Bird List Version 2.9).

Wir haben aus den Daten von Hackett et al. (2008)
und den IOC-Empfehlungen ein Stammbaum-Poster
erstellt, das frei zuganglich und bis zu A0 ausdruckbar
ist. Das Poster fasst fortwdhrend alle aktuellen Daten
zusammen und prasentiert eine iibersichtliche, formale
Hypothese fiir die Vogelsystematik auf Ordnungs- und
Familienebene. Dieses Poster ist als Uberblick konzi-
piert und enthélt nicht alle der derzeit von der IOC
anerkannten 40 Ordnungen und 233 Familien; insbe-
sondere innerhalb der Sperlingsvogel, die iiber 50%
aller Vogelarten umfassen, sind die Zusammenhinge
zwischen den Familien nur teilweise aufgeklart.
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Sing... und ich sage dir, woher Du kommst! - Intraspezifische Strukturierung im Gesang von
zwei asiatischen Laubsingern (Gattung Phylloscopus)
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In dieser Arbeit wird die populationsspezifische Struk-
turierung im Reviergesang von zwei asiatischen Sing-
vogeln untersucht, dem Tienschan-Laubsanger (P. hu-
mei) und dem Goldbinden-Laubsinger (P. pulcher). Die
Analyse ist ein Nebenprojekt einer laufenden Studie
iber die Evolution von Gesangsmerkmalen in der Fa-
milie der Laubséinger (Phylloscopidae).

Nach der Vermessung von maximal 13 Gesangspara-
metern am Sonagramm wurden die Daten mittels Dis-
kriminanzanalyse ausgewertet. Fiir beide Arten wurden
in der Analyse die Messdatensétze a priori in je vier Grup-
pen unterteilt: zwei Strophentypen sowie westliche und
oOstliche Populationen. Die Westpopulation schlief3t bei
P. humei (Unterart humei) das Pamir-Tien Shan-Gebiet
bzw. bei P. pulcher den West- und Zentralhimalaya ein.
Die Ostpopulation umfasst bei P. humei Stidchina (Un-
terart mandellii) und bei P. pulcher Zentralchina.

Durch die Diskriminanzanalyse lassen sich die jewei-
ligen Strophentypen exakt (100%) und die Populationen
sehr genau (etwa 95 %) voneinander abgrenzen. Bei bei-
den Analysen erklart die Funktion 1 den Grof3teil der
Gesamtvariation des Datensatzes (95-96 %) und Zeit- und
Strukturparameter korrelieren mit ihr am starksten.
Demgegeniiber erklirt die Funktion 2 nur einen geringen
Anteil der Gesamtvariation (3-4 %) und wird insbeson-
dere durch Frequenzparameter bestimmt. Die jeweiligen
Strophentypen werden durch die Diskriminanzfunktion
1 klar getrennt. Westliche und 6stliche Populationen las-
sen sich jeweils nur durch einen der beiden Strophen-
typen unterscheiden, wobei die Differenzierung hier
insbesondere durch Funktion 2 definiert wird (Abb. 1).

Die Ubereinstimmung der Ergebnisse ist bemer-
kenswert: Beide Arten zeigen zwei fundamental ver-

schiedene Gesangstypen von denen je einer populati-
onsspezifisch deutlich differenziert ist. Die intraspe-
zifische Strukturierung aufgrund der Gesangsmerk-
male korreliert mit einer genetischen Divergenz zwi-
schen den Populationen, die bei P. humei 4,2 % und
bei P. pulcher 1,2 % betrégt (Cytochrom b; p-Distanz,
eigene Daten). Derartige akustische und genetische
Differenzierungen zwischen Singvogelpopulationen
des Himalaya und dem angrenzenden China sind ein
héufiges biogeographisches Phanomen (Martens et al.
2011). Fur P. pulcher wird dieses Muster hier erstmalig
demonstriert. Fiir P. humei war eine intraspezifische
Gliederung bekannt, doch fehlte bislang eine bioakus-
tische Studie mit multivariatem Ansatz (Irwin et al.
2001).

Die Untersuchung ist Teil einer umfangreichen quan-
titativen Analyse der Evolution von Gesangsmerkmalen
bei Laubsdngern. Untersuchungsschwerpunkte bilden
der Einfluss vertikaler Hohenzonierung auf den Revier-
gesang sowie die Identifizierung von homologen bzw.
konvergenten Merkmalen. Grundlage der Studie bildet
die Rekonstruktion der Stammesgeschichte anhand
genetischer Marker.

Die vorliegende Untersuchung wird in Kooperation
mit dem Biodiversitit und Klima Forschungszentrum
(BiK-F), Frankfurt a.M., durchgefiihrt und durch das
Forschungsforderungsprogramm ,,LOEWE - Landes-
Offensive zur Entwicklung Wissenschaftlich-6kono-
mischer Exzellenz“ des Hessischen Ministeriums fiir
Wissenschaft und Kunst unterstiitzt. Weiterhin wurde
die Arbeit durch die Feldbausch-Stifung und die Wagner-
Stiftung (beide Johannes-Gutenberg-Universitit Mainz)
gefordert
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Abb. 1: Streudiagramme fiir P. humei (a) und P. pulcher (b).

