Eine neve Phylogenie der Vogel:
Was sagen die Dafen wirklich?

Judith Fehrer, Bergstr. 33, 79194 Gundelfingen

Zusammenfassung: Im Juli 2008 erschien in einem
Artikel der Zeitschrift Science die bisher umfang-
reichste Phylogenie! der Vogel auf der Basis von
DNA-Sequenzen!. Deren Ergebnisse werden hier
vorgestellt. An diesem Beispiel werden dann neu
aufgetauchte Probleme der Datenanalyse bespro-
chen. Diese konnten weitreichende Konsequen-
zen fiir die Rekonstruktion der Stammesge-
schichte weit voneinander entfernt stehender Fa-
milien haben. Trotz dieser moglicherweise
schwerwiegenden Einschriankungen der phyloge-
netischen Analyse! wurden etliche Beziehungen
der Vogel ermittelt, die einerseits sinnvoll erschie-
nen, andererseits aber grundtypiibergreifend
waren.

Da solche Beobachtungen keine Einzelfille
sind, wird hier der Frage nachgegangen, was

JEine phylogenomische Studie der Vagel
enfhillt deren Evolutionsgeschichte”

So lautete der Titel einer kiirzlich erschienenen
Arbeit (HacketT et al. 2008), die hier besprochen
wird und als Ausgangspunkt fiir weitere Uberle-
gungen dienen soll.

Die Verwandtschaftsbeziehungen der Vogel-
ordnungen zueinander galten lange als ungelost. In
Korperbau und Verhalten sind die einzelnen Grup-
pen (z.B. Singvogel, Papageien, Eulen, Tauben) in
der Regel zu unterschiedlich, um sie sinnvoll in eine
Beziehung zueinander zu bringen, und Zwi-
schenformen fehlen typischerweise. Das Problem
lieB3 sich bisher auch durch molekulare Methoden
nicht in den Griff bekommen (z.B. Poe & CHuss
2004, siehe auch FEHrer 2004). Als geklart galten
nur zwei Dinge: eine Unterteilung in Urkiefervogel
(= Laufvogel und SteiBhiihner) und Neukiefervogel
(= alle anderen) sowie innerhalb der Neu-
kiefervogel eine Abtrennung der Hithner- und Gén-
sevogel (Galloanserae) vom Rest aller tbrigen
Arten. Dieser grof3e Rest, auch Neoaves genannt,
umfasst immer noch ca. 95% aller Vogelarten.
Deren Beziehungen untereinander waren aber
trotz vieler verschiedener Bemiihungen unklar
geblieben.

Der Fortschritt der Sequenziertechniken und
verbesserte Computerkapazitdten ermoglichen es,
immer mehr DNA-Regionen von immer mehr
Arten zu untersuchen. So wurde in einem Ver-

molekulare Phylogenien' denn grundsétzlich aus-
sagen. Letztlich handelt es sich dabei um die In-
terpretation von Ahnlichkeiten auf genetischer
Ebene. Die spezifischen Muster der DNA setzen
sich aber aus einer Mischung von einerseits ,,zu-
falligen“ und andererseits abstammungs beding-
ten Merkmalen (historischen Signalen) zusammen.
Gleichzeitig sind sie auch noch von funktionellen
Erfordernissen geprigt. Die Unterscheidung die-
ser Komponenten ist eine herausfordernde und
bisher weitgehend ungeloste wissenschaftliche
Aufgabe.

Dieser Artikel stellt erste gedankliche Ansitze
zu einer alternativen Bewertung molekularer Phy-
logenien, aber auch deren mdglicher Nutzbar-
machung fiir die Beschreibung neuer Grundtypen
vor.

bundprojekt, an dem fiinf Labors an elf US-ameri-
kanischen Institutionen beteiligt waren, die enor-
me Menge von pro Art ca. 30 000 sequenzierten
Nukleotiden! von 19 Genregionen fiir 169 Vogel
produziert. Bei Hithnern, deren Genom? am besten

! Der Begriff Phylogenie bezeichnet sowohl die Stammes-
geschichte als evolutionédren Prozess als auch konkrete
Verwandtschaftsverhéltnisse von Organismen. Wenn zur
Rekonstruktion solcher Beziehungen z.B. DNA-Sequen-
zen (d.h. die Abfolge der vier Nukleotidbausteine Ade-
nin, Guanin, Cytosin und Thymin) benutzt werden, nennt
man das Ergebnis der Analyse dieser Daten (d.h. der phy-
logenetischen Analyse) eine molekulare Phylogenie.
Diese wird tiblicherweise als Baumdiagramm (phyloge-
netischer Baum) dargestellt. Bei diesem handelt es sich
um eine Hypothese der verwandtschaftlichen Beziehung
der zu den Genen gehorenden Arten. Landléufig werden
solche Baume auch als ,Stammb&aume* bezeichnet, was
jedoch eine unzuléssige Vereinfachung ist.

Trotzdem ist der Begriff ,,phylogenomisch® im Titel des
Artikels etwas vollmundig, da er sich eigentlich auf den
Vergleich ganzer Genome (also der kompletten Erbin-
formation, wie sie inzwischen schon fiir eine ganze Reihe
von Organismen vorliegt) zur Analyse von Verwandtschaft
bezieht. Ein Kommentar zu diesem Artikel in derselben
Ausgabe der Zeitschrift Science (PEnnist 2008) diskutiert
unter anderem, was eine Studie denn nun ,phylogeno-
misch® (im Gegensatz zu — wie bisher tiblich — ,,phyloge-
netisch“) macht.

AuBerdem machen Gene (DNA-Abschnitte, die die Infor-
mation fir die Herstellung von Proteinen oder RNA tra-
gen), wie man inzwischen aus Genomprojekten weif3, bei
den meisten Organismen nur einen relativ kleinen Teil
des gesamten Erbguts aus. Es wird also trotz der enormen
Datenmenge in Wirklichkeit nur ein sehr kleiner Ausschnitt
des Organismus untersucht: etwa ein Promille aller Gene
oder wenige hundertstel Promille der gesamten Erbin-
formation der Vogel.

Stud. Int. J. 16 (2009), 3-16

STUDIUM INTEGRALE



STUDIUM INTEGRALE

VIR

Sperlingsvogel O

1) Landvégel — |

2) Ufervigel —

Maorischlupfer F(m)
~Finkenvogel”

Finken F, Sperlinge F’

Singvogel UO

Felshlpfer F
Fliegenschnapperartige F

Leierschwanze F(m)

Neuweltfamilien

| Attweltfamilien

f

Schreivogel UO

Seriemas F(m) ,Kranichvégel* O Eisvogel F

Racken F, Erdracken F
Bienenfresser F
Faulvogel F, Glanzvdgel F

I Bartvdgel 2F
b————————— Spechte F, Honiganzeiger F
Nashornvégel F

Baumhopfe F
Wiedehopfe F

Kurol Fm

Mausvogel O

| Habichtartige F

Schnepfenvogel F
Blatthihnchen F, Goldschnepfen F

Moéwen F, Reiherlaufer Fm

Triele F
Regenpfeifer F

Laufhiihnchen/ =
Kampfwachteln OJ

Austernfischer F X
i , Kormorane F, c
Fregattvogel F © | &
1 Reiher F > i3
Ibisse + Loffler F o : %
, Hammerkopf Fm, H Er J 1)
Stérche F i | S 5
3) Wasservigel IRéhrennasen O o
o
Seetaucher O
Turakos + Helmturakos O _
I_|_|7Rallenkranich Fm =
Trompetervogel F g
4) WKran[nK@hakmngk@“ S — S —— IRallenvogel F |
Neoaves —, *+ Kuckucke — EeY
{ Kuckucke F/Oig
,LCoronaves"” -
EEEEEEEEEg§EEEE JI’:{)QG[}F JO
Metaves" oatzin Fm
—
Segler F I Segler O

5) Segler +
S@hwaﬂmi

1

Neukiefervogel
Ny

SFuld

-

—

Kaonpenralle Fm | Kranichvagel* O

{_— Stelzenrallen F | ,Kranichvégel* O

I Flughthner F/O

Galloanserae
—>

Urkiefervégel

0.1

L Tropikvigel F | RuderfiiRer O
Flamingos O
Lappentaucher O
GroRfulhihner F ]
Hokkohihner F
rl:.'}‘: Entenvogel F/G . .
S
Spaltfugans Fm Gansevogel O
Kiwis E Wehrvégel F
Kasuare F 'I
m ] .
- i Laufvogel O
Nandu F(m) 3
Strauf® Fm

Grasmhckenartige F, Drosseln F

Spechtvogel

O obiuelsyiejdusboy

O lebganssuyny

O |9boAuayoey




Systematische Kategorie Beispiele
Ordnung
Unterordnung
Familie
Unterfamilie
Gattung

Sperlingsvoégel, Réhrennasen, RuderfuBer
Singvogel, Schreivogel (Tyrannen)
Mowen, Eisvogel, Reiher
Eigentliche Kolibris, Schattenkolibris, Bussardartige, Milane
Kreuzschnabel, Girlitze, Grasmucken, Laubsanger

Art Haussperling, Lachméwe, Kénigspinguin, Stockente

bekannt ist, liegen die untersuchten Gene? auf 15
verschiedenen Chromosomen. Damit reprédsen-
tiert die Studie einen besseren Querschnitt des Erb-
guts als je zuvor.? Das Artenspektrum deckt alle
(auBer drei) Familien der Nicht-Singvogel und
auBerdem wesentliche Linien der Singvogel ab.
Dies ist ebenfalls eine wesentlich vollstdndigere
Kollektion als in jeder anderen phylogenetischen
Studie der Vogel zuvor. Auch die Datenanalyse ist
vorbildlich: Eine Reihe von VorsichtsmaBnahmen
wurde ergriffen, um methodische Fehler auszu-
schlieBen; insbesondere wurde der Einfluss einzel-
ner Gene auf das Gesamtergebnis untersucht. Die
Autoren geben an, nur gut abgesicherte und unab-
héngig von der Methodik gefundene Beziehungen
uberhaupt zu diskutieren, was allerdings im Detail
nicht immer zutrifft (s.u.).

