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Abb. 1 a/b

Landschildkroten (7estudo
graeca) aus Syrien: Das hell
gefirbte Exemplar mit der
ausgeheilten Verletzung
(rechts, b) stammt aus einer
ariden Gegend im Windschat-
ten des Antilibanon-Gebirges.
Das dunklere und wesentlich
grofere Tier (links, a) kommt
aus einem wesentlich humi-
deren Lebensraum mit mehr
Futter in Nord-Syrien. Beide
gehoren zur selben geneti-
schen Linie und lassen sich
in allen bislang untersuchten
Markersystemen nicht unter-
scheiden. Fotos: Pavel Siroky
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Integrative Taxonomie -
eine Zukunftswissenschaft

Mit modernen Methoden in interdisziplinarer
Kooperation erforschen Senckenberg-
Wissenschaftler die Vielfalt des Lebens

von Martin Packert, Heiko Stuckas, Raffael Ernst, Michael Mende & Uwe Fritz

Wie viele verschiedene Arten von Organismen gibt es auf unserem Planeten? Wie viele davon
kennen wir (iberhaupt und wie viele haben wir noch nicht einmal entdeckt? Hinter diesen
Fragen verbirgt sich eine schier unldsbare Herausforderung fiir jene Wissenschaftler, welche
die Vielfalt des Lebens auf der Erde beschreiben und beim Namen nennen, die Taxonomen. Die
allerdings sind weltweit besorgt, ob sie tatséchlich in der Lage sind, all diese noch unbekannten
Arten zu entdecken und zu benennen, bevor sie ausgestorben sind (Costello et al. 2013 a). Bei
gleichbleibendem Output wiirde das namlich etwa 15000 Jahre dauern (Raupach 2010)!

Einer gern zitierten Schatzung zufolge sind 86 bis 91 Pro-
zent aller auf dem Land und im Ozean lebenden Arten noch
unbekannt (Mora et al. 2011). Nicht ganz so dramatisch
ist die Sichtweise von Costello et al. (2013b), die vermu-
ten, dass bereits zwei Drittel aller Arten entdeckt sind. So
oder so, es stellt sich die Frage, wie und anhand welcher
Merkmalskriterien Pflanzen- und Tierarten beschrieben und
gegeneinander abgegrenzt werden. Die wissenschaftliche

Forschung

Artdiagnose ist zum einen stark gepragt vom jeweiligen the-
oretischen Artkonzept, das ihr zugrunde liegt (siehe Kasten
1 Artkonzepte). Zum anderen ist sie stets nur so verldss-
lich wie die Merkmalssysteme, derer sie sich bedient. Weil
Arten in der Natur jedoch héchst komplexe Gebilde sind,
reicht ein einziger Merkmalskatalog mitunter nicht immer
aus, um eine Art eindeutig zu bestimmen (Schlick-Steiner
etal. 2010).

Das Aussehen kann tauschen

Unterschiede im Erscheinungshild (dem Phéanotyp) kdnnen
beispielsweise auf Artverschiedenheit hinweisen, missen
dies aber nicht notwendigerweise (Abb.1,2). So sind die
Landschildkréten aus der Verwandtschaft der Maurischen
Landschildkréte (Testudo graeca) dermafen variabel, dass
manche Autoren sie einer Vielzahl von Arten zugeordnet
hatten, bevor genetische Untersuchungen zeigen konn-
ten dass dies nicht korrekt ist (Fritz et al. 2007). Offenbar
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Abb. 2

Bei zentralasiatischen
Steppenschildkroten (Zestudo
horsfieldii-Komplex) wurden
mehrere Arten und Unterarten
beschrieben, die sich nicht mit
den schwach differenzierten
genetischen Linien decken
(Fritz et al. 2009).

Foto: Markus Auer,
Mazdavan, Nordost-Iran
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Abb. 3/4

Links: Blick in den Reinraum
des Dresdener Molekular-
labors zur Analyse histori-
scher DNA aus Museumsbe-
legen. UV-Licht-Bestrahlung
zerstort DNA-Spuren nach
jeder Analyse und verhindert
so Verunreinigungen bei
Folgeanalysen.

Foto: Robert Sommer

Rechts: Von Museumsex-
emplaren, z. B. Vogelbidlgen
(hier ein Klippenkleiber, Sitta
tephronota, aus Afghanistan)
kann Gewebematerial zur
DNA-Analyse gewonnen
werden. Foto: Heidi und
Hans-Jiirgen Koch, www.
heidihanskoch.com
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wird die morphologische Variabilitat der Landschildkréten
durch unterschiedliche Umweltbedingungen hervorgerufen.
Hier spielen Faktoren wie Nahrungs- und Wasserangebot,
Substratfeuchte, aber auch die Beschaffenheit und Farbung
des Bodens eine Rolle. Gerade Landschildkroten zeigen
oft eine Ahnlichkeit mit der Bodenfarbung — man spricht
hier von Substratrassen (vgl. Fritz et al. 2007; Daniels et
al. 2010). Ganz im Gegensatz dazu kénnen sich hinter mor-
phologisch weitgehend einheitlichen Wasserschildkroten
manchmal genetisch tief divergente Linien verbergen, die
sehr wahrscheinlich verschiedenen Arten entsprechen (Var-
gas-Ramirez et al. 2010; Fritz et al. 2011).

