Molekulare Systematik und Phylogenie

der Wanderfalken Falco peregrinus in
Sudwestdeutschland

B Michael Wink

Universitdt Heidelberg

Institut fiir Pharmazie und Molekulare Biotechnologie, INF 364

D-69120 Heidelberg
wink@uni-heidelberg.de

Einleitung

Molekulare Systematiker arbeiten weltweit
daran, einen umfassenden Stammbaum der
Vogel zu rekonstruieren. Als erster grolRer
Meilenstein wurden im Jahr 2014 42 Mil-
lionen Basenpaare von 48 Vogelarten aus
34 Vogelordnungen lber Next Generation
Sequencing sequenziert und ausgewertet
(JARvis et al., 2014). Der Datensatz umfasst
die Sequenzen von 8.351 Exons, 2.516 In-
trons und 3.769 Ultraconserved Elements
(UCE). Der erste phylogenomische Stamm-
baum der Vogel (Abb. 1) bestatigt viele
Ergebnisse friiherer Phylogenieanalysen,
insbesondere die von HACKETT et al. (2008),
in der die Sequenzen von 19 Kernmarkern
ausgewertet wurden.

Uns interessiert hier insbesondere die
Stellung der Falken im Stammbaum der

Vogel. Aufgrund des Aussehen und der
Lebensweise als Beutegreifer wurden Fal-
ken traditionell mit anderen Greifvogeln in
die gemeinsame Ordnung Falconiformes
gestellt (SIBLEY & MONROE, 1990), die tradi-
tionell Falken, Bussarde, Adler, Sekretar und
Fischadler umfasst, aber die Neuweltgeier
ausschlieBt. Wie man in Abb. 1 erkennen
kann, clustern die Greifvogel basal in den
Afroaves, was die Ergebnisse von HACKETT
et al. (2008) bestatigt. Nun zahlen die Neu-
weltgeier (Cathartidae) nicht langer zu den
Ciconiiformes, wie SIBLEY & MONROE (1990)
aufgrund von DNA-DNA-Hybridisierungs-
analysen annahmen, sondern wieder zu
den Greifvogeln im engeren Sinne, also als
Schwestergruppe zu den Adlern, Bussarden,
Milanen und Altweltgeiern (Accipitriformes).
Die Genomdaten bestatigen eindeutig, dass
die Falken (Falconidae) nicht zu den Accipi-
triformes gehoren, sondern basal zu den
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Papageien/Sperlingsvogeln stehen. Damit
ist die Zusammensetzung der alten Ordnung
Falconiformes obsolet. Aktuell umfasst die
Ordnung Falconiformes nur die Falken (Fami-
lie Falconidae), nicht aber andere Greifvogel
(siehe auch WINK, 2011, 2013, 2015a). Die
Spezialisierung zum Beutegreifer erfolgte in
der Evolution der Vogel offenbar mehrfach
und konvergent, z. B. bei den Greifvogeln
(Accipitriformes sensu stricto), Eulen (Stri-
giformes) und Falken (Falconiformes). Aber
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auch die nicht verwandten Raubmoéwen,
Mowen und Wirger weisen in ihrem Jagd-
verhalten viele Elemente von Greifvogeln
auf.

Das auf den ersten Blick Gberraschende Ver-
wandtschaftsverhaltnis von Falken und Pa-
pageien ist molekular sehr gut abgesichert,
denn die Dreiergruppe aus Falconiformes,
Psittaciformes und Passeriformes wurde
schon von HACKETT et al. (2008) erkannt und
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von SUH et al. (2011) als Eufalconimorphae
abgetrennt. Vor rund 60 Millionen Jahren
hatten diese Vogelordnungen einen gemein-
samen Vorfahren (JARvIS et al., 2014).

Phylogenie der Falken der
Gattung Falco

Die Ordnung Falconiformes ist monotypisch
und enthalt nur die Familie Falconidae,
die in zwei Unterfamilien Falconinae und
Polyborinae untergliedert wird. Wahrend
die Polyborinae in ihrer Verbreitung auf die
Neue Welt beschrdnkt sind, leben Vertreter
der Falconinae auf allen Kontinenten (WEICK,
1980; DEL HoYo et al., 1994; DEL HOYO &
COLLAR, 2014).

