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Neue phylogenomische Stammbidume der Vogel

= Michael Wink, Universitat Heidelberg, Institut fiir Pharmazie und Molekulare Biotechnologie, INF 364,

D-69120 Heidelberg, E-Mail: wink@uni-heidelberg.de

Ein Konsortium von 200 Wissenschaftlern aus 80 Labo-
ratorien und der chinesischen Sequenzierfirma BGI
wollen im B10K Projekt die Genome aller 10.500 exis-
tierenden Vogelarten sequenzieren. Ziel ist die Rekon-
struktion eines umfassenden Stammbaums der Vogel.
Als erster Meilenstein wurden 42 Millionen Basenpaare
von 48 Vogelarten aus 34 Vogelordnungen, darunter 30
Neognathen, iiber Next Generation Sequencing (NGS)
generiert und ausgewertet. Der Datensatz umfasst die
Sequenzen von 8.351 Exons, 2.516 Introns und 3.769
Ultraconserved Elements (UCE) (Jarvis et al 2014).

Der erste phylogenomische Stammbaum der Vogel
(s. a. Wink 2015; Kraus & Wink 2015) bestitigt viele
Ergebnisse fritherer Phylogenieuntersuchungen, ins-
besondere die von Hackett et al (2008), in der die
Sequenzen von 19 Kernmarkern ausgewertet wurden.
Uberraschenderweise war es auch mit diesem sehr
grofSen Datensatz nicht moglich, alle Verzweigungen
im Stammbaum sicher aufzulésen. Dies liegt zum
einen daran, dass viele Ordnungen der Vogel nach
der Kreide-Tertidrgrenze vor 66 Mio. Jahren in relativ
kurzer Zeit entstanden. Die schnelle Radiation kann zu
einem ,incomplete lineage sorting® (ILS) fithren (Suh et
al 2015). Vermutlich leidet der Datensatz zusatzlich unter
erheblichen Alignmentfehlern, die bei Genomsequen-
zierung mittels Illumina, bei der nur sehr kurze Sequenz-
abschnitte gewonnen werden, immer auftreten kénnen.
Bei der Erstellung von Contigs (zusammenhadngende
DNA-Sequenzen) kann es zur Chimérenbildung kom-
men, wenn z. B. Sequenzen von kodierenden Genen mit
nicht-kodierenden Pseudogenen oder Gendublikaten
zufillig vereint werden. Die klare Zuordnung wird bei
repetitiven Elementen (z. B. UCE), die in dieser Auswer-
tung ebenfalls berticksichtigt wurden, durch Sequenz-
dhnlichkeiten besonders erschwert. Daher stellt der
Stammbaum von Jarvis et al (2014) nur eine vorldufige
Hypothese dar, die der Uberpriifung bedarf.

Suh et al (2015) haben die Position (Anwesenheit,
Abwesenheit) von 2118 Retroposons in der Genom-
analyse von Jarvis et al. (2014) isoliert analysiert. Sie
fanden Hinweise fiir ILS. Einige Vogelordnungen lie-
gen im Stammbaum an einer anderen Position als im

Stammbaum von Jarvis et al (2014). Dies betrifft insbe-
sondere die Ordnungen der Mausvdgel, des Hoatzins,
der Kraniche, Segler, Nachtschwalben, Watvogel und
Tauben.

Ein aktuell veroftentlichter neuer genomischer Vogel-
stammbaum von Prum et al (2015) bestatigt viele der
phylogenomischen Zusammenhénge von Jarvis et al
(2014) und Suh et al (2015). Gleichzeitig werden neue
Verwandtschaftsgruppen postuliert. Dieser Datensatz
beruht auf einem Alignment von 390.000 Nucleotiden,
die 253 Kernloci abdecken (mit ca. 1.523 Nucleotiden
pro Gen) und beinhaltet 198 Arten aus allen Ordnun-
gen und den meisten Familien. Unterschiede zu Jarvis
et al. (2014) bestehen unter anderem in den Positio-
nen von der Kolibri/Segler/Nachtschwalben-Klade,
der Flamingo/Lappentaucher-Klade, der Wasservogel,
Greifvogel und Eulen (Prum et al 2015; Thomas 2015).

