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Ein erster Grundtypen-Uberblick {iber die Storche

Storche sind allen Kindern bekannt — nicht nur wegen ihrer angeblichen Arbeit als, Baby-Bringer”,
sondern auch wegen ihres typischen Aussehens mit den staksigen Beinen und dem langen Schna-
bel, den sie zum Klappern in der Kommunikation einsetzen konnen. Die ungewohnliche Beobach-
tung eines Storchenpaares von Weif3- und Schwarzstorch in der Lineburger Heide und auch weite-
re Kreuzungen verschiedener Storchenarten geben Anlass, die Storche einmal aus der Perspektive

erschaffener Grundtypen zu analysieren.

Benjamin Scholl

Die Familie der Storche (Ciconiidae) besteht
heute aus sechs Gattungen und 19 Arten, wozu
noch mehrere ausgestorbene Gattungen' und
Arten kommen (s. RODRIGUEZ-RODRIGUEZ &
NEecro 2021; vgl. BoLes 2005; Santos et al.
2018). Storche besiedeln alle Kontinente aufler
der Antarktis (ebd.). ,,Die Storche bilden eine
klar abgegrenzte Gruppe, die sich durch meh-
rere Merkmale sowohl im Verhalten als auch in
der Morphologie auszeichnet™ (Santos et al.
2018, 575). Typische Merkmale dieser fleisch-
fressenden Vogel sind der lange Hals, die langen
Beine mit relativ kurzen Fiilen und natiirlich
der lange Schnabel, der aber nur bei der Gat-
tung Ciconia (Eigentliche Stdrche) besonders
schlank ist (RODRIGUEZ-RODRIGUEZ & INEGRO
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2021; Santos et al. 2018). Bei Storchen der
Gattung Leptoptilos (Marabus) sind die Schnibel
hingegen ziemlich massiv ausgebildet. Nur drei
paldarktische Arten (Weilstorch, Schwarzstorch
und Schwarzschnabelstorch) tberwinden als
Zugvogel groBe Distanzen (RODRIGUEZ-RO-
DRIGUEZ & NEGRO 2021).

Wihrend die in Abb. 2 blau dargestellten
Hybriden (Mischlinge) bereits aus dem Buch
Handbook of Avian Hybrids of the World (McCaRr-
THY 2006, 194) bekannt waren, meldete Natio-
nal Geographic (P1arscHeck 2023) vor kurzem,
dass in der Liineburger Heide ein Weillstorch
(Ciconia ciconia) und ein Schwarzstorch (Ciconia
nigra) auch in der freien Wildbahn gemeinsam
zwel Junge ausgebriitet haben.

STUDIUM INTEGRALE

Abb.1 Schwarzstorch und
WeiRstorch im ungefahren
GroBenvergleich. Ein sol-
ches ungleiches Paar briitet
erstmalig gemeinsam in
der Liineburger Heide.
(Fotomontage nach Pixa-
bay)
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Ganzklaffschnabel (A. lamelligerus)
Anastomus

Silberklaffschnabel (A. oscitans)

Sunda-Marabu (L. javanicus)

Leptopilos
Marabu (L. crumeniferus)
Waldstorch (M. americana)
Milchstorch (M. cinerea)
Mycteria

Buntstorch (M. leucocephala)

Nimmersatt (M. ibis)

Ephippiorhynchus Sattelstorch (E. senegalensis)

Ciconiidae Riesenstorch (E. asiaticus)
Jabiru (Jabiru mycteria)
Weilstorch (C. ciconia)
Schwarzschnabelstorch (C. boyciana)
Maguaristorch (C. Maguari)
Ciconia Schwarzstorch (C. nigra)
Wollhalsstorche (C. episcopus + C. microscelis)

Hoéckerstorch (C. stormi)

Abdimstorch (C. abdimii)

