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Mitochondriale DNA als Sonde fiir Verwandtschaft — vom Artkomplex der
Groffimowen zu den Neandertalern und anderen Europiern

Von Giinter Hauska'

Die Hauptaufgabe der Evolutionsforschung ist es, die biologische Vielfalt zu erkldren, und
schon seit Darwin war eine ihrer zentralen Fragen, wie denn Arten entstehen. Dazu schrieb
T. Dobzhansky im Jahre 1937: Evolution is a change in the genetic composition of populati-
ons“. Nach ihm erfolgt die Aufspaltung einer urspriinglichen Bevélkerung in zwei reproduktiv
getrennte Tochterpopulationen durch Differenzierung zumindest der Genloci, die fiir die Repro-
duktion verantwortlich sind. Diesen Gedanken hat Ernst Mayr, der ,,Darwin des 20. Jahrhun-
derts* - 2005 im Alter von 100 Jahren verstorben - aufgegriffen und besonders eindringlich in
seinem Spétwerk herausgearbeitet®.

Eine biologische Art ist nach dem ,,biologischen Artkonzept* (BSC: biological species con-
cept) von E. Mayr eine von anderen Arten abgegrenzte Fortpflanzungsgemeinschaft mit einem
eigenen Genpool, der durchaus vielfdltig sein kann und auch sogenannte Polymorphismen der
einzelnen Gene enthalten kann. Dem BSC steht das ,,phylogenetische Artkonzept*“ (PSC) ge-
geniiber, welches die Abstammung aller Artgenossen von einem gemeinsamen Vorldufer als das
entscheidende Artkriterium ansieht. In der Tradition von Ernst Mayr hat Andreas Helbig, ein
fithrender Populationsgenetiker unter den Ornithologen, der ebenfalls 2005 noch jung verstorben
ist [1], diese beiden Konzepte miteinander verglichen [2]. Obwohl sich die Vertreter der beiden
Artkonzepte heftig bekdmpfen, ist festzuhalten, dass beide den Artbegriff von der genetischen
Vielfalt her definieren und nicht nach dem ,,idealen Phinotyp* einer Art’.

Einsichtig ist die Artbildung durch die Unterbindung des reproduktiven Genflusses nach geogra-
phischer Aufspaltung einer Population (allopatrische Artbildung). Schwieriger zu erkldren ist die
sympatrische Artbildung, also die Aufspaltung einer urspriinglichen Population in ein und dem-
selben Lebensraum, wie sie bei den Fischen der zentralafrikanischen Seen erfolgt sein muss [3].
Dabei kamen wahrscheinlich Variationen der sexuellen Selektion und Anpassungen an verschie-
dene Nahrungsquellen ins Spiel. Ob nun allo- oder sympatrische Artentstehung, vielfach beginnt
die Aufspaltung nicht in den Genen, sondern zunichst mit Unterschieden im (Paarungs-)Verhalten
(prazygotische Paarungsbarrieren), was relativ rasch auftreten kann und beim Vogelgesang beson-
ders auffillig ist. Es beginnt also damit, dass man sich nicht mehr versteht und dass die Mitglieder
der verschiedenen Populationen bei der Paarung unter sich bleiben. Erst allmahlich folgen geneti-
sche Unzuldnglichkeiten, speziell die Unfruchtbarkeit der Hybriden (postzygotische Barrieren).

iiberarbeites Manuskript eines Vortrags vom 14. Juni 2006 im Naturkundemuseum Ostbayern, Regensburg. Der Autor
ist Frau Dr. Dorit Liebers-Helbig vom Deutschen Meeresmuseum in Stralsund fiir ihre hilfreiche Unterstiitzung zu
besonderem Dank verpflichtet.

Dem bedeutenden Biologen, welcher sich vom bayerischen Vogelkundler zum international wirkenden Theoretiker
der Biologie entwickelt hat, sind zahlreiche Nachrufe gewidmet worden, darunter auch in unserem Kreis von Judith
Korb zu unserer Frithjahrstagung 2005 (s. Jahresbericht der OAG Ostbayern Nr. 28 (2005), S. 58).

Ernst Mayr hat daran das ,,Wagnis* gekniipft, den Platonismus und seine den Geist des Abendlandes beherrschende
Rolle zu kritisieren.
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Besonders wirksam fiir die allopatrische Artbildung ist es, wenn die Zahl der auswandern-
den Individuen und damit die Auswahl ihrer Gene aus dem Genpool einer Gesamtpopulati-
on klein ist (Griindereffekt), was immer dann zutrifft, wenn die geographischen Hindernisse
hoch sind. Diese Form der Artbildung ist einleuchtend fiir das Beispiel der Darwinfinken im
Archipel der Galapagosinseln erldutert worden [4]. Es kann jedoch auch zur Aufspaltung von
Arten kommen, wenn der Genfluss nicht total unterbunden wird, sondern blof eingeschrankt
ist, sodass es zu Zonen in der geographischen Verbreitung einzelner Arten kommt, in de-
nen Hybridformen ihrer Varianten auftreten (,,Semispezies®, z.B. Raben- und Nebelkrihe).
Einen Spezialfall der Artenbildung in dieser Hinsicht stellt das Konzept der ,,Ringspezies*
dar. Es handelt sich dabei um eine Art, welche sich um ein uniiberwindbares, geographi-
sches Hindernis ausbreitet, ohne dass es entlang des Ausbreitungsweges zu einer Einschrén-
kung des reproduktiven Genaustauschs kommt, wohl aber zu Unterschieden in der geneti-
schen Vielfalt an den Fronten der Ausbreitung. Treffen diese Fronten nach der Umkreisung
des Hindernisses wieder zusammen, so mogen die Unterschiede — meist nur priazygotischer
Natur - fiir eine vollstindige reproduktive Durchmischung zu grof8 geworden sein. Auch
dieses Konzept wurde von Ernst Mayr formuliert [s.5], der es speziell in der Verbreitung
des Artenkomplexes von Silber- und Heringsméwe um den Nordpol herum verwirklicht
sah (Abb. 3A). Die Kolonisation soll danach von einem aralo-kaspischen Refugium aus be-
gonnen haben, in dem heute noch die Steppenméwe L. cachinnans siedelt. Einerseits auf
dem Weg nach Westen, zum Mittelmeer und zum Atlantik, andererseits nach Norden, ent-
lang der Kiisten Nordeuropas und Sibiriens, weiter nach Nordamerika und wieder zuriick
nach Europa sollen sich neun Arten entwickelt haben. Dazu unten mehr. Die Mantelméwe
(L. marinus) und die Eisméwe (L. hyperboreus) wurden von E. Mayr als vom Silber/Herings-
mowen-Komplex getrennte Arten angesehen und nicht in Betracht gezogen.