Federn Blut

DNA Puffer

Vor fast 25 Jahren haben wir begonnen,
die Systematik der Greifvogel (Geier, Adler,
Bussarde, Falken) molekular zu analysieren
(SEIBOLD et al., 1993; WINK, 1995, 2000;
WINK et al., 1996, 2000, 2004, 2010; WINK
& SAUER-GURTH, 2000, 2004; WINK & RISTOW,
2000). Um zu auswertbaren Ergebnissen zu
kommen, benotigt man intakte DNA. Am
besten kann man diese aus Blutproben iso-
lieren, die in einem speziellen EDTA-Puffer
oder in 70 % Ethanol konserviert wurden.
Alternativ kann man DNA aus Schleimhaut-
abstrichen oder Gewebeproben toter Vogel,
die bei -20°C oder niedriger aufbewahrt
wurden, gewinnen (WINK 2015b). Frisch ge-
mauserte Federn oder Federn mit Blutkielen
liefern meist auch brauchbare DNA; weniger
geeignet sind Federn aus Vogelbdlgen, da

Gewebe, Schleimhautabstriche

Ethanol

Isolierung der Gesamt- DNA

Amplifizierung von Markergenendurch die
Polymerase Kettenreaktion (PCR) mit
sequenzspezifischen Primern

DNASequenzierung

Von derSequenzzum S

Alignment

DNASequenz

Programme
PAUP*, PHYLIP, MEGA, MrBayes

Abbildung 2: Ubersicht iiber die Methodik der DNA-Analysen — von der Probe zum Stammbaum

(nach STORCH et al., 2013).

Figure 2: From a sample to a phylogenetic tree (according to STORCH et al., 2013).
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Abbildung 3: Molekulare Phy-
logenie der Falken aufgrund
von DNA-Sequenzen des Cyto-
chrom b-Gens. Rekonstrukti-
on Uber Maximum Likelihood
(Kimura2-Distanz-Algorithmus,
Werte an den Asten sind Boot-
strapwerte in %) (Foto: Wander-
falke, M. Wink).

Figure 3: Molecular phy-
logeny of falcons based on
nucleotide sequences of the
mitochondrial cytochrome b
gene. Reconstruction with
Maximum Likelihood (Kimu-
ra2-distance algorithm; val-
ues at nodes are bootstrap
values in %) (Photo: Per-
egrine Falcon, M. Wink).
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deren DNA meist starker degradiert ist. Mit-
tels der Polymerase-Kettenreaktion haben
wir dann das mitochondriale Cytochrom
b-Gen, das zur Analyse auf Familien- und
Gattungsebene sehr gut geeignet ist und das
Kern-Gen RAG-1 amplifiziert und sequenzi-
ert. Die erhalten Sequenzen wurden aligniert
und mit geeigneten Phylogenieprogrammen
ausgewertet. Die Untersuchungsmethoden
wurden in WINK & SAUER-GURTH (2000,
2004), in STORCH et al. (2013) und in WINK
(2013) ausfiihrlich beschrieben. Eine sche-
matische Ubersicht ist in Abb. 2 dargestellt.

Bislang konnten wir 35 der 38 bekannten
Falkenarten der Gattung Falco sequenzieren.
Die daraus ermittelte molekulare Phylogenie
ist in Abb. 3 dargestellt. Wie man leicht er-
kennen kann, gruppieren sich die meisten
Falkenarten so, wie man es aufgrund mor-
phologischer Merkmale erwartet hatte (z.B.
DEL Hovo et al., 1994; WEICK, 1980; WHITE
et al, 2013a).

In dieser Ubersicht wollen wir uns nur die
Wanderfalken und die mit ihnen evolutionar
nah verwandten Arten genauer ansehen.
Die monophyletischen GroRfalken (Hiero-
falkengruppe), die F. rusticolus, F. cherrug,
F. biarmicus, F. jugger umfassen, bilden
die Schwestergruppe zu den monophyleti-
schen Wanderfalken. Ihre Mitglieder sind
genetisch ndher miteinander verwandt als
Falken in anderen Artkomplexen (siehe
Baumfalken, Merline; WINK et al., 2004,
2010; NITTINGER et al., 2005, 2007). Sie wer-
den dennoch gewdhnlich als eigenstandige
Arten abgetrennt. Interessanterweise ist der
australische RuRfalke (F. subniger), der die
Gruppe der GroRfalken in Australien 6kolo-
gisch vertritt, ein Mitglied der Hierofalken.