Abb. 2 Die blau markierten Hybriden innerhalb der Familie der Storche waren bereits langer bekannt und basieren auf Angaben aus McCartHy (2006,198) und
Baven et al. (2019). Nun wurden aber erstmals auch in freier Wildbahn Hybriden aus Schwarzstorch und WeiBstorch beobachtet (pink markiert). Das Clado-
gramm (Verzweigungsschema) basiert auf den Ergebnissen der vergleichenden Chromosomenanalysen von pe Sousa et al. (2023, Fig. 4; die Abstande der Auf-
zweigungen entsprechen aber nicht dem Original von e Sousa et al.). Die Fotos der Stérche beziehen sich nur auf jene Arten, die miteinander Hybriden hervor-

gebracht haben. (Wikimedia: Cladogramm: https://de.wikipedia.org/w/index.php?title=St%C3%B6rche&oldid=235140978; Charles J. Sharp, CC BY-SA 4.0;
DChai21, CC BY 2.0;J) Harrison (https://www.jjharrison.com.au/), CC BY 3.0; André Karwath aka Aka, CC BY-SA 2.5; spaceaero2, CC BY 3.0; Hans Kadereit --ka,
GFDL1.3; Dr. Raju Kasambe, CC BY-SA 4.0; Gediminas - Picasa Web Albums, CC BY-SA 3.0)
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Weilistorche besitzen 68 bis 72 Chromo-
somen und Schwarzstorche 52 Chromosomen
— ihre Chromosomenanzahlen sind somit fast
gegensitzliche Extreme unter den Storchen, da
Storche insgesamt zwischen 52 und 78 Chro-
mosomen im diploiden (doppelten) Chro-
mosomensatz besitzen konnen (DE Sousa et
al. 2023, Fig. 4). Dennoch stellt dies offenbar
kein Hindernis fiir eine Kreuzung der beiden
Arten dar.”> Weiterhin scheint es kein Hinder-
nis fur eine Kreuzung zu sein, dass Wei3- und
Schwarzstorch bedeutende verhaltensbiologi-
sche Unterschiede mitbringen (vgl. PIATSCHECK
2023; vel. ALDERTON 2011, 50f; S1xT et al. 2008,
158-160): So sind WeiBstorche Kulturfolger und
halten sich hiufig in der Nihe des Menschen
auf Wiesen und Weiden auf. Die etwas kleine-
ren Schwarzstorche hingegen sind normaler-
weise sehr scheue Kulturfliichter und leben vor
allem in groBen, sumpfigen Waldgebieten.

Bei dem beobachteten Storchen-Pirchen
zeigten sich verschiedene Vorlieben auch beim
Nestbau: Die Schwarzstorchenmutter verwen-
dete Moos, welches vom WeiBstorchenvater
entfernt und durch Gras ersetzt wurde (P1-

ATSCHECK 2023; Kreuzer 2023). Schliefilich
konnte das Nest aber doch vollendet werden,
und aus drei Eiern schliipften immerhin zwel
Mischlinge — eine Sensation und bisherige
Neuheit in der freien Wildbahn (ebd.). Bei der
Flitterung der Jungen tendiert der WeiBstorch-
vater entsprechend seiner Art eher zu Miusen
und Insekten, wahrend bei der Schwarzstorch-
mutter wohl hiufiger Fisch auf dem Speiseplan
steht (ebd.).

Wihrend Naturschiitzer sich berechtigter-
weise Sorgen darliber machen, dass diese un-
gewohnte Familienbildung darin begriindet
sein konnte, dass zu wenig Schwarzstorche in
Niedersachsen leben (Pratscueck 2023; KrReu-
ZER 2023), ist dieses Ereignis auch aus Sicht der
Grundtypenbiologie interessant. Es belegt wie-
der einmal, dass gegenwirtige Art-Definitionen
unscharf sind, denn entgegen der biologischen
Art-Definition kommt es in der Natur eben
doch hin und wieder zu Kreuzungen von ver-
schiedenen Arten. Nach dem Grundtyp-Mo-
dell gehoren alle Arten, die direkt oder indirekt
durch Kreuzungen verbunden sind, zum selben
erschaffenen Grundtyp (hebr. min in Genesis 1).
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Jabiru (Jabiru)
Ephippiorhynchus (GroBstorche)
Anastomus (Klaffschnabel)
Mycteria (Nimmersatte)

Ciconia (Eigentliche Storche)
Leptoptilos (Marabus)

A. Gefiederfarbung nach Ropricuez-Rooricuez & Necro (2021, Fig. 2+3)

Leptoptilos

Jabiru
Ephippiorhynchus
— Ciconia

Leptoptilos

:I I: Mycteria
Anastomus

Mycteria

Anastomus —t— M (iconia
Ephippiorhynchus Ephippiorhynchus
Ciconia E :Jabiru

Jabiru Leptoptilos

B. DNA-DNA-Hybridisierung
nach Suikas (1998, Fig. 2)

Leptoptilos
Mycteria :l

vgl. auch Kahl 1979 (Woob 1984, Fig. 1)