Was sagt die moderne Molekularbiologie dazu? Gerade die Unterscheidung der Groimowen-
arten stellt ja fur jeden Feldornithologen eine Herausforderung dar, was durch die Entwicklung
ihres Federkleids tiber vier Jahre hin noch zusétzlich erschwert wird [6]. Zweifellos hat in letzter
Zeit die rasante Entwicklung der molekulargenetischen Methodik, speziell durch das Verfahren
der Sequenzierung des Erbguts (DNA: Desoxyribonukleinsdure), im Verein mit computerge-
stlitzter Statistik zu einem enormen Aufschwung der Untersuchung biologischer Arten und ihrer
Verwandschaftsverhiltnisse, also der Taxonomie gefiihrt. Als genetischer Marker steht dabei
die DNA von Mitochondrien (mt-DNA) im Vordergrund. Was sind Mitochondrien, und warum
eignet sich gerade ihre Erbsubstanz besonders gut als Sonde fiir die Artverwandtschaft?

Mitochondrien und ihr Erbgut

Mitochondrien sind Organellen in den Zellen (subzelluldre Kompartimente) aller héheren Or-
ganismen (Eukaryoten, d.h. Tiere, Pflanzen und Pilze, im Unterschied zu den niederen Orga-
nismen/Bakterien, den Prokaryoten). Mitochondrien sind die ,,Kraftwerke™ der eukaryotischen
Zellen und stellen iiber die Atmung den Organismen die Energie in Form von ATP (Adenosintri-
phosphat) fiir ihren weiteren Stoffwechsel und andere Leistungen zur Verfiigung. Eine Vielzahl
von Indizien belegt, dass Mitochondrien vor etwa 2 Milliarden Jahren als Bakterien in eine
Ur-Eukaryotenzelle eingewandert sind. So besitzen sie noch einen Rest eigenen Erbguts, die
mitochondriale DNA (mtDNA).
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8 Hauska, Mitochondriale DNA als Sonde fiir Verwandtschaft

Die DNA aller Organismen besteht aus den vier Basen A,T, C und G (Adenin, Thymidin, Cyti-
din und Guanin); in Verbindung mit Zucker und Phosphat: 4 Nukleotide. Diese Basen haben die
Eigenschaft, sich spezifisch zu paaren, und zwar A mit T und C mit G. In dieser spezifischen
Basenpaarung liegt die Information der Erbsubstanz begriindet. Sie fiihrt zum verdrillten Faden
von zwel komplementdren, gegenldufigen Strangen (DNA-Doppelhelix) in festgelegter Folge
(Sequenz), etwa:

Bei der Vererbung wird jeder der beiden Strange durch die DNA-Polymerase repliziert, so dass
aus einem Doppelstrang zwei identische neue entstehen. Dabei konnen Fehler, z.B. durch Ba-
senaustausch (Substitutionen) auftreten, wodurch es zu Mutationen in der Erbsubstanz kommit.
Isolierte DNA kann man heute im Reagenzglas durch die ,,Polymerase-Kettenreaktion PCR
(polymerase chain reaction) kiinstlich vermehren und dann sequenzieren.

Vor sechs Jahren wurde die Sequenz des gesamten menschlichen Erbguts von iiber 3 Milliarden
Basenpaaren (bp) verdffentlicht - eine enorme, konzertierte Leistung der molekulargenetischen
Forschung. Die Sequenz der mtDNA des Menschen war schon gut zwei Jahrzehnte frither be-
kannt. Sie ist ,,bloB* 17.000 bp lang und ldsst sich daher fiir vergleichende Untersuchungen von
Bevolkerungen leichter handhaben. Aufihr liegen nur 35 Gene (Abb.1) gegentiber 30.000 Genen
im Gesamtgenom (Tabelle 1).

Tabelle 1 — Ausmafie der Erbsubstanz einiger Organismen im Vergleich zu Mitochondrien

Grofle (bp)/ Zahl der Gene/ nx = Zahl der Kopien pro Zelle

Darmbakterium 4.6 x 10% 4.300 1 mal

Hefe 12 x 109/ 6.300 1 bis 2 mal
Fliege 1,4 x 10% 14.000 2 mal
Minipflanze 1,4 x 10% 26.000 2 mal
Mensch 3,2 x10% 30.000 2 mal
mtDNA 1,7 x 104 37 ca. 100 mal (Mensch)

Am Start der Ablesung (Replikationsstartpunkt = Kontrollregion) befindet sich eine hypervariab-
le Region (HVR-1, 360 bp lang, von Position 16.024 zu 16.384), in der etwa alle 1000 Jahre eine
Mutation auftritt. Diese ,,molekulare Uhr* 14uft rasch und eignet sich daher besonders gut fiir die
Untersuchung der jiingsten Geschichte von Populationen, etwa innerhalb der letzten 2 Millionen
Jahre, z.B. fiir die Kldrung der Entwicklung der Gattungen Larus und Homo im Quartir. Um
langer zurtickliegende Ereignisse zu erfassen, etwa die Aufspaltung des Stammes der Sdugetiere
im Tertidr, greift man auf Gene zuriick, die fiir Proteine kodieren; im Falle der mtDNA z.B. auf
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die Gene fiir die Cytochromoxidase (mittelschnelle ,,Uhr). Noch weiter zuriick, bis an den Ur-
sprung des Lebens, gelangt man durch den Vergleich der Gene fiir die ribosomale RNA* (s. 16S
rRNA in der mtDNA). Diese Gene verdndern sich am langsamsten, sind also besonders ,,konser-
vativ*, weil sie fiir die Proteinbiosynthese an den Ribosomen* verantwortlich sind, die sich nicht
verindern ,,darf”, wenn der Organismus keinen Schaden nehmen soll (langsamste ,,Uhr").
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Abb.1: Organisation der mtDNA von Wirbeltieren.