Auch DNA-Analysen kdnnen in die Irre fiihren

Die schnelle und vermeintlich sichere Diagnose genetischer
Linien im Labor und deren Klassifizierung in Abstammungs-
gemeinschaften im Sinne des phylogenetischen Artkonzepts
(siehe Infokasten ,Artkonzepte”) hat hingegen auch ihre
Tiicken. Die haufig zur Artbestimmung, wie dem genetischen
Barcoding, herangezogene mitochondriale DNA (mtDNA)
erzahlt in Wirklichkeit nur die Abstammungsgeschichte der
Weibchenpopulationen, denn sie wird bei den meisten Tie-
ren nur Gber die Mitter weitervererbt. Manchmal werden
die Mitochondrien aber auch durch Hybridisierung Gber
Artgrenzen hinweg ausgetauscht, sodass der Blick nur auf
die mtDNA allein ein falsches Bild vermittelt (Currat et al.
2008). Zur sicheren genetischen Artdiagnose sollte daher
in der Regel auch Kern-DNA untersucht werden (nukledre
DNA, aus dem Zellkern), die von beiden Elternteilen vererbt
wird. Nur durch solche Analysen lassen sich beispielsweise
Hybridphdnomene verlasslich nachweisen und damit das
Ausmaf von Genfluss zwischen Populationen bestimmen.

Forschung

Erlernte Verhaltensmerkmale

Schlussendlich gehdren zu den artspezifischen Merkmalen
tierischer Organismen mitunter auch hochkomplexe Ver-
haltensmerkmale. Viele davon sind entscheidend bei der
Verpaarung artgleicher Individuen und daher potenzielle
Indikatoren fiir reproduktive Barrieren im Sinne des biolo-
gischen Artkonzepts (siehe Kasten ,Artkonzepte”). Hierzu
gehdren z.B. umfangreiche Lautrepertoires, wie die Revier-
gesange der Singvogel. Bei diesen stellt sich wiederum
das Problem, dass die Singvogel ihren Gesang in seiner
art- oder sogar populationsspezifischen Auspragung (Dia-
lekt) von Artgenossen erlernen, er ist also nicht zur Ganze in
den Genen festgeschrieben. Erlernte Merkmale kénnen im
Laufe der Stammesgeschichte deutlich schneller in unab-
hangigen Prozessen dieselbe Auspragung entwickeln als
angeborene Merkmale (konvergente Evolution) und daher
die tatsachlichen Zusammenhange der Stammesentwick-
lung (Phylogenie) eher verschleiern als erhellen.

Ein wichtiges Fazit: Die solide wissenschaftliche Art-
bestimmung sollte sich auf mehrere unabhangige Merk-
malssysteme stiitzen, die sich optimal ergénzen. Dieser
multidisziplindre Ansatz hat unter dem Begriff , Integrative
Taxonomie” Schule gemacht.

Genetische Analyse der ,Urmeter” —
Typusexemplare im Labor

Allein in Deutschland hiiten zoologische, botanische, pala-
ontologische und mineralogische Sammlungen einen Schatz
von rund 140 Millionen Belegexemplaren. Davon liegen 38
Millionen — immerhin mehr als ein Viertel — in Senckenbergi-
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schen Sammlungen. Die biologischen Objekte dokumentieren
nicht nur die Vielfalt und Verbreitung von Arten inklusive
der individuellen Variabilitdt. In den Sammlungen werden
aulerdem die sogenannten Typusexemplare aufbewahrt. Sie
werden mit jeder Neubeschreibung einer Tierart quasi als
deren ,Urmeter” nach den Regeln des Internationalen Codes
fir Zoologische Nomenklatur (ICZN 1999) festgelegt. Der
Artname ist an das Typusexemplar gekniipft, das in Zweifels-
fallen aufzukldren hilft, ob zum Beispiel versehentlich eine
langst bekannte Art nochmals als ,neu” beschrieben wurde.

Gerade bei morphologisch schwierigen Gruppen liefert der
Vergleich von DNA-Sequenzen der Typusbelege wichtige
Information. Da mit fortschreitendem Alter der Belege das
Erbmaterial in umso kiirzere Abschnitte zerbrochen ist, sind
oft viele kurze DNA-Stiicke zur Rekonstruktion einer I&nge-
ren und informativen Sequenz notig. Grundsatzlich missen
dann die Extraktion von Erbgut und seine Vervielféltigung
in einem Reinraum stattfinden, um Verunreinigungen und
fehlerhafte Analysen zu vermeiden (Abb.3, 4). Dass sich
der Aufwand aber durchaus lohnt, zeigen Beispiele aus dem
DNA-Labor von Senckenberg Dresden, das bei Schildkréten
mehrere ,harte Niisse” knacken konnte.