Zunéchst bestétigen die neuen Ergebnisse
(siehe Abb. 1) die oben erwéhnten grof3eren Grup-
pierungen. Andererseits zeigen sie aber auch, dass
sich die Neoaves nach wie vor durch extrem kurze
interne Aste auszeichnen (vgl. den helllila unter-
legten Bereich in Abb. 1). Dies wird tiblicherweise
als vielfache, sehr rasche Aufspaltung der ver-
schiedenen Linien interpretiert. Im Gegensatz zu
fast allen fritheren Arbeiten erhielten HAckeTT et al.
(2008) jedoch zahlreiche aufgeldste (also baum-
artig statt buschartig verzweigte) Beziehungen,
von denen viele auBBerdem sehr gut statistisch ab-
gesichert waren. Einige der besonders herausra-
genden Ergebnisse sollen hier erwéhnt werden.

Abb. 1: Phylogenetischer Baum von 169 Vogelarten, basierend
auf 19 Genregionen (nach Hackerr et al. 2008, Abb. 3, verdn-
dert). Der Baum ,,wdchst“von links nach rechts, d.h. die Wurzel
ist links zu sehen (zwischen den Ur- und Neukiefervigeln), und
die Astspitzen rechts reprdsentieren die Arten. Der basale Bereich
(sehr kurze horizontale interne Aste) der grofien Gruppe der Neo-
aves ist farblich unterlegt. Die Pfeile links bezeichnen Cluster, die
im Text diskutiert werden. Die mit * bezeichnete Linie ist der
gemeinsame Ast von 1) und 2), der diese Cluster zu Schwester-
gruppen® macht. Oben und rechts ist die Zuordnung zur jewei-
ligen systematischen Gruppe gezeigt. (Diese Zuordnungen, die
sich bei verschiedenen Autoren etwas voneinander unterschei-
den, folgen hier HACKETT et al. oder geben einigermaf3en géngige
Einteilungen wieder.) O = Ordnung, UO = Unterordnung,
F = Familie, Fm = monotypische Familie (nur eine Art),
F(m) = nur zwei Arten in der Familie, G = Grundtyp. Uberlap-
pende Ordnungen sind mit Klammern und unterbrochenen
Linien gekennzeichnet. Die schwarze punktierte Linie gibt die von
Famv & Houpe (2004) vorgeschlagene Trennung der Neoaves in
»Metaves“ (unterhalb der Linie) und ,Coronaves“ (oberhalb
davon) an. Verschiedene Farben dienen lediglich der besseren
Ubersicht.

1) Die groBte Gruppe der Neoaves stellte ein
gut abgesichertes Landvogelcluster dar, das aus
den Sperlingsvogeln, die mehr als die Hélfte aller
Vogelarten ausmachen, und mehreren morpholo-
gisch sehr diversen Gruppen bestand: den Specht-
artigen, drei Gruppen von Taggreifvogeln, den
Eulen, Rackenvogeln, Papageien, Mausvogeln und
Trogonen. Uberraschend wurde eine enge Bezie-
hung sowohl der Papageien als auch der Falken zu
den Sperlingsvégeln gefunden. Diese Assoziatio-
nen hingen aber von der verwendeten Baumkon-
struktionsmethode ab und basierten nur auf 1-3
Genregionen, d.h. die anderen 16 der analysierten
Gene zeigten diese Affinitdten nicht.

2) Als Schwestergruppe? zu diesem Landvogel-
cluster wurden die Ufervégel (Ordnung der Regen-
pfeiferartigen) identifiziert. Diese Gruppe umfasste
auch die Laufhithnchen (auch Kampfwachteln ge-
nannt), die bisher wechselweise zu den Kranich-
vogeln, den Hithnervogeln oder auch in eine eigene
Ordnung gestellt wurden. Die Schwesterbezie-
hung?® zwischen Land- und Ufervégeln beruhte aber
nur auf einem einzigen Gen und war daher wenig
aussagekraftig. Dagegen waren die Ufervogel als
Gruppe gut abgesichert.

3) Das néchste Cluster bildeten die Wasser-
vogel, die die meisten Hochseevogel (z.B. Tolpel,
Fregattvogel, Kormorane, Pelikane, Albatrosse,
Seetaucher, Pinguine) und dazu Schreitvogel wie
Storch und Ibis umfassten. Dabei waren die tradi-
tionellen Ordnungen der Schreitvogel und Ruder-
fuBer (Pelikanverwandte) kraftig durcheinander-
gemischt. Zudem fiel eine Familie der Ruderfiif3er,
die Tropikvogel, ganz aus der Gruppe heraus. Wie-
derum fand sich nur ein Gen aus 19 analysierten,
das fiir die Wasservogel — ohne Tropikvogel — als
Einheit sprach (drei zusétzliche Gene, wenn jeweils
nur ein weiteres Taxon aus der Gruppe herausfiel).

4) An der Basis der Wasservogel fanden sich
zwei Cluster, die aus bodenbewohnenden und
baumbewohnenden Familien zusammengesetzt
waren. Dies waren einerseits die Turakos (tropi-
sche, mittelgroB3e, meist sehr bunte Vogel) und

% Eine Schwestergruppe ist eine von zwei aus einem
gemeinsamen Ast hervorgehenden Linien mit ihren dazu-
gehorigen Arten. Zur Verdeutlichung fiir das genannte
Beispiel ist der betreffende Ast in Abb. 1 mit * gekenn-
zeichnet. Man spricht analog auch von Schwester-
beziehungen zwischen Arten oder Artengruppen.

Tab. 1: Zusammen-
stellung von in diesem
Artikel erwdhnten
systematischen Kate-
gorien (allgemeiner
Oberbegriff: ,, Taxon ",
Plural ,Taxa*)
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Abb. 2: Kagu (Rhyno-
chetos jubatus):
Habitus (oben) und
mit ausgebreiteten
Fliigeln (auch die
Haube ist gut zu
erkennen).

andererseits ein Cluster, das einen Teil der Kranich-
vogel (inkl. Trappen) und die Kuckucke enthielt.
Diese heterogene Zusammenstellung war stati-
stisch nicht sonderlich gut abgesichert und beruhte
wiederum nur auf einem einzigen Gen, wobei nicht
einmal damit a/le Taxa in diese Gruppe fielen.

5) Segler und Kolibris waren eingebettet in finf
verschiedene Familien der Schwalme (nachtaktive
Vogel mit weichem, tarnfarbenem Gefieder; der
einzige in Europa vorkommende Vertreter ist der
Ziegenmelker). Die statistische Absicherung der
gesamten Gruppe war hoch, beruhte aber nur auf
3-4 Genen. Ebenfalls gut abgesichert und in die-
sem Fall auch auf zahlreichen Genen begriindet
war eine enge Beziehung der Segler und Kolibris
zueinander. Trotz der enormen Unterschiede in

Korperbau, Farbung, Erndhrungsweise etc. wur-
den Kolibris bereits von mehreren Autoren (wie
auch von Hackert und Kollegen) zu den Segler-
vogeln oder Apodiformes (= ,FuBllose”) gestellt.
Gelegentlich werden die Kolibris aber auch als
eigenstédndige Ordnung aufgefasst.

Bemerkenswert war auB3er den bereits vorge-
stellten Gruppierungen auch die Schwesterbezie-
hung® von Lappentauchern und Flamingos. Alle bis
auf zwei Gene fanden diese Assoziation. Lappen-
taucher, zu denen z.B. der Haubentaucher gehort,
und Flamingos gehoren traditionell zu eigenstan-
digen Ordnungen, die jeweils nur wenige Arten
umfassen. Abgesehen von den Genen sind Ahn-
lichkeiten zwischen diesen beiden Gruppen kaum
zu erkennen. Eine weitere interessante Schwester-
beziehung®, die sogar von allen 19 Genen unter-
stlitzt wurde, war die von Kagu (Abb. 2) und Son-
nenralle (Abb. 3). Beide gehéren zur Ordnung der
Kranichvogel und sind die jeweils einzigen tiberle-
benden Vertreter ihrer jeweiligen Familie. Auch
diese Tiere ahneln einander nicht sonderlich.
AuBerdem sind sie geografisch weit voneinander
getrennt: Der Kagu kommt nur auf Neukaledonien
im stidwestlichen Pazifik vor; die Sonnenralle lebt
in Mittel- und im nérdlichen Stidamerika. Aller-
dings gibt es auch Fossilien von Gattungen aus
Europa und Neuseeland, die fiir nahe verwandt
gehalten werden, sodass eine frither weitere Ver-
breitung denkbar ist.

Ein besonders auffallendes Ergebnis der Studie
ist, dass viele traditionelle Vogelordnungen nicht
monophyletisch waren. Das heift, sie gingen im
Baum nicht auf einen gemeinsamen Vorfahren
zurick, dessen Nachkommen alle zur selben Ord-
nung gehorten. So fanden sich z.B. die SteiBhithner
(Abb. 4) innerhalb der Laufvogel, die Seglervogel
— wie bereits erwdhnt — innerhalb der Schwalme;
Spechtartige standen inmitten der Rackenvogel (zu
denen u.a. Eisvogel, Bienenfresser und Wiedehopf
gehoren). RuderfiiBer und Schreitvégel waren kraf-
tig durchmischt (s.0.), und die Kranichvégel bilde-
ten, je nach Definition ihrer Ordnung, mindestens
vier verschiedene Linien. Im letzteren Fall wére es
sicher sinnvoll, nur noch eine Kerngruppe von fiinf
Familien — Rallenkraniche, Kraniche, Trompeter-
vogel, Binsenrallen und Rallenvogel — bei den
Kranichvogeln zu belassen. Dagegen konnten Kagu
und Sonnenralle (s.0.), zwei Arten von Seriemas
(Abb. 5), die eine eigene Familie bilden, sowie die
Stelzenrallen klar ausgeschlossen werden.

Dass das Zusammenfassen verschiedener
Familien zur nichsthoheren Kategorie der Ord-
nung teilweise problematisch ist, und dass ver-
schiedene Autoren zu unterschiedlichen Ergebnis-
sen kommen, ist nicht neu. Die von HACKETT et al.
(2008) vorgelegte Phylogenie fiigt nun eine weitere
Lesart der Zusammensetzung der Vogelordnun-
gen hinzu. Im Vergleich mit drei wesentlichen
Arbeiten zur Klassifikation der Vogel* konnten nur



insgesamt sechs (von etwa 26) Vogelordnungen
gefunden werden, deren Zusammensetzung in
allen drei Werken deckungsgleich war und auf3er-
dem mit den Gruppierungen der neuen Phyloge-
nie tibereinstimmte.