Mycteria
—:I Anastomus

C. Verhaltensbiologie nach Kaut 1971 (Suikas 1998, Fig. 1);

_|:I Anastomus

— Ephippiorhynchus & _|

Mycteria ———
4:I Anastomus

D. Verhaltensbiologie nach Sworrorp 1993 Bootstrap 1

W Jabiru

E. Verhaltensbiologie nach Sworrorp 1993 Bootstrap 2

‘1l Ciconia

Ciconia
Ephippiorhynchus
Jabiru

(Suikas 1998, Fig. 3)

(Suikas 1998, Fig. 3)

Leptoptilos

F. Skelett-Morphologie nach Woop (1984, Fig. 7A)

Mycteria
—W# Anastomus

—4:: Ciconia

Ephippiorhynchus & B Jabiru

{ Ciconia episcopus
Leptoptilos

G. Verhaltensbiologie & Morphologie nach VerHeven
1959 (Woop 1984, Fig. 1)

M Anastomus
Mycteria

M Ciconia

M Jabiru

W Ephippiorhynchus

B 1 Gravallis edwardsi
Leptoptilos

H. Skelett-Morphologie samt friihmiozanem Gravallis von

De Pietri & Mavr (2014, Fig. 3)

Blaue Verbindung:
Hybridisation von
Leptoptilos javanicus und
Mycteria leucocephala

Abb. 3 Verschiedene Cladogramme basieren auf verschiedenen Merkmalen. Diese wurden der Ubersichtlichkeit halber hier auf der Ebene der heutigen Gattungen
dargestellt (in den Originalen wurde immer auf Artebene gearbeitet; Gattungsnamen waren z.T.anders als heute). Die gelungene Hybridisierung zwischen Lepto-
ptilos javanicus und Mycteria leucocephala (s.0.) in blau legt in allen Cladogrammen auf3er B. und E. eine Zugehorigkeit aller Storche zu demselben Grundtyp nahe.
A. Gefieder-Farbmuster der Storche nach Rooricuez-Robricuez & Necro (2021, Fig. 2+3); B. DNA-DNA-Hybridisierung (Suikas 1998, Fig. 2); €. Verhaltensbiologie nach
Kart 1971 (Suikas 1998, Fig. 1; vgl. auch Woop 1984, Fig. 1: Kahl 1979 — Kahl 1972 ist aber leicht anders); D. und E. zwei Bootstrap-Analysen nach Swofford 1993 (Stikas

19938, Fig. 3); F. Skelettmorphologie insgesamt nach Woob (1984, Fig.1); G. Verhaltensbiologie & Morphologie nach Verreven 1959 (Woop 1984, Fig. 1); H. Skelett-

Morphologie samt untermiozanem Gravallis edwardsi (23—16 Mio. radiometrische Jahre) nach De Pietri & Mavr (2014, Fig. 3). (Eigene Darstellung)

Leider wird aus Abb. 2 nicht ersichtlich, ob alle
Storche zu einem Grundtyp gehoren oder ob es
verschiedene Grundtypen sein konnten. Daher
wurden in Abb. 3 weitere Cladogramme einbe-
zogen, die auf verschiedenen morphologischen
(gestaltlichen), biochemischen (DNA-DNA-
Hybridisierung) oder verhaltensbiologischen
Analysen basieren.

Es fillt erst einmal auf, dass kein einziges
Cladogramm aus Abb. 3 dem Cladogramm aus
ADbb. 2 entspricht. Dies spricht gegen eine ein-
fache stammbaumartige Entwicklung inner-
halb der Storche. Von den insgesamt neun in
ADb. 2 und Abb. 3 dargestellten Cladogrammen
unterstiitzen sechs den Befund, dass die Stor-
che einen gemeinsamen Grundtyp bilden (Abb.
3A+C+D+F+G+H), wihrend drei diesen Be-
fund nicht so eindeutig ergeben (Abb. 2, Abb.
3B+E) — hier konnten es auch mehrere Grund-
typen sein. Geht man von den sechs gerade ge-
nannten Cladogrammen aus, so entstammen
die Gattungen Nimmersatte (Mycteria) und
Marabus (Leptiptilos) den zwei am weitesten
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auseinander liegenden GroBgruppen der Stor-
che, und sind doch durch eine Hybridisierung
von Leptoptilos javanicus mit Mycteria leucocephala
miteinander verbunden (vgl. McCartay 2006,
194). Hierflir sprechen auch Gefieder-Muste-
rung und Morphologie stark?, wihrend verhal-
tensbiologische Ergebnisse diesen Befund ten-
denziell ebenfalls unterstiitzen (vgl. auch den
Grundtypen-Uberblick iiber Vogel bei LiguT-
NER 2013, 415). Lediglich molekulargenetische
Untersuchungen lassen diesen Schluss nicht so
klar zu.