Wie man an den schnellen Anderungen sehen kann,
wird es noch eine Zeit dauern, bis ein verldsslicher
Vogelstammbaum vorliegt, denn bei jeder neuen Ana-
lyse mit mehr Taxa und neuen bzw. anderen DNA-Mar-
kern kommt es zu Verdnderungen der Baumtopologie.
Ob die von Prum et al. (2015) postulierte Position des
Hoatzin an der Basis zur Klade mit Greifvogeln, Eulen,
Papageien, Falken und Singvogeln Bestand haben wird,
miissen weitere Arbeiten zeigen.
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Einfluss des Klimas auf die Evolution von Laubséinger-Gesingen

= Dieter Thomas Tietze, IPMB, Universitit Heidelberg, Im Neuenheimer Feld 364, D-69120 Heidelberg,

E-Mail: tietze@uni-heidelberg.de.

Singvogel nutzen komplexe Laute, um zu kommu-
nizieren, vor allem in der Brutzeit zur Verteidigung
ihrer Reviere und zum Anlocken von Weibchen. Viele
Parameter sind an der Ubertragung von Informationen
durch Gesang beteiligt. Neben morphologischen und
physiologischen Einschrankungen, die auf die Vogel
einwirken, spielen Umweltbedingungen eine grofle
Rolle. Tietze et al. (2015) korrelierten Gesangsmerkmale
von 80 Laubsénger-Taxa mit 15 potenziell erklirenden
Variablen. Mafle der Breiten- und Liangenausdehnung
des Brutgebiets stellten sich als die Variablen mit den
meisten Korrelationen mit Gesangsmerkmalen heraus.
Wir vermuteten, dass klimatische Unterschiede zwi-
schen den Brutgebieten fiir diese Ergebnisse verantwort-
lich sind, da klimatische Bedingungen den Lebensraum
und die Umwelt von Végeln direkt beeinflussen. Wir
erwarteten, dass einzelne Syntax- oder Frequenzmerk-

Krueger S & Topfer T (Bonn):

male das Ergebnis eines Kompromisses darstellen, sich
mit (extremer) Temperatur und/oder Niederschlag zu
arrangieren und dennoch attraktive Gesinge zu pro-
duzieren. Wir extrahierten mehrere Temperatur- und
Niederschlagswerte von bedacht ausgewéhlten Fund-
punkten. Um die 80 Taxa unabhingig von ihrer Ver-
wandtschaft vergleichen zu konnen, rekonstruierten
wir einen datierten Mehrgenstammbaum, der in die
statistischen Modelle mit einging.

JM dankt Feldbausch-Stiftung und Wagner-Stiftung
am Fachbereich Biologie der Universitit Mainz fiir
finanzielle Unterstiitzung.
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Flughiihner nisten als gut getarnte Bodenbriiter in
ausgesprochen trockenen Habitaten, haufig in grofler
Entfernung von Wasserquellen. Die Jungvégel sind bis
zum Erreichen der Flugfihigkeit auf die Wasserversor-
gung durch die Eltern angewiesen. Um ihre Jungen zu
tranken, fliegen die Altvogel taglich weite Strecken zu
Wasserstellen, benetzen dort ihre Brust- und Bauchfe-
dern und transportieren das im Gefieder gespeicherte
Wasser zum Nest, wo es von den Jungen aufgenommen
wird. Das Wasser wird von spezialisierten Brust- und
Bauchfedern aufgenommen, wobei es nach bisheri-
gem Kenntnisstand sowohl interspezifische als auch
geschlechtsspezifische Unterschiede gibt.

Obwohl die Fahigkeit des Wassertransportes bei
Flughiithnern schon seit dem Ende des 19. Jahrhunderts
bekannt ist, gibt es bis heute keine fundierte stammesge-
schichtliche Hypothese zur Entstehung dieser einzigar-
tigen Lebensweise. Dieser Beitrag stellt erste Ergebnisse
von makro- und mikroskopischen Strukturvergleichen
der spezialisierten Brustfedern aller 16 Flughuhn-Arten
vor. Diese werden mit morphometrischen Daten abge-
glichen sowie mit der Lebensweise der Flughuhn-Arten
in Beziehung gesetzt, um eine umfassende phylogeneti-
sche Hypothese zur Entstehung des Wasseraufnahme-
vermogens des Flughuhn-Gefieders vor deren 6kologi-
schem Hintergrund zu entwickeln.
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Phylogeographische Differenzierung von Bienenfresser und Wiedehopf in Europa
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Einige Vogelarten, die im Mittelmeergebiet weit verbrei-
tet sind, haben sich in den letzten Jahrzehnten in Mittel-
europa ausgebreitet. Dazu zahlen Bienenfresser Merops
apiaster und Wiedehopf Upupa epops, die zunehmend
die klimatisch giinstigeren Areale Mitteleuropas besie-
deln. Wir sind der Frage nachgegangen, ob man mit
genetischen Markern herausfinden kann, woher diese
Neusiedler stammen.

