Ornithologische Sammlungen:

Biologische Vielfalt, die uns die Sammlungen der naturhistorischen Museen dokumentieren, erschlief3t
sich zundchst iiber das Auge. Eine einzige Schublade in einem Vogelmagazin eréffnet mitunter eine
beeindruckende Farben- und Formenfiille einer Vogelgruppe. Der Ornithologe erfasst diese Variation
wissenschaftlich und interpretiert sie. Firbung und Proportionen, Fliigel- und Schwanzldngen liefern
ihm die notigen Fakten, um das Einzeltier zu benennen und systematisch einzuordnen, moglicherweise
sogar neu zu beschreiben. Dabei entgeht uns jedoch der Teil biologischer Information, der sich unserem
unmittelbaren Blick entzieht, den wir aber seit geraumer Zeit mit modernen Verfahren sichtbar machen

konnen: der genetische Code.

n den ornithologischen Samm-

lungen schlummert weltweit ein

bislang kaum oder gar nicht fir
die Vogelsystematik oder Evoluti-
onsforschung genutztes genetisches
Potenzial.

Immer noch Vorbehalte gegen
moderne Forschungsmethoden?

Die Vorbehalte gegen eine Nutzung
von Museumsmaterial fiir geneti-
sche Untersuchungen sind vielerorts
hartndckig, zum Teil aus Unkenntnis
der modernen wissenschaftlichen
Methoden, zum anderen sicherlich
auch gerechtfertigt. Je nach Alter und
Art der Konservierung der entspre-
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chenden Préparate hilt sich der Er-
folg der Genanalyse ndmlich durch-
aus in Grenzen, mitunter ldsst sich
gar keine ,Ancient DNA” mehr aus
alten Vogelbdlgen isolieren oder nur
sehr kurze DNA-Bruchstticke, die in
langwieriger Laborarbeit einzeln se-
quenziert und zusammengepuzzelt
werden missen.

Dazu kommen natirlich die Be-
denken, einem maoglicherweise sel-
tenen und wertvollen Vogelpraparat
Haut, z.B. an den Tarsensohlen, oder
Federproben zu entnehmen und das
Sammlungsstiick durch so genanntes
,destructive sampling” zu entstellen
oder wesentliche morphologische
Merkmale zu zerstoren.

Diese Scheu darf man mittlerweile
guten Gewissens ablegen, denn die
Empfindlichkeit molekularer Metho-
den ist heutzutage deutlich hoher
als in den Anfingen der DNA-For-
schung. Heute reichen oft kleinste
Mengen von Gewebe, ja sogar Blut-
gerinnsel aus dem Federschaft, fir
eine Analyse aus, so dass die Samm-
lungsexemplare nicht tiber die Ma-
Ben beschadigt werden.

Immer haufiger werden Gewebe-
proben von Vogelpraparaten und
Bdlgen fiir phylogenetische Studien
verwendet, oftmals um taxonomi-
sche Vollstandigkeit der zu bearbei-
tenden Vogelgruppe zu gewdbhrleis-
ten. SchlieBlich stehen dem Orni-
thologen nicht immer Frischmaterial
oder tiefgekiihlte Blut- und Gewebe-
proben aus allen Ecken des Verbrei-
tungsgebietes einer Art zur Verfi-
gung, und oft sind es die entlegenen,
kaum bereisten Gebiete, aus denen
Belegexemplare in den Vogelsamm-
lungen aufgesplirt werden.

Untersuchungen an seltenen und
ausgestorbenen Arten

Noch dankbarer ist man in der For-
schung um Museumsmaterial von
extrem bedrohten oder gar ausge-
storbenen Tierarten, bei denen die
Neubeschaffung von Proben fiir
genetische Studien schnell an ihre

Belegexemplare zweier Farbmorphen der
Kohlmeise (Parus major): gelbbauchiges
Exemplar der major-Subspezies-Gruppe
(links, Tschechische Republik/Bohmerwald)
und weiBbauchiges Exemplar der minor-
Gruppe (rechts, China/Gansu).



Grenzen sto8t. Dabei erweisen sich
die Museen tatsachlich als Schatz-
kammern, mitunter sogar als einzige
verbliebene Quelle zur Entschlisse-
lung ehemaliger genetischer Vielfalt.
Gewebeproben von Museumspra-
paraten ermdglichten die Aufkla-
rung von Verwandtschaftsverhaltnis-
sen zwischen ausgestorbenen und
heute lebenden Tieren. So konnten
beispielsweise das Quagga oder
das Mammut in den genetischen
Stammbaum ihrer heute lebenden
nahen Verwandten eingeordnet wer-
den. Selbst aus subfossilen Knochen
von Moas konnten Forscher Reste
von DNA isolieren und anhand von
DNA-Sequenzen eine molekulare
Phylogenie dieser ausgestorbenen
Riesenlaufvigel und ihren rezenten
Verwandeten rekonstruieren.
Manchmal treibt die genetische
Forschung am ausgestorbenen Tier
auch seltsame Bliten, wie im Falle
des ausgestorbenen Tasmanischen
Beutelwolfes (Thylacinus cynoce-
phalus). In einem ebenso ehrgeizi-
gen wie fragwiirdigen Projekt soll
am Australischen Museum, Sydney,
aus Alkoholprédparaten Beutelwolf-
DNA entnommen, geklont und
— dhnlich wie im Fall des Klonschafs
Dolly — Beutelwdlfe ,nachgeziich-
tet” werden. Auf lange Sicht trdumt
man sogar ernsthaft von einer Wie-
dereinbiirgerung des ausgestorbenen
Raubbeutlers in der Tasmanischen
Wildnis, nachzulesen auf der Inter-
netseite des ,Thylacine Project”.