Wink: Molekulare Systematik und Phylogenie stidwestdeutscher Wanderfalken

Der Prariefalke (F. mexicanus), der frither
zu den Hierofalken gerechnet wurde, bildet
ein Schwestertaxon zur Wanderfalken-
Hierofalkengruppe, ahnlich wie der Bleifalke
(F. hypoleucos).

Systematik der Wanderfalken

Der Wanderfalke gehort zu den wenigen
Vogelarten mit einer kosmopolitischen
Verbreitung (Abb. 4). Vermutlich sind viele
Verbreitungsgebiete der Nordhemisphare
erst nach Ende der letzten Eiszeit besiedelt
worden und die dortigen Wanderfalken
bilden erdgeschichtlich betrachtet junge Po-
pulationen. Die Wanderfalken (F. peregrinus)
werden traditionell in 16 bis 19 Unterarten
unterschieden, deren Verbreitungsgebiet
sich unterscheidet. Bei der Interpretation
der Verbreitungskarte muss man beachten,
dass es zwischen den meist nur morpholo-
gisch und geographisch definierten Unter-
arten breite Kontaktzonen geben muss,
in denen eine natlrliche Durchmischung
stattfindet. Die heute vorkommenden Unter-
arten und lokalen Populationen des Wan-
derfalken kénnen zudem mit Wanderfalken
anderer genetischer Herkunft vermischt
sein, da genetisch nicht eindeutig definierte
Wanderfalken oder nicht die dort urspriing-
lich vorkommende Unterart im Zuge von
Auswilderungsprojekten in Nordamerika
und Europa vielerorts freigesetzt wurden.

Elf Unterarten des Wanderfalken konnten
wir genetisch charakterisieren. Wie aus
Abb. 5 ersichtlich, sind im Phylogramm die
Astlangen aller Unterarten des Wander-
falkens sehr kurz; dies bedeutet, dass sie
alle nah miteinander verwandt sind. Die
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Abbildung 4: Verbreitung der Unterarten des Wanderfalken (nach WINK et al., 2006).

Figure 4: Distribution of Peregrine Falcons (after WiNk et al., 2006).

genetischen Distanzen innerhalb der Unter-
arten liegen zwischen 0,01 und 0,8 %, was
auf eine Differenzierung innerhalb der letz-
ten 5000 bis 400000 Jahre hindeutet. Auch
BELL et al. (2014) und WHITE et al. (2013b)
fanden, dass die genetischen Distanzen des
Cytochrom-b Gens innerhalb der Wander-
falken zwischen 0,001 und 1 % betragen.

Phylogenetisch lassen sich nur wenige gut
definierte Untergruppen erkennen (Abb. 5):
Insbesondere ist der im Mittelmeergebiet
beheimatete F. p. brookei klar von den ande-
ren Wanderfalken abgetrennt; er clustert als
basale Gruppe innerhalb der Wanderfalken.
Falco p. macropus aus Australien, F. p. ba-
bylonicus aus Studost-Asien und F. p. minor
aus Afrika bilden vermutlich eigene Entwick-
lungslinien. Zum F. p. peregrinus-Cluster
zahlen alle Gbrigen Unterarten des Wan-
derfalken. Der Wiustenfalke, der traditionell
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als P. pelegrinoides behandelt wurde, ist
eindeutig ein Wanderfalke. Ihm sollte man
daher eher den Rang als Subspezies zu-
sprechen, was inzwischen von den meisten
Systematikern so gesehen wird. Ob man
den Taitafalken (F. fasciinucha) aus Afrika
als eigenstandige Art beintrachtet, ist eine
Frage des verwendeten Artkonzeptes (BELL
etal., 2014).

Welche Unterart des
Wanderfalken lebt in
Sudwestdeutschland?

Traditionell wird davon ausgegangen, dass
F. p. brookei nur im Mittelmeergebiet vor-
kommt und dass es eine klare Grenze zu
F. p. peregrinus gibt, der in Mittel-, Nord-
west- und Nord-Europa beheimatet sein
soll (Abb. 4).
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Abbildung 5: Molekulare Phylogenie der Wan-
derfalken und GroRfalken aufgrund von DNA-Se-
quenzen des Cytochrom b-Gens. Rekonstruktion
Uber Maximum Likelihood (Kimura2-Distanzalgo-
rithmus, Werte an den Asten sind Bootstrapwerte
in %) (Foto: Wanderfalke M. Wink).