Dazu wurden Feder-, Abstrich- und Blutproben von
Bienenfressern und Wiedehopfen in mehreren Gebie-
ten Deutschlands und anderen européischen Lindern
gesammelt. Nach Isolation der DNA wurden zwei
mitochondriale Markergene (cytb, COI) amplifiziert
und sequenziert. Zusitzlich wurden beim Wiedehopf
Mikrosatelliten- Analysen durchgefiihrt, um mit einem
Kernmarker, die Ergebnisse der mtDNA zu iiberpriifen.

Die mtDNA-Analyse des Wiedehopfes zeigt bei iiber
200 Individuen aus elf unterschiedlichen Populationen
eine geringe, aber dennoch erkennbare Haplotypen-
diversitit auf. Mindestens sechs Haplotypengruppen
sind identifizierbar, die sich aber nicht geographisch
verteilen. D. h. in den meisten Populationen treten
Individuen mit unterschiedlichen Haplotypen auf. Eine
erste Mikrosatelliten-Untersuchung mit neun STR-Loci
kommt zu einem dhnlichen Ergebnis. Daher nehmen
wir an, dass in den aktuellen Wiedehopfpopulationen
eine deutliche Panmixie vorliegt und es daher mit diesen
Markern nicht méglich ist, den Ursprung der Wiede-
hopfe zu ermitteln.

Fiir den Bienenfresser haben wir Proben von drei
deutschen Populationen (Rheinland-Pfalz, Baden,
Sachsen-Anhalt) mit denen aus Spanien, der Slowaketi,
der Tiirkei und Armenien verglichen. Die Analyse des
mitochondrialen Cytochrom b-Gens belegt die Existenz
von mindestens drei Haplotypengruppen, die aber ahn-

lich wie beim Wiedehopf nicht geographisch zuzuord-
nen sind. Wir nehmen daher auch fiir den Bienenfresser
eine ausgepragte Panmixie an.

Wenn man die aktuelle Verbreitung der thermophilen
Vogelarten in Europa betrachtet, muss bedacht werden,
dass grof3e Teile Eurasiens noch vor 15.000 Jahren von
einer dicken Eisschicht bedeckt waren und die nicht-
eisbedeckten Areale ausgedehnte Steppentundren
aufwiesen. Dies waren sicher keine Lebensrdume fiir
Wiedehopf und Bienenfresser, die eher als tropische
Arten einzuschadtzen sind. Daraus kann man schlieflen,
dass die thermophilen Arten damals vermutlich eher
in den wirmeren Teilen Afrikas und Asiens siedelten
oder in einigen Refugialrdumen des Mittelmeergebie-
tes iberlebten. Dort kam es vermutlich bereits zu einer
Vermischung der genetischen Linien, die in fritheren
Warmzeiten entstanden waren (Wink 2013). In der
Nordhemisphire erfolgte in den letzten zwei Millionen
Jahren ein regelméfliger Wechsel von Warm- und Eiszei-
ten etwa alle 100.000 Jahre. Dies fiihrte wahrscheinlich
zu einer steten Vermischung der Entwicklungslinien in
den Kaltzeiten und einer allopatrischen Diversifizierung
und Arealausbreitung in den jeweiligen Warmzeiten.
Dabher ist es nicht verwunderlich, dass die genetische
Variabilitit und Biodiversitit vieler Vogelarten in der
Nordhemisphire im Vergleich zu den Tropen oder auf
ozeanischen Inseln sehr gering ist (Wink 2015).
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Der molekulare Stammbaum der Edelsittiche (Aves: Psittaciformes: Psittacidae: Psittacula)

= Michael P. Braun, Universitit Heidelberg, Institut fiir Pharmazie und Molekulare Biotechnologie (IPMB),
Abt. Biologie, Im Neuenheimer Feld 364, D-69120 Heidelberg, E-Mail: psittaciden@yahoo.de

Die iiberwiegend stidasiatischen Edelsittiche Psittacula
galten bislang als sehr homogene Gruppe innerhalb
der Papageien. Morphologisch dhneln sie sich durch
den meist roten Schnabel, den langen Schwanz, die
schlanke Gestalt und das mehr oder weniger vollstin-
dige schwarze Halsband der Mannchen. Innerhalb der
Gattung gibt es mehrere Gruppen, welche sich mor-
phologisch stark dhneln.