Ein zukunftstrachtiges Programm:
Museumsornithologie und
Molekulargenetik

Abgesehen von solchen Extrembei-
spielen, in denen die Grenze zwi-
schen Science und Fiction zu ver-
schwimmen scheint, flielen Proben
von Museums-DNA immer haufiger
mit Erfolg in ornithologische Studien
ein.

Dabei stehen Museumsornitholo-
gie und Molekulargenetik durchaus
in wechselseitigem Nutzen, denn
mittlerweile finden molekulare Me-
thoden zunehmend Anwendung
insbesondere in der systematischen
Einordnung von Sammlungsexemp-
laren. Fiir Untersuchungen zur mo-
lekularen Systematik der Vogel wer-
den meist die Basensequenzen mito-
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Basensequenzen des mitochondrialen Cytochrom b der westlichen und der dstlichen Subspezies-Gruppe der

Kohlmeise (major und minor-Gruppe). * =

chondrialer Gene wie des Cytochrom
b oder der Control Region herange-
zogen, fiir die es in den verschiede-
nen Gendatenbanken mittlerweile
eine Fiille von Referenzdaten gibt.
So deckten die Analysen von Muse-
ums-DNA tropischer Kuckucksarten
(der Gattungen Cuculus, Cacoman-
tis und Chrysococcyx) verschiedene
Félle von Fehlbestimmung auf — bei
den meisten handelte es sich um ju-
venile Vogel. Nachdem eingehende
morphologische  Nachbestimmun-
gen die genetischen Ergebnisse be-
stitigten, konnte den zweifelhaften
Exemplaren schlieBlich die jeweils
korrekte Artzugehorigkeit zugewie-
sen werden.

Von hohem wissenschaftlichen
Interesse ist eine solche genetische
Artzuweisung im Vergleich mit re-
zent gesammelten Material natlrlich
fir Typusexemplare. Ebenso verlass-
liche Resultate liefert die Moleku-
largenetik bei der Geschlechtsbe-
stimmung von nicht eindeutig be-
stimmten Individuen. Selbst an den
zuvor erwdhnten Knochenfunden
der Moas konnte anhand der aus ih-
nen extrahierten DNA nachtraglich
das Geschlecht der entsprechenden
Individuen festgestellt werden.

Die Themenstellung der DNA-
Analyse von Museumsmaterial ne-
ben der reinen Art- und Merkmals-
bestimmung ist durchaus vielfiltig.
Balgserien von Vogeln, die unter ei-
ner bestimmten wissenschaftlichen
Fragestellung gesammelt wurden,
lassen sich mittlerweile auf ihre ge-
netische Identitdt durchleuchten.
Ein interessantes Beispiel bieten

Basenunterschiede zwischen den beiden Sequenzen.

fernostliche Kohlmeisen. In Ostsibi-
rien am Mittleren Amur treffen zwei
Farbmorphen der Kohlmeise aufein-
ander: die gelbbduchigen, auch in
Europa heimischen major-Kohlmei-
sen und die im ostasiatischen Raum
verbreiteten, weilbduchigen minor-
Kohlmeisen. Studien an Museums-
bélgen, die schon Anfang des 20.
Jahrhunderts am Amur gesammelt
wurden, gaben erste Hinweise auf
Kreuzung zwischen den zwei Un-
terartgruppen in Form von vielen Be-
legexemplaren mit eindeutig inter-
medidren Merkmalen zwischen den
beiden Extremen der Gefiederpro-
portion und -firbung. Wie treffsicher
die Bestimmung von Kohlmeisen-
Mischlingen (major x minor) anhand
der morphologischen Merkmale ist,
kann und hat letztlich nur die DNA-
Analyse verraten. Mitochondriale
Gene sind fiir solche Hybridnach-
weise weniger geeignet, da sie nur
von einem Elternteil, namlich tber
die mitterliche Linie, vererbt wer-
den. Analysen von Kerngenen, z.B.
anhand von Mikrosatelliten sind auf-
schlussreicher. Ahnliche genetische
Hybridnachweise wurden auch fiir
verschiedene Prachtfinken der Gat-
tung Lonchura anhand von Muse-
umsexemplaren gefiihrt. In beiden
Beispielen stehen die genetischen
Untersuchungen zwar noch in den
Anfangen, die ersten Resultate ver-
sprechen jedoch bereits weitere Ein-
blicke in die Verbreitungsgeschichte
und Artbildungsprozesse innerhalb
der erforschten Vogelgruppen.

Martin Packert
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