Wink: Molekulare Systematik und Phylogeni

Figure 5: Molecular phylogeny of Peregrines and
hierofalcons based on nucleotide sequences of
the mitochondrial cytochrome b gene. Recon-
struction with Maximum Likelihood (Kimura2-
distance algorithm; values at nodes are bootstrap
values in %) (Photo: Peregrine Falcon, M. Wink).
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Um die Unterartenzugehorigkeit der Wan-
derfalken in Baden-Wirttemberg und dem
ibrigen Mitteleuropa zu kldren, haben wir
das Cytochrom b-Gen von inzwischen tber
300 Wanderfalken sequenziert. Unsere Pro-
ben stammen von nestjungen Wanderfalken,
die zwischen 2000 und 2012 vorwiegend in
Suddeutschland (insbesondere Baden-Wiirt-
temberg; wenige aus Rheinlandpfalz, Hes-
sen, Nordrhein-Westfalen und Ostdeutsch-
land) erbritet wurden. Wir hatten erwartet,
dass unsere Wanderfalken genetisch mit
F. p. peregrinus Ubereinstimmen wirden.
Die Analyse des Sequenzdatensatzes brachte
eine groRe Uberraschung, da wir eindeutig
zwei Gruppen von Sequenzen (nachfolgend
Haplotyp genannt) erkennen konnten.

Nur 38 % der beprobten mitteleuropdischen
Wanderfalken weisen den Haplotyp von
F. p. peregrinus, 62 % dagegen den Haplo-
typ von F. p. brookei auf, der eigentlich nur
im Mittelmeergebiet vorkommen sollte.
Da die mitochondriale DNA nur maternal
vererbt wird, miissen die Miitter der brookei-
Jungfalken ebenfalls den brookei-Haplotyp
aufweisen. Es kann sich hierbei um reiner-
bige brookei-Mutter, aber natirlich auch um
peregrinus x brookei-Mischlinge handeln.
Da die brookei- und peregrinus-Haplotypen
oft in benachbarten Horsten vorkommen,
missen wir davon ausgehen, dass die Alt-
vogelpopulation bei uns aus reinerbigen
brookei- bzw. peregrinus- Falken aber auch
aus von brookei x peregrinus-Mischlingen
besteht.

In einer Pilotstudie (WINK et al., 2006) ha-

ben wir auch einen nukledren DNA-Marker
mit hoher Auflésung untersucht, namlich
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Mikrosatelliten (zur Methodik siehe STORCH
etal., 2013). Unsere Mikrosatelliten-Analyse
konnte bestadtigen, dass bei uns F. p. pe-
regrinus, F. p. brookei aber auch brookei x
peregrinus-Mischlinge vorkommen (WINK
et al., 2010): Im Mikrosatelliten-Lokus NVH
fp89 wurden 5 Allele nachgewiesen. AT12
und AT13 sind die charakteristischen Allele
flr reine F. p. brookei aus dem Mittelmeer-
gebiet. Wanderfalken aus dem deutschen
brookei-Cluster weisen diese Allele jedoch
ebenfalls auf. Das heiflt, dass wir F. p. brookei
nicht nur Giber die maternal vererbte mtDNA
sondern auch Uber die biparental vererbte
Kern-DNA nachweisen kdnnen. Die beiden
Allele AT12 und AT13 haben wir bei Wan-
derfalken mit dem F. p. peregrinus-Haplotyp
nicht festgestellt. Das Allel AT6 kommt nur
bei F. p. peregrinus vor, aber auch bei den
deutschen brookei-Haplotypen nicht aber
bei den Falken aus dem Mittelmeergebiet.
Demnach muRB es sich bei ihnen —zumindest
teilweise — um Mischlinge handeln.