Die Gattung Psittacula lasst sich anhand von
morphologischen Kriterien wie z. B. dem Farbungsmus-
ter des Kopfbereichs oder dem Vorhandensein eines roten
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Schulterflecks in Untergruppen gliedern. Zusétzlich wur-
den die beiden kurzschwénzigen Papageien-Gattungen
Psittinus und Tanygnathus in die phylogenetische Ana-
lyse von zwei Markergenen (mitochondriales cytb und
Kerngen RAG1) mit einbezogen. Diese beiden Gattungen
kommen in angrenzenden Bioregionen vor und zeigen
die typische Merkmalskombination von Psittacula nicht.

Die phylogenetische Analyse ergab eine Uberra-
schung: Der Rosenbrustbartsittich P. alexandri ist mit
Psittinus und Tanygnathus niaher verwandt als mit den
meisten anderen Psittacula- Arten. Die paraphyletische

I m‘ Himalayapsitta gen. nov.

/ & Nicopsitta gen. nov.

U -. Palaeornis
u/

: Psittinus
| &

Alexandrinus gen. nov.

Tanygnathus

Abb. 1: Phylogramm der Verwandtschaft innerhalb der Gattung Psittacula sensu lato (Psittacula, Tanygnathus, Psittinus)
mit kombiniertem Datensatz (cytb, RAGI). Bayesianische Analyse, maximum clade credibility tree, HKY model. Posterior

probabilities sind als Werte dargestellt.
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Gattung Psittacula wurde nach streng monophyleti-
schen Regeln in Gruppen aufgetrennt, welche jeweils
auf einen gemeinsamen Vorfahren zuriickgehen. Die
Gattung Psittacula im engeren Sinne besteht nur noch
aus den Arten Psittacula alexandri, P. derbiana und P
caniceps. Auf Basis von monophyletischen Gruppen
und taxonomischen Kriterien werden zwei alte Gat-
tungsnamen wieder verwendet und drei Gattungen
neu benannt.

Die alte Gattung Belocercus (Miiller & Schlegel 1839)
wird wieder fiir P, longicauda giltig, Palaeornis (Vigors
1825) fiir P. eupatria und P. wardi. Aulerdem werden
drei Gattungen neu benannt mit den zugehorigen Taxa
in Klammern: Himalayapsitta gen. nov. (P. roseata, P.
cyanocephala, P. himalayana, P. finschii), Nicopsitta gen.
nov. (P. columboides, P. calthorpae), und Alexandrinus
gen. nov. (P. krameri, P. echo, P. exsul). Auf Artebene
wird eine Spaltung des paraphyletischen Halsband-
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sittichs in zwei Arten vorgeschlagen, er integriert
phylogenetisch den Echosittich (P echo), die asiati-
sche Gruppe Alexandrinus gen. nov. manillensis wird
von der afrikanischen Gruppe Alexandrinus gen. nov.
krameri getrennt. Beim paraphyletischen Rosenbrust-
bartsittich (Psittacula alexandri), er integriert phylo-
genetisch den Chinasittich (P. derbiana), wird eine
Spaltung in drei Arten vorgeschlagen: P. alexandri, P.
fasciata und P. abbotti.
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Uberlebensraten von Nachtigallen, Sprossern und ihren Hybriden in Sympatrie

=1 Saskia Schirmer, E-Mail: accru@gmx.de

Hybridzonen zwischen nahe verwandten Arten ermog-
lichen als natiirliches Experiment die Untersuchung von
Artbildungsprozessen im Freiland. Prazygotische Barri-
eren gegen Genfluss wie Arterkennungsmechanismen
und Partnerwahlverhalten sind bei Vogeln im Vergleich
zu postzygotischen Barrieren wie Hybridsterilitit und
reduzierte Lebensfahigkeit gut untersucht (Price 2008).
Postzygotische Barrieren sollten vor allem das hetero-
gametische Geschlecht, bei Vogeln also die Weibchen,
betreften (Haldane 1922).

Nachtigallen und Sprosser sind nur unvollstindig
durch préizygotische Isolation getrennt und eignen sich
daher zur Untersuchung von postzygotischen Isolati-
onsmechanismen. Die Brutgebiete der beiden Arten
iiberlappen sich in Mittel- und Osteuropa in einer
Hybridzone, in der gemischte Paare vorkommen und
lebensfahige Nachkommen produzieren.

Das Untersuchungsgebiet in Frankfurt/Oder liegt
in der Hybridzone und einer von uns (JB) sammelte
zwischen 1973 und 2005 morphologische und brutbio-
logische Daten von den dort sympatrisch vorkommen-
den Sprossern Luscinia luscinia, Nachtigallen Luscinia
megarhynchos und ihren Hybriden. Zum Vergleich der
»Lebensfahigkeit® der Elternarten und Hybriden schétz-
ten wir geschlechts- und altersklassenspezifische lokale
Uberlebensraten auf Basis von Fang-Wiederfang-Daten
von zwischen 1989 und 2005 beringten Individuen.