Uberhaupt ist ein sicheres Ausschlieen (Falsi-
fizieren) von vermuteten Verwandtschaftsbeziehun-
gen viel leichter, als Beziehungen zwischen Grof-
gruppen zu etablieren.® Dies gilt z.B. fiir die Tren-
nung der Habicht- von den Falkenartigen. Auch
eine Assoziation der Neuweltgeier (z.B. Kondor)
mit Storchen, wie von einigen Autoren vorge-
schlagen, bestatigte sich nicht. (Ndhere Beziehun-
gen der Neuweltgeier zu anderen Taggreifvogeln
wurden bereits frither widerlegt.) Weiterhin sind
die molekularen Daten fiir den Ausschluss einzel-
ner oder mehrerer Familien aus bestimmten Ord-
nungen (z.B. der Tropikvogel aus den Ruderfiilern
oder der Stelzenrallen aus den Kranichvogeln) aus-
gezeichnet geeignet. Auch fiir den geheimnisvollen
Hoatzin lieB sich zwar nach wie vor keine néher
verwandte Vogelgruppe finden, andererseits konn-
ten diverse vermutete Zugehorigkeiten (z.B. zu den
Turakos, den Kuckucksvogeln, den Tauben oder
den Hithnervogeln) klar widerlegt werden. Zudem
wurde auch die vor einigen Jahren von Fain &
Houpk (2004) vorgeschlagene Trennung der Neo-
avesin Metaves (,,Zwischenvogel“) und Coronaves
(,Kronenvogel“)® offenbar nur von zwei Genen
nahegelegt. Eins der beiden hatten schon Fain &
Houpk zur Erstellung ihres Stammbaums benutzt.
Der auf 19 Genen beruhende Baum von HackeTT
et al. (2008) zeigt die Metaves (mit Ausnahme des
Hoatzin) ausgehend von einem gemeinsamen kur-
zen Ast, der aber keinerlei statistische Absicherung
erhielt und daher vermutlich auf einem methodi-
schen Fehler beruht.

Was bedeuten diese Befunde aus evolutions-
biologischer Sicht? HackerT und Mitarbeiter gehen
davon aus, dass eine evolutive Auffacherung der
Vogel entlang 6kologischer Gruppen (z.B. Land-,
Ufer- und Wasservogel) stattgefunden hat. Dabei
misste allerdings eine Reihe von sehr komplexen

PETERS et al. (1931-1979), ein vielbandiges ornithologi-
sches Standardwerk; SiBLEy & MonroE (1990), eine
Klassifikation, die auf DNA-DNA Hybridisierungen be-
ruht; und Livezey & Zust (2007), eine neuere Arbeit, die
fast 3000 morphologisch-anatomische Merkmale von
150 neuzeitlichen Vogeln vergleicht.

Generell gelingt bei Theorien eine Falsifikation meist
leichter. Das ist nicht nur in der Naturwissenschaft der
Fall. So ist es zum Beispiel in einem Kriminalfall oft ein-
facher, einen bestimmten Verdédchtigen als moglichen
Téter auszuschlieBen, als jemanden beweiskraftig einer
Tat zu tberfiihren.

Deren Konzept war als evolutionsbiologisch griffiger
Lehrstoff sehr rasch tibernommen worden, da es zahlrei-
che okologische Parallelen innerhalb der Vogel impli-
zierte, die den parallelen Lebensformen der Beuteltiere
Australiens und der Séugetiere (z.B. Beutelmaus/Maus,
Beutelmarder/Marder, Beutelwolf/ Wolf) verglichen wer-
den konnten.

Anpassungen mehrfach (d.h. konvergent) entstan-
den sein, da z.B. Flamingos und Lappentaucher aus
der Gruppe der Wasservogel herausfallen, oder
Tauben und Kuckucke sich nicht im Landvo-
gelcluster wiederfinden. Dies trifft auch auf paral-
leles Vorkommen bestimmter Lebensweisen im
engeren Sinn zu. So gehoren z.B. nachtaktive Vogel
(Eulen, Schwalme), Raubvogel (Falken, Habichte,
Fischadler, Eulen, Neuweltgeier, Seriemas) oder
Hochseevogel (Albatrosse, Tropikvogel, Fregatt-
vogel) jeweils unterschiedlichen Linien an. Ausge-
hend von der gezeigten Phylogenie misste nun
auch angenommen werden, dass tagaktive Kolibris
und Segler von nachtaktiven Vorfahren abstam-
men. Diese Vorstellung ist allerdings evolutions-
theoretisch sehr gewohnungsbediirftig. Noch sper-
rigerist, dass sich die flugfahigen SteiShithner (Abb.
4) innerhalb der flugunfahigen Laufvogel ent-
wickelt haben miissten. Daraus ergében sich fiir die
Evolution der Flugfdhigkeit zwei alternative Fol-
gerungen: 1) Sie ist mehr als einmal entstanden, im
Fall der SteiBhithner sogar innerhalb der Laufvogel.
Von letzteren wird aber angenommen, dass sie se-
kunddr flugunfahig sind, d.h. dass ihre Vorfahren
fliegen konnten.” 2) Sie ist bei Vogeln urspringlich
nur einmal entstanden, ging aber, wie in vielen
anderen Vogelfamilien auch, sogar innerhalb der
Laufvogel mehrfach unabhéngig voneinander wie-
der verloren. Dieses Resultat steht in besonders

Abb. 3: Sonnenralle
(Eurypyga helias):
Habitus (oben) und
mit ausgebreiteten
Fliigeln.
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Abb. 4: Grautinamu
(Crypturellus
cinereus) (Wikimedia
Commons)

krassem Widerspruch zu vielen anderen Daten, wie
einbekannter Ornithologe der Harvard-Universitét
in Pennist (2008) kommentierte.

Grenzen phylogenefischer Analysen’

Wie zuverléssig sind diese Ergebnisse als solche?
Dazu zunéchst einige neuere Erkenntnisse zur phy-
logenetischen Analyse und zur statistischen Ab-
sicherung von phylogenetischen Bdumen! bzw.
deren Asten.

Widerspriichliche Daten. Noch vor wenigen
Jahren wurden grofBtenteils molekulare Phylo-
genien publiziert, die nur auf einem oder wenigen
Genbereichen beruhten. Entweder war die Auf-
l6sung der Beziehungen der untersuchten Gruppe
zufriedenstellend, oder man ging davon aus, dass
mehr Daten von weiteren Genbereichen die frag-
lichen Verwandtschaftsverhéltnisse schon noch
klaren wirden (kritisch diskutiert in NAYLOR &
Brown 1998). Schon einige Jahre spéter stellte man
aber fest, dass unterschiedliche Gene fast regel-
maBig einander widersprechende Bdume produ-
zierten (Rokas et al. 2003).8 Im Zuge dieser Ent-
wicklung gehen heute gar nicht mehr alle Forscher
davon aus, dass mit mehr Daten der ,,Baum des
Lebens“ tberhaupt rekonstruierbar ist (PennisI
2008) — eine vermutlich realistische Einschétzung
und eine begriiBenswerte Anerkennung der Gren-
zen wissenschaftlicher Erkenntnis. Im Hinblick auf
die Stammesgeschichte bleibt es nichtsdestoweni-
ger ein Ziel, ganze Genome? miteinander zu ver-
gleichen, weil es unter der Voraussetzung von Evo-
lution schlichtweg der beste verfiigbare Ansatz ist.
Wenn also viele Genregionen sich in ihrer Aussa-
ge beziiglich der Beziehungen der sie tragenden
Organismen gegenseitig widersprechen und man
immer mehr zumindest teilweise widerspriichliche
Daten hinzufiigt, 1auft das Ergebnis im Endeffekt
auf eine diffuse ,,Gesamtédhnlichkeit“ hinaus, die in
dieser Weise von keinem einzigen individuellen
Merkmalskomplex getragen wird. Das ist auch bei
HacketT et al. (2008) der Fall: Kein einziges der
untersuchten Gene war fiir sich genommen in der
Lage, alle Verzweigungen des Baums zu finden, der
aus den 19 zusammengesetzten Datensétzen

berechnet wurde.

Statistisches Rauschen. Hinzu kommt, dass
ein scheinbar starkes phylogenetisches Signal, das
sich in reich verzweigten internen Asten mit hoher
statistischer Absicherung niederschlégt, auch ein
Ergebnis rein stochastischer Prozesse sein kann,
gerade wenn die Anzahl der Merkmale sehr hoch
ist.® Dies kann im Hinblick auf die ,wirkliche“ Phy-
logenie irrefiihrend sein (Rokas & CarroLL 2006).
Schlimmstenfalls wird also ab einer gewissen
Menge an Daten (viele Merkmale/Genbereiche),
besonders bei groBer genetischer Distanz oder
»sehr entfernter Verwandtschaft“ (NayLor & BRown
1998), die statistische Absicherung zunehmend zu
einer Funktion der Datenmenge. Das heif3t, je mehr
Datenmanin die Analyse hineinsteckt, umso héher
kann die Unterstiitzung einzelner Aste des
,Gesamtbaums* ausfallen, ohne dass es irgendei-
nen realen Bezug zur ,wirklichen“ Phylogenie zu
geben braucht.!® Das konnte auch bei zahlreichen
Asten des Baums in Abb. 1 der Fall sein, insbe-
sondere bei Beziehungen, fiir die nur wenige —bzw.
gegen die die meisten — Gene sprachen, und die
trotzdem signifikante Unterstiitzung erhielten.!!

Dies konnte erklaren, warum so viele Bezie-
hungen, besonders im basalen Bereich der Neo-
aves (Abb. 1, blau unterlegt) statistisch signifikant
ausfielen, obwohl das Verhéltnis der Astlangen

Die Wiedergewinnung einmal verlorener komplexer
Fahigkeiten (z.B. der Sehfahigkeit bei blinden Hohlentie-
ren oder der Flugfahigkeit bei inselbewohnenden, fliigel-
losen Insekten) wird evolutionstheoretisch praktisch aus-
geschlossen (vgl. WiNkLER 2004, aber siehe auch WINKLER
2003).