Wie kann man die Befunde interpretieren?
Auf dem Verbreitungskarten werden die
Areale der Unterarten immer scharf vonei-
nander abgegrenzt. Es ware aber naiv anzu-
nehmen, dass es eine strenge geographische
Trennung zwischen benachbarten Unter-
arten gibt. Eine mehr oder weniger groRe
Kontakt- oder Hybridzone ist theoretisch zu
erwarten. Ein bekanntes Beispiel flr dieses
Phdnomen aus der heimischen Fauna ist die
Aaskrdhe, die bekanntlich in Rabenkrdahe
(Corvus corone) und Nebelkrahe (C. cornix)
untergliedert wird. In Westdeutschland
treten Rabenkrahen auf, wahrend 6stlich
der Elbe die Nebelkrahen Gberwiegen. Wo
immer diese beiden parapatrischen Arten
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Region Anzahl Falken mit Haplotyp Tabelle 1: Haplotypen von Wander-

falken aus Deutschland, die zwischen

F. p. brookei F. p. peregrinus

Aktuell 2000 und 2012 beprobt wurden, und
Baden-Wiirttemberg 113 80 von '.\A/anderfalken aus Museums-

) bestanden, die vor 1960 gesammelt
Rheinland-Pfalz 5 7

wurden.

Nordrhein-Westfalen 5
Hessen, Bayern 2 Table 1: Haplotypes of German Pere-
Nordseekiiste grines sampled between 2000 and
Ostdeutschland 48 18 201% and of Peregrines from museum
Schweiz 17 6 specimens collected before 1960.
Summe 190 (62 %) 115 (38 %)
Vor 1960
Baden-Wiirttemberg 4
Bayern 9 7
Sachsen 1 21
Norwegen 3 10
Summe 17 (29 %) 42 (71 %)

aneinander stoRen, bilden sich 50 bis 120 km
weite Hybrid- oder Kontaktzonen, in denen
fertile Mischformen auftreten. Eine komplet-
te Durchmischung der Gesamtpopulation
erfolgt aber nicht. Daher betrachtet man
Raben- und Nebelkrdahe inzwischen als
eigenstandige Arten, manche Autoren spre-
chen von ,Halbarten” oder Semispezies, da
diese sich weiterhin untereinander kreuzen
kénnen.

Die Situation bei den Wanderfalken liegt
natilirlich noch etwas anders, da es sich ja
nicht um Arten, sondern um Unterarten
handelt, die sich bekanntlich leicht mischen
kénnen. Unsere genetischen Daten deuten
darauf hin, dass zumindest groRe Teile von
Mitteleuropa eine Kontaktzone zwischen
F. p. peregrinus und F. p. brookei darstellen.
War dies immer schon so oder entstand die-
se Situation erst nach dem Zusammenbruch
der mitteleuropdaischen Population um 1970
(ROCKENBAUCH, 1998, 2002)?

Man kdnnte argumentieren, dass urspriing-
lich nur F. p. peregrinus in Siddeutschland
vorkam, dass aber in den Zeiten, als die
mitteleuropaische Wanderfalkenpopulati-
on zusammenbrach, F. p. brookei aus dem
Suden Uber die Burgundische Pforte in die
freien Bereiche im Norden einwanderte und
so F. p. peregrinus ersetzte. Um diese Frage
zu kldren, haben wir Gber 50 alte Wanderfal-
kenbalge aus Museen aus der Zeit vor 1960
untersucht. Wie man Tab. 1 entnehmen
kann, existierte offenbar bereits vor dem Po-
pulationszusammenbruch und den Einbir-
gerungsmalinahmen in Mitteleuropa eine
Kontaktzone: Unter den Béalgen fanden wir
17 brookei-Haplotypen und 42 peregrinus-
Haplotypen (Tab. 1.).

Angeregt durch die Erfolge der Wander-
falkennachzuchten und -auswilderungen
in den USA wurden auch in Deutschland
Zuchtprogramme initiiert und zwischen
1975 und 2000 insgesamt 900 Wanderfalken
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in Nordhessen, Niedersachsen und Ost-
deutschland ausgewildert (also weit von
Stddeutschland entfernt). Wir haben
31 Blutproben von Zuchtfalken, die uns
Prof. Dr. C. Saar zur Verfligung stellte, gene-
tisch untersucht. Darunter wiesen 29 den
brookei-Haplotyp auf. Es ist deshalb nicht
vollig auszuschlieRen, dass die in Nord- und
Ost-Deutschland heute vorkommenden
brookei-Haplotypen auch auf ausgewilderte
Wanderfalken zuriickgehen. Aber auch eine
Einwanderung von den brookei bzw. brookei-
Mischlingen aus Siiddeutschland, wo die
Bestdnde sich deutlich friiher erholten als
in Ostdeutschland, erscheint moglich. Das
kann man auch dem Vergleich der Anteile
an peregrinus zu brookei in Sachsen vor dem
Zusammenbruch der Wanderfalkenpopula-
tion und nach Erholung der Bestdnde und
AuswilderungsmalRnahmen entnehmen:
Lag der Anteil friiher bei 21:1 so liegt heute
das Verhéltnis peregrinus zu brookei bei ca.
1:3 in Ostdeutschland; d.h. die Verhaltnisse
haben sich komplett verandert.