Die lokalen Uberlebensraten der adulten Sprosser und

Nachtigallen beiderlei Geschlechts unterschieden sich
kaum, die Uberlebensrate der adulten ménnlichen Hyb-
riden lag eher iiber jener der Elternarten. Die lokalen
Uberlebensraten fiir das erste Jahr sind - vermutlich
durch die geringen Ansiedlungswahrscheinlichkeiten
- niedrig und unterscheiden sich kaum zwischen den
Elternarten und Hybriden. Weibliche Hybriden wur-
den in der gesamten Untersuchung nicht beobachtet.
Es ist unklar, in welchem Ausmaf3 dies ein Effekt 1) der
gemischten Verpaarung auf das Geschlechtsverhiltnis
der Jungen im Nest, 2) duflerst geringer Uberlebensra-
ten weiblicher Hybride und/oder 3) weiblicher Hybrid-
sterilitdt in Kombination mit der Fangmethodik ent-
sprechend sehr geringer Fangwahrscheinlichkeit nicht
reproduktiver Weibchen ist.

Gemif} der Regel von Haldane wirken postzygotische
Isolationsmechanismen anscheinend besonders auf die
Hybrid-Weibchen. Die Uberlebensraten hybrider Ménn-
chen lassen jedoch vorerst keine Fitnessnachteile erken-
nen. Eine weitere Untersuchung dieser Form von post-
zygotischer Barrierebildung verspricht Einblicke in die
Komplexitit von Speziationsprozessen in Hybridzonen.
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Unter der Vielzahl spezialisierter Vogelfedern kommt
den Schnabelborsten eine besondere Rolle zu. Es han-
delt sich dabei um modifizierte, haarahnliche Federn
mit stark reduzierten oder nicht vorhandenen Fahnen,
die im Schnabelbereich von iiber 30 Vogelfamilien vor-
kommen. Die jeweiligen morphologischen Charakteris-
tika variieren dabei teilweise recht stark. So finden sich
sowohl zwischen als auch innerhalb einzelner Vogel-
familien nicht nur grofle Unterschiede in der Anzahl
und Positionierung der Schnabelborsten, sondern
auch stark unterschiedliche Lingen und Steifigkeiten
einzelner Borsten bis hin zu verschiedenen Formen von
Fiederungen. Schnabelborsten sind offenbar in vielen
Vogelfamilien konvergent entstanden, haben aber trotz

Tietze DT, Koch RA & Wink M (Heidelberg):

Stammbaum deutscher Vogelarten

ihrer grundsitzlich unterstellten sensorischen Bedeu-
tung nicht automatisch dieselbe Funktion.

Das Ziel des laufenden Projektes ist, das Vorkommen
von Schnabelborsten in den unterschiedlichen Vogel-
gruppen stammesgeschichtlich und 6kologisch zu inter-
pretieren. Mit Hilfe von Messungen sowie licht- und
elektronenmikroskopischer Methoden beschreiben wir
die Feinstruktur von Schnabelborsten und analysieren
ihr jeweiliges Vorkommen in ausgewéhlten Vogelfami-
lien. Besonderes Augenmerk legen wir dabei auf die
Form und die Ausdehnung der ventralen Federschaft-
Rinnen. Mit diesem Beitrag prisentierten wir erste Ein-
blicke in die strukturelle Vielfalt dieser spezialisierten
Vogelfedern.

= Dieter Thomas Tietze, IPMB, Universitit Heidelberg, Im Neuenheimer Feld 364, D-69120 Heidelberg,

E-Mail: tietze@uni-heidelberg.de.

Die phylogenetischen Verwandtschaftsverhiltnisse von
Vogelarten zu kennen, ist auch fiir 6kologische Studien
(z. B. Price et al. 2014; Hanzelka & Reif 2015) von fun-
damentaler Bedeutung. Trotz des erheblichen Wissens-
zuwachses in der Phylogenetik sind wir noch weit davon
entfernt, jede der ca. 11.000 Vogelarten exakt auf dem
Baum des Lebens platzieren zu kénnen.