Ohne Namen kein Artenschutz

Anhand eines etwa 160 Jahre alten Typusexemplars aus
dem Londoner Natural History Museum konnte der Artname
fir eine der seltensten Schildkréten der Welt, die Sidliche
Batagur-Flussschildkrote (Batagur affinis; Abb. 5), bestimmt
werden (Praschag et al. 2008). Erst der genetische Vergleich
von Populationen aus verschiedenen Teilen des Verbrei-
tungsgebiets hat gezeigt, dass zwei verschiedene Arten
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Abb. 5 a/b

Batagur baska (a) und Batagur affinis (b),
zwei akut von der Ausrottung bedrohte
Flussschildkrotenarten, die Panzerlangen
bis zu 60 cm erreichen kénnen. Foto oben:
S.M.A. Rashid, unten: Brian Horne

von Batagur-Flussschildkréten existieren und dass sich die
stidliche Art sehr deutlich von der nérdlichen (Batagur baska)
unterscheidet (Praschag et al. 2007). Da nationale wie inter-
nationale Schutzmallnahmen und Gesetze jedoch nur fiir
wissenschaftlich benannte Arten gelten, konnten die Schutz-
strategien erst angepasst werden, nachdem die Namen der
beiden Spezies geklart waren — beide gehoren leider zu den
25 am starksten vom Aussterben bedrohten Schildkrétenar-
ten der Welt (Turtle Conservation Coalition 2011).

Typusexemplar mit falschem Fundort

Ein erfreulicheres Ergebnis erbrachte die Untersuchung des
Typusexemplars einer vermeintlich ausgestorbenen Schild-
krotenart, der Seychellen-Klappbrustschildkrote (Pelusios
seychellensis). Von dieser Art waren nur drei Exemplare (iber-
haupt bekannt, die angeblich Ende des 19. Jahrhunderts auf
der Seychellen-Insel Mahé gesammelt worden waren. Man
hielt die Art deswegen fiir ausgestorben. Wie nun jedoch

Artkonzepte

Die Phylogenetik betrachtet eine Art als Abstammungsgemeinschaft von einem

gemeinsamen Vorfahren (monophyletische Einheit). Das aus dieser Sichtweise

begriindete phylogenetische Artkonzept bedient sich daher zur Diagnose und

Klassifizierung von Arten Stammbaumhypothesen, die sowohl von genetischen als

auch morphologischen, ja sogar akustischen Merkmalen abgeleitet werden konnen.

Es besteht jedoch selbst fiir einzelne Organismengruppen keine allgemeingiiltige

Einigkeit dariiber, wie hoch das Ausmaf3 an Merkmalsverschiedenheit sein muss, um

phylogenetische Artgrenzen zu begriinden (z.B. 2% Sequenzunterschied des mito-

chondrialen Cytochrom-b-Gens bei Vogeln). Der integrative taxonomische Ansatz

fiihrt deswegen die Ergebnisse mehrerer unabhidngiger Merkmalsanalysen (z.B.

Genetik, Morphologie, Verhalten) in einer Synthese zusammen und zieht daraus

Riickschliisse auf Artgleichheit bzw. Artverschiedenheit.

Das mafigeblich von Ernst Mayr begriindete biologische Artkonzept betrach-

tet eine Art als reproduktive Einheit, die sich gegeniiber anderen Einheiten durch

reproduktive Isolationsmechanismen abgrenzt. Diese konnen sowohl vor als auch

nach der Verpaarung wirksam sein. Vor der Paarung (prazygot) wirken z.B. Ver-

haltensunterschiede. Sind die Nachkommen beispielsweise nicht fortpflanzungsfahig

(Hybridsterilitit), wie bei Paarungen von Esel und Pferd, so spricht man von postzy-

goten [solationsmechanismen.

Das sehr vereinfacht zusammengefasste Hauptkriterium des Biospezieskonzepts

fiir die Forschung ist: Innerhalb einer Art herrscht Genfluss, zwischen Arten nicht.

Forschung
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Abb.

6

Oszillogramm und Spektrogramm des Rufs von Allobates spumaponens (Aromobatidae). Einige
quantitative Parameter sind bei wechselwarmen Organismen wie Froschen von der jeweiligen Umge-
bungstemperatur abhéngig. Daher sollte eine Rufbeschreibung immer eine Temperaturangabe enthalten
(im Bsp.: aufgenommen bei 25 °C Umgebungstemperatur). Eine Note entspricht der kleinsten Einheit
eines Rufs, der aus einer oder mehreren Noten (im Bsp.: 7 Noten). Die Variation der Lautstirke
(Amplitude) eines Rufs wird mithilfe eines Oszillogramms, die Variation der Frequenz im Spektro-
gramm dargestellt. Zur Ermittlung der Amplitude einzelner Harmonien dient ein Spektralschnitt. Hier ist
die zweite Note des Rufs dargestellt. Der Pfeil weist auf den Messpunkt fiir die dominante Frequenz.
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anhand von DNA-Sequenzen aus dem Typusexemplar gezeigt
werden konnte, war bei der Artbeschreibung Anfang des 20.
Jahrhunderts der Fundort verwechselt worden: In Wirklichkeit
gehdrt das Typusexemplar von Pelusios seychellensis zu einer
weit verbreiteten westafrikanischen Art, Pelusios castaneus,
die auf den Seychellen gar nicht vorkommt. Die Umsténde,
die zu diesem Irrtum gefiihrt haben, lassen sich nicht mehr
mit Sicherheit rekonstruieren, doch das beruhigende Ergebnis
der Forschungen ist, dass eine Schildkrétenart weniger aus-
gestorben ist (Stuckas et al. 2013).