Das Schema gilt fiir das Haushuhn [7] und entspricht der mtDNA aller Wirbeltiere, mit nur klei-
nen Abweichungen. Die mtDNA ist ringférmig und ist etwas weniger als 17.000 Basenpaare (bp)
lang (16.755 fiir das Huhn, 16.589 fiir den Menschen). Sie enthélt 37 Gene; 22 sind klein und
kodieren fiir tRNA zur Aktivierung der 20 verschiedenen Aminosduren in der mitochondrialen
Proteinbiosynthese (kleine Abschnitte im Schema mit einzelnen Grofbuchstaben als Kiirzel fiir
die verschiedenen Aminosiuren). GroBere Gene kodieren ribosomale RNA (12- und 16S rRNA),
sowie fiir Proteinkomplexe der Atmung — 6 fiir die NADH-Dehydrogenase (ND1-6), fiir die
Cytochrom-Oxidase (COI-III) und 2 fiir die ATPase. Im oberen Teil der Abbildung liegt der ,,D-
loop®, eine Kontrollregion mit dem Startpunkt fiir die Replikation. Darin liegt die HVRI, eine
etwa 400 bp lange, hypervariable Region, welche sich zur Rekonstruktion der jiingeren Abstam-
mungsgeschichte von Arten und Populationen eignet (s. Text fur die weitere Erlduterung).

¢ Ribosomen sind submikroskopische Partikel und stellen die molekularen Ubersetzungsmaschinen der genetischen
Information in der DNA-Sequenz in die Sequenz der Aminoséuren in den Proteinen (Enzyme, Strukturproteine, etc.)
dar. Sie kommen universal in den Zellen aller Organismen vor und bestehen aus Proteinen und Ribonukleinsduren
(rRNA).
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10 Hauska, Mitochondriale DNA als Sonde fiir Verwandtschaft

Bei der Befruchtung gehen die Mitochondrien der Spermien verloren. Daher wird die mtDNA
von der Eizelle unvermischt an die Nachkommen weitergegeben und man kann damit nicht nur
die Abstammung von Arten, sondern auch innerartliche Abstammungslinien verfolgen, aller-
dings nur die der Miitter. Ein weiterer Vorteil ist, dass die mtDNA in den Zellen in etwa 100
Kopien vorliegt, gegeniiber nur zwei der restlichen Erbsubstanz (Tabelle 1). Daher lésst sie sich
durch PCR auch noch aus Fossilien vervielfachen und dann sequenzieren. Dies ist von grof3em
Wert in der modernen Evolutionsforschung, speziell in der Paldogenetik. So hat man z.B. {iber-
priift, ob der Neandertaler ein Vorfahre des modernen Menschen ist, oder ob er eine Nebenlinie
darstellt’. Zunichst aber zu den GroBmowen.

Der Groméwenkomplex

Der durchschnittliche Vogelbeobachter unserer Region kennt die Silber-, Mantel- und Herings-
mowe und hitte gerne auch noch die Eis- und Polarmdwe gesehen. Ich selbst meinte, die beiden
vor 5 Jahren in Japan, auf Hokkaido neben anderen ,lifers* wie Riesenseeadler, Mandschuren-
kranich und ,,Blakiston’s fish owl** beobachtet zu haben, muss aber heute erkennen, dass es sich
damals um die Kamtschatkamoéwe und wahrscheinlich um die Beringméwe gehandelt hat. Den
meisten von uns ist auch die Aufspaltung in Silber- und Weilkopfméwe bekannt. Schon weniger
geldufig ist die weitere Untergliederung der Weilkopfmoéwe in Steppen- und Mittelmeermowe.
Die im Internet zugédngliche internationale Vogelliste hat unter den Larus-Arten die Auftrennung
der WeiBBkopfmowe in mehrere Arten noch nicht vorgenommen, und auch im géngigen Feldfiih-
rer von Swensson et al. wird diese unter ,,WeiBkopfmowe* blof3 diskutiert [8].

Im ,,Handbuch der Vogel Mitteleuropas® von 1982 unterscheidet J. Haffer 15 Arten der Gattung
Larus mit 35 Unterarten [9], ohne dass er den Gromowenkomplex abschlieend klaren konnte.
Andreas Helbig, Dorit Liebers und Peter de Knijff haben daher die mtDNA zu Rate gezogen. In
ihren jiingst erschienenen Arbeiten haben sie 410 Blutproben von 21 Groméwentaxa aus 53 Brut-
kolonien (= 53 Populationen) untersucht, wobei eine statistische Sequenzanalyse der HVR1-Re-
gion + Cytochrom b (ca. 1600 bp) in der mt-DNA vorgenommen wurde [5,10]. Sie basiert auf der
im Internet zugédnglichen Dissertation von Dorit Liebers, worin gar 1217 Blutproben ausgewertet
worden waren [11]. Die Essenz der Analyse ist in Abb. 2 wiedergegeben. Sie zeigt die 196 ge-
fundenen Varianten (Allele, Haplotypen, Polymorphismen)® der Kontrollregion (HVR1) in einem
Verzweigungsmuster (Cladogramm) bei den 1217 untersuchten Individuen von GroBméwen.

Zunichst sei festgehalten, dass die Gesamtprobe in zwei Gruppen zerfdllt. Daher ist anzuneh-
men, dass sich der rezente Artenkomplex der GroBmowen aus zwei urspriinglichen Populationen
entwickelt hat, die vor etwa 300.000 Jahren in unterschiedlichen Refugien existiert haben —

5 Kiirzlich ist es durch die Verbesserung der Methodik gelungen, auch nukleare DNA aus Fossilien zu sequenzieren und
es wurde angekiindigt, dass in zwei Jahren die gesamte Erbsubstanz des Neandertalers entschliisselt sein wird und das
Ergebnis der mtDNA iiberpriift werden wird.

©  Als Allel wird das einzelne Gen an einem bestimmten Ort (Genlocus) in der Erbsubstanz bezeichnet. Die Korperzellen
der Tiere besitzen einen doppelten Chromosomensatz, d. h. sie sind diploid und haben fiir jedes Gen zwei Allele. Die
Geschlechtszellen tragen dagegen nur einen einfachen Chromosomensatz, sie sind haploid mit jeweils nur einem Allel
fiir jedes Gen. Als Haplotyp wird die jeweilige Form eines Allels in einer Population bezeichnet. Unter genetischem
Polymorphismus versteht man das Vorkommen verschiedener Haplotypen in einer Population.
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Abb. 2A: Aufspaltung von Haplotypen der HVR1-Region in der mtDNA bei GroBmowen.

