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Abb. 1: Stellung der Eulen im Stammbaum der Végel (vereinfacht nach Prum et al. 2015). Der Original

b enthélt G | en

von 198 Arten (mit 259 Kerngenen mit insgesamt 390.000 Nucleotiden pro Taxon). Die Rackenvagel und Singvogel wurden als Dreiecke

dargestellt, da diese viele Familien umfassen (alle Fotos: M. Wink, auBer Seriemas: aus Wikimedia Commons).

usammenfassung

Die aktuellen genomischen Stammbau-
me der Vogel belegen, dass die Eulen den
Taggreifvogeln nahestehen, nicht aber den
Falken oder Ziegenmelkern. Die Strigiformes
werden in 2 monophyletische Familien Ty-
tonidae und Strigidae unterteilt. Die Tytoni-
dae enthalten die beiden monophyletischen
Unterfamilien Tytoninae (mit Tyto) und Pho-
dilinae (mit Phodilus). Die Familie Strigidae
wird in 3 Unterfamilien unterteilt: Striginae,
Surniinae und Ninoxinae (mit der Gattung
Ninox und vermutlich den monotypischen
Gattungen Uroglaux und Sceloglaux). In den
Surniinae unterscheidet man die 2 Triben
Surniini (mit den Gattungen Surnia, Athene,
Glaucidium und Taenioglaux) und Aegolini
(mit Aegolius). Die Striginae gliedern sich in 6
Triben: Bubonini (mit der Gattung Bubo, mit
der die friiheren Gattungen Nyctea, Ketupa,
Scotopelia vereint wurden), Strigini (mit Strix,
Jubula), Pulsatrigini (mit Pulsatrix, Lophostrix),
Megascopini (mit Megascops, Psiloscops), Oti-
ni (mit Otus, Mimizuku) und Asionini (mit Asio,
Ptilopsis und vermutlich den monotypischen
Gattungen Nesasio und Pseudoscops).
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Summary

According to the latest genomic avian tree
of life owls are closely related with diurnal
raptors, but different from falcons and night-
jars. By establishing a molecular phylogeny
a taxonomic framework was established. In
accordance to the rules of cladistics, several
changes (splitting or lumping of taxa) have
been proposed. Strigiformes are divided into
2 families Tytonidae and Strigidae. The Tytoni-
dae are subdivided into the subfamilies Tytoni-
nae (with Tyto) and Phodilinae (with Phodilus).
The Strigidae cluster in 3 subfamilies: Striginae,
Surniinae and Ninoxinae (with the genera Nin-
ox and possibly the monotypic Uroglaux and
Sceloglaux). The Surniinae are subdivided into
2 tribes Surniini (with Surnia, Athene, Glaucidi-
um, and Taenioglaux) and Aegolini (with Aego-
lius). The Striginae are subdivided into 6 tribes:
Bubonini (with Bubo, including the former
Nyctea, Ketupa, Scotopelia), Strigini (with Strix,
Jubula), Pulsatrigini (with Pulsatrix, Lophostrix),
Megascopini (with Megascops, Psiloscops), Oti-
ni (with Otus, Mimizuku), and Asionini (with
Asio, Ptilopsis, and possibly the monotypic Ne-
sasio and Pseudoscops).
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Wo stehen die Eulen im Stammbaum der Vogel?

Seit vielen Jahren haben sich Ornithologen
gefragt, mit wem unsere Eulen verwandt sind.
Da die Eulen als Beutegreifer funktionell den
Taggreifvogeln dhneln, wurden sie von LiNNE
den Accipitres zugeordnet; L'HermINIER trennte
1827 die Eulen aber schon 70 Jahre spater
von den Taggreifvdgeln in eine eigenstdn-
dige Ordnung ab. Nachtlich lebende Vogel
(Eulen, Nachtschwalben, Triele) weisen eine
Reihe von Gemeinsamkeiten (gro8e Augen,
Tarnfarben) auf; als Konsequenz wurden die
Eulen auch in die Ndhe der Nachtschwalben
(Caprimulgiformes) platziert (FUrBRINGER 1888;
Gapow 1892; Mayr & AMADON 1951; SiBLEY & AHL-
quist 1990). Dagegen ging CRACRAFT (1981) von
einer ndheren Verwandtschaft zwischen Eu-
len und Falken aus. Neuere Genomanalysen
der wichtigsten Vogelordnungen haben Klar-
heit in diese Beziehungen gebracht. Nach der
neuesten GroBsystematik (Prum et al. 2015)
stehen die Accipitriformes (Neuweltgeier,
Altweltgeier, Adler, Bussarde, Weihen, Fisch-
adler, Gleitaar, Sekretdr) an der Basis zu zwei
Entwicklungslinien (Abb. 1). Die eine umfasst
die Eulen (Strigiformes) und Mausvogel (Colii-
formes) sowie Rackenvdgel (Coraciimorphae:
Trogone, Wiedehopfe, Bienenfresser, Hornvo-
gel, Eisvogel, Spechte, Tukane). Die zweite Li-
nie fihrt Gber die Seriemas zu den Falken (die
nicht langer zu den Taggreifvogeln gehoren),
Papageien und der sehr gro3en Ordnung der
Singvdgel (siehe auch Wink 2011, 2013, 2015a).