Dies kann als komplexe Geschichte der Artbildung ver-
standen werden, deren Rekonstruktion u. U. sehr schwie-
rig ist. (Bei Bakterien wird tiblicherweise horizontaler
Gentransfer als Erklarung herangezogen.) Andererseits
wird inzwischen wegen der wachsenden Anzahl einander
widersprechender Baume bereits auf wissenschaftlichen
Tagungen thematisiert, dass phylogenetische Studien
fundamentale Probleme beinhalten konnten, die bisher
weder erkannt noch geldst sind.

Merkmale sind in diesem Fall einander entsprechende
Positionen der DNA-Sequenzen verschiedener Arten. An
manchen Positionen kommt vielleicht bei allen unter-
suchten Arten nur ein einziges Nukleotid vor — solche
Positionen sind nicht informativ in Bezug auf die Ver-
zweigungen des Baumes. Wenn an einer Position aber
z.B. zwei verschiedene Nukleotide bei mindestens je zwei
verschiedenen Organismen vorkommen, dann nennt
man diese Position phylogenetisch informativ, da sie
Gruppierungen von Arten erlaubt. Die vier Nukleotide (in
diesem Fall sind das die Merkmalszustiande) der DNA
lassen sich aber durch Mutationen sehr leicht ineinander
uberfithren. Daher sind bei zunehmender Uné&hnlichkeit
der Sequenzen immer mehr Positionen von unabhéngig
aufgetretenen Mutationen betroffen, die nichts mit
gemeinsamer Abstammung zu tun haben.

10 Die Implikationen, die diese Beobachtung generell fiir die
Rekonstruktion von Verwandtschaftsverhéltnissen aus
molekularen Daten haben kénnte, werden zur Zeit (man-
gels Alternativen?) noch weitgehend ignoriert oder sogar
bekampft. Allerdings ist dieses Problem auch noch nicht
lange bekannt, da bis vor kurzem die Datenmengen noch
sehr viel kleiner waren.



zueinander (sehr kurze interne gegen lange termi-
nale Aste) ausgesprochen ungiinstig war. Eine
Reihe weiterer Beziehungen (z.B. innerhalb der
Singvogel) konnte dhnlich gelagert sein. Erschwe-
rend hinzu kommen bereits seit langem bekannte
methodische Probleme der phylogenetischen Ana-
lyse (vgl. Junker & ScHERER 2006, S. 176ff). Zum
Beispiel kann man aus Abb. 1 extrem unter-
schiedliche Haufungen von Mutationen in ver-
schiedenen Linien ablesen, d.h. die Aste sind stark
unterschiedlich lang (vgl. bei den Neoaves die
Distanz aller Astspitzen von der blauen Zone).
Manche Analyseverfahren sind aber gar nicht dar-
aufeingerichtet, mit solchen Schwankungen umzu-
gehen. Weiterhin kennzeichnend fiir die gezeigte
Phylogenie sind auch zahlreiche lange Aste ohne
weitere Aufspaltung. Lange, isolierte Aste haben
aber eine starke Tendenz, rein zufallig miteinander
zu gruppieren. HAckeTT et al. (2008) vermuten, dass
dies bei den Metaves der Fall sein konnte; es gibt
aber auch anderswo in ihrem Baum vergleichbare
Muster, z.B. innerhalb der Landvogel. Ohne die
gute statistische Absicherung der meisten kurzen,
internen Aste wiirde man aus diesem Baum (d.h.
aus Verzweigungsmuster und Astlangenverhéltnis)
schlieBen, dass die Beziehungen der Neoaves
untereinander nach wie vorim Wesentlichen unge-
klart sind. Die allermeisten Einzelergebnisse han-
gen also ausschlieBlich davon ab, ob und wie
aussagekraftig die angewandten statistischen Ver-
fahren tatséchlich sind.

Was bedeuten ,sinnvolle”
phylogenefische Muster?

Trotz dieser moglicherweise schwerwiegenden
Einschréankungen der phylogenetischen Analyse
bleibt doch die Frage nach dem deutlich erkenn-
baren, nicht-zufdlligen Muster mancher Be-
ziehungen bestehen. Bei allen Widerspriichlichkei-
ten bei der Zusammenfassung von Familien zu
Ordnungen - die iibrigens nicht erst im Zeitalter
der molekularen Systematik aufgetreten sind —
muss man anerkennen, dass diese zwar teilweise
subjektiv und im Wandel begriffen, aber doch kei-

" Dabei ist noch interessant, dass in Publikationen haufig
nur die Verzweigungsmuster von Baumen (Kladogram-
me) zusammen mit der statistischen Absicherung der ein-
zelnen Verzweigungen dargestellt werden, nicht aber die
sehr viel aufschlussreicheren Originalbdume mit (hori-
zontalen) Astlangen (Phylogramme). Die extrem kurzen
internen Aste in Abb. 1 (z.B. die in winzigen Stufen auf-
einanderfolgenden Abzweigungen an der Basis der
Wasservogel) sind alle statistisch gut abgesichert, was
zwar im Kladogramm (Abb. 2 in HacketT et al. 2008) tiber-
zeugend aussieht, nicht jedoch, wenn man die Astldngen
inihrer Relation zueinander betrachtet (Abb. 3 in HACKETT
et al. 2008, hier Abb. 1). Das bedeutet nicht, dass Klado-
gramme unzuldssig wéren, aber sie sind intuitiv sehrleicht
misszuverstehen.

neswegs willkiirlich oder strukturlos sind. Laufvogel
(mit oder ohne Steihiihner), Ufervégel (mit oder
ohne Laufhiihnchen) oder Singvogel sind als Grup-
pen auch genetisch eindeutig wiederzufinden,
obwohl sie wegen ihrer Diversitat nur schwer als
Einheiten vorstellbar sind, die sich ausschlieBlich
mit Hilfe der derzeit bekannten Evolutionsmecha-
nismen (z.B. Mutation, Selektion, Rekombination,
Gendrift) aus einem gemeinsamen Vorfahren ent-
faltet haben. Dartiber hinaus kénnen z.B. auch die
groben Gruppierungen der Land-, Ufer- oder Was-
servogel (Abb. 1, 1-3) nicht einfach als zufallig abge-
tan werden. Es kann sich hier also nicht ausschlie3-
lichum Analyseartefakte handeln, da solche Muster
offensichtlich intuitiv einigen Sinn machen.

Als verhéltnisméfBig gesichert konnen die Daten
auch bei ndher verwandten Organismen gelten.
HackerT et al. (2008) erwdhnen explizit, dass —
soweit untersucht — Vertreter derselben Familie
ohne Ausnahme aus einem gemeinsamen Ast her-
vorgingen. Dies ist vor allem deshalb bemerkens-
wert, weil sich die Zusammenfassung von Familien
zu Ordnungen in ihrer Phylogenie ungleich pro-
blematischer gestaltete. An dieser Stelle bietet sich
ein Vergleich mit der durch die Kreuzbarkeit ihrer
Vertreter definierten systematischen Kategorie des
Grundtyps (siehe ScHErReR 1993a) an — aufgrund der
Kompatibilitat des gesamten Erbguts bei artiiber-
greifenden Kreuzungen ist die Verwandtschaft der
beteiligten Organismen sehr wahrscheinlich. Meh-
rere Vogelgruppen wurden bisher als Grundtypen
auf Familienebene beschrieben (Fasanenartige —
Kiemm 1993, Entenvogel — ScHERER 1993b, Krani-
che — FEHRER 1994, siehe Abb. 1). Dazu kommen
einige weitere Beispiele (diverse Finkenvogel —
Fehrer 1993, Taggreifvogel — ZimvMBELMANN 1993,
Kolibris — WELLER 1999), bei denen der Grundtyp
jeweils auf der Ebene der Familie oder Unterfami-
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Abb. 5: Rotfufiseriema
(Cariama cristata)
(www.geometer.org)



STUDIUM INTEGRALE

lie angesiedelt ist. Daher finden sich, soweit in
Hackert et al. (2008) enthalten, logischerweise
auch Angehorige eines Grundtyps immer in
gemeinsamen Clustern — ein weiterer Beleg dafiir,
dass an molekularen Phylogenien irgendetwas
,dran sein“ muss.

Ahnlichkeiten — Hinweis auf
Verwandtschaft oder Funktion?

Molekulare Phylogenien werden aus den Mustern
der Merkmalszustéande® vergleichbarer DNA-Se-
quenzen bei verschiedenen Organismen berech-
net. Sie beruhen also letztlich auf genetischer Ahn-
lichkeit. Wenn wir einmal von den reinen Analyse-
schwierigkeiten absehen: Welche Faktoren beein-
flussen eigentlich diese Sequenzen als solche?

Bei den der gezeigten Vogelphylogenie zugrun-
deliegenden Daten handelt es sich ausschlie3lich
um Sequenzen von proteinkodierenden Genen
(wenn auch iiberwiegend [zu ca. 75%] deren nicht-
kodierende Intronbereiche analysiert wurden).
Thre zugehorigen Proteine sind am strukturellen
Aufbau des Korpers beteiligt, stellen Stoffwechsel-
enzyme dar oder haben Gen-regulatorische Funk-
tionen. Sie unterliegen also funktionalen Zwangen.
Auch wenn die Intronbereiche davon nicht im sel-
ben MaBe betroffen sind, liegen sie dennoch auf
demselben physikalischen DNA-Strang und sind
daher héchstwahrscheinlich mit dem Schicksal der
dazwischenliegenden, proteinkodierenden Exon-
bereiche eng verkniipft. Gleichzeitig sollen die
Gene aber Aufschluss iiber die Verwandtschaft
ihrer Trager geben. Welche Beziehung besteht also
zwischen Funktion und historischem Signal (das
aufeinanderfolgende Artbildungsprozesse rekon-
struieren helfen soll), die beide irgendwie in den-
selben Genen niedergelegt sein sollen?