Das Cladogramm (unbewurzelter Stammbaum) entstammt der im Internet zugénglichen Disser-
tation von Dorit Liebers [11]. Es umfasst die 196 Haplotypen (Aste), die in 1217 Individuen von
21 Groimoéwentaxa gefunden wurden. Sie sind in den Gruppen Al, A2, B-H zusammengefasst.
Die Zahlen an den Asten entsprechen den Hiufigkeiten der Haplotypen an den Verzweigungen
(Summe = 1217). Thre Lange ist der Zahl der Unterschiede proportional. Der MaRstab entspricht
1% Unterschied, entspricht also etwa 4 verschiedenen bp in HVR1. Das Cladogramm spaltet sich
deutlich in zwei Gruppen auf (s. Text).

moglicherweise in der vorletzten Eiszeit (RiB3-Eiszeit). Die Zuordnung der Haplogruppen macht
deutlich, dass nicht jede Grofmowenart abstammungsmiBig einheitlich (monophyletisch) ist
und damit dem phylogenetischen Artkonzept entsprache (Abb.2B): Wohl sind die Mittelmeer-
und Armenienmdwe monophyletisch — ihnen entsprechen die Haplogruppen Al und A2 - aber
schon die Mantel- und die Steppenmowe zerfallen jeweils in zwei Gruppen, welche zwar nahe
verwandt sind, aber nicht streng auf einen gemeinsamen Vorfahren zuriickgehen — sie sind ,,pa-
raphyletische* Arten. Noch drastischer ist die Uneinheitlichkeit der Abstammung bei der Silber-
und der Eismowe, deren verschiedene Haplotypen sich im Cladogramm sogar tiber die Aufspal-
tung von Clade I und II hinweg verteilen und die daher polyphyletisch sind, zumindest, was ihre
mtDNA betrifft. Die Populationen der beiden Arten miissen in der Vergangenheit jeweils mehr-
fach auseinandergedrangt und wieder in reproduktiven Kontakt gekommen sein, was bis an die
Waurzel des Stammbaums der GroSméwen zuriickreicht. Im Taxon der Heringsmoéwe (L. fuscus)
und der mit ihr verwandten westsibirischen Tundramowe (L. heugleni) findet sich hauptsiachlich
mtDNA der Haplogruppe G1. Bemerkenswerterweise stammt von diesen Gromdwen, die ein
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L.argentatus L.hyperboreus

Abb. 2B: Aufspaltung von Haplotypen der HVR1-Region in der mtDNA bei Grofméwen.

Vorkommen der Haplogruppen bei ausgewdhlten GroBmoéwenarten; durchgezogene Ellipsen
zeigen an, dass die erfassten Haplotypen weitgehend in nur einem Méwentaxon vorkommen,
strichlierte Ellipsen kennzeichnen Typen, welche auf verschiedene Taxa verteilt sind.

ausgeprigtes Zugverhalten zeigen, die Dominikanerméwe ab (Haplogruppe G2), welche in die
stidliche Hemisphire ausgewandert ist. Ebenfalls naher verwandt dazu sind die ostsibirischen
Arten mit der Haplogruppe H, die auch die nordpazifischen Arten, sowie die Mongolenmowe
und die nordamerikanische Kanadaméwe umfasst.

Was lésst sich aus diesen umfangreichen, teils iiberraschenden Ergebnissen folgern?
Der grofite Unterschied in der mtDNA besteht unerwarteterweise zwischen den hellmanteli-
gen Arten der Mittelmeer- und Steppenmdwe, also innerhalb der ,.alten Art“ Weilkopfmowe.
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Die Mantelfarbe der Grofmowen ist daher kein entscheidendes Artenmerkmal, dhnlich wie die
Hautfarbe beim Menschen [12]. Das Ringspeziesmodell trifft fiir den Silber/Heringsmowen-
Komplex nicht in der eingangs ausgefiihrten, von E. Mayr angenommenen Weise zu (Abb.3A).
Allerdings kénnten wir gerade Augenzeugen eines anderen Ringschlusses innerhalb der nahe
verwandten Arten Herings-, Tundra-, Ostsibirien-, Kanadam6we in gegenldufiger Richtung sein.
Die ersten Heringsm6éwen haben nédmlich iiber den Nordatlantik hinweg in Kanada Fuf3 gefasst
und scheinen sich nicht mit der Kanadamowe zu mischen.

Die Differenzierung der Gromowenarten und ihre Verteilung auf der nordlichen Hemisphére in
den letzten 2 Millionen Jahren, dem Quartér mit seinen zehn oder mehr Eiszeiten, geschah haupt-
sdchlich und mehrfach iiber die Aufspaltung der Populationen durch Zuriickdrangung auf Refugi-
en und Wiederausbreitung mit erneutem Kontakt der in Allopatrie verdanderten Subpopulationen.
Je nach dem Ausmal der pré- und postzygotischen Verdnderungen wéhrend der Trennung kam
es dabei mehr oder weniger wieder zu Hybridisierungen. Im Vergleich zu dem Konzept von E.
Mayr in Abb.3A sind die jiingeren Vorgénge fiir den GroBteil der Arten in Abb.3B dargestellt. Die
Urpopulation der heutigen GroBmoéwen wurde in der nérdlichen Hemisphire vor etwa 300.000
Jahren in zwei Refugien aufgespalten, ein nordatlantisches fiir den gemeinsamen Vorfahren der
Mowen mit den Haplotypen A-C und ein aralo-kaspisches fiir die Haplotypen D-H.
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Abb. 3: Vorstellungen zur Differenzierungs- und Ausbreitungsgeschichte des holarkti-
schen Grofmowenkomplexes.

A) nach dem Ringspeziesmodell von Geyr von Schweppenburg und Ernst Mayr [s. ref. 10]

