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Fir die Aufklirung der Verwandtschaftsverhaltnisse
und der Rekonstruktion historischer Besiedlungspro-
zesse in der Gruppe der Mowen verwendete man in
bisherigen Studien meist klassische Merkmale wie Ver-
halten, Knochenbau und Gefiederfirbung, die zu sehr
widerspriichlichen Ergebnissen fithrten (Dwight 1925,
Moynihan 1959, Schnell 1970a,b; Chu 1989). Neuere
Untersuchungen bedienen sich nun zusitzlich moleku-
larer Marker (Crochet et al. 2000, de Knijff et al. 2001,
Liebers et al. 2004), aber auch diese Untersuchungen
mit mitochondrialer DNA prisentieren keine voll auf-
geloste Phylogenie. Die Untersuchung von Pons et al.
2005 schlief3t an die Ergebnisse von Crochet et al. (2000)
an und erweiterte den Datensatz auf 53 Mowenarten.
Auch hier fiihrte die Untersuchung nicht zur vollstan-
digen Auflésung der Phylogenie, dennoch veranlasste
sie die Autoren zu einer umstrittenen Nomenklaturre-
form fiir die Kleinmdwen. Sie teilten die vormals giiltige
Gattung Larus auf und fithrten drei weitere Gattungen,
Chroiococephalus, Leucophaeus, Ichthyaetus ein.

Ziel meiner Arbeit war es, die evolutiondren Bezie-
hungen innerhalb und zwischen den verschiedenen
Arten der Mowen (Laridae) eingehender zu erforschen
und weitere Methoden zur Aufklarung zu verwenden.
Der Grofiteil der Untersuchungen in dieser Arbeit ba-
siert auf DNA-Sequenzen - mitochondriale Regionen
sowie nukleare Intronequenzen. Bei einem molekularen
Ansatz wie in meiner Arbeit ist es von enormer Wich-
tigkeit, einen umfassenden und nicht zu kleinen Da-
tensatz zu behandeln. Dabei wurde auch darauf geach-
tet, dass die ausgewdhlten Sequenzen homolog sind und
das Alignment robust ist.

Die Stammbaumrekonstruktion der Laridae in dieser
Arbeit beruht auf den DNA-Sequenzen des Cytochrom
b Gens, der Hypervariablen Region I und der nuklearen
Introns LDH 3, GAP 11, VLD 9 und BRM 15. Damit
werden zum erstem Mal beide genetischen Marker, mi-
tochondriale und nukleare, gemeinsam betrachtet.

Fir eine genauere Betrachtung einzelner Grofimo-
wenarten, verwendete ich eine von Vos et al. (1995)
entwickelten Methode genannt AFLP (engl. fiir ampli-
fied fragment length polymorphism). Bei dieser Me-
thode ist kein Vorwissen der untersuchten Gen(om)
sequenz notwendig. Mittels Restriktionsenzymen wird
die gesamte DNA zuerst fragmentiert und einzelne die-
ser Fragmente spéter vervielfiltigt und analysiert. Diese
Methode erzeugt so viele variable Marker. Zusitzlich
handelt es sich um eine schnelle und kostengiinstige
Methode der molekularen Untersuchung.

Einen weiteren Untersuchungsschwerpunkt stellten
vergleichende Populationsstudien bei Dominikanermo-
wen (L. dominicanus) und Sturmmowen (L. canus) dar.
Hier wurde durch die nahe Verwandtschaft innerhalb
der Arten nur mitochondriale DNA untersucht, die
Gene ND 2 Gen, das Cytochrom b Gen und die Hyper-
variable Region I.