In einer schon etwas alteren Studie (NAYLOR &
Brown 1998) zur Stellung des Lanzettfischchens!?
scheiterten die Autoren daran, anhand kompletter
mitochondrialer Genome dessen erwartete Bezie-
hungen zu den Stachelhéutern (z.B. Seesterne, See-
igel) und Chordatieren (Manteltiere, Schadellose
und Wirbeltiere) zu rekonstruieren. Darauthin
machten sie sich tiber die Zusammensetzung aus
historischem Signal und méglichen anderen Kom-
ponenten in ihren Genen Gedanken. Sie benutzten
dazu die erwarteten Abstammungsverhaltnisse, um
festzustellen, welche Nukleotidpositionen als phy-
logenetisch informativ® angesehen werden kénn-
ten und welche nicht. Trotz der offensichtlichen
Zirkularitat dieses Ansatzes fanden sie eine Korre-
lation der so identifizierten Positionen mit konser-
vativen molekularen Motiven, die fur die Struktur
und Funktion der Proteine besonders wichtig sind.
Daraus schlossen sie, dass strukturelle und funk-
tionelle Eigenschaften von Genprodukten die Zeit

auch dann noch tiberdauern, wenn das historische
Signal (der Abstammung) schon léngst verloren
gegangen ist (quasi Uberschrieben wurde).!* An-
ders ausgedriickt: Ahnliche Proteinfunktionen kor-
relierten nicht mit der tatsachlich aus den Daten
errechneten, sondern mit der aufgrund der Bauweise
der Organismen erwarteten Verwandtschaft. Man
konnte daher argumentieren, dass gerade Struktur
und Funktion der Proteine mit Bau und Lebens-
weise der Organismen in enger Verbindung stehen,
dass also die Gene unter Umsténden eher deren
Ahnlichkeiten beziiglich Gestalt und Stoffwechsel
widerspiegeln als notwendigerweise Verwandt-
schaft zu implizieren. Auch die evolutionare Ent-
wicklungsbiologie hat in den letzten Jahren ge-
zeigt, dass in ihrer Sequenz sehr dhnliche regula-
torische Gene in denselben funktionalen Zusam-
menhéngen (z.B. bei der Augenentwicklung von
Insekten oder Wirbeltieren, vgl. ULLrIcH et al. 2006)
benutzt werden, wobei die endgiiltigen Strukturen
(in diesem Fall Komplex- oder Linsenauge) anson-
sten kaum Gemeinsamkeiten aufweisen.

Aus dhnlichen Sequenzen bei
verschiedenen Organismen werden je
nach Kontext sowohl Funktion als auch

Verwandtschaft abgeleitet.

Konnten wir es also bei molekularen Phyloge-
nien mit einer Mischung sowohl aus durch Art-
bildung hervorgegangener als auch funktional
bedingter Ahnlichkeit zu tun haben? Einerseits gibt
es, insbesondere bei miteinander kreuzbaren Orga-
nismen, zweifellos abgestufte genetische Ahnlich-

12 Das Lanzett,fischchen* (Branchiostoma lanceolatum) ist
kein Fisch, sondern galt lange als der &lteste Vorlaufer der
Wirbeltiere (vgl. Junker 2006).

13 Zu ihrer Schlussfolgerung, solche Eigenschaften empi-
risch festzustellen und sie in neue Modelle der phylo-
genetischen Analyseverfahren gleich mit einzubeziehen,
muss jedoch angemerkt werden, dass funktionelle Not-
wendigkeit per se kein Argument fiir Evolution ist, son-
dern im Gegenteil das Ahnlichkeitsargument als Beleg fiir
Verwandtschaft auf den Kopf stellt: Die phylogenetische
Analyse beruht ja gerade auf der Annahme weitgehend
neutraler, also moglichst nicht von der Selektion betrof-
fener Merkmale.

4 Aufgrund der Entdeckung gleicher Genschalter als Intitia-
toren der Augenentwicklung wurde vom Evolutionsbio-
logen GEHRING (2005) vorgeschlagen, Komplexauge und
Linsenauge, die aufgrund ihrer fundamentalen baulichen
Unterschiede immer als Paradebeispiele fiir analoge
(d.h. funktionell ghnliche, aber nicht naher verwandte)
Strukturen présentiert wurden, doch lieber als homolog
einzustufen und damit eine gemeinsame stammes-
geschichtliche Entwicklung beider Augentypen zu postu-
lieren. Was GEHRINGs mehr als zwanglose Neuinterpreta-
tion (zum genauen Gegenteil hin!) tiber die Verlasslichkeit
von Vorhersagen aus der Evolutionstheorie aussagt, steht
auf einem anderen Blatt. Allerdings schlieBen sich ver-
niinftigerweise nicht alle Evolutionsbiologen seiner extre-
men Sichtweise an.



keiten, die Verwandtschaftsgrade und damit die
Geschichte der Artbildung reflektieren koénnen.
Andererseits wird auch die Funktion bestimmter
Genabschnitte zum groBen Teil zuallererst aus
ihrer Sequenzahnlichkeit mit Genen aus anderen
Organismen erschlossen. Aus dhnlichen Sequen-
zen bei verschiedenen Organismen werden also je
nach Kontext (d.h. typischerweise von Forschern
mit unterschiedlicher Spezialisierung) sowoh! Funk-
tion als auch Verwandtschaft abgeleitet.

Ahnlichkeit ganz im Allgemeinen kann haupt-
sdchlich zwei voneinander fundamental verschie-
dene Ursachen haben: gemeinsame Geschichte
oder dhnliche Funktionalitét.!> Ein Beispiel: Autos
desselben Herstellers gleichen einander im Auf-
bau, in vielen Teilen und in der generellen Kon-
struktion, bedingt durch die Firmenstrategie und
die dort angestellten Ingenieure. Aber auch Autos
verschiedener Hersteller gleichen einander zuneh-
mend in der Form, was auf Optimierungen im
Windkanal zum Zweck der Treibstoffreduktion
bzw. zum Erzielen hoherer Geschwindigkeit zu-
riuckzufithren ist, also funktionale Grinde hat.
Dabei konnen manche Aspekte von Konstruktion
und Design im Automobilbau relativ frei gewahlt
werden, andere dagegen sind durch mechanische
oder physikalische GesetzméBigkeiten, durch die
Firmengeschichte, oder auch durch den Gesetzge-
ber in irgendeiner Weise eingeschrankt.

Vergleichbares trifft auf Organismen zu: In
manchen Féllen gibt es fiir die Realisierung eines
Merkmalskomplexes oder einer bestimmten Funk-
tion vielleicht nur eine einzige optimale Losung, die
man dann in der Biologie als Homologie einordnen
wirde. In anderen Féllen kénnten auch funda-
mental verschiedene Ansatze zur Erreichung des
gleichen Ziels dienen (wie im Fall von Konvergen-
zen und Analogien).

Dasselbe ist auch auf genetischer Ebene denk-
bar: Wie die Phylogenie in Abb. 1 zeigt, k6nnen
Vo6gel mit dhnlichen Lebensformen einander auch
genetisch dhnlich sein, miissen dies aber nicht. Das
heiBt, manchmal wurde dieselbe interne ,,Losung*”
fiir eine besondere Aufgabe oder Anpassung ver-
wendet, in anderen Fallen wurde dasselbe Ziel auf
unterschiedlichen Wegen erreicht. Ahnlich wie bei
der Autokonstruktion konnte man sich vorstellen,
dass auch in genetischer Hinsicht bestimmte
Eigenschaften unter den gegebenen Naturgesetzen
und im entwicklungsbiologisch-physiologisch-tko-
logischen Gesamtkontext nur auf eine einzige
Weise optimal realisierbar sind; in anderen Fallen
gébe es mehrere mogliche genetische Umsetzun-
gen fiir dieselbe Aufgabe.

Okologische Anpassungen treten sehr haufig
unabhéngig voneinander auf, was evolutions-
theoretisch als konvergente oder parallele Evolu-
tion gedeutet und als Beleg fiir die Wirkung der
natiirlichen Selektion gewertet, also funktional
begriindet wird. Als Beispiele bei den Vogeln kon-

nen — auBler den bereits genannten — zahlreiche
Vogelfamilien mit oberfldchlich ghnlichem Ausse-
henund dhnlicher Lebensweise dienen (Schwalben
— Mauersegler, Flamingos — Loffler, Seetaucher —
Lappentaucher, Kolibris — Nektarvogel u.v.a.), die
nach tibereinstimmender Ansicht nicht ndher mit-
einander verwandt sind.

Wenn &hnliche 6kologische Anpassungen bei
Gruppen auftreten, die einander auf3erdem gene-
tisch dhneln, geht man im Allgemeinen von echter
Verwandtschaft aus. Aber ist das wirklich die ein-
zig mogliche Interpretation? Hierzu zwei Beispiele:

1) Die flugunfahigen Laufvogel (u.a. Emu,
Nandu und Strauf3) waren einst klassische Beispiele
fiir konvergente Evolution, d.h. ihre Ahnlichkeiten
in Bau und Lebensweise wurden als unabhéngig
voneinander entstanden angesehen. Den Genen
nach missten sie sich aber innerhalb relativ kurzer
Zeit aus einem gemeinsamen Vorfahren entwickelt
haben. Sind Korperbau und Lebensweise nun kon-
vergent entstanden oder nicht? In einer weiteren

Konnten sich nicht zumindest in manchen
Fallen Ahnlichkeiten im Kérperbau, in der
Lebensweise, in den Koérperfunktionen,
in der Erndhrungsweise oder der Art des
Nahrungserwerbs auch in dhnlichen
Genen widerspiegeln (d.h. die einzige

optimale ,Losung“ darstellen)?

Publikation zu speziell dieser Vogelgruppe (HARSH-
MAN et al. 2008) pladiert dasselbe Autorenteam (d.h.
HackerT et al. 2008) fiir Konvergenz. Danach sei
die Flugfahigkeit innerhalb der Laufvogel minde-
stens dreimal unabhéngig voneinander verloren
gegangen. (Das ist evolutionstheoretisch wahr-
scheinlicher, als ihren Wiedererwerb bei den Steif3-
hithnern postulieren zu miissen.) Konsequenter-
weise hatten dann die vielen, auffalligen Gemein-
samkeiten, die mit der Flugunfdhigkeit einhergehen,
nicht denselben Ursprung. Vielleicht seien die
verschiedenen flugfihigen Vorfahren einander ja
morphologisch dhnlich gewesen (!). Also Ahnlich-
keit, ohne wirklich verwandt zu sein, obwohl es ihre
molekulare Phylogenie doch nahezulegen scheint?