Stammbaum der Eulen

Vor fast 25 Jahren haben wir in Heidelberg
begonnen, die Systematik der Greifvégel und
Eulen auf der DNA-Ebene zu analysieren (Se-
BoLD et al. 1993; Wink 1995, 2000a, 2014; Wink &
SAUEr-GURTH 2000, 2004; Wink & HepricH 1999,
2000; Wink et al. 1996, 2000, 2004, 2008, 2009).
Dazu wird die DNA aus Blut-, Gewebe- oder
Federproben oder aus Schleimhautabstrichen
isoliert und Zielgene werden mittels Polymera-
se-Kettenreaktion (PCR)? so haufig kopiert, dass
man sie sequenzieren kann. Die erhaltenen
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Nucleotidsequenzen® werden aligniert (in ei-
ner Matrix angeordnet) und mit bioinformato-
rischen Rechenprogrammen ausgewertet. Das
Ergebnis ist ein Stammbaum (Phylogramm) aus
dem man die Verwandtschaftsbeziehungen
ablesen kann (Abb. 1, 2). Fir unsere Zwecke
hat sich das mitochondriale Cytochrom b Gen
als informatives Marker-Gen erwiesen. Die
Untersuchungsmethoden werden in Wink &
SAUER-GURTH (2000, 2004), StorcH et al. (2013)
und Wink (2013) ausfihrlich  beschrieben.
Die Eulen bilden die monophyletische Vogel-
ordnung Strigiformes mit nur zwei Familien Ty-
tonidae und Strigidae (SiBLey & MonroE 1990; DEL
Hovo et al. 1999; Weick 2006, 2013; Konig & WEick
2008; MikkoLA 2013)*. Die Tytonidae sind eine re-
lativ kleine Vogelfamilie und bestehen nur aus
zwei Unterfamilien mit jeweils einer Gattung
(Tyto bzw. Phodilus mit nur zwei Arten). Die Stri-
gidae dagegen lassen sich in drei Unterfamilien
Striginae, Asioninae und Surniinae mit Uber
mehr als 230 Arten unterteilen (Tab. 1; Abb. 2).

Tytonidae

Fir LINNE gab es nur eine einzige Schleiereule
(Tyto alba) mit kosmopolitischer Verbreitung.
Inzwischen wurde aber erkannt (insbeson-
dere durch die DNA-Forschung), dass die
Schleiereule einen taxonreichen Artenkom-
plex bildet, in dem bereits einige Taxa als
eigenstandige Arten beschrieben wurden
(SiBLEY & MonroE 1990, Konic et al. 1999; WEick
2006, 2013; Konic & WEick 2008). Konig & WEick
(2008) und MikkoLa (2013) unterscheiden be-
reits 24-25 Schleiereulenarten. Vermutlich
wird diese Zahl noch steigen, wenn alle geo-
graphisch isolierten Populationen genetisch
untersucht wurden, denn die Schleiereulen
sind ausgesprochen ortssteht und flhren
kaum Wanderungen durch. Australien weist
zwei Entwicklungslinien der Schleiereule auf.
Linie 1 umfasst die Arten T. novaehollandiae,
T. castanops, T. multipuncta, T. longimembris
und T. tenebricosa; Linie 2 T. delicatula (ent-
halt auch die Unterart der Sumbainseln T.
[d.] sumbaensis, der vermutlich Artstatus
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zukommt) und T. javanica (Abb. 2). Die eu-
rasische Schleiereule Tyto alba zeigt einige
genetische Linien, die teilweise als Unter-
arten behandelt werden. Wahrend sich die
Unterarten T. a. alba und T. a. guttata gene-
tisch kaum unterscheiden, sind T. a. erlangeri
des 0Ostlichen Mittelmeergebietes und die
afrikanische T. a. affinis besser abzugrenzen.
Tyto soumagnei aus Madagaskar bildet eine
Schwestergruppe zu T. alba und den neuwelt-
lichen Schleiereulen T. furcata und T. glau-
cops, die sich wiederum mit der T. delicatula
Gruppe in Australasien einen gemeinsamen
Vorfahren teilen (Abb. 2; Wink et al. 2008).