Tierlaute verraten die Stammesgeschichte

Vogel kann man an ihrem Gesang erkennen, die Arten
sind — wie Wissenschaftler sagen — bioakustisch zu unter-
scheiden. Etwas weniger bekannt mag es sein, dass diese
Methode auch bei Amphibien als Standardverfahren einge-
setzt wird. Es gibt ndmlich in der Tat eine Ordnung — die
Froschlurche (Anura) —, bei der die LautduRerungen heran-
gezogen werden miissen, um einzelne Arten voneinander zu
unterscheiden — ein echtes Alleinstellungsmerkmal inner-
halb der Amphibien!

Damit bei der Beschreibung einer neuen Art (Alpha-Taxono-
mie) mit dem Originalbeleg alle Merkmale nachvollziehbar
hinterlegt werden kénnen, miissen diese Laute aufgezeich-
net werden — die Wissenschaftler nehmen also neben

Forschung

N

Zollstock und Kamera auch Mikrophone mit ins Geldnde
und veranschaulichen die Froschlaute anschliefend in Form
von Diagrammen (Sonagrafie, Abb. 6). Die Herpetologen am
Dresdner Standort von Senckenberg verwendeten diese
bioakustische Information bei der Beschreibung eines siid-
amerikanischen Pfeilgiftfroschs (Allobates spumaponens),
der als bislang unerkannte ,kryptische” Art noch auf seine
Entdeckung gewartet hatte (Abb. 7, Kok & Ernst 2007). Die-
ser integrative taxonomische Ansatz fiihrte zudem noch zu
tiberraschenden Ergebnissen bei der Aufkldrung der Ver-
wandtschaftsbeziehungen von Froschen des Guianaschilds
in Stidamerika. Die winzigen Glasfroscharten der Gattung
Hyalinobatrachium sind zwar anhand von Grokenmerk-
malen und Farbunterschieden nicht gut zu unterscheiden,
ihre Paarungsrufe sind jedoch extrem artspezifisch. Zudem
stimmen die molekularen Daten so gut mit der akustischen
Abgrenzung tiberein (Abb. 7 a), dass sogar zwei bisher nicht
identifizierte, kryptische Arten neu beschrieben werden
konnten (Castroviejo-Fisher et al. 2011).

Die Harlekinfréschchen der Gattung Atelopus wiederum
weisen speziell in den Tieflandregionen des Guianaschilds
einen ausgepragten Polymorphismus hinsichtlich Férbung,
Musterung und Hautstruktur auf. Aufgrund von Rufmerkma-
len und molekularer Daten missen alle diese Morphotypen
jedoch klar der nominellen Art Atelopus flavescens zugeord-
net werden (Abb. 7h).
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Abb. 7 a/b

Vereinfachte schematische Darstellung der integrativen taxonomischen Analyse zweier neotropischer Froschgattungen — a. Glas-
frosche der Gattung Hyalinobatrachium aus dem Guianaschild als Beispiel signifikanter genetischer Divergenz (hier mitochondri-
ale 16S rRNA Sequenz als Standardmarker fiir Amphibien) bei gleichzeitig geringer phinotypischer Differenzierung und klarer
bioakustischer Abgrenzung. — b. Harlekinfrosche der Gattung Atelopus, ebenfalls aus dem Guianaschild als Beispiel ausgeprégter
phénotypischer Differenzierung bei gleichzeitig geringer genetischer Divergenz (hier zwei Kerngene, POMC und Rag-1 sowie
zwei mitochondriale Gene 16S und 12S rRNA) und fehlender bioakustischer Abgrenzung. Fotos: Raffael Ernst
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Die Reviergesange der Singvigel wiederum sind um eini-
ges komplexer als Amphibienrufe und daher noch besser
zur Artdiagnose geeignet, z.B. bei den siidostasiatischen
Timalien der Gattung Pnoepyga (Péckert et al. 2013). In den
temperaten und subalpinen Gebirgswaldern Siidostasiens
unterscheiden sich die beiden Schwesterartenpaare sowohl
genetisch und bioakustisch als auch in ihrer Einnischung in
Waldhabitate eng umrissener Hohenstufen (Abb.8). Die
Chinesischen Schuppentimalien trennten die Senckenberg-
Wissenschaftler aufgrund ihrer unerwartet deutlichen
genetischen und akustischen Eigenstandigkeit unter dem
revalidierten Artnamen Pnoepyga mutica von der westli-
chen Schwesterart £ albiventer.