2) Als Finkenvogel bezeichnet man mehrere
Familien kornerfressender Singvogel, die insge-
samt etwa 20% aller Sperlingsvégel (und damit ca.
10% aller Vogelarten) ausmachen. Sie wurden
lange als mehrfach unabhéngig entstandene An-
sammlung von Singvogeln betrachtet, die wenig

15 Zufallige Ahnlichkeit wie die von Doppelgingern wird
hier auBBer acht gelassen (aber s.o. die Ausfithrungen zur
Moglichkeit, dass auch rein stochastische Prozesse ein
scheinbares phylogenetisches Signal hervorrufen konnen).
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mehr gemeinsam haben als den kegelformigen
Schnabel, der sie als Kornerfresser kennzeichnet.
Zwei dieser Gruppen, die Stieglitzverwandten und
die Prachtfinken mit jeweils ca. 130 Arten, wurden
als Grundtypen beschrieben (FEHrRER 1993). Die vier
in HAckeTT et al. (2008) untersuchten Finkenfami-
lien, die vermutlich alle zu verschiedenen Grund-
typen gehoren, sind genetisch sehr &hnlich und
,sitzen‘ auf einem gemeinsamen, sogar vergleichs-
weise langen und (nattirlich) statistisch hochsigni-
fikanten Ast. Sind die Finkenfamilien nun doch
nahe verwandt, oder ist diese genetische Ahnlich-
keit Ausdruck von etwas anderem? Konnten z.B.
vergleichbare Erfordernisse fiir die Schnabelkon-
struktion, fiir das Offnen und Verdauen von Pflan-
zensamen und fiir ein entsprechendes Verhalten
bei der Futtersuche nicht auch in ihrer genetischen
Ausstattung eine Rolle spielen, also letztlich funk-
tional bedingt sein?

Allgemeiner gefragt: Konnten sich nicht zumin-
dest in manchen Fillen Ahnlichkeiten im Kor-
perbau, in der Lebensweise, in den Korperfunk-
tionen, in der Erndhrungsweise oder in der Art des
Nahrungserwerbs auch in dhnlichen Genen wider-
spiegeln (d.h. die einzige optimale ,,Losung” dar-
stellen)? Fir die Laufvogel, die Finkenvogel, die
Ufervogel oder die Singvogel wére das vorstellbar,
ohne deswegen zwingend Verwandtschaft postu-
lieren zu miissen. !

Was konnte die gezeigte Phylogenie
tiber die Zugehorigkeit verschiedener

Vogelgruppen zu Grundtypen aussagen?

Das Gleiche konnte fiir Kagu und Sonnenralle
(Abb. 2 u. 3) gelten: Beiden gemeinsam sind 1) die
schlechte Flugfahigkeit — der Kagu fliegt sogar trotz
voll entwickelter Federn und relativ groBBer Fligel
uberhaupt nicht; 2) ein im Ruhezustand eher un-
scheinbares Gefieder, aber eine markante Muste-
rung der geoffneten Fliigel, die z.B. bei der Balz zur
Schau gestellt wird; und 3) der Besitz von Puder-
daunen. Das ist eine besondere Art von Federn, die
feinen Staub produzieren (eine Art Talkum zur
Gefiederpflege), wie sie z.B. auch beim Nymphen-
sittich und anderen weit entfernt stehenden Arten
vorkommen.

Interessant ist in diesem Zusammenhang auch
die Assoziation der Segler und Kolibris mit den
nachtaktiven Schwalmen. Allen gemeinsam sind
sehr kurze, schwache, zum Laufen ungeeignete
Beine. Die meisten sind auf3erdem ausgezeichnete
Flieger und nehmen ihre Nahrung im Flug auf.
Diese Merkmalskomplexe konnten sich durchaus
in genetischen Ahnlichkeiten ausdriicken, wobei
hier &hnliche Anforderungen auf dhnliche Weise
gelost waren. Dieser Gedanke wiirde auch die
wesentlich starkere Assoziation der Segler mit den

Kolibris erkldren, ohne zwingend verwandtschaft-
liche Beziehungen annehmen zu miissen: Beide
Gruppen haben zusétzlich einige Gemeinsam-
keiten der Anatomie und des Stoffwechsels (WELLER
2004), obwohl die Unterschiede zwischen ihnen
ansonsten recht drastisch sind und bei weitem
iberwiegen.

Allerdings muss hervorgehoben werden, dass
solche Uberlegungen bisher rein spekulativ sind
und erst Uberpriift werden konnen, wenn in der
Genomforschung und in der Entwicklungsbiologie
die entsprechenden Merkmalskomplexe fiir eine
groBere Anzahl von Arten untersucht worden sind.

Erkennbarkeif von Verwandtschaft
am Beispiel von Grundfypen

Wenn wir einmal davon ausgehen, dass Phylogeni-
en aus einer Mischung von verschiedenartigen Sig-
nalen zusammengesetzt sind: Wie konnte man dann
tatséchliche Verwandtschaft von funktionell beding-
ten (oder gar rein stochastisch hervorgerufenen)
Assoziationen unterscheiden? Wie sich zeigen wird,
ist dies eine alles andere als einfache Aufgabe.
Innerhalb von Grundtypen kann man, was auf-
grund der Kreuzbarkeit ihrer Vertreter naheliegend
ist, genetische Ahnlichkeit am ehesten als echte
Verwandtschaft interpretieren.!” Da es sich aus
dem gleichen Grund um relativ enge Verwandt-
schaft handeln sollte, scheint es naheliegend, dass
sich die Gene der zugehorigen Arten in ihren funk-
tionellen Eigenschaften nur sehr wenig unterschei-
den. Wenn die Genfunktionen aber nahezu konstant
sind und daher vermutlich nur sehr geringen Ein-

16 Dazu muss allerdings eingerdumt werden, dass bisher
wenig tiber den direkten Einfluss der 19 fiir die konkre-
te Phylogenie verwendeten Gene auf morphologisch
oder ¢kologisch relevante Strukturen bekannt ist. Eben-
so wenig weil man derzeit Uber Wechselwirkungen
innerhalb des Erbguts (zumindest bei Végeln). Es konn-
te aber gut moglich sein, dass man die Einzelteile des
Systems nicht wirklich getrennt voneinander betrachten
kann, da die notige Einbettung und Feinabstimmung
»genetischer Module fiir komplexe Merkmale“ im Erb-
gut eines funktionstiichtigen Organismus auch weitrei-
chende, bisher weitgehend unbekannte ,,Nebeneffekte*
in Bezug auf andere Genorte haben konnte. In diesem
Sinn kénnte funktionelle Ahnlichkeit sich dann sogar in
Genen widerspiegeln, die nicht offensichtlich oder nicht
unmittelbar an der Entwicklung, Regulation oder Aus-
pragung bestimmter Merkmale oder Verhaltensweisen
beteiligt sind.

Dies heif3t allerdings nicht, dass die Beziehungen der
Arten innerhalb von Grundtypen immer ohne weiteres
zu rekonstruieren sind, da die Geschichte ihrer Entfal-
tung sehr komplex sein kann (zum Beispiel bedingt durch
rasch aufeinanderfolgende Artaufspaltungen, poly-
morphe Stammformen, Hybridisierungsereignisse etc.).
AuBerdem ist noch unklar, ob und inwieweit die neue-
ren methodischen Probleme phylogenetischer Analysen
(s.0.)auch aufdieser Ebene (d.h. bei groerer genetischer
Ahnlichkeit) bereits eine Rolle spielen.



fluss auf die Gensequenzen ausiiben, kann man in
solchen Féllen wahrscheinlich am ehesten davon
ausgehen, dass abgestufte Sequenzéhnlichkeit im
Wesentlichen das historische Muster der Artbildung
widerspiegelt. Es wére daher wiinschenswert, wei-
tere durch Kreuzbarkeit verbundene Organismen-
gruppen zu identifizieren, um eine bessere Grund-
lage fiir die Erkennung von echter Verwandtschaft
zu schaffen. Bisher Kkorrespondierten die bei
Vogeln beschriebenen Grundtypen jeweils mit der
systematischen Kategorie der Familie oder Unter-
familie. Das schlieBt allerdings nicht aus, dass gele-
gentlich ganze Ordnungen oder auch manchmal
nur Gattungen den Grundtypkriterien entsprechen
konnten. Was kénnte die von HAckeTT et al. (2008)
gezeigte Phylogenie tiber die Zugehorigkeit ver-
schiedener Vogelgruppen zu Grundtypen aussagen?

Wie bereits angemerkt, ist die Falsifikation von
Beziehungen weitaus einfacher und verlésslicher
als deren Etablierung. Bei der Beschreibung eines
Grundtyps stellt sich manchmal die Frage, ob
bestimmte Arten noch dazugehoéren oder nicht.
Aufgrund ihrer Ahnlichkeit kénnten sie moégliche
Kandidaten sein, es sind aber keine Kreuzungen
bekannt oder durchfithrbar. In solchen Féllen
konnte — auB3er einer griindlichen Bearbeitung der
systematischen Literatur — auch eine molekulare
Phylogenie als Entscheidungshilfe dienen. Bei
der Beschreibung der Entenvogel als Grundtyp
(ScHereR 1993b) ergab sich die Frage nach der Stel-
lung der Spaltfu3gans, die dann aufgrund zahlrei-
cher Befunde aus dem Grundtyp ausgeschlossen
wurde. Abb. 1 zeigt fiir Wehrvogel, Entenvogel und
Spaltfugans drei lange Linien mit kurzen Zwi-
schenésten; die Linie der Entenvogel fachert sich
an der Spitze dann stark auf. Ahnliches gilt fiir die
Fasanenartigen (ebenfalls ein Grundtyp [KLEmM
1993]) unter Ausschluss der Hokko- und Grof3-
fuBhtihner.!® Dies stiitzt die deutliche Trennung der
beiden Grundtypen von den né&chst &hnlichen
Vogelgruppen. Auch die auf Grundtypebene ge-
trennten Habichtartigen und Falkenartigen spie-
geln sich in der molekularen Phylogenie wider. Ein
Fehlen von Kreuzungen zwischen diesen beiden
Gruppen dirfte daher mit ziemlicher Sicherheit
nicht nur daran liegen, dass bisher keine nachge-
wiesen wurden, sondern dass Kreuzungen prin-
zipiell nicht moglich sind, weil die beiden Famili-
en einander nur oberflachlich (funktionell bedingt?)
ahnlich sind. Gesetzt den Fall, dass es fiir Falken-
und Habichtartige noch keine Grundtypunter-
suchungen gébe, kdnnte man sich aufgrund der ge-
netischen Ergebnisse in diesem Fall vermutlich die
Miihe sparen, nach Kreuzungsnachweisen iiber die
jeweilige Familie hinaus zu suchen. Wesentlich
schwieriger als die Falsifikation von konkreten
Beziehungen (obwohl auch diese allein schon hilf-
reich sein kann) ist aber, wie bereits erwéhnt, der
positive Nachweis von Verwandtschaftsbezie-
hungen.

In einer molekularen Phylogenie ist das Her-
vorgehen von Arten aus einem gemeinsamen Ast
(Monophylie) zwar ein erstes wichtiges Indiz, stellt
aber, wie wir gesehen haben, selbst bei hoher stati-
stischer Absicherung moglicherweise kein hinrei-
chendes Kriterium fiir echte Verwandtschaft dar.
Man kodnnte nun vermuten, dass wenigstens inner-
halb monophyletischer Gruppen die genetischen
Distanzen zwischen tatséchlich verwandten Arten
geringer wéren als zwischen solchen, die nur
scheinbar verwandt sind. Ein Blick auf Abb. 1 zeigt
aber, dass dies nicht der Fall ist. Offensichtlich sind
weder der Grad der Trennung zwischen verschie-
denen Gruppen, noch die Bandbreite der Variati-
on innerhalb einer Gruppe brauchbare Kriterien fiir
die Abgrenzung von Grundtypen. Man beachte z.B.
die enorme Variationsbreite (horizontale Astlan-
gen) innerhalb der als Grundtyp beschriebenen
Fasanenartigen, die fast ebenso so grof3 ist wie die
aller Singvogel zusammen.!® Dabei muss man be-
denken, dass die Einteilung in Klassifikations-
einheiten (Familie, Ordnung etc.) ein Ausdruck
subjektiv empfundener Gesamtahnlichkeiten in-
nerhalb der betreffenden Kategorie (bzw. der
Unterschiede zu anderen Gruppen derselben Ka-
tegorie) ist, bei der es keine festen Regeln gibt.
Wenn also eine Artengruppe sehr von anderen ab-
weicht, kann ihr durchaus der Rang einer Ordnung
zuerkannt werden, selbst wenn es sich nur um
wenige Vertreter (z.B. Flamingos oder Pinguine)
handelt. Andererseits existieren z.B. allein inner-
halb der Unterordnung der Singvogel ca. 80 ver-
schiedene Familien, was ihrer gestaltlichen Va-
riationsbreite in angemessener Weise Rechnung
tragt. In unserem Zusammenhang bedeutet das,
dass — soweit bisher untersucht — Grundtypeintei-
lung (durch Kreuzungen zwischen den Arten defi-
niert) und traditionelle Klassifikation (im Wesent-
lichen morphologisch begriindet) unabhéngig von-
einander einen vergleichbaren Grad an Ahnlichkeit
erfassen.?’ Dieser scheint aber keinen Bezug zum
AusmaB molekulargenetischer Unterschiede zu
haben. Wenn aber genetische Variabilitat fiir sich
genommen nicht als Kriterium fiir Verwandtschaft
im Sinne des Grundtypkonzepts brauchbar ist:

18 McCartHy (2006) listet allerdings fiinf verschiedene
Bastarde zwischen Hokkohithnern und Fasanenartigen
auf, die durch insgesamt drei Zitate belegt sind. Bei Kreu-
zungen mit derart weitreichenden Implikationen wéaren
konkretere Belege wiinschenswert. McCarTHY hélt diese
Berichte aber fiir glaubwiirdig und fasst daher Hok-
kohtihner und Fasanenartige zu einer Einheit zusammen
(siehe hierzu auch FuBinoten 19 und 23).

19 Gesetzt den Fall, es gabe tatséchlich Hybride zwischen
Fasanenartigen und Hokkohithnern (vgl. Fu3note 18),
dann wére die Diskrepanz zwischen genetischer Varia-
bilitdt und Kreuzbarkeit noch wesentlich krasser: Die
genetischen Distanzen zwischen diesen beiden Hithner-
gruppen entsprechen ndmlich in etwa denen zwischen
Pinguinen und Falken, Eulen und Stérchen, oder so ziem-
lich jeder anderen beliebigen Zusammenstellung inner-
halb der Neoaves.
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Welche weiteren Moglichkeiten gibt es, echte Ver-
wandtschaft zu erkennen oder zumindest Arbeits-
hypothesen fiir weitere zu testende Grundtypen
aufzustellen?

Wichtige Kriterien, die bei der Vorauswahl von
Grundtyp-Kandidaten eine Rolle spielen, aber nicht
zur Definition des Grundtyps gehoren, sind gestalt-
liche und verhaltensbiologische Gemeinsam-
keiten. Dies hat Berechtigung, da Hypothesen-
bildung oft auBBerhalb des wissenschaftlichen Rah-
mens ablduft: Wahrend Analysen und Tests sich
strikt an wissenschaftlichen Methoden zu orientie-
ren haben, konnen die Ideen dafiir, was untersucht
werden kann und welche Hypothesen zu formu-
lieren sind, sich unabhéngig von einem vor-
handenen Theorierahmen entwickeln.?! Solche
Ausgangsannahmen miissen dann aber spéter ge-
naueren Untersuchungen standhalten oder wieder
verworfen werden. Die bisher gefundene weit-
gehende Ubereinstimmung von morphologisch/
verhaltensbiologisch beschriebenen mit tiber ihre
Kreuzbarkeit definierten Organismengruppen legt
nahe, dass eine gewisse ,intuitive Erkennbarkeit®
komplexer Merkmalskombinationen gerade in
Verbindung mit molekularen Phylogenien als
fruchtbarer Ausgangspunkt fiir die Beschreibung
weiterer Grundtypen dienen konnte. Dieser Ge-
danke entspricht in etwa einem Konzept, das gele-
gentlich bei der Beschreibung und Erkennung Aeu-
tiger Arten Anwendung findet: der sogenannten
Diagnostizierbarkeit.??

Wie stellt sich nun die Situation dar, wenn wir
Diagnostizierbarkeit im erweiterten Sinn als Krite-
rium zur vorldufigen Erkennung von Grundtypen
heranziehen? Diese Vorgehensweise konnte durch-
aus erfolgversprechend sein, wie folgende — natir-
lich sehr subjektive — Beobachtung zeigt: Die Auf-
bereitung des Artikels von HAckeTT et al. (2008) fiir
den Leserkreis von Studium Integrale Journal erfor-
derte eine gewisse Beschéftigung mit der Syste-
matik der Vogel, der Charakteristika der Familien
und dem Aussehen ihrer Vertreter, insbesondere
fiir in Europa nicht einheimische Familien. Dabei
erschien einerseits die Annahme einer naheren
Beziehung mancher aufgrund der Phylogenie als
nahe verwandt deklarierter Arten als regelrechte
Zumutung; in anderen Fallen dagegen erforderte
die Erkennbarkeit bestimmter Vogel als zur glei-
chen Gruppe gehorig wenig Phantasie.

Zunéchst einige Beispiele fiir ,leichte Erkenn-
barkeit”: Offenbar sind auch fiir den Laien
Kuckucke (trotz diverser Unterfamilien), Papagei-
en (zwei Familien: Eigentliche Papageien und
Kakadus), oder Tauben (mehr als 300 Arten in ca.
40 Gattungen) unschwer als irgendwie zueinander
gehorig zu erkennen. Alle drei Gruppen sind im
phylogenetischen Baum als gut abgegrenzte Ein-
heiten zu finden, die keine offensichtlichen Bezie-
hungen zu anderen Familien oder Ordnungen auf-
weisen. Fir Grundtypstudien konnte es daher

interessant sein, bei diesen Gruppen das Kriterium
der Kreuzbarkeit genauer zu untersuchen. Im Fall
der Tauben scheint dies moglich; ebenso konnte
man uberpriifen, ob Verbindungen zwischen den
Papageien und Kakadus nachgewiesen werden
konnen. Falls ja, konnten hier zwei Beispiele fiir
Grundtypen auf Ordnungsniveau vorliegen. Im Fall
der Kuckucke, die genetisch wesentlich groere
Distanzen zueinander aufweisen, durfte die Kreuz-
barkeit allerdings schwierig zu untersuchen sein,
auch aufgrund der teilweise sehr verschiedenen
Brutbiologie der Unterfamilien. Bei den Eulen (auf-
getrennt in Schleiereulen und Eigentliche Eulen)
zeigt die molekulare Phylogenie (Abb. 1) zwei tief
gespaltene Aste, die den beiden Familien entspre-
chen, mit jeweils zwei untersuchten Vertretern.
Hier ware es naheliegend, Kreuzungen zwischen
den Familien zu suchen, wobei unklarist, ob es sich
trotz der ,intuitiven Erkennbarkeit® der gesamten
Gruppe der Eulen nicht vielleicht doch um zwei
verschiedene Grundtypen handelt wie im Fall der
Habicht- und Falkenartigen. Die phylogenetische
Analyse hilft im Fall der Eulen nicht, die Familien
schliissig voneinander zu trennen. Ebenfalls aus-
sichtsreich kénnte eine Untersuchung der Steif3-
hithner (auch Tinamus genannt, Abb. 4) sein. Thre
genetische Divergenz ist zwar dhnlich grof3 wie die
der Fasanenartigen (denen sie oberfldchlich glei-
chen), aber dhnlich wie diese lassen sich die aus
Std- und Mittelamerika stammenden Tiere recht
gut in Gefangenschaft halten und konnten sich
moglicherweise kreuzen lassen.??

20 Dies kénnte ein Hinweis darauf sein, dass Kreuzbarkeit
und morphologisch klare Erkennbarkeit hilfreiche Krite-
rien sind, um die Vielfalt der modernen Arten in zumin-
dest eine ,natiirliche tbergeordnete Kategorie zu
fassen. (Abgesehen von der ,Art“ sind taxonomische
Kategorien ansonsten kiinstliche Hierarchieebenen,
auch wenn man bestrebt ist, moglichst ,,nattirliche“—d.h.
in der Regel die Evolution nachzeichnende — Gruppen
zusammenzufassen.)

Z.B. stammt die Idee zum chemischen Aufbau des Ben-
zolrings angeblich aus einem Traum Kekulés — was die
Verlésslichkeit der Formel nattirlich nicht bertihrt. Auch
inder Taxonomie (= Wissenschaft von der Beschreibung
der Arten) sollte man den Wert subjektiver Einschét-
zungen, die auf einem ,Gefiihl“ des Taxonomen fir
»seine” seit langem untersuchte Gruppe beruhen, nicht
unterschatzen.