Strigidae

Wie erwdhnt, reprasentieren die Strigidae mit
iber 230 Arten eine deutlich groBere Familie
als die Tytonidae. Die Strigidae wurden tra-
ditionell in drei Unterfamilien (UF) unterteilt:
Striginae, Asioninae und Surniinae. Die UF Stri-
ginae wurde weiterhin in drei Triben aufgegli-
edert (Weick 2006, 2013; Konig & Weick 2008):
Strigini, Bubonini und Otini (Tab. 1).

Im Tribus Strigini finden wir die Gattungen
Strix, Jubula, Lophostrix und Pulsatrix. Fir die
monophyletische Gattung Strix mit alt- und
neuweltlicher Verbreitung werden augen-
blicklich 23 Arten aufgefiihrt (MikkoLa 2013),
die sich als Schwestergruppe zum Bubo-
Komplex (Tribus Bubonini) abgliedern lassen
(Abb. 2). In Nordafrika und im Nahen Osten
liegt das Verbreitungsgebiet von Strix wood-
fordii. Inzwischen wurden zwei neue Arten ge-
funden: Strix butleri (= S. omanensis) im Oman
bis zum Iran und S. hadorami fir alle anderen
Gebiete (friher: S. butleri; Ross et al. 2015).

Die Gattung Pulsatrix ist neuweltlich und
umfasst drei Arten (MikkoLa 2013). Fir die
monotypischen Gattungen (mit nur je einer
Art) Lophostrix cristata (Mittel- und Stidameri-
ka) und Jubula lettii (West- und Zentralafrika)
haben wir keine eigenen DNA-Sequenzen.
Aufgrund einer kurzen mitochondrialen Cy-
tochrom b-Sequenz aus der ,GenBank” neh-
men wir an, dass L. cristata eine Schwester-
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gruppe zu Pulsatrix bildet (Wink et al. 2008); es
wurde deshalb vorgeschlagen eine neue Tri-
bus Pulsatrigini fur die Gattungen Lophostrix
und Pulsatrix einzufiihren.

Die monophyletische Tribus Bubonini enthielt
die Gattungen Bubo, Nyctea, Ketupa und Sco-
topelia. Die DNA-Analysen haben gezeigt, dass
die Vertreter der Gattungen Nyctea, Ketupa
und Scotopelia alle der Gattung Bubo zuzuord-
nen sind (Abb. 2; Wink & HeipricH 1999; Konic &
WEeick, 2008; MikkoLa 2013; Wink et al. 2008; Wink
2013; Omore et al. 2013). Da die Kladistik (eine
Methode innerhalb der biologischen Systema-
tik) solche paraphyletischen Gruppierungen
zu vermeiden sucht, haben wir uns entschlos-
sen, diese Gattungen mit der Gattung Bubo zu
vereinen (Abb. 2; Wink & HepbricH 1999; Konig &
WEick 2008; MikkoLA 2013; Wink et al. 2008; Wink
2013). D. h. Vertreter von Nyctea, Ketupa und
Scotopelia sollten unter dem Gattungsnamen
Bubo gefuihrt werden.