Hackett et al. (2008) haben schon vor sieben Jahren
wenigstens fiir die Groflgruppen Verwandtschaftsbezie-
hungen basierend auf Tausenden Nukleotiden von 19
Kernmarkern rekonstruiert, die weitgehend anerkannt
wurden. Jetz et al. (2012) stellten die weltweite Vielfalt
der Végel in Raum und Zeit dar und postulierten dazu
Verwandtschaftsverhiltnisse zwischen allen 9993 von
ihnen anerkannten Arten. Dazu fiigten sie die Arten
basierend auf vorhandenen Sequenzdaten (firr 6663
aus der Genbank abgerufen) und traditioneller taxo-
nomischer Stellung in einen Riickgratstammbaum ein.
Diese erste und methodisch riskante Anndherung an
die tatsichliche Phylogenie aller Vogelarten wurde nicht
nur von Molekularsystematikern kritisiert.

Die offizielle ,Artenliste der Vogel Deutschlands®
ist bereits iiber zehn Jahre alt (Barthel & Helbig 2005).
Sie diente als Grundlage fiir die Systematik, Taxono-

mie und avifaunistische Information in vielen weite-
ren Publikationen, nicht zuletzt fiir die Neuauflage des
Kompendiums der Vogel Mitteleuropas. Nach einem
weiteren Jahrzehnt intensiver molekularsystematischer
Forschung, die nicht nur Verwandtschaftsverhaltnisse
neu bewertet, sondern auch Artaufspaltungen (,,splits®)
und -zusammenfithrungen (,,lumps®) zur Folge hatte,
bedarf die Liste heimischer Vogelarten einer Revision,
damit Gliederung und Benennung der Arten dem aktu-
ellen Kenntnisstand ihrer Verwandtschaft entsprechen.
Daher prasentierten wir einen neuen Stammbaum der
deutschen Vogel (Abb. 1), fiir dessen Riickgrat wir den
phylogenomischen Stammbaum der Végel von Jarvis
et al. (2014) verwendet haben. Als Datengrundlage fiir
unsere Analysen dienten Genbanksequenzen von 13
Markergenen fiir die 566 Arten der Referenzliste deut-
scher Vogelarten (nach ornitho.de). Diese Sequenzen
fithrten wir zu einem ca. 15.000 Basenpaare langen
Multigen-Alignment zusammen und erstellten mit-
hilfe neuester Stammbaumrekonstruktionsverfahren
eine datierte Phylogenie fiir die heimische Vogelwelt.
Einige zumeist junge Verzweigungen weisen trotz der
betrichtlichen Gesamtdatenmenge schlechte statistische
Absicherungswerte auf. Dies ldsst sich in einigen Féllen
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durch eine geringe Anzahl an Sequenzen fiir die betei-
ligten Arten (z. B. ,,Schafstelzen™ mit durchschnittlich
2,5 Einzelsequenzen pro Art) oder die geringen gene-
tischen Abstidnde zwischen den Arten aufgrund sehr
junger Aufspaltungen (z. B. Silberméwen-Komplex)
begriinden; in anderen Fallen bleibt die Ursache unklar.
Zur Auflésung solcher Kladen benétigt man also mehr
Sequenzen und/oder lingere Laufzeiten des Programms
zur Baumerstellung.

Allerdings sind auch einige Kladen zu finden, deren
Verzweigungen trotz relativ geringer Sequenzmenge
vollstindig aufgelost sind (z. B. Grasmiicken mit durch-
schnittlich 4,7 Sequenzen pro Art).

Interessante Ergebnisse finden sich dort, wo — unter-
stlitzt durch grofle Datenmengen — voll aufgeloste Kla-
den erscheinen, die nicht den aktuellen Publikationen
entsprechen (z. B. Meisen mit durchschnittlich 8,2
Sequenzen pro Art; im Kontrast zu Tietze & Borthakur
2012).

Fazit: Im GroB3en und Ganzen entsprechen die Kladen
des Baums — sofern vollstindig aufgelost — aktuellen
Phylogeniehypothesen. Vor allem auf Ordnungs- und
Familienebene werden nicht nur die erzwungenen
Kladen durch die Daten unterstiitzt, was die Plausibi-
litdt sowohl der hier vorliegenden als auch der fiir das
Riickgrat benutzten Forschungsergebnisse erhoht. Trotz
geringer Absicherungswerte fiir einige Verzweigungen
eignet sich der vorliegende Stammbaum als Grundlage
fiir die Revision der offiziellen Liste deutscher Vogel,
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bietet fiir 6kologische Fragestellungen die geforderte
phylogenetische Korrektur und erdffnet die Moglich-
keit fiir weiterere phylogenetisch untermauerte Unter-
suchungen der mitteleuropdischen Vogelwelt.
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Abb. 1: Stammbaum deutscher Vogel auf Ordnungsebene.
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Wasiljew B & Topfer T (Bonn):