Merkmalsdifferenzierung in geografischer Isolation

Die geografische Verbreitung von Artmerkmalen bildet
Artgrenzen nicht immer scharf auf der Landkarte ab. Die
grolSrdumige Vermischung zweier Phanotypen inklusive ihrer
Zwischenformen kann in derselben Verwandtschaftsgruppe
sogar einhergehen mit Separation und Differenzierung
am Rand des Verbreitungsgebiets, wie bei der Tannen-
meise (Periparus ater). Diese Art tritt in Europa in vier klar
getrennten mitochondrialen Linien auf, die aus taxonomi-
scher Sicht vier Unterarten-Gruppen entsprechen (Tietze et
al. 2011; Abb.9). In Mitteleuropa tiberschneiden sich die
Verbreitungsgebiete zweier Gruppen (Pentzold et al. 2013),
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es herrscht dort relativ kleinrdumiger mitochondrialer Gen-
fluss und sogar groRraumiger nukledrer Genfluss (Abb.9).
Alles weist darauf hin, dass sich auf dem europédischen
Kontinent Individuen beider Linien miteinander paaren und
fruchtbare Nachkommen zur Welt bringen. Ganz anders die
stdlichsten Populationen in Nordafrika und auf Zypern. Sie
sind nicht nur rdumlich und offenbar auch genetisch von den
Festlandpopulationen isoliert, ihre Gesdnge werden von
deutschen Tannenmeisen im Playback-Experiment seltener
und weniger aggressiv beantwortet. Die deutschen Vogel
sehen die stideuropdischen Verwandten also nicht mehr als
Artgenossen an, der Gesang stellt somit eine potenzielle
reproduktive Barriere nach dem Biospezies-Konzept dar.

Klimawandel und Besiedlungsgeschichte erkldren
komplexe Verbreitungsmuster

Wolfsmilchschwarmer sind aufgrund ihrer extremen Vari-
abilitat in der Farbmusterung des Raupenkleids sowie der
Vorderfliigel des Falters in eine Vielzahl von Taxa auf der
Gattungs- bis zur Unterartebene eingeteilt worden, den
Hyles euphorbiae-Artenkomplex (Abb.10). In Zusammen-
arbeit mit dem Projektbereich C von BiK-F verglich man im
DNA-Labor Dresden die morphologischen mit den geneti-
schen Verbreitungsmustern. Die geografische Verbreitung
der Raupenmorphen unterstiitzte zunachst die Hypothese
einer grofrdumigen Hybridisierungszone zweier Taxa im

Forschung

Abb. 8

Multidimensionale phylo-
genetische Analyse siidost-
asiatischer Timalien der
Gattung Proepyga (nach
Péckert et al. 2013).

Links: Stammbaum basierend
auf zwei mitochondrialen und
drei Kerngenen, 3457 Basen-
paare; gelbe Doppelpfeile:
zwischen- und innerartliche
paarweise genetische Unter-
schiede der mitochondrialen
Cytochrom-b-Sequenzen
zwischen genetischen Linien;
griine Késtchen: Hohenver-
breitung der Arten in den
Gebirgswildern des Himalaya.
Rechts: Sonagramme der
Reviergesidnge, Zuordnung
entsprechend den Asten des
genetischen Stammbaums.
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gesamten Mittelmeerraum (Hundsdoerfer et al. 2011a). Die
rezente Verteilung mitochondrialer Linien wies hingegen
nur auf Malta auf kleinrdumige Hybridisierungsphdnomene
hin (Vermischung verschiedener Linien), jedoch auf separate
endemische Taxa in Siiditalien und auf Kreta (Vorherrschaft
einer einzelnen endemischen Linie; Hundsdoerfer et al.
2011b). Aufgeklart wurde dieses Rétsel abermals mit Bele-
gen aus Museumssammlungen: Die DNA-Analyse zeigte,
dass sich die Verbreitung mitochondrialer Linien durch
Ausbreitungs- bzw. Zufallsereignisse (genetischer Drift)
unerwartet schnell verdndern kann. Anstatt eines sich
seit langer Zeit geografisch getrennt entwickelnden siid-
italienischen Taxons waren noch vor wenigen Jahrzehnten

Hybridisierung

Hybride entstehen, wenn Individuen zwei verschiedener Arten Nachkommen
erzeugen. Insbesondere Hybride der ersten Generation (F1-Hybride) zeigen sehr
deutlich die Merkmale beider Eltern (intermediér), beispielsweise hinsichtlich ihrer
Morphologie, ihrer 6kologischen Anspriiche oder ihrer genetischen Konstitution.
Wenn diese F1-Hybride fruchtbar sind, konnen sie mit anderen Hybriden oder
Individuen der Ausgangsarten (Riickkreuzung) Nachkommen erzeugen. Insbeson-
dere bei Riickkreuzungen verlieren sich iiber die Generationen hinweg graduell die
intermedidren Merkmale und die Nachkommen dhneln wieder stark den urspriing-
lichen Ausgangsarten. Im Laufe dieser Prozesse entstehen Areale, in denen reine
Arten und zwischenartliche Hybride koexistieren, die sogenannten Hybridzonen.
Zur genauen Untersuchung solcher Szenarien miissen deshalb oftmals viele Merk-
malskomplexe parallel analysiert werden, um insbesondere Riickkreuzungshybride
in natiirlichen Lebensraumen zu erkennen und deren biologische Eigenschaften zu
verstehen.