Fir Siddeutschland und die Schweiz ha-
ben wir jedoch eine andere Situation: Es
wird angenommen, dass die heute dort
vorkommenden Falken unmittelbar auf die
alte Restpopulation zuriickgehen, da es in
Baden-Wirttemberg niemals zu legalen
Auswilderungen gekommen ist und keine
Einwanderung der ausgesetzten nord-
deutschen Falken beobachtet wurde (Ro-
CKENBAUCH, 2002). In Suddeutschland lag
der Anteil von brookei zu peregrinus in den
Jahren vor dem Zusammenbruch nahezu
bei 13 : 11 und damit dhnlich (113 : 80)
wie im Zeitraum 2000-2012 (Tab. 1). Auch
dieses Argument starkt die Annahme,
dass es in Siddeutschland immer schon
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eine Hybridzone zwischen peregrinus und
brookei gab. In der Schweiz, die ndher an
das Mittelmeergebiet heranreicht, liegt
der Anteil an brookei mit 73 % noch hoher
als in Stiddeutschland. Betrachtet man die
Verteilung der peregrinus und brookei Hap-
lotypen vor dem Zusammenbruch, so kann
man einen Gradienten in der Kontaktzone
erkennen, mit einem héheren brookei-Anteil
im Siden und eine Zunahme von peregrinus
in Ostdeutschland und Norwegen.

Es wurde spekuliert, dass die gebdudebri-
tenden Wanderfalken Nachkommen der
ausgewilderten Falken waren. Nach unseren
Analysen finden wir aber beide Haplotypen
bei sliddeutschen Felsbritern als auch bei
Gebdudebritern im menschlichen Sied-
lungsbereich. Da in Stiiddeutschland, wie
oben ausgefiihrt, keine Aussetzungen oder
nennenswerte Einwanderungen erfolgten,
musste es sich bei den Gebdudebritern
in den Stadten eher um eine 6kologische
Anpassung handeln, die von der Genetik
unabhéangig ist. Dies ware also eher eine
Urbanisierung, wie sie bei vielen anderen
Vogelarten im letzten Jahrhundert beobach-
tet wurde (z. B. Amsel, Ringeltaube, Habicht,
Sperber; WINK, 2013). Diese Fragestellung
ist noch nicht abschlieBend zu beantworten,
sondern bedarf weitergehender Analysen.

Ausblick

Der Wanderfalke gehort offenbar zu den
jungen Arten, die sich erstinnerhalb der letz-
ten Eis- und Warmzeiten vor 200000 Jahren
differenziert und sich an unterschiedliche
Lebensrdume angepasst haben. Variationen
in GrofRe und Farbung sind daher als eher
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adaptive Merkmale und daher als Anpassun-
gen an die unterschiedlichen Lebensraume
zu sehen als taxonomische Marker. Da eine
starke Vermischung der Haplotypen (und da-
her der Unterarten) nachgewiesen werden
kann, muss eine systematische Differenzie-
rung in klar abgegrenzte Unterarten (bis auf
F. p. brookei) Gberdacht werden. Auch die
Differenzierung und weltweite Ausbreitung
des modernen Menschen (Homo sapiens)
scheint nach einem dhnlichen Muster zu
verlaufen, bei dem ethnische und morpho-
logische Unterschiede, aber keine genetisch
definierbaren Unterarten, existieren (STORCH
et al,, 2013).