Themenbereich: ,,Evolution und Phylogenie“ « Poster

Diversifikation und Adaptation der Eisviogel (Alcedinidae)

= Benjamin Wasiljew, Zoologisches Forschungsmuseum A. Koenig, Adenauerallee 160, D-53115 Bonn,

E-Mail: b.wasiljew@zfmk.de

Die Eisvogel bilden mit ihren etwa 90 Arten und durch
ihre weltweite Verbreitung eine in vielerlei Hinsicht auf-
schlussreiche Vogelfamilie, um verschiedene dkologi-
sche und evolutiondre Diversifizierungsprozesse einer
Abstammungsgemeinschaft zu untersuchen. Die einzel-
nen Eisvogel-Arten verkorpern innerhalb bestimmter
Grenzen verschiedene Anpassungsstrategien; so enthalt
die Familie neben ausgesprochenen Nahrungs- und
Lebensraum-Spezialisten ebenso Vertreter eher genera-
listischer Lebensweisen. Dementsprechend lassen sich
die Arten auf unterschiedlichen Ebenen gruppieren,
ohne dass die Mitglieder dieser Gruppen zwangslaufig
niher miteinander verwandt sein miissen.

Das Ziel unserer laufenden Studie ist es, vor dem Hin-
tergrund molekulargenetischer und biogeographischer
Daten phylogenetisch relevante Aussagen zu treffen, die
das Auftreten bestimmter Korperbautypen und Ernéh-
rungsweisen sowie das Vorkommen einzelner Arten
in bestimmten Lebensrdumen erkldren. Dabei hat sich
gezeigt, dass der Erndhrung in damit insbesondere
der Schnabelform und -dimensionierung besonderer
Erklarungswert zukommt. Mit diesem Beitrag stellten
wir erste Erkenntnisse iiber 6kologisch-korperbauliche
Gruppierungen bei Eisvogeln vor und diskutierten
mogliche Erklarungsansitze.

Bunzel-Driike M, Neuhduser M & Zimball O (Soest, Remagen, Soest):

Was beeinflusst die Schnabellinge des Eisvogels Alcedo atthis?

= Margret Bunzel-Driike, Mester-Godert-Weg 8, D-59494 Soest, E-Mail: bunzel.drueke@gmx.de

Bei Alcedo atthis ispida ist bekannt, dass die Schna-
belldnge relativ stark variiert und dass sie bei adulten
Vogeln im Lauf der Fortpflanzungszeit abnimmt. Als
Ursache wird der Bruthohlenbau vermutet (Guenat in
Bezzel 1980).

Seit 1976 fithren wir eine Populationsstudie am Eisvo-
gel durch. Das Untersuchungsgebiet umfasst im Norden
ca. 650 km? in der Westfilischen Bucht und im Siiden
450 km” im Sauerland, getrennt durch den Haarstrang
ohne standig flieflende Gewiésser. Mit Gewésserhohen
von 60 bis 100 m @. NN gilt die Westfélische Bucht als
Flachland, das Sauerland (130 bis 500 m {i. NN) als
Mittelgebirge.

Bei allen gefangenen Eisvogeln werden biometrische
Daten genommen. Die Schnabelldnge messen wir als
»Nalospi“-Maf3, das vom distalen Ende des Nasenlochs
bis zur Schnabelspitze reicht. Fiir die Auswertung stan-
den 498 Maf3e von selbststindigen diesjahrigen Eisvo-
geln zur Verfiigung, 2637 Mafle von vorjihrigen und
1083 Mafle von alteren Tieren, auflerdem 14.250 Mafle
von Nestlingen.

Das Nalospi-Maf3 wurde in einer Varianzanalyse mit
den Faktoren Geschlecht, Landschaftsteil (Flachland
bzw. Mittelgebirge) und Monat (kategorisiert wegen der
Nicht-Linearitit) untersucht. Fiir die Nestlinge wurde
eine Kovarianzanalyse durchgefiihrt, in die das Alter

als ,Tage bis zum Ausfliegen” als Kovariable einging.
Da fiir viele Nestlinge das Geschlecht nicht bestimmt
werden konnte, wurde der Faktor Geschlecht in der
Kovarianzanalyse nicht beriicksichtigt. In den Varianz-
und Kovarianzanalysen wurden adjustierte Mittelwerte
(LS-Means) berechnet.