Diskriminanzanalyse von 101/77 (humei/pulcher) Gesangsstrophen, 11/13 Messparametern, 13/11 Médnnchen. Gesangs-
strophen: rote Symbole = westliche Population, blaue Symbole = 6stliche Population, offene Symbole = Klirrlaut/Schwirr-
strophen, geschlossene Symbole = Doppellaut/Klapperstrophen. Strophenparameter: df= Frequenzumfang, dfMax= Fre-
quenzumfang breitestes Element, dfMin= Frequenzumfang schmalstes Element, fMax= Maximalfrequenz, fMin= Mini-
malfrequenz, fModEnd= Frequenzverlauf, tGes= Gesamtdauer, tMax= Dauer ldngstes Element, tMin= Dauer kiirzestes
Element, zEl/tGes= Tempo (Elementanzahl pro Gesamtstrophendauer), zZRep/tRep= Tempo Wiederholungseinheiten (Sil-

ben-/ Elementanzahl pro Trillerdauer).
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Tietze DT, Sun Y-H & Martens J (Mainz, Beijing/China):

Was ist ein Karmingimpel?

B Dieter Thomas Tietze, Am Stollhenn 10, 55120 Mainz; E-Mail: mail@dieterthomastietze.de

Die Gattung Carpodacus (Karmingimpel) umfasst nach
Dickinson (2003) 21 Arten cardueliner Finken mit iiber-
wiegend paldarktischer Verbreitung. Die meisten eura-
sischen Arten sind Hochgebirgsvogel mit z.T. sehr klei-
nen Arealen im Sinohimalaya sowie im Nahen Osten,
in Afghanistan und dem Tian Shan. Auch wenn die in
verschiedenen Rott6nen ausgefirbten Mannchen sehr
auffallen, so sind die einzelnen Arten nach dufleren
Merkmalen dennoch nur schwer zu unterscheiden, was
noch mehr fiir die Weibchen und die unausgefirbten
Mainnchen gilt. Auch deshalb sind die verwandtschaft-

lichen Verhiltnisse innerhalb der Karmingimpel bis

heute nicht befriedigend geklart.
Mit Hilfe eines datierten Mehr-Gen-Stammbaums

kénnen wir bestitigen, dass

1. die drei nearktischen Arten C. cassinii, C. mexicanus
und C. purpureus konvergent zu den paldarktischen
Arten entstanden und mit diesen nicht nahe verwandt
sind (Arnaiz-Villena 2001, 2007),

2.die paldarktischen Carpodacus-Arten (Abb. 1) zwei
Monophyla zuzuordnen sind, die keine Schwester-
gruppen sind, und
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3. Vertreter weiterer Finkengattungen in diese beiden
Gruppen einbezogen werden miissen, um die Mono-
phylie dieser Gruppen zu wahren (Arnaiz-Villena
2001, 2007).

Wir iiberpriifen, ob die von Rasmussen (2005) inner-

halb von Carpodacus vorgeschlagenen Artaufspaltungen

berechtigt sind (C. pulcherrimus/C. davidianus, C.

thura/C. dubius, C. rodopeplus/C. verreauxii, C.

rubicilla/C. severtzovi; vgl. Martens & Bahr 2007), und

bestatigen die Abspaltung von C. formosanus von C.

vinaceus (Wu et al. 2011). Schlieflich rekonstruieren

wir mittels Parsimony- und Maximum-Likelihood-

Methoden, wo die Vorfahren der beiden Finken-Grup-

pen gelebt haben, zu denen die paldarktischen Karmin-

gimpel nun gestellt werden miissen.

Finanziert durch die Feldbausch- und die Wagner-
Stiftung am Fachbereich Biologie, Universitit Mainz,
die Deutsche Forschungsgemeinschaft, das Biodiversi-
tat und Klima Forschungszentrum (BiK-F), Frankfurt
am Main, sowie das Forschungsforderungsprogramm
»LOEWE - Landes-Offensive zur Entwicklung Wissen-
schaftlich-6konomischer Exzellenz“ des Hessischen
Ministeriums fiir Wissenschaft und Kunst.
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Abb. 1: Der Rosengimpel (Carpodacus r. roseus; links) gehort zu den Karmingimpeln im engeren Sinne (ad. d, in Ussuriland,
Russland, von Schneider gefangen, Mus. Dresden, C38967b); der Diinnschnabelgimpel (Carpodacus n. nipalensis; rechts)
ist kein echter Karmingimpel (ad. &, 1914 bei Sungpan in China gefangen von H. Weigold, Mus. Dresden, C24054, beide

Zeichnungen von K. Rehbinder).
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