DNA-Forschung erlaubt neue
Einblicke in die Systematik und
Evolution der Artenkomplexe

von Schleiereulen (Gattung Tyto)
und Steinkauzen (Gattung Athene)

Von Michael Wink

Taxonomie, Schleiereulen, Steinkduze, DNA-Analysen, neue Erkenntnisse. -
Taxonomy, Barn Owls, Little Owls, DNA analyses, new results.

Zusammenfassung

Aufgrund von Sequenzierung mitochondrialer DNA aus Markergenen oder aus Zellkernen sowie von
Genomen konnten neue Ergebnisse in der Taxonomie innerhalb der Ordnung der Eulen (Strigiformes)
gewonnen werden. Sowohl die Gattung Schleiereule (Tyto) als auch die Gattung Steinkauz (Athene)

wurde deshalb neu geordnet.

Abstract

Based on the sequencing of mitochondrial DNA from marker genes or from cell nuclei as well as from
genomes, new results were obtained in the taxonomy within the order of owls (Strigiformes). As a result
both the genus Barn Owl (Tyto) and Little Owl (Athene) have therefore been reorganised.

Einleitung

Die DNA-Forschung hat in den letzten
35 Jahren die Systematik und Taxonomie
von Tieren und Pflanzen grundlegend
modifiziert (StorcH et al. 2013; Wink 2021).
Davon war auch die Vogