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Wihrend die Artbestimmung seit jeher auf Merkma-
len beruht, ist es umstritten, ob Arten nach Merkmalen
auch definiert werden kénnen (Kunz 2012). Die Artbe-
stimmung setzt voraus, dass die Arten bereits bekannt
sind. Aber [ir die Neu-Definition einer Art stellt sich
die Frage, welche Merkmale die Qualitat haben, eine
Artvon einer innerartlichen Variante zu unterscheiden.
Unterscheiden sich Arten wirklich in anderer Weise
voneinander als die Varianten innerhalb einer Art?
Daran hatte schon Darwin gezweifelt, als er meinte, dass
Varianten im Grunde nichts anderes wiren als Arten.
Seit ca. 15 Jahren hat die Barcode-Taxonomie eine
dominierende Rolle eingenommen. Das Barcoding
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Tochterart A

A 4

Zeitachse

vergleicht die DNA-Sequenz des mitochondrialen
Cytochrom-c-Oxidase-1-Gens (CO1) zweier Popu-
lationen miteinander und weist diese als getrennte
Arten aus, wenn eine festgesetzte Schwelle an Sequenz-
unterschieden iberschritten ist (Hebert et al. 2003).
Die Barcode-Taxonomie bezeichnet sich wegen ihrer
perfekten Technisierung und der damit verbundenen
Geschwindigkeit, mit der Arten erfasst werden kén-
nen, als ,laxonomie des 21. Jahrhunderts” (Steinke
& Brede 2006). Die CO1-Sequenz ist jedoch fiir den
Prozess der Artbildung vollig irrelevant, so dass es
unberiicksichtigt bleibt, ob die durch die CO1-Sequenz
voneinander getrennten Populationen {iberhaupt
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Tochterart B

Abb. 1: Mitochondriengenom-Zweige zeigen nicht immer die Aufspaltung der Arten an. Die Mitochondrien{mt)-Genome
heute lebender Nachkommen (1 bis 8) einer Stammmutter sind durch klonale Aufspaltung eines urspriinglichen mt-Genoms
(Ur-mt-Genem) entstanden. Parallel zum Lauf der Zeit ereignen sich in den Mitochondrien-Linien neutrale Punktmutationen,
deren Zahl umso héher ist, je linger die Linie ist. Die Zahl der zwischen den mitochondrialen Linien differierenden Mutati-
onen gibt also das Alter der Mitochondrien-Linien an. Zu einer bestimmten Zeit kommt es zur Aufspaltung der Elternart in
die beiden Tochterarten A und B. Da die Artaufspaltung unabhangig von den Aufzweigungen der Mitochondrien-Genome
erfolgt, sind die allelen Mitochondriengenom-Zweige in den beiden Schwesterarten nicht reziprok monophyletisch. Erst
wenn durch genetische Drift die paraphyletischen Zweige (griin) verlorengehen (in der Abbildung durch Durchkreuzung
dargestellt), zeigen alle Mitochondrien-Sequenzen die Verwandtschaft der Arten an.



biologisch verschieden sind, d. h. ob sie artspezifisch
unterschiedliche 6kologische Nischen bewohnen oder
durch reproduktive Schranken voneinander getrennt
sind.

Auflerdem geht die Barcode-Taxonomie von der Pri-
misse aus, dass die Mitochondrien-Genome sich stam-
mesgeschichtlich zeilgleich mit den Arten aufspalten.
Jedoch fiihren die allelen Mitochondriengenom-Zweige
in zwei Schwesterarten bei der Zuriickverfolgung im
Stammbaum nicht zum selben Zeitpunkt zusammen wie
die Arten. Es ist nicht so (wie man intuitiv erwartet),
dass die allele Aufspaltung der Mitochondriengenome
erst in den bereits entstandenen Tochterarten einsetzt.
Viele Aufspaltungen sind bereits vorher in den Indi-
viduen der Elternart als intraspezifische Variationen
vorhanden (Abb. 1). Dadurch sind bestimmte Mito-
chondriensequenzen mit der , falschen® Art verbunden.
Sie tauschen eine falsche Verwandtschaft der Arten vor.

Abhingig von der Populationsgréfie kommt es erst
im Laufe mehrerer Millionen Generalionen zur Sorlie-
rung der Allel-Linien (..lineage sorting®, Hickerson et al.
2006). Durch genelische Drift gehen viele Allelzweige
in den beiden Tochterarten verloren, bis schlieflich nur
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netischen Daten fiir die Artabgrenzung nur ein geringes
Gewicht zu geben (del Hoyo & Collar 2014). Das von
der Checklist verwendete Konzept ist ein integratives
Artkonzept. Es beruht auf dem klassischen Konzept der
Reproduktionsgemeinschaft, jedoch werden die allopat-
risch verbreiteten Populationen (auf die das Konzept der
Reproduktionsgemeinschaft nicht anwendbar ist) typo-
logisch klassifiziert. Als Artgrenzen gelten hier Schwel-
lenwert- Uberschreitungen bei Unterschieden zwischen
den Arten in Morphologie, Okologie und Verhalten.
Als Resultat dieser Arteinteilung hat sich eine Erhd-
hung der Zahl der auf der Erde lebenden Vogelarten
von ca. 10.000 um 10 % auf ca. 11.000 ergeben. Obwohl
die Arteinteilung der Checklist durch ihre nachvollzieh-
bare Pragmatik tiberzeugt, bleibt abzuwarten, ob sich
die neue Vogel-Systematik (vor allem gegeniiber der
Barcode-Taxonomie) durchsetzen wird.

ein einziges urspriingliches Allel des Ausgangs-Mito-
chondriums der Elternart (Ur-mt-Genom in Abb. 1) in
jeder Tochterspezies iiberlebt. Erst dann indizieren alle
Mitochondrien-Linien in jeder Tochterart den Spezies-
Status. Mitochondrien-Sequenzvergleiche konnen nicht
unkontrolliert angewendet werden, um damit den Spe-
zies-Slatus einer Art festzulegen, insbesondere nicht bei
evolutionir jungen Arten.

Dazu gehéren viele Vogelarten. Wihrend die vorlie-
gende Barcode-Datenbank (http://www.barcodingbirds.
org/) fir die Artbestimmung grofie Dienste leistet, ist
es sehr umstritten, ob die Daten es rechtfertigen, Splits
und Fusionen vorzunehmen und damit viele Arten
neu zu definieren. Z. B. missten fast alle GroB3mo-
wen des Nordatlantiks wegen ihrer Ubereinstimmung
in der CO1-Sequenz zu einer einzigen gemeinsamen
Art zusammengefasst werden (Aliabadian et al. 2013).
Damit wiirden typologische, dkologische und repro-
duktive Differenzen ignoriert.

Daher hat sich das fithrende Werk der Vogel-Systema-
tik ,.Checklist of the Birds of the World", herausgegeben
von HBW (Handbook of the Birds of the World) und
BirdLife International entschlossen, den molekularge-
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