Nach diesem Kriterium wird zur Erkennung einer Art
eine einzigartige Merkmalskombination gefordert, die
diese Art von allen anderen unterscheidet. Im Extrem-
fall gentigt ein einziges unterscheidendes Merkmal, das
auch genetischer Art sein kann. Momentan spielt die Dia-
gnostizierbarkeit vor allem im Artenschutz und bei der
molekularen Identifikation von Arten (, DNA barcoding®)
eine praktische Rolle.

In Bezug auf ,intuitive Erkennbarkeit” wére sogar ein
Grundtyp, der GrofBfuBhiihner, Hokkohiihner und Fa-
sanenartige umfasst, durchaus vorstellbar. Hier ware es
wichtig, experimentell nachzuhaken, insbesondere im
Hinblick auf die bereits in der Literatur erwéhnten Hybri-
den. Anhand der molekularen Phylogenie konnte man
dann auBerdem vermuten, dass nicht nur mit Hokko-
hithnern, sondern auch mit GroffuBhithnern Kreuzun-
gen moglich sein konnten.

21

22

23



Im Gegensatz zu den genannten Beispielen gibt
es auch solche fiir ,mangelnde Erkennbarkeit“, wo
eine starke Diskrepanz zwischen der Zugehorigkeit
zum selben Cluster in der molekularen Phylogenie
und der allgemeinen Erscheinung der Arten zu
bestehen scheint: Die Monophylie der Ufervogel
(Abb. 1, 2) ist unter den umfassenderen Gruppie-
rungen 1) bis 5) in Abb. 1 die am besten abgesi-
cherte (alle Methoden, 16 von 19 Genen). Ent-
sprechend ist der zu dieser Gruppe fiihrende Ast in
seiner Lange auch deutlich besser abgesetzt als in
den restlichen vier Clustern. Die Regenpfeiferarti-
gen sind auch als Ordnung eine der taxonomisch
verhéltnismaBig stabilen Gruppen.?* Sollte man
daher in diesem Fall familieniibergreifende Kreu-
zungen versuchen, um einen Grundtyp der
Regenpfeiferartigen zu beschreiben? Vermutlich
ware man damit schlecht beraten, denn Vogel wie
Mowen, Schnepfen, Kiebitze oder Papageitaucher
sind aufgrund ihrer allgemeinen Erscheinung nur
mit sehr viel Phantasie als einheitliche Gruppierung
zu erkennen. Aus dem gleichen Grund ist auch eine
verwandtschaftliche Beziehung von Kagu (Abb. 2)
und Sonnenralle (Abb. 3) schwer vorstellbar, obwohl
die genetischen Daten sehr stark fiir echte
Verwandtschaft zu sprechen scheinen: alle Gene
unterstiitzen diese Assoziation, und der gemein-
same Ast hat eine lange Basis und trennt sich erst
relativ spét, insbesondere im Vergleich mit den
Kuckucken. Kreuzungsversuche sind aber vermut-
lich wenig aussichtsreich, obwohl beide Arten mit-
unter in Tiergarten und Vogelparks gehalten wer-
den. Die Sperlingsvogel sind ein weiteres Beispiel
fir eine monophyletische Gruppe mit langem
gemeinsamem Ast und vergleichsweise geringen
genetischen Distanzen, die aber aufgrund ihrer enor-
men Vielgestaltigkeit als Grundtyp in dieser Form
hochstwahrscheinlich nicht in Frage kommen.

Die aufgezéhlten Fille sollen als konkrete
Beispiele dienen, wie man das Kriterium der Dia-
gnostizierbarkeit in Verbindung mit molekularen
Phylogenien (und natiirlich auch mit anderen
Erkenntnissen aus der Systematik) anwenden
konnte, um einerseits sinnvolle Bearbeitungen
vorzunehmen und andererseits wenig aussichts-
reiche Projekte zu vermeiden.

Abschliefende Gedanken

Das Erforschen von Verwandtschaftsbeziehungen
hat naturgemaf etwas Unbefriedigendes, da histo-
rische Prozesse nun einmal nicht reproduzierbar
sind, wie es normalerweise in der Naturwissen-
schaft gefordert ist. Geschichte ldsst sich eben
weder direkt beobachten noch wiederholen, son-
dern hochstens anhand von Indizien und Belegen
so gut wie moglich rekonstruieren. Konkrete Vor-
hersagen lassen sich kaum machen, da Konver-
genzen oder Homologien nur anhand bereits

existierender (und letztlich nie wirklich bekannter)
Phylogenien als solche erkannt werden kénnen.
Die Unterscheidung zwischen Verwandtschaft
einerseits und funktionaler oder umweltbedingter
Ahnlichkeit andererseits bleibt also generell eine
Herausforderung fiir die Wissenschaft.

Wichtig ware es daher, stichhaltige Hinweise
fiir funktional bedingte Ahnlichkeit (auch) auf gene-
tischer Ebene zu finden. Hier konnte sich in Zu-
kunft ein breites Forschungsfeld auftun, da die Ge-
nomforschung und ebenso die evolutionédre Ent-
wicklungsbiologie (,Evo-Devo®), die das Zusam-
menspiel der Gene (und anderer Faktoren) mit der
Auspragung von duferen Merkmalen untersucht,
noch relativ am Anfang stehen. In der Evolutions-
biologie wird aufgrund der Voraussetzung von
Evolution die Verwandtschaft aller Lebewesen
angenommen; man muss also die ,echten“ Bezie-
hungen finden.?® Wie oben ausgefiihrt, sto3t dies
mit zunehmender Datenmenge und zunehmender
Unahnlichkeit der Organismen auf ernstzuneh-
mende Probleme.?® Andererseits haben die riesi-
gen Datenmengen, die im Verlauf dieser For-
schung gewonnen wurden, unsere Kenntnis zahl-
reicher Organismen, Funktionen und Mechanis-
men unbestreitbar enorm vergréfert und werden
dies sicher auch in Zukunft tun.

Zum Schluss noch einige kritische Anmerkun-
gen zuunserem Ausgangsartikel: Praktisch alle von
Hackert et al. (2008) présentierten Ergebnisse
waren inklusive der Schlussfolgerungen bereits
bekannt. Die umfangreichste Einzelarbeit basierte

24 Die Laufhithnchen, die mit den Ufervogeln in eine Grup-
pe fielen, werden hier nicht betrachtet, da sie ihre Posi-
tion auch einem Analysefehler wegen des tiberlangen
Astes verdanken konnten (s.0.).

In molekularen Phylogenien ist daher das Auftauchen
mehrerer langer, unverzweigter Linien, die alle mehr
oder weniger demselben Punkt entspringen, sehr unbe-
friedigend, da sie kaum etwas aussagen. Ebenso erklart
sich aus der zwingenden Voraussetzung von genereller
Verwandtschaft auch der Unwillen der Systematiker,
deutlich ,,andersartige” einzelne Arten — wie den mo-
mentan meist noch zu den Kuckucksvogeln gezéhlten
Hoatzin oder den zu den Tauben gestellten, vor einigen
hundert Jahren ausgerotteten Dodo (ein etwa meter-
grofler, flugunfiahiger Vogel mit ca. 20 kg Gewicht und
keineswegs taubenartigem Aussehen) — konsequenter-
weise in eigene Ordnungen zu stellen.

Im Gegensatz zur Morphologie und anderen klassischen
Gebieten kann die Molekularbiologie als einzige Diszi-
plin wenigstens prinzipiell vergleichbare Merkmalskom-
plexe fiir alle Organismen liefern (z.B. Sequenzen
essenzieller Gene, die allen Lebewesen gemeinsam sind).
Sollte sich aber der Verdacht erhirten, dass die derzei-
tigen statistischen Verfahren bei genetisch sehr ver-
schiedenen Organismen und gréBeren Datenmengen
falsche Positive“ liefern, konnte dieser Vorteil leicht
gegenstandslos werden. Ebenfalls unklar ist, inwieweit
gerade Uberlebenswichtige Gene, die sich keinen Funk-
tionsausfall leisten kénnen und die daher stark von der
Selektion betroffen sind, fiir die Rekonstruktion von Ver-
wandtschaft tiberhaupt brauchbar sind. Der Rest des Erb-
guts ist bei sehr undhnlichen Organismen wiederum
praktisch unvergleichbar.
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auf finf Genregionen fiir 91 gut ausgewdhlite Arten
und stammte aus einer Zusammenarbeit européi-
scher und stidafrikanischer Autoren (Ericson et al.
2006). Diese Studie zeigte sogar bereits die stati-
stisch gute Absicherung derselben Beziehungen!?’
Einer der wesentlichsten Unterschiede ist, dass
HacketT et al. (2008) in einer der angesehensten
Fachzeitschriften publizierten, wahrend die Arbeit
von Ericson et al. (2006) in einer weit weniger gele-
senen (deswegen aber nicht notwendigerweise
schlechten) Zeitschrift erschien und einen weit
weniger reif3erischen Titel hatte. Das ,Mehr* bei
HacketrTetal. (2008)—die korrekterweise die Arbeit
von Ericson et al. 2006 zitieren (und zahlreiche
andere, weniger breit angelegte Studien, die genau
dieselben Einzelbeziehungen bereits gefunden hat-
ten) — erschopft sich also nahezu in der reinen
Datenmenge. Die Interpretationen bestehen im
Wesentlichen aus evolutionsbiologischen Schnell-
schiissen, und die Frage nach moglichen Mecha-
nismen, besonders in Bezug auf die evolutionstheo-
retisch ,,sperrigen” Ergebnisse, wurde, wie oft tib-
lich, gar nicht erst gestellt. Das konnte auf3er an der
Seitenzahlbeschréankung hauptséchlich daran lie-
gen, dass die Grundkenntnisse der Wissenschatft,
was die Ausprdgung von Merkmalskomplexen
angeht, immer noch sehr rudimentér sind. Letzt-
lich spekulieren HackerT et al. (2008) also ghnlich
wild, wie das oben im Hinblick aufmogliche Grund-
typerkennung oder auf die Beziehung von Funkti-
on und Verwandtschaft im Zusammenhang mit
genetischer Ahnlichkeit geschah. Allerdings kann
sich die Evolutionsbiologie als derzeit allgemein
anerkannte Ursprungstheorie ein solches Vorge-
hen leisten.
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