Forschung

Abb. 9

Genetische, morphologische und bioakustische Differenzierung
zwischen européischen Unterarten der Tannenmeise (Periparus
ater; verdndert nach Pentzold et al. 2013; Zeichnungen der
Morphotypen aus Harrap & Quinn 1996). Verbreitung und

lokale Haufigkeiten mitochondrialer Linien sind anhand farbiger
Kreise dargestellt, unterschiedliche Gesangstypen anhand farbiger
Notensymbole; groiraumiger nukledrer Genfluss (Kerngenom)
dargestellt durch farbigen Pfeil.

verschiedenste mitochondriale Linien auch in ganz ltalien
vermischt (Abb. 11). Es handelt sich also bei den vermeint-
lich reproduktiv isolierten Arten in Stiditalien und auf Kreta
sehr wahrscheinlich um Hybridisierung bzw. eine dynami-
sche Verbreitung mitochondrialer Linien innerhalb einer
biologischen Art.

Um die immer noch offenen verwandtschaftlichen Zusam-
menhange innerhalb der Wolfsmilchschwarmer endgiiltig
aufzul6sen, sind mitochondriale Gene allerdings nichtausrei-
chend, da sie nur die weibliche Abstammungslinie abbilden
(siehe oben). Deshalb wird zur Zeit der Genfluss zwischen
Populationen anhand sehr variabler nukledrerMarker unter-
sucht (Mende et al. 2011). Anhand dieser sogenannten
Mikrosatelliten kann mittels statistischer Verfahren abge-
schatzt werden, wie nah verwandt sich Populationen sind
und wie haufig und in welche Richtung genetischer Aus-
tausch zwischen ihnen stattfindet. Wahrscheinlich hat die
Verbreitung von Farbmorphen und Genotypen der Wolfs-
milchschwarmer auch eine kologische Komponente: Es
konnte ndmlich eine direkte Korrelation zwischen der Kli-
maerwadrmung und der nordwarts gerichteten Ausbreitung
der italienischen mitochondrialen Linie im letzten Jahr-
hundert gezeigt werden (Mende & Hundsdoerfer 2013).
In der kontinentalen Klimazone konnte sich diese Linie
jedoch hisher nicht etablieren. Deshalb wird im Dresdener
Senckenberg-Labor auch an der Entwicklung genetischer
Marker gearbeitet, die eine direkte Rolle in der Frostresis-
tenz der iberwinternden Puppen spielen. Bereits jetzt steht
fest: Die Wolfsmilchschwdrmer sind ein interessanter
Modellorganismus zur Erforschung der Auswirkungen des
rezenten Klimawandels auf die Evolution und Verbreitung
der Fauna.

Hybridszenarien: taxonomische Sonderfélle oder
biologisch relevante Phanomene?

An Hybridzonen (siehe Kasten ,Hybridisierung”) kénnen
unter nattirlichen Bedingungen Mechanismen studiert wer-
den, die zur Isolation von Populationen und zur Entstehung
neuer Arten flihren. Ferner stellt sich oft die Frage, welche
Bedeutung Hybride fiir die biologische Vielfalt einer Region
oder die Funktion eines Okosystems haben. Im Fachgebiet
Populationsgenetik von Senckenberg Dresden wird die
Hybridisierung zweier Miesmuschelarten (Mytilus edulis,
M. trossulus) in zwei sehr unterschiedlichen Kontaktzonen
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untersucht. Dazu verwenden wir eine Kombination aus
Markern der Kern- und mitochondrialen DNA, die jeweils
fir eine der beiden Mytilus-Arten diagnostisch sind.

In den Kiistengebieten Nordamerikas (z.B. Neufundland,
Kanada) bilden die Miesmuscheln in weiten Teilen soge-
nannte Mosaik-Hybridzonen aus: Je nach Beschaffenheit
des Habitats finden sich dort kleinrdumige Bereiche, wo die
Ausgangsarten als ,reine Bestdnde” vorkommen und mit
zwischenartlichen Hybriden koexistieren, ohne dass es zu
einer vollkommenen Durchmischung kammt. Im Gegensatz
dazu wird im Fall der Miesmuschelbestdnde im Ostseeraum
von einem Hybridschwarm gesprochen. Es gibt zudem eine
sehr auffallige Zonierung von der Nordsee, wo die Bestande
genetisch rein sind, tiber Skagerrak/Kattegat in die Ostsee,
wao die genetische Durchmischung sehr stark ausgepragt ist
(Abb.12).

Diese gegensétzlichen genetischen Strukturen warfen die
Frage auf, ob im Ostseeraum Mechanismen fehlen, die in
Nordamerika die Paarung von Individuen verschiedener
Arten unterbinden. In einer populationsgenetischen Studie
wurde gezeigt, dass Gene, die Proteine mit einer Funktion fir
die Erkennung zwischen Spermien und Eizellen kodieren und
der natirlichen positiven Selektion unterliegen, nur bedingt
zwischen M. edulis und M. trossulus des Ostseeraums aus-

0 50 100 200
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getauscht werden. Im Gegensatz dazu wurde ein massiver
Austausch von Genabschnitten beobachtet, die keine Prote-
ine kodieren und nicht der positiven natiirlichen Selektion
unterliegen (Stuckas et al. 2009a). Das spricht zunachst fiir
eine nur leicht ausgepragte reproduktive Barriere, die einen
Genaustausch jedoch nicht vollstandig verhindert! In den
zurlickliegenden Jahren wurde im Dresdener Fachbereich
Populationsgenetik eine Vielzahl weiterer Gene identifiziert,
die derzeit als sogeannte Biomarker verwendet werden, um
ein besseres Verstandnis iiber Ursachen der massiven Hybi-
disierung zu erlangen (Stuckas et al. 2009 b; HeR et al. 2012;
Bartel et al. 2012).
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Abb. 10