Dartiber hinaus sind die mutmallichen evo-
lutioniren Verwandtschaftsverhiltnisse der Was-
servogel inklusive der Storche gar nicht einfach
zu rekonstruieren (s. Abb. 4). KuramoTo et al.
(2015, Fig. 1+3) ftihren finf verschiedene Cla-
dogramme auf, die sich massiv widersprechen:
Diese basieren auf A. Morphologie, B. mito-
chondrialem Genom, C. und D. Kern-Genen
mit unterschiedlich vielen Genorten (Loci) so-
wie E. Retrotransposon-Insertionen*. So sind
auch die Storche in keinem einzigen dieser
Cladogramme mit jeweils derselben Gruppe am
nichsten verwandt: Die nichste Verwandtschaft
besteht mit A. Phoenicopteridae (Flamingos),
B. Ardeidae (Reiher), C. Gaviiformes (See-
taucher), D. Procellariiformes (Rohrennasen)
und Spheniscidae (Pinguinen) oder E. Sulidae
(Tolpel aus der Ordnung der Suliformes). Bei
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Ciconiidae (Storche)
Phoenicopteridae (Flamingos)
Threskiornithidae (Ibisse, Loffler)
Scopidae (Hammerkopfe)
Ardeidae (Reiher)
Suloidea (Tolpel, Kormorane &
_[: Schlangenhalsvogel)
Pelecanidae (Pelikane)
L Fregatidae (Fregattvogel)
Phaethontidae (Tropikvogel)
Balaenicipitidae (Schuhschnabel)

_:: Procellariiformes (Rohrennasen)
Sphenisciformes (Pinguine)

_:: Gaviiformes (Seetaucher)

Podicipedidae (Lappentaucher)
A. Morphologie nach Livezey & Zusi 2007

Suloidea
Fregatidae

M Procellariiormes

B. Mitochondriales Genom nach Giss et al. 2013  C. 50-Loci Kern-Gene nach Kimea. et al. 2013

—E: Ardeidae
Threskiornithidae

Suloidea

Fregatidae

Threskiornithidae

Ardeidae Ardeidae
Ciconiidae Pelecanidae
Balaenicipitidae Suloidea
Pelecanidae Gaviiformes
Sphenisciformes Ciconiidae
Gaviiformes Procellariiformes

Sphenisciformes

Pelecanidae

M Suloidea

Pelecanidae
Balaenicipitidae
Scopidae
Ardeidae

———————1M Ciconiidae

— &

Procellariiformes
Sphenisciformes
# Gaviiformes

Threskiornithidae

Ciconiidae

#l Rhynochetidae (Kagu)

Procellariiformes

#l Gruidae (Kraniche)
H Podicipedidae

Sphenisciformes

M Caviiformes

D. 19-Loci Kern-Gene nach Hackerr et al. 2008

E. Retrotransposon-Insertion nach Kuramoro et al. 2015

I Phoenicopteridae

Abb. 4 Verschiedene Cladogramme zu den Verwandtschaftsbeziehungen der Wasservégel nach Kuramoro et al. (2015, Fig. 1+3): A Morphologie nach Livezey & Zusi
2007; B mitochondriales Genom nach Giss et al. 2013; € 50-Loci Kern-Gene nach KimsaLL et al. 2013; D 19-Loci Kern-Gene nach Hackert et al. 2008; E Retrotranspo-
son-Insertion nach Kuramoro et al. 2015. Die Position der Stérche (Cociniidae; fett dunkelrot) sowie die Positionen fast aller anderen Wasservogel sind total

widersprichlich. (Eigene Darstellung)