Die Schnibel der Médnnchen sind linger als die der
Weibchen. Der Unterschied ist signifikant (p < 0,0001)
und betrigt im Durchschnitt 0,398 mm (Differenz der
LS-Means). Auch der Einfluss des Monats auf die Schna-
belldnge ist signifikant (p < 0,0001).

Das stetige Schnabelwachstum der Nestlinge setzt sich
nach dem Ausfliegen fort und erreicht vor dem Beginn
der Brutzeit ein Plateau. Im Laufe der Brutzeit sinkt
der Nalospi-Mittelwert bis zu einem Minimum im Juli/
August — und zwar in den beiden Landschaftsraumen
unterschiedlich stark. Dieser Unterschied ist signifikant
(p < 0,0001). Im Durchschnitt sind die Schnibel im
Flachland 0,684 mm (Differenz der LS-Means) linger.

Bei den Nestlingen gibt es jedoch keinen signifi-
kanten Unterschied zwischen den Landschaftsteilen
(p =0,1368), trotz der grofien Fallzahl von n = 14.250.
Die Differenz der LS-Means betrégt hier 0,034 mm.

Der Schnabel des Méannchens ist im Mittel etwas
linger als der des Weibchens (vgl. Roselaar 1985),
gleichzeitig sind Ménnchen geringfiigig kleiner als
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Weibchen. Die ,eisvogeltypische Gestalt” mit grofiem
Kopf, langem Schnabel und kleinem Korper ist also bei
Minnchen noch starker ausgepragt als bei Weibchen.
Der Eisvogelschnabel wichst offenbar lebenslang,
wird aber im Jahreszyklus unterschiedlich stark abge-
nutzt. Infolgedessen sinkt die Nalospi-Linge vom
Beginn bis zum Ende der Brutzeit und wichst danach
wieder.
Die Abnutzung des Schnabels erfolgt beim Eisvogel
vor allem durch
o Berithrung der Gewissersohle beim Fischfang
o Totschlagen der Beute auf einer harten Unterlage
« Bau von Bruthohlen

Bruthéhlen werden vor allem zum Anfang der Sai-
son gebaut. Mit dem Schliipfen der Jungvogel ab Mitte/
Ende April miissen die Altvogel mehr Beute fangen und
bearbeiten. Fiir viele Paare endet im Juli die Brutzeit
mit dem Ausfliegen der Jungvogel der zweiten Brut.
Da die Schnabellinge der Altvogel die ganze Saison
hindurch abnimmt, spielt bei der Abnutzung nicht nur
der Hohlenbau, sondern auch das erhohte Ausmaf3 des
Fischens eine Rolle.

Die Unterschiede der Schnabellingen zwischen
Sauerland und Flachland beruhen wahrscheinlich
auf unterschiedlicher Beanspruchung des Schnabels.
Bruthéhlenbau diirfte in beiden Teilgebieten &hnlich
aufwiandig sein. Nutzbare alte Hohlen kommen im Sau-
erland und im Flachland in 4hnlicher Menge vor, ebenso
weiche und harte Béden in Steilwidnden.

Der Umfang des Fischfangs ist in beiden Landschafts-
raumen dhnlich. Gewdsser im Sauerland weisen jedoch
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tiberwiegend Kiesgrund auf und sind flacher als solche
in der Westfdlischen Bucht. Ein im Mittelgebirge haufig
gefressener Fisch ist die Groppe Cottus rhenanus. Beim
Ergreifen dieses Bodenfisches ist eine Bodenberithrung
der Schnabelspitzen fast unvermeidbar, was zu einer
starkeren Abnutzung fithrt. Die Schnabelldnge des Eis-
vogels wird also beeinflusst durch Alter, Geschlecht, Jah-
reszeit (bzw. Haufigkeit des Fischens und Hohlenbau)
und Habitat.

Dank fir Hilfe bei der Feldarbeit und der Daten-
eingabe an Michael Basse, Christoph Bohmer, Harald
Bottin, Josef Brackelmann, Martina Burkhard, Anthony
Crease, Kristian Dillenburger, Joachim Driike, Martin
Gellermann, Erich Hennecke, Ernst Hochstein, Man-
fred Holker, Peter Hoffmann, Thomas Jaspert, Ralf
Joest, Andreas Kdmpfer-Lauenstein, Hermann Kniiwer,
Bernhard Koch, Heinrich Konig, Gerd Kopke, Gerd
Lakmann, Michael Landwehr, Wolf Lederer, Michael
Leismann, Alfons Nagel, Erich Neuf3, Martina Rheder,
Uwe Romer, Katharina Schmidt-Loske, S6ren Schwei-
neberg, Reinhard Utzel und Uwe Vogt.
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