Dank

Frau H. Sauer-Girth, S. Ubbing und di-
verse Auszubildende waren fiir die DNA-
Isolierung, PCR und DNA-Sequenzierung
der Falken, die in diese Untersuchung
einflossen, verantwortlich. Proben wurden
uns dankenswerterweise von vielen Mit-
arbeitern der AGW zur Verfligung gestellt.
Balge konnten in folgenden Museen be-
probt werden: Zoologische Staatssammlung
Minchen, Naturhistorisches Museum Basel,
Senckenberg Museum fur Naturkunde Gor-
litz, Senckenberg Museum fiir Naturkunde
Dresden, Natural History Museum Oslo, und

Naturmuseum Solothurn.

Zusammenfassung

Wink, M. (2015): Molekulare Systematik und Phylogenie der Wander-
falken Falco peregrinus in Stidwestdeutschland. In: RAU, F.,, R. LUHL &
J. BECHT (Hrsg.): 50 Jahre Schutz von Fels und Falken. Ornithol. Jh. Bad.-
Wiirtt. 31 (Sonderband): 175-188.

Aufgrund von DNA-Analysen nimmt man an, dass die Falken (Familie
Falconidae) nicht mit anderen Greifvégeln (Accipitriformes) verwandt
sind, sondern mit Papageien vor rund 60 Millionen Jahren einen gemein-
samen Vorfahren teilten. Die Gattung Falco ist monophyletisch. Die geo-
graphisch definierten Unterarten des Wanderfalkens (Falco peregrinus)
sind genetisch sehr dhnlich und vielfach nicht differenzierbar, was auf ein
junges evolutiondres Alter hindeutet. Bisher wurde angenommen, dass
in Mittel- und Siideuropa die Wanderfalken-Unterarten Falco peregrinus
peregrinus (Zentraleuropa) und F. p. brookei (Mittelmeergebiet) vorkom-
men. Die phylogeographischen Analysen belegen, dass es keine klare
geographische Trennung der beiden Unterarten gibt, sondern dass in
Mitteleuropa bereits beide Unterarten bzw. Mischlinge beider Unterarten
nebeneinander vorkommen, d.h. Stiddeutschland stellt eine Hybridzone
beider Unterarten dar. Durch Auswilderung von F. p. brookei in Nord- und
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Ostdeutschland wurde diese Situation dort, aber nicht in Stiddeutschland
vermutlich verstdrkt. Genetische Analysen von alten Wanderfalkenprd-
paraten belegen, dass auch schon vor dem Populationszusammenbruch
in Mitteleuropa (vor allem in Stiddeutschland) bereits beide Unterarten
lebten, so dass wir von einer breiten alten Kontaktzone ausgehen miissen.
Die vermehrt festgestellten Gebdiudebrtiter in Stddten gehen vermutlich
nicht auf Auswilderung oder genetische Differenzierung, sondern auf
Verstddterung, d.h. eine 6kologische Adaptation, zurtick.

Summary

WINK, M. (2015): Molecular systematics and phylogeny of Peregrine
Falcon Falco peregrinus in Southwestern Germany. In: RAU, F., R. LUHL &
J. BECHT (eds.): 50 Jahre Schutz von Fels und Falken. Ornithol. Jh. Bad.-
Wiirtt. 31 (special issue): 175—188.

Genomic analyses have revealed that falcons (family Falconidae) are
not related with other raptors (Accipitriformes) but that they share a
common ancestor with parrots some 60 million years ago. The genus
Falco is monophyletic. The subspecies of the cosmopolitan Peregrine
(Falco peregrinus) are mostly defined by their geographic distribution.
Genetically, most subspecies are very similar or undistinguishable, indi-
cating a young speciation in this species. In Central and Southern Europe,
two subspecies are traditionally recognised: Falco peregrinus peregrinus
in Central Europe and F. p. brookei in the Mediterranean region. Our
phylogeographic analyses clearly indicate that no clear boundaries exist
between both subspecies. On the contrary, in Central Europe we find both
subspecies together and apparent hybrids between them, indicating a
broad contact zone. During reintroduction, F. p. brookei had been re-
leased in Northern and Eastern Germany, which might have influenced
the situation there. But the analysis of old museum specimens of the
Peregrine before the population crash and the reintroduction program
shows that both subspecies were present in Southern Germany already
50-100 years ago, indicating the existence of an old and broad contact
zone. The occurrence of Peregrines nesting on buildings and towers in
urban environments appears to be independent from release or genetic
background; more likely it is an ecological adaptation, as seen in several
other urbanization events of birds.
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