Larven des Wolfsmilch-
schwirmers mit Blick auf die
Insel Capri (links) und bis
iiber hundert Jahre alte Falter
aus dieser Region im
Museum fiir Tierkunde
Dresden (rechts). Fotos und
Collage: Michael Mende

<

Abb. 11 a/b

Verbreitung der mitochondri-
alen Linien des Wolfsmilch-
schwirmer-Artenkomplexes
in Italien (verandert nach
Hundsdoerfer et al. 2011a
und Mende & Hundsdoerfer
2013). Wihrend das Gebiet
von Mittelitalien bis Sizilien
heute von einer einzigen
Linie (griin) dominiert wird
(a), waren im ersten Drittel
des 20. Jahrhunderts dort
auch noch die im restlichen
Europa verbreiteten Linien
(blau, braun) vertreten (b).
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Mytilus edulis
(geringe genetische
Durchmischung)

Mytilus

edulis : Abb. 13
EgazetiSCh Wissenschaftliche Sammlungen der Naturkundemuseen sind Archive der Biodiversi-
Bestande) / tit. Die Objekte sind Belegexemplare fiir rezente und historische Artverbreitung und
neben klassischen morphologischen Studien kénnen heute auch DNA-Analysen von
bis zu mehreren hundert Jahre alten Exemplaren durchgefiihrt werden (hier Vogel-
bélge einer siidostasiatischen Singvogelgruppe, den Pittas, Pittidae; siche Irestedt et
al. 2013). Foto: Heidi und Hans-Jiirgen Koch, www.heidihanskoch.com

Mytilus trossulus — Hybridschwarm
(starke genetische Durchmischung)

Abb. 12

Genetische Struktur der
Miesmuschelpopulationen in
der Ost- und Nordsee. In der
Nordsee finden sich genetisch
reine Bestidnde von Mytilus
edulis. Im Skagerrak/Kattegat
hingegen sehen die Muscheln
morphologisch M. edulis aus
der Nordsee dhnlich, jedoch
finden sich in diesen Popu-
lationen sowohl Riickkreu-
zungshybride (M. edulis x

M. trossulus) als auch gene-
tisch reine Individuen. In der
Ostsee hingegen sind die
Tiere morphologisch mit

M. trossulus vergleichbar,
jedoch kénnen alle Individu-
en als Riickreuzungshybride
klassifiziert werden; gene-
tisch reine Individuen sind
bisher nicht gefunden wor-
den. Zwischen den Bestinden
des Skagerrak/Kattegat und
der Ostsee findet sich eine
Ubergangszone, in der sich
die Haufigkeiten der art-
spezifischen Allele

drastisch dndern.
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Ubergangszone: starke Verénderung
der Allelfrequenzen

Wie wirkt der Salzgehalt in der Ostsee auf den
Genfluss?

Zusammen mit Wissenschaftlern des Helmholtz-Zentrums
fir Ozeanforschung Kiel (GEOMAR) erweitern wir derzeit
unsere Untersuchungen der Genflussrate zwischen den
verschiedenen Mytilus-Bestanden des Ostseeraums. Unter
Verwendung dieser speziell ausgewahlten DNA-Abschnitte
(Biomarker-Loci) sollen zundchst die Mechanismen der
reproduktiven Isolation intensiver untersucht werden.
Wir interessieren uns aber auch fiir solche Gene, die mit
den Anpassungsprozessen an Umweltbedingungen im
Zusammenhang stehen (z. B. Umweltstress, Immunabwehr
oder die Bildung des Kalks, aus dem die Muschelschalen
aufgebaut sind). Es wird vermutet, dass insbesondere der
Salzgehalt des Meerwassers eine Ursache dafiir ist, dass
Mytilus-Hybriden im Ostseeraum so massiv auftreten.
Zwischen den Lebensrdumen in der Nord- und Ostsee gibt
es groRe Unterschiede in der Salinitat des Wassers und
es konnte sein, dass die Hybrid-Miesmuscheln an deratig
extreme Umweltbedingungen besser angepasst sind. Es
liegt also nahe, gezielt solche Wechselwirkungen zwischen
Umwelt und genetischer Konstitution der Miesmuschelpo-
pulationen zu untersuchen. In der Tat gibt es erste Hinweise
darauf, dass sich Hybrid-Miesmuscheln aus dem Skagerrak/
Kattegat besser an wechselnde Salinitdten anpassen kon-
nen, als Miesmuscheln (M. edulis) aus der Nordsee oder
Miesmuscheln (Hybridschwarm) aus der Ostsee (Kossak
2006). Eine Bestatigung solcher Befunde durch molekular-
genetische Daten hatte auch eine enorme Bedeutung fiir die
kommerziellen Miesmuschel-Aquakulturen im Ostseeraum.