Mit den von mir verwendeten Genen konnte zwar
ebenfalls keine vollige Auflésung der phylogenetischen
Verwandtschaftsbeziehungen erreicht werden, aber der
resultierende Stammbaum zeigt deutlich die Monophy-
lie der Gattung Larus, deren Anzweiflung bei Pons et
al. 2005 bereits zu Nomenklaturdnderungen gefiihrt
hatte. Die Ergebnisse verdeutlichen auch die dringende
Notwendigkeit, weitere neue molekulare Methoden (wie
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z.B. SNPs) zum besseren Verstandnis in der Rekonstruk-
tion der Phylogenie einzusetzen. Sicher bestitigt werden
kann in dieser Studie die Unterteilung in eine basale
Mowengruppe, bestehend aus sieben Gattungen, sowie
der Gattung Larus mit sechs voneinander genetisch
differenzierten Gruppen. Eine gute Stiitzung erfahren
alle Gruppen der Gattung Larus. Schwerer ist aber er-
wartungsgemaf die genauere Erstellung der Verwandt-
schaftsbeziehungen der jiingsten Taxa. Zu ihrer Abgren-
zung werden weitere Marker benotigt. Entdeckt wurde
in der Studie ein Signal (Deletion in den LDH - Sequen-
zen), das entscheidend zur Bestimmung der Gruppen-
mitglieder der basalen, nicht-Larus Méwengattungen
beitragt.

Ein weiterer Schwerpunkt der Arbeit galt der Re-
konstruktion der phylogeographischen Geschichte von
drei Grofiméwenarten, welche mit der AFLP-Metho-
de untersucht wurden: Der européischen Silbermowe
(L. argentatus), der Eismowe (L. hyperboreus) und der
Mantelmowe (L. marinus). Diese Taxa haben sich in der
Studie von Liebers et al. (2004) und eigenen Untersu-
chungen als mitochondrial biphyletisch gezeigt, d.h. sie
tragen sowohl Clade 1 - als auch Clade 2 - Haplotypen
im mitochondrialen Netzwerk. Die biphyletische Ver-
teilung im mt-Haplotypennetzwerk zeigt, wie schnell
in Genstammbdumen irritierende und verfilschende
Signale die tatsdchliche Phylogenie der Arten iiberla-
gern konnen.

Alle nearktisch briitenden hyperboreus zeigen aus-
schliefllich den Clade 2 Haplotyp, wihrend die Tiere
der palearktischen Brutkolonien die Clade 1 Haplo-
typen tragen. Bei L. marinus zeigen alle palearktisch
briitenden Tiere einen Haplotyp des Clades 1. Dieser
findet sich auch im Hauptteil der nearktisch verbrei-
teten Mantelméwen. Ein deutlicher Hinweis darauf,
dass L. marinus in der Tat seinen Ursprung im Clade 1
hat und erst in jiingster Zeit in den Osten Nordame-
rikas eingewandert ist.

Eine Verteilung der mt-Clades in den Silbermdwen
auf Basis der bekannten Unterarten L. a. argentatus und
L. a. argenteus konnte nicht gefunden werden. Beide
Clades waren in verschiedenen Verhiltnissen in allen
untersuchten Populationen nachweisbar. Eine Tendenz
der Verteilung ist allerdings erkennbar. Die nérdlichen
Populationen zeigen einen deutlich héheren Anteil an
Individuen mit Clade 1, das Umgekehrte ist in den siid-
lichen Kolonien anzutreffen. Hier bestreiten Vogel mit
Clade 2 den grof3eren Anteil.

Alle drei Arten bestatigen die Vermutung auf mito-
chondrialer Introgression. Erkennbar wurden in die-
ser Untersuchung ebenfalls sehr gut die historisch-
geographischen Ausbreitungsbewegungen der drei
Arten. So erhielt die Eisméwe (hyperboreus) seine Cla-
de 1 - Haplotypen von argentatus-Individuen aus Nor-
deuropa und die Mantelmowe (marinus) ihre Clade 2
- Haplotypen von nordamerikanischen Arten, vermut-
lich smithsonianus. Die europdischen Silbermdéwen

(argentatus) zeigen beide mitochondrialen Clades in
allen untersuchten Kolonien mit einem geographischen
Gradienten in deren Verteilung. Hier scheinen, nach
dem mitochondrialen Netzwerk zu urteilen, Vorlaufer
der Heringsmo6wen ihre Clade 2 Mitochondriengenome
in die argentatus-Populationen eingebracht zu haben,
die anschlieflend in einer sekundidren Ausbreitungs-
welle iiber das vollstindige Verbreitungsgebiet verteilt
wurden. Autosomal erscheinen sogar vier Genlinien,
die auf noch mehr Ausbreitungswellen verweisen.