B) nach Liebers et al. [10]; Refugien sind von Ellipsen umrandet, Pfeile geben die Ausbrei-
tungswege in grober Zeitfolge wieder (durchgezogen = frith, moglicherweise in der vorletzten
Zwischeneiszeit, gestrichelt = mittel, in der letzten Zwischeneiszeit, punktiert = jiingst, nach der
letzten Eiszeit); argentatus — Silbermowe, armenicus — Armenienmoéwe, atlantis und michahel-
lis — Mittelmeermowen, barabensis und heuglini, Tundramdwen, cachinnans — Steppenmowe,
fuscus — Heringsmowe, glaucescens — Beringméwe, glaucoides — Polarméwe, marinus — Man-
telméwe, mongolicus — Mongolenmdwe, schistisagus — Kamtschatkamoéwe, smithsonianus — Ka-
nadamowe, vegae - Ostsibirienméwe
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In der aralo-kaspischen Region befindet sich heute noch das Zentrum der Steppenméwe, L. ca-
chinnans. Sie hat dort am langsten ausgeharrt, und die ihr eigene Haplogruppe Al zeigt daher
auch die hochste Vielfalt, dhnlich den Haplotypen in den menschlichen Bevolkerungen von Afri-
ka. Von der aralo-kaspischen Region aus wurde im Einklang mit E. Mayr zuerst Sibirien koloni-
siert (Tundramoéwe, L. heuglini und Ostsibirienmdwe, L. vegae), von wo aus anschlieBend Nor-
deuropa (Heringsmoéwe, L. fuscus) und Nordamerika (Kanadaméwe, L. smithsonianus) besiedelt
wurden. Jiingere Ausbreitungen von der nordostsibirischen Region her betreffen die Polarméwe
(L. glaucoides), die Beringmowe (L. glaucescens), sowie die Kamtschatkamowe (L . schistisagus)
und die Mongolenméwe (L. mongolicus). Die Heringsmowe hat sich mittlerweile wie erwéihnt
mit den Unterarten L. fuscus intermedius und L. fuscus graellsii iiber den ganzen Nordatlantik
ausgedehnt und kommt dort gemeinsam mit der Silber- und Mantelméwe vor (Schachbrettmuster
in Abb.3B). Die Tundraméwe schlieSlich wanderte zuriick ins siidlichere Kasachstan (Unterart L.
heuglini barabensis).

Vom nordatlantischen Riickzugsgebiet aus erfolgte schon frith, ldngst vor der der Heringsmo-
we, die Auswanderung der Vorfahren der Mantelmowe (L. marinus) nach Westen, welche dann
hauptséchlich prazygotisch so stark verdndert nach Europa zurtickkehrte, dass sie sich nicht mehr
mit den hier ansdssigen Gromdéwen vermischt hat. Ebenso friih hat sich der Vorlaufer der gelb-
fiiBigen Mittelmeermdéwen (L. atlantis und L. michahellis) auf den Weg gemacht und in dieser
ersten Ausbreitungswelle, in Gegenrichtung zu E. Mayrs Vorstellung, das anatolische Hochland
erreicht (Armenienmdwe, L. armenicus). Erst nach einer zweiten Welle in den Mittelmeerraum
hat sich dann die rezente Unterart L. michahellis herausgebildet.

Die Polyphylie der mtDNA in der Silberméwe, welche Haplogruppen von Clade I und II auf
sich vereint, bestand entweder schon in der Urpopulation ihrer Vorldufer, vor der Trennung in die
beiden Refugien, oder es kam zu massiver Hybridisierung unter den frithen Nachfahren der bei-
den Teilpopulationen. Die Polyphylie der Eismowe ist problematischer, da bei ihr im Gegensatz
zur Silberméwe die Haplogruppen B (Clade I) und H (Clade II) in unterschiedlichen Regionen
gehduft auftreten (B in Nordeuropa, wo es zu Hybridisierungen mit der Silberméwe kam, und
H in Nordamerika, wo es Vermischungen mit Kanada-, Polar- und Beringmowen gegeben hat).
Andreas Helbig und seine Koautoren betonen, dass dies und natiirlich alle durch das Studium
der mtDNA gewonnenen Ergebnisse mittels anderer genetischer Marker tiberpriift werden sollte
[5, 10], was bereits in Angriff genommen wurde [13].

Weiters folgern die Autoren, dass eine Artbildung nach dem Modell der Ringspezies unbedeutend
ist, weil sie gegeniiber der Allopatrie zu langsam erfolgt. Sie trifft weder fiir die Darwinfinken im
Archipel von Galapagos [4] noch fiir die eurasischen Kohlmeisen zu [14]. Am ehesten gilt sie fiir
den Griinlaubsidnger mit seiner Ausbreitung von Indien aus, westlich und 6stlich um den Himala-
ja herum [15]. Die Reproduktionsbarriere der nordlich des Himalaja sich wieder tiberlappenden
Teilpopulationen besteht wesentlich im unterschiedlichen Gesang, ist also priazygotisch.

Auf eine bemerkenswerte Beobachtung [10], die leider noch nicht ausreichend gesichert ist, sei
noch kurz eingegangen. Sie betrifft die Abgrenzung von Arten, die sich nach einer Zeit der Allo-
patrie wieder begegnen. Solche Kontaktzonen kennt man zwischen Herings- und Silbermdwen
an der Atlantikkiiste, zwischen Mittelmeer- und Steppenméwe an der Schwarzmeerkiiste, sowie
zwischen Westmdwe und Beringméwe an der nordamerikanischen Pazifikkiiste. Wahrend von der
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Schwarzmeerkiiste keine Hybridisierungen zwischen L. michahellis und L. cachinnans bekannt
sind, finden solche am Pazifik zwischen L. occidentalis und L. glaucescens durchaus statt, obwohl
erstere mit ihren Haplotypen aus der Verwandtschaft des GroBmowenkomplexes herausfillt und
eine Schwesternart darstellt. Dagegen ist die Mantelméwe genetisch mit der Silbermowe ver-
mischt (Haplogruppe C), aber innerhalb des GroBmoéwenkomplexes reproduktiv vollig isoliert.
Bei ihr miissen daher prizygotische Barrieren im Paarungsverhalten sehr ausgeprégt sein. In-
teressanterweise wurden vor einigen Jahrzehnten am Atlantik noch Hybridisierungen zwischen
den Herings- und Silberméwen beobachtet, wihrend sich die Abgrenzung der Arten heute stabi-
lisiert hat. Diese Stabilisierung ist fiir andere Tiergruppen mit kiirzeren Generationszeiten besser
dokumentiert und unter dem populationsgenetischen Begriff ,,reinforcement™ bekannt. Offenbar
verstirken sich Artabgrenzungen nach der Kontaktaufnahme. Moglicherweise werden Hybrid-
paarungen zunehmend unterdriickt, indem es einen wachsenden Selektionsdruck darauf gibt, dass
Weibchen artgleiche Ménnchen am Verhalten erkennen und wihlen.

Zusammenfassend ist festzuhalten, dass die GroBmowen ein kompliziertes Taxon darstellen, des-
sen Details noch nicht alle geklért sind. Man hat sie als eine Superspezies (,,Uberart) bezeichnet,
mit vielfdltigen und unterschiedlichen Artabgrenzungen. Fiir die Feldornithologen, speziell fiir
die Sammler einer , life list* ist das keine erleichternde Erkenntnis!