Integrative Biodiversitidtsforschung auf Basis integ-
rativer Taxonomie

Die moderne Biodiversitatsforschung ist eine quantitative,
von Hypothesen getriebene Wissenschaft. Sie bendtigt
klar definierte Einheiten, damit sie nachvollziehbare Unter-
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‘ Mytilus edulis
@ Mytilus trossulus

suchungen und entsprechend tberpriifbare Prognosen
entwickeln kann. Die Basiseinheiten, die Biologen zéh-
len und in allen Dimensionen vermessen, sind die Arten
der Organismen. Die Definition und Abgrenzung dieser zu
messenden Einheiten ist jedoch keineswegs unumstrit-
ten (siehe Infokasten ,Artkonzepte” auf Seite 209). Die
anhaltende taxonomische Kontroverse ist nicht zuletzt der
Tatsache geschuldet, dass es sich im Falle von (biologi-
schen!) Arten nattrlicherweise nicht um statische Einheiten
handelt, sondern um dynamische Entitaten, die sich standig
weiterentwickeln. Unabhéngig von Klassifizierungssystem
oder -perspektive finden deshalb inzwischen sogenannte
Taxon-Konzepte breite Akzeptanz innerhalb der Biodiversi-
tatsforschung. Die durch sie definierten Taxa représentieren
die fundamentalsten Einheiten biologischer Vielfalt, man-
che von ihnen l6sen sich vom klassischen Artbegriff mittels
eher pragmatischer konzeptioneller Begriffe (z. B. operative
taxonomische Einheiten, engl. OTUs). Jede Biodiversitats-
studie kann letztlich nur so prazise sein wie die Abgrenzung
der ihr zugrunde liegenden Einheiten. Somit ist auch die
aus guten Griinden inzwischen weitl&ufig propagierte inte-
grative Biodiversitatsforschung auf die Ergebnisse einer
integrativen taxonomischen Forschung angewiesen. Der
integrative Ansatz ist das Riickgrat vieler Studien, deren
Ziel es ist, jene Prozesse besser zu verstehen, die fir glo-
bale Muster der Artenvielfalt, ihre Verteilung aber auch fiir
die Koexistenz von Organismen in Okosystemen verantwort-
lich sind.

Studie mit 25000 Individuen in drei Kontinenten

Vor diesem Hintergrund kombinieren Forscher am Dresdner
Senckenberg-Standort umfangreiche @kologische Daten-
sétze aus Langzeitfeldstudien mit integrativen Phylogenien
(Ernst et al. 2012; Abb.14). Bei der Studie von Ernst et
al. (2012) beispielsweise wurden tber 25000 Individuen
84 unterschiedlicher Froscharten auf 549 unabhdngigen
Untersuchungsflachen wahrend mehr als 850 Stunden
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standardisierter Transektgange in drei biogeografischen
Regionen (Guianaschild, Oberguinea, Indomalayischer Raum)
erfasst. Mit solchen Untersuchungen will man unter ande-
rem herausfinden, welchen Anteil stammesgeschichtliche

Datensatze Komponenten (gemeinsame Abstammung = phylogene-
tisches Signal) und rezente 6kologische Wandelprozesse
Arten (z.B. menschengemachte Stérungen wie Landnutzungs- und

Umwelt , Traits”
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Klimawandel, Extremereignisse = okologisches Signal)
an der Entstehung und Verénderung organismischer Viel-
falt in Okosystemen haben. Als Modellsystem dienen den
Dresdner Forschern die artenreichen Amphibiengemein-
schaften der tropischen Walder Stidamerikas, Afrikas und
Asiens. In ihnen leben Arten mit unvorstellbar komplexen
Fortpflanzungsverhalten und sehr spezifischen Anspriichen
an ihre Umwelt. Sie reagieren zudem &uRerst sensibel auf
Umweltverdnderungen, sodass schon kleinste Stdrungen
sehr deutliche Auswirkungen auf Vielfalt und Funktion dieser
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Abb. 14

Schematische Darstellung der von der Dresdner Arbeitsgruppe verwendeten Datensitze im Rahmen einer vergleichenden
groB3-skaligen integrativen Biodiversitatsstudie, bei der phylogenetische Daten eine entscheidende Rolle zur Quantifizierung
phylogenetischer Signale spielten (nach Ernst et al. 2012). P entspricht hierbei einer Matritze, die echte genetische Distanzen
zwischen allen beteiligten Arten enthilt (,,Supertree™), S beinhaltet Artenabundanzen in den jeweiligen Untersuchungsabschnitten,
E die damit korrespondierenden Umweltparameter und T die artspezifischen (6kologischen) Eigenschaften, sogenannte ,, Traits*.
Ameerega trivittata, Griiner Riesenpfeilgiftfrosch, Kabo, Suriname, Foto: Raffael Ernst

Systeme haben kénnen. Die komplizierten Wechselwirkun-  Klima- und Landnutzungswandel) und deren Auswirkungen
gen zwischen stammesgeschichtlich-evolutiondren und  auf die Evolution von Artengemeinschaften, bilden somit
rezenten okologischen Prozessen, zu denen auch anthro-  den Kerngegenstand einer Forschung, die ohne solide taxo-
pogene Verdnderungen der Biogeosphare gehdren (z.B.  nomische Basisarbeit nicht mdglich wére.
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