Wie unterschiedlich sich die phanotypische Differen-
zierung innerhalb von Mowenarten genetisch belegen
lasst, zeigen die beiden Teilstudien zu den Dominika-
nermowen (L. dominicanus) und den Sturmmowen
(L. canus). Beide Arten verfiigen tiber klinale phanoty-
pische Variationen (Glutz von Blotzheim et al. 1999,
Jiguet 2002) vorrangig in Grof3e sowie in Gefieder- und
Schnabelmerkmalen, die auch in Form von Unterarten
belegt sind.

Nach einer Publikation von Jiguet (2002) werden bei
Dominikanermdwen, einer auf der gesamten Siidhalb-
kugel verbreiteten Art, vier Unterarten unterschieden.
Die in dieser Arbeit ermittelten Sequenzen der Gene
Cyt b, ND 2 und HVR I zeigen eine klare Differenzie-
rung der untersuchten Kolonien. Die Urspriinge der
Dominikanerméwen liegen demnach in Siidafrika. Von
dort erfolgte die Besiedlung von Argentinien, der Ker-
guelen-Inseln und der Antarktis in mehreren Ausbrei-
tungswellen. In Chile wurde der siidamerikanische
Kontinent in einem sehr rezenteren Migrationsereignis
zum zweiten Mal kolonisiert. Die dort gefundenen Ha-
plotypen sind den siidafrikanischen noch sehr dhnlich.
Am jiingsten sind die Populationen Neuseelands und
der Chatham-Inseln.

Ganz anders zeigte sich die genetische Differenzie-
rung fiir dieselben Gene bei der Sturmmowe (L. canus)
und ihren phénotypisch deutlich unterscheidbaren vier
Unterarten. Im mitochondrialen Netzwerk bilden die
paldarktischen Taxa canus, heinei und kamtschatschen-
sis eine panmiktische Population. Anders das vierte
Taxon brachyrhynchus. Dieses nordamerikanische Ta-
xon unterscheidet sich mitochondrial signifikant von
den paldarktischen Individuen.

Damit konnten in der vorliegenden Arbeit neue Lo-
sungsvorschlige fiir komplexe und noch nicht ausrei-
chend erforschte Gruppen innerhalb der Laridae un-
terbreitet und die phylogenetische Zuordnung zahl-
reicher Taxa innerhalb der Laridae bestitigt bzw. pro-
blematische oder unsichere Beziehungen aufgeklart
werden. Fiir manche der Fragen ist es jedoch notwendig,
weitere Untersuchungen durchzufiihren, bei denen zu-
sitzliche Arten und wenn méglich neue Methoden in
die Analysen aufgenommen werden.

Das Detektieren variabler Nukleotidpositionen
(Punktmutationen), die SNPs genannt werden, ist von
grundlegender Bedeutung fiir die weitere Untersuchung
der molekularen Evolution. In Rahmen dieser Arbeit
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wurden 32000 Fragmente mittels der CROPS-Analyse
untersucht, dabei wurden in 7400 variablen Fragmenten
11000 SNPs gefunden, 24000 Fragmenten lieflen kei-
nerlei genetische Variationen erkennen. Somit zeigt sich
in eine Rate von einer variablen Position (SNP) in ~500
Nukleotiden, was mit denen in Saugetieren und Men-
schen vergleichbar ist.

Zukiinftig mit diesem umfangreichen Basiswissen
eine grofd angelegte SNP-Typisierung geplant mit dem
Ziel autosomale und sexchromosomale SNPs verglei-
chend zu analysieren. Des Weiteren konnen die SNP-
Daten auch mit mitochondrialen Daten verglichen
werden. Damit ist es hoffentlich méglich, ein noch bes-
seres Verstindnis der molekularen Mechanismen von
Introgression, pri- und postzygotischer Isolation und
Selektion zu gelangen und so die Artbildungsprozesse
der Grofiméwen besser zu verstehen.
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