Und der Mensch? Kann man tiber ihn vom GroBmoéwenkomplex etwas lernen, vom Vergleich
der Kommunikationsweisen, speziell des Vogelgesangs mit der menschlichen Sprache, bis hin
zum Abwehrverhalten von Grenzbevolkerungen? Bei aller Einsicht, dass solche Vergleiche eine
Verkiirzung bedeuten, mit einem Tabu sollten sie nicht belegt werden. Jedenfalls kann man fest-
halten, dass die GroBm&wen hinsichtlich der HVR1-Region der mtDNA nicht unterschiedlicher
als der Mensch sind, eher weniger. Auf die etwa 400 bp in HVR1 kommen maximal 46, im Schnitt
8 Unterschiede fiir den Menschen (s.Abb.5) und nur maximal 14 fiir den gesamten GroBmoéwen-
komplex der Holoarktis (s. Tabelle 3.1 in ref. 11), durchschnittlich wahrscheinlich nur 3.

Zur ,Eigenart“ des Menschen

Der kulturellen (sprachlichen) und genetischen Eigenart des Menschen war an der Universitdt Re-
gensburg vor zwei Jahren eine Vortragsreihe gewidmet, die am Ende des vorigen Jahres in Band
29 in der Schriftenreihe der Universitit Regensburg ver6ffentlicht worden ist [16]. Hieraus und
aus der Fiille der verfiigbaren Literatur seien einige Fragen in aller Kiirze angeschnitten.

War Eva schwarz?

Aufgrund paldontologischer Funde und populationsgenetischer Marker besteht z.Zt. ein breiter
Konsens, dass der moderne Mensch Homo sapiens sapiens aus Ostafrika stammt und vor gut
100.000 Jahren ausgezogen ist, den Erdball zu erobern. Altere Menschenformen (Pekingmensch,
Javamensch, Neandertaler, oder auch der kiirzlich in Indonesien entdeckte Zwergmensch Homo
floresiensis [17] sind ausgestorben. Auch sie hatten ihren Ursprung in Afrika, wie alle Hominiden
und auch die Menschenaffen. Worauf beruht diese Erkenntnis? Die genetische Vielfalt des Men-
schen ist in Afrika am hochsten, was dafiir spricht, dass er dort am langsten verweilt hat. Interessan-
terweise ist in Afrika nicht nur die genetische, sondern auch die sprachliche Diversitiat am hochsten
—z. B. die Bantusprachen im Vergleich zu den Klicksprachen der Pygméen und Buschménner.
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Wieso aber Eva? - Das liegt eben an der besonders gut untersuchten mtDNA, die nur von der
Mutter weitergegeben wird. Wie fiir die GroBmoéwen wurde auch fiir die genetische Analyse
der menschlichen Bevolkerung die hochvariable Region HVR1 herangezogen [18]. In Cam-
bridge/ England wurde eine populationsgenetische Datenbank fiir die Weltbevolkerung angelegt,
die mittlerweile tausende von HVR1-Sequenzen umfasst. Die statistische Auswertung dieser
Sammlung im Hinblick auf den wahrscheinlichsten Stammbaum des Menschen ergibt, dass die
Trégerin der Urform vor etwa 150.000 Jahren in Ostafrika gelebt hat [19]. Wie schon erwihnt,
ldsst sich HVR-1 auch aus fossilen Organismen amplifizieren und sequenzieren, was u.a. zur
Verwandtschaftsbestimmung des Neandertalers [20], des Eismannes ,,Otzi“ [21] oder auch der
Etrusker [22] gedient hat.

Aus den Verzweigungspunkten des Stammbaums lassen sich die Daten der Besiedelung der
Kontinente durch Homo sapiens sapiens grob abschitzen (Abb.4): Vor etwa 100.000 Jahren
erscheint er in Kleinasien, wendet sich zunéchst nach Siidosten und erreicht Australien vor etwa
50.000 Jahren. Erst vor 40.000 Jahren kommt er in Mitteleuropa an, vor 30.000 Jahren erreicht
er Ostsibirien und tiberschreitet die Beringsee das erste Mal vor etwa 20.000 Jahren.
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Abb. 4: Globale Ausbreitung des modernen Menschen ,,out of Africa®.

Die Abbildung stammt von Guido Barbujani, Universita di Ferrara.

Von welcher Art ist der Mensch?

Biologische Arten sind sehr unterschiedlich, was ihre genetische Vielfalt angeht. Zum Beispiel
sind die zahlenméBig kleinen Populationen der Groflkatzen genetisch sehr einheitlich, wihrend
andererseits die groflen, {iber die Meere verbreiteten Populationen von Kleinkrebsen im Zoo-
plankton (Krill) genetisch sehr divers, aber reproduktiv nicht abgegrenzt sind. Dazwischen lie-
gen Arten, z.B. bei Schnecken, die in genetisch differenzierten, geographisch getrennten Grup-
pen (Unterarten) vorkommen, aber noch gemeinsame Nachkommen produzieren kénnen.
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Wir sind genetisch weitgehend durchmischt, wie der Krill, ohne scharfe, geographische Gren-
zen im Auftreten der unterschiedlichen Gene (Allele, Haplotypen, Polymorphismen). Von der
genetischen Variabilitdt der gesamten Menschheit kommen schon 85% in jeder Teilpopulati-
on vor [23], z.B. in Regensburg, gleich welchen genetischen Marker man untersucht, von den
Oberflichenantigenen der Blutzellen iiber Proteintypen bis hin zur mtDNA. Nur 15 % Unter-
schied bestehen zwischen entfernten Bevolkerungen, z.B. zwischen Regensburgern und Indios
am Amazonas. Zwischen den herkémmlichen ,,Menschenrassen betragt der durchschnittliche
genetische Unterschied sogar nur 6 %. Dennoch sind die augenscheinlich typischen Rassen-
merkmale nicht wegzuleugnen! Es mag sein, dass sie gerade durch die unterschiedlichen 6 %
der Gene zustande kommen, moglicherweise weniger durch charakteristische Gentypen (Allele),
sondern vielleicht eher durch unterschiedliche Allelkombinationen [23]. Das gilt offenbar auch
fiir das auffillige Merkmal der Hautfarbe beim Menschen [12] und ebenso fiir die Mantelfarbe
der GroBmowen [10]. Beide sind konvergent, also mehrfach entstanden, was mit dem Nord-Siid
Gradienten der Sonneneinstrahlung zusammenhingen mag. Die MutmaBung, dass es fiir die Un-
terscheidung von Bevolkerungen eher auf das Zusammenspiel der Gene ankommt, zusammen
mit der Feststellung, dass 98,5 % der menschlichen Erbsubstanz in ihrer Funktion unverstanden
sind, zeigt auf, dass die Erforschung der genetischen Grundlage des Menschen und erst recht der
Populationen und ,,Rassen* erst am Anfang steht.