molekulargenetischen Analysen von ErRicsoN et
al. (2006, Fig. 1), HAckETT et al. (2008, Fig. 2)
sowie Prum et al. (2015, Fig. 1) sind wiederum
die Fregattvogel (Fregatidae; ebenfalls aus der
Ordnung Suliformes) die nichsten Verwandten
der Storche. Bei Kunr (2020, Fig. 2+3) sowie
Braun & Kmmsarr (2021, z. B. Fig. 1) besteht
die nichste Verwandtschaft zu der Clade (Grup-
pe) Suliformes und Pelecaniformes (Pelikan-
verwandte). Die sich hiufig widersprechenden
Systematiken sprechen eher fiir ein Baukasten-
system eines Schopfers, in dem der Grundtyp
(bzw. die Grundtypen) der Stdrche frei zuteilbar
morphologische und genetische Ahnlichkeiten
mit anderen Vogeln bekommen haben. Evolu-
tionstheoretisch sind solche widerspriichlichen
Konstellationen nicht zu erwarten und wurden
auch nicht vorhergesagt.

Fasst man die Befunde zusammen, gibt es
aus Morphologie (Gefiederfirbung und Ske-
lettmerkmale) sowie Verhaltensbiologie und
aufgrund verschiedener Hybriden gute Hin-
weise darauf, dass Storche einen gemeinsamen
Grundtyp bilden. Molekulargenetische Ver-
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gleiche wecken daran allerdings noch Zweifel
und machen weitere Forschung erforderlich.
Fir Evolutionsbiologen ist es aber ein grof3es
Problem, dass die Storche in Bezug auf die
Wasservogel keine einheitliche systematische
Position besitzen, da sich morphologische und
verschiedene molekulargenetische Cladogram-
me massiv widersprechen. Dies spricht eher fiir
ein Baukastensystem mit getrennt erschaffenen
Grundtypen als fiir Makroevolution.

Anmerkungen
' In der Paleobio Database finden sich mehrere aus-
gestorbene Gattungen von Storchen: https://paleo-
biodb.org/classic/basicTaxonInfo?taxon_
no=39634, aufgerufen am 05.08.2023.

Mayr (2009, 84) nennt moglicherweise Eociconia
(mittleres Eozin; 48—38 Millionen radiometrische
Jahre (Mr])) und Palaeoephippiorhynchus (unteres Oli-
gozin; 34-28 MiJ) als Ciconiidae; und DE P1ETRI &
Mavyr (2014) beschreiben Grallavis (unteres Miozin;
23-16 Mrx]J) als Schwestergruppe der Gattung Lepto-
ptilos.

Es zeigt sich aber erst in ca. drei Jahren, ob der Nach-
wuchs fruchtbar ist (P1aTscHECK 2023).

Allerdings sind die morphologischen Analysen von
Woob (1984, Fig. 5-9) je nach ausgewihltem Ske-
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B Anastomus (Klaffschnabel)

Leptoptilos (Marabus)

Mycteria (Nimmersatte)

M Ciconia (Eigentliche Storche)

B Ephippiorhynchus (GroBstorche)

M Jabiru (Jabiru)

Abb. 5 Die Familie der Storche bildet wahrscheinlich einen Grundtyp, wobei aus molekulargenetischer Hinsicht noch Forschungsbedarf besteht. (©Winfried
Borlinghaus; Wikimedia: CC BY 2.0: DChai21/ Derek / Derek Keats / Mike Prince; CC BY-SA 2.0: Lip Kee Yap, flickr; CC BY-SA 2.5 ar: © 2006 Carla; Antonini; CC BY
3.0:JJ Harrison (https://www.jjharrison.com.au/) / spaceaero2 / Sea1109; CC BY-SA 3.0: Gediminas - Picasa Web Albums / DickDaniels (http://theworldbirds.

org/) / © Hans Hillewaert; CC BY-SA 4.0: Charles J. Sharp / Dr.Raju Kasambe / Andreas Trepte)

lettabschnitt oder Merkmalen (z. B. Winkel) sehr
widerspriichlich und zeigen hiufig keine klare Ab-
grenzbarkeit der Gattungen (keine Monophylien).
Lediglich die Analyse mit allen Merkmalen lisst an-
nihernd eine Abgrenzung auf Gattungsebene zu
(ebd., Fig. 7A; vgl. aber Fig. 9 mit engeren Bezie-
hungen zwischen manchen Arten von Ephippiorhyn-
chus und Ciconia zueinander als zu Gattungsgenos-
sen).

Retrotransposons sind DNA-Sequenzen, die sich im
Genom liber einen Copy-Paste-Mechanismus ver-
mehren.
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