Innerhalb der Tribus Otini (mit den Gattungen
Otus, Megascops, Macabra, Pyrroglaux, Gym-
noglaux, Psiloscops und Mimizuku) konnten
wir drei unterschiedliche Entwicklungslinien
erkennen, die mehrere para- und polyphyle-
tische Gruppen aufweisen. Als Konsequenz
kam es deshalb inzwischen zu einer beson-
ders auffdlligen Neuordnung der Gattungsna-
men (Wink & HeipricH 1999; Konie & WEick 2008;
MikkoLa 2013): Die neuweltlichen Ohreulen mit
inzwischen 28 Arten gehoren nicht langer zur
Gattung Otus, sondern wurden in die Gattung
Megascops gestellt (Wink et al. 2008). Nur Otus
flammeolus wurde in eine monotypische Gat-
tung Psiloscops flammeolus Gberfiihrt (Wink et
al. 2009; PenHALLURICK 2002; WEIck 2006; KoniG &
WEick 2008; MikkoLA 2013; DanTAs et al. 2015). Die
artenreichen altweltlichen Zwergohreulen (47
Arten) verbleiben in der Gattung Otus (Wink et
al. 2009; MikkoLa 2013). Pons et al. (2013) haben
die Systematik der Zwergohreulen von Soko-
tra, Ostafrika, und der Arabischen Halbinseln
genauer analysiert. Auch die afrikanischen Bi-
scheleulen (friiher Otus leucotis) sind von der
Gattung Otus verschieden und wurden daher
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in eine eigene Gattung Ptilopsis gestellt. Da die
Buischeleulen in Zentral- und Siidafrika deut-
lich anders aussehen, wurde die Art in zwei
neue Arten aufgesplittet: P. leucotis (West-,
Zentral- und Ostafrika) und P. granti (im sud-
lichen Afrika; Konig & Weick 2008; MikkoLa 2013;
Wink et al. 2009).

Die Gattung Asio (u. a. Wald- und Sumpfohr-
eule; Mikkola 2013) und die monotypischen
Gattungen Pseudoscops und Nesasio wurden
friher in die kleine Unterfamilie Asioninae
gestellt (Weick 2006). Die Gattung Asio bildet
eine Schwestergruppe zur Gattung Ptilopsis
(Abb. 2). Aufgrund der DNA-Daten bietet sich
eine andere Tribus-Gliederung an, wie in Tab. 1
ausgefihrt.

Fur die Unterfamilie Surniinae werden traditi-
onell drei Triben aufgefiihrt (Weick 2006): Sur-
niini, Aegolini und Ninoxini. Im Tribus Surniini
finden wir die artenreiche Gruppe der Sper-
lingskauze (Glaucidium) mit 33 Arten und die
monotypische Gattung Surnia (Sperbereule),
deren Populationen genetisch alle sehr dhn-
lich sind. Die morphologisch &hnlich aus-
sehenden Sperlingskduze haben eine weite
Verbreitung in der Alten und Neuen Welt.
lhre LautduBBerungen und DNA-Sequenzen
sind jedoch hdufig sehr unterschiedlich, so-

dass wir Sperlingskduze aufgrund von un-
terschiedlichen Gesangen und DNA-Sequen-
zen in neue Arten aufspalten konnten (Konig
1994b; HeibricH et al. 1995b). Die altweltlichen
Sperlingskduze sind von den neuweltlichen
Arten seit vermutlich 6-7 Millionen Jahren
getrennt. Man kdnnte sie daher als eigene
Gattung abtrennen (Wink & HepricH 1999).
Innerhalb der altweltlichen Sperlingskduze
wird ein Subgenus Taenioglaux Kaup 1848
mit 9 Arten unterschieden (MikkoLa 2013),
dem in unserem Datensatz G. capense und G.
cuculoides angehoren (Wink et al. 2008).

Eine weitere Gattung der Surniinae sind die
Steinkduze. Bislang wurden 3 Arten unter-
schieden: Athene noctua (in Eurasien), A. bra-
ma (Stdost-Asien) und A. blewitti (Indien);
letzte Art wird neuerdings als Heteroglaux
blewittii abgetrennt (MikkoLa 2013). Die gene-
tischen Untersuchungen zeigen, dass Athene
noctua nicht monotypisch ist, sondern viele,
geographisch bedingte Entwicklungslinien
aufzeigt (Abb. 2; s. a. van NieuwenHuyse et al.
2008; PeLLeariNO et al. 2014). Ahnlich wie im
Fall der Schleiereulen oder Sperlingskduze
kdnnte man A. noctua in diverse neue Arten
auftrennen: Steinkduze aus Israel, der Turkei
und von Zypern wurden der Unterart A. n.

Familie Unterfamilie Tribus Gattungen
Tytonidae Tytoniae Tyto
Phodilinae Phodilus
Strigidae Striginae Bubonini ﬁgﬁl‘;’gr‘g‘;gﬁeﬁg friiheren Gattungen Nyctea,
Strigini Strix, Jubula
Pulsatrigini Pulsatrix, Lophostrix
Megascopini Megascops, Psiloscops
Asionini Asio, Ptilopsis
Otini Otus, Mimizuku
Surniinae Surniini Surnia, Glaucidium, Taenioglaux, Athene
Aegolini Aegolius
Ninixinae Ninox, Uroglaux, Sceloglaux