Menschliche Bevolkerungen unterscheiden sich also weniger in den Allelen selbst als in deren
Haufigkeitsverteilungen. Von der hypervariablen Region (HVR-1) der mtDNA gibt es vie-
le Variationen (Haplotypen), die sich beim modernen Menschen in durchschnittlich 8 Positi-
onen unterscheiden, die iiber die 360 Basenpaare verstreut sind. Man kann diese Haplotypen
aber statistisch nach der hochsten Wahrscheinlichkeit ihrer Entstehung aus einer Urform (bei
,Eva®) in einem Abstammungsbaum ordnen. In Analogie zu den 9 Haplogruppen der GroBmo-
wen (Abb.2A) lassen sich fiir die menschliche Bevolkerung Europas 95 % der Vielfalt in der
HVR-1 in 7 Haplogruppen gliedern, die von der Urform abstammen (s. ,,.Die sieben T6chter
Evas®, ref. 24). Unter Annahme von einer Mutation in 1000 Jahren, lebte die &lteste Tochter
vor etwa 40.000, die jiingste vor etwa 12.000 Jahren, die aus dem Orient mit dem Ackerbau in
Europa eingewandert sein soll. Die Haplogruppen verteilen sich {iber ganz Europa, allerdings
mit unterschiedlichen Haufigkeiten. Deutlich treten Gradienten von Siidost nach Nordwest auf,
die zeigen, dass nicht alle Haplotypen gleich mitgewandert sind. Manche fehlen im Nordwesten
ganz, andere herrschen vor. Man kann auch einen Gradienten vom ,,Baskenland im Siidwesten
nach Lappland im Norden erkennen.

Nach diesen Erkenntnissen erfolgte die Besiedelung Europas hauptsichlich in drei Bewegungen.
Vor 40.000 Jahren, in der Altsteinzeit, kam der moderne Mensch aus dem Orient an und mag
dabei den Neandertaler verdréngt haben. Eine zweite Welle in der Jungsteinzeit, vor etwa 10.000
Jahren, die ebenfalls aus dem Orient kam, brachte den Ackerbau mit (neolithische Kulturrevo-
lution). Dieser erneuten Einwanderung geht eine Wiederbesiedelung des Kontinents aus drei
Refugien (Baskenland, Oberitalien, Balkan), in die sich die Urbevolkerung am Hohepunkt der
Vereisung vor 20.000 Jahren zuriickgezogen hatte, voraus. Uneinigkeit besteht unter den Fach-
leuten tiber das Ausmaf} der Nachkommen aus der zweiten, neolithischen Einwanderungswelle.
Die Schitzungen bewegen sich zwischen 80 und 20 %. Im ersten Falle wire die Urbevolkerung
von den Ackerbauern weitgehend verdrangt worden, im zweiten wire die neue Kultur von dieser
vorwiegend durch Kontakt iibernommen worden.
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Wie verwandt sind wir zum Neandertaler und zum Schimpansen?

Die mtDNA auch ldngst Verstorbener kann iiber die Polymerasekettenreaktion (PCR) amplifi-
ziert und dann untersucht werden. Zur Zeit sind die HVR-1-Sequenzen von drei Neandertalern
bekannt, neben der aus dem Neandertal selbst, eine aus Kroatien und eine aus dem Kaukasus.

25+

human-Neandertal
20+

human-human human-chimp
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Abb. 5: Verteilung der paarweisen Sequenzunterschiede in der HVR1 innerhalb der
Menschen und in Bezug zum Neandertaler und zum Schimpansen [20].

X-Achse — Zahl der paarweisen Sequenzunterschiede, Y-Achse — prozentuale Haufigkeit der
paarweisen Unterschiede in der menschlichen HVR 1-Datenbank.

Alle drei unterscheiden sich von der HVR-1 des modernen Menschen in durchschnittlich 25 Po-
sitionen [20]. Priift man alle Moglichkeiten des paarweisen Vergleichs durch, so 146t sich zeigen,
dass sich die beiden Haufigkeitsverteilungen der Unterschiede in der HVR-1 beim Neandertaler
und beim modernen Menschen nicht {iberlappen. Die Haplotypen der Neandertaler kommen bei
heutigen Menschen nicht vor, das heift, unsere Vorfahren haben sich mit ihnen nicht vermischt,
oder ihre Haplotypen gingen wieder verloren. Bestirkt wird diese Ansicht durch die fossilen
HVR-1-Sequenzen von zwei altsteinzeitlichen Cro-Magnon-Menschen, die vor 25.000 Jahren,
zur Zeit der letzten Neandertaler, in Italien lebten (Paglicci-Hohle). Deren Sequenzen fallen mit-
ten in die Haufigkeitsverteilung der Haplotypen des heutigen Menschen [25].
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Die HVR-1 des Schimpansen unterscheidet sich von der des Menschen in durchschnittlich 55
Positionen und der Abstand der Maxima in den Haufigkeitsverteilungen der paarweisen Verglei-
che ist etwa dreimal so grofl wie der Abstand zum Neandertaler [20]. Die statistische Auswer-
tung ergibt, dass sich die Arten von Mensch und Schimpanse vor etwa 5 Millionen Jahren in
Afrika getrennt haben, Neandertaler und moderner Mensch vor etwa 500.000 Jahren, ebenfalls
in Afrika. Die Ergebnisse mit der mtDNA werden durch die eben begonnene Sequenzierung der
nukledren DNA des Neandertalers bestitigt und weiter tiberpriift werden [26].

Gibt es eine Parallele in der sprachlichen und genetischen Abstammung?

L. Cavalli-Sforza, ein Begriinder der Populationsgenetik des Menschen und mittlerweile 85 Jah-
re alt, vertritt in seinen Publikationen die Ansicht, dass sich die Stammb&ume der genetischen
und sprachlichen Verwandtschaft der Bevolkerungen auf der Erde decken [27]. Diese These
wurde in jiingsten Arbeiten kritisch gepriift und zum Teil widerlegt. Tatsdchlich unterscheiden
sich einerseits die Pygméen und Buschménner in Afrika sowohl in ihren genetischen Markern
als in ihren Klicksprachen (s.oben) am meisten vom Rest der Menschheit. Andererseits zeigen
Vergleiche der Verteilung der mtDNA mit der Verteilung der Sprachen in Regionen hoher Di-
versitdt (Kaukasus, Papua-Neuguinea, etc.), dass nicht sprachliche, sondern eher geographische
Barrieren durch Isolierung der Populationen (Unterbindung des Genflusses) die Ursache fiir die
genetischen Unterschiede sind (s. die Beitrdge von Bernard Comrie und Mark Stoneking in ref.
16). Kulturelle Traditionen wie der Spracherwerb verlaufen komplexer als die Weitergabe des
Erbguts von Generation zu Generation. Nicht selten kam es zur Ubernahme der Sprache einer
zahlenmiBig kleinen ,,Elite®, die sich genetisch in der Bevdlkerung einer Region kaum ausge-
wirkt hat. Beispiele sind die Aserbaidschaner am Kaukasus, die den Armeniern und Georgiern
genetisch nahe stehen, aber keine indogermanische bzw. kaukasische, sondern eine altaische
Sprache (Turksprache) sprechen, oder auch die von Kelten abstammenden Iren, die ihre ur-
spriingliche Sprache bis auf kleine Reste zugunsten des Englischen aufgegeben haben. Wie lange
wird es dauern, bis wir alle Englisch sprechen?

Gibt es Sprachgene?

Um kein Missverstdndnis aufkommen zu lassen — nicht die Sprache, sondern nur die Sprachfi-
higkeit hat eine genetische Komponente. Tatsdchlich wurde vor drei Jahren das erste Sprachgen
beschrieben [28]. Es wird FOXP2 genannt und kodiert ein Protein, das die Aktivitit anderer
Gene reguliert (Transkriptionsfaktor). Dieser Faktor kommt in allen Wirbeltieren vor und hat
sich interessanterweise von der Maus bis zum Schimpansen, also in den vergangenen 60 Mil-
lionen Jahren nicht gedndert, wahrend sich der menschliche Faktor vom Schimpansenfaktor
in zwei Positionen unterscheidet. Offenbar unterlag er beim Menschen einer positiven Selek-
tion. Ist sein Gen defekt, so kommt es zu motorischen Storungen des Sprechapparats, sowie
zu schweren legasthenischen Erscheinungen. Mit Sicherheit wirken fiir die Entwicklung des
Sprechvermogens eine Fiille von Genen zusammen. Das Protein FOXP2 ist dabei nur die Spit-
ze des Eisbergs. Bemerkenswert ist jedoch bereits, dass es kein neu ,,erfundenes“ Gen, sondern
ein verdndertes ist, das ein Zusammenspiel von Genen beim Menschen anders zu regulieren
scheint als beim Schimpansen. Vielleicht ist es beim Schimpansen an der ontogenetischen Ent-
wicklung der Motorik anderer Kommunikationsformen, z.B. dem Kraulen beteiligt. Abermals
deutet diese Erkenntnis darauf hin, dass der Unterschied zwischen biologischen Arten weniger
auf der Verschiedenheit von Genen selbst, als auf ihrem unterschiedlichen Zusammenspiel
beruht.
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Wie weit entsprechen sich Vogelgesang und menschliche Sprache?

Beide dienen der Kommunikation, die einerseits genetisch angelegt ist, andererseits erst durch
das Lernen von der Elterngeneration zur vollen Auspragung kommt. Beim Menschen hat die
erlernbare Fahigkeit der Kommunikation durch das Medium der Sprache und dann iiber Bilder,
die Schrift, den Buchdruck und schlieBlich das Internet ein Ausmaf3 an Kultur erreicht, das oh-
negleichen im Tierreich ist.

Auch ist belegt, dass die Sprache weniger als der Vogelgesang als prizygotische Barriere der Re-
produktion dient (s. oben). Eher scheinen andere kulturelle Unterschiede, wie Religion, Weltan-
schauung und soziale Schicht die entscheidende Rolle zu spielen. Diese Bereiche liegen jedoch
,kulturgemaB* auferhalb einer Definition des Artbegriffs.

Schlussbemerkung

Die GroBmowen, deren Bestimmung nicht nur den Feldornithologen fasziniert, haben dariiber
hinaus ihre Bedeutung fiir den in der Biologie zentralen Artbegriff erlangt. Da sie sich wie der
moderne Mensch erst in der jiingsten Erdgeschichte tiber den Erdball ausgebreitet haben, lehrt
das Modell ihrer phylogenetischen Entwicklung und das anderer Tiergruppen auch unsere eige-
ne Herkunft besser verstehen.

Den Kreis meiner Ausfithrungen mochte ich mit einem Zitat aus einem Zitat [5] schlieBen. An-
dreas J. Helbig und Mitarbeiter schreiben:

,~Ernst Mayr, dem wir die Ergebnisse der hier zusammengefassten Untersuchungen jeweils ak-
tuell ibermittelt haben, schrieb uns am 30. Juni 2004, fiinf Tage vor seinem 100. Geburtstag
(handschriftlich!) folgende Zeilen:

,, ...vielen Dank fiir den neuesten Bericht iiber die Struktur des Larus argentatus-Komplex. Dass
das keine Ring-Spezies war, war natiirlich schon ldngst klar, aber die molekularen Untersuchun-
gen haben doch mehrere unerwartete Ergebnisse produziert...Die Ring-Spezies waren zu einer
Zeit populdr, als die Theorie der geographischen Ausbreitung noch zu kdmpfen hatte. Dennoch
schienen sie der beste Beweis fiir die geographische Ausbreitung zu sein. Jetzt sind ja die neuen
Ergebnisse der molekularen Untersuchungen viel interessanter, wie schnelle Artbildung erfolgt,
z.B. bei Larus marinus und dhnliche Fille, oder, vielleicht noch interessanter, die Rolle von ge-
legentlicher Hybridisierung. Bei meinem Alter kann man da nur in die Hdnde klatschen und sich
iiber die Fortschritte freuen. Ich bin dankbar noch zu leben, um diese Fortschritte mitzuerleben.
Best wishes and warmest greetings von einem alten Greifswalder und herzlichen Dank fiir die
Gliickwiinsche zum 100. Geburtstag (da staune ich selber!). *
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