Tab. 1: Die Eulensystematik aufgrund von DNA-Untersuchungen im Uberblick (Wink et al. 2009)
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lilith zugerechnet. Da sich A. n. lilith phylo-
genetisch und geographisch von den euro-
paischen Steinkduzen A. n. noctua und A. n.
vidalii unterscheidet, kdnnte man der Linie
Artstatus zuerkennen (Wink et al. 2008; Mik-
koLa 2013). Die Zwergohreulen auf Zypern
konnten kirzlich auch als eigenstandiges Ta-
xon Otus cyprius beschrieben werden, da es
sich genetisch und durch LautduBerungen
differenzieren lasst (FLnT et al. 2015). Auch der
Unterart A. n. plumipes aus der Mongolei und
China durfte Artstatus zukommen (Abb. 2;
MikkoLa 2013). Die neuweltlichen Kaninchen-
eulen (friiher Speotyto) bilden eine Schwes-
tergruppe zu den altweltlichen Steinkduzen,
die sich vor 6 Millionen Jahren noch gemein-
same Vorfahren teilten: Deshalb hatten wir
vorgeschlagen, die monotypische Gattung
Speotyto in Athene zu Uberfihren und als
Athene cunicularia zu benennen (Koni et al.
1999, Konic & WEeick 2008). Innerhalb der Ka-
nincheneulen sind diverse geographische
Unterarten bekannt, die sich teilweise auch
genetisch unterscheiden. Athene wird heute
der Tribus Surniini zugerechnet (Tab. 1).

Die monophyletischen RaufuBBkduze (Gattung
Aegolius mit 4 Arten) bilden eine Schwester-
gruppe zur Tribus Surniini und werden als ei-
gene Tribus Aegolini abgetrennt (Abb. 2). Die
genetische Variabilitat ist bei A. funereus rela-
tiv klein (Wink et al. 2008), jedoch groBer bei
den Unterarten von A. acadicus (WitHrow et al.
2014). Die artenreichen Buschkduze der Gat-
tung Ninox (26 Arten) sehen den Sperlings-
und Steinkduzen recht dhnlich und ,ersetzen”
diese in der australasiatischen Region (Mik-
koLA 2013). Sie werden besser in einer eigen-

Anmerkungen und Literatur
insdure)

“monophyletisch: Gruppe, die von einer
gemeinsamen Stammart abstammt und die alle

"Dieser Artikel ist in &hnlicher Form im
Eulen-Rundblick 66 erschienen (Wink, M. [2016]:
Evolution und Systematik der Eulen [Strigi-
formes). - Eulen-Rundblick 66: 4-12).
2Vlervielfachung der Erbsubstanz DNA (Desoxyri-
bonucleinsaure)

Nachkommen umfasst;
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* Abschnitte auf der DNA oder RNA (Ribonucle-

standigen UF Ninoxinae (anstelle von Tribus
Ninoxini) zusammengefasst (Tab. 1), die von
den Triben Aegolini und Surniinae deutlich
verschieden ist (Abb. 2). Der auf Madagaskar
lebende Madagaskar-Kauz (Ninox supercilia-
ris) ist aufgrund von DNA-Daten jedoch kein
Vertreter der Gattung Ninox, sondern gehort
offensichtlich zu den Steinkduzen der Gat-
tung Athene (Abb. 2). In diesem Fall empfeh-
len wir eine Umbenennung der Art in Athene
superciliaris, denn sonst wdre die Gattung
Ninox polyphyletisch (Wink 2014).

Ausblick

Die Erforschung der Eulensystematik hat in
den letzten Jahrzehnten durch intensive Un-
tersuchungen der Biologie, Lautduf3erungen
und Phylogenie an Intensitdt gewonnen (Ko-
NG & Weick 2008; Weick 2013; Mikkora 2013).
Nach wie vor sind viele Fragen offen, da viele
Taxa bislang noch nicht ausfiihrlich unter-
sucht wurden. Da Eulen vergleichsweise sess-
haft sind, ist es nur wahrscheinlich, dass sich
isolierte Populationen auf Inseln, in Gebirgen
oder im Regenwald von den Stammarten un-
terscheiden. Vermutlich wird daher die Zahl
der neuen Eulenarten in den nachsten Jah-
ren noch weiter steigen. Andererseits sind
viele dieser isolierten Eulenpopulationen
sehr klein und haufig durch Habitatverluste
gefdhrdet. Leider stehen einige Eulenarten
auf der Liste der vom Aussterben bedrohten
Vogelarten.

Prof. Dr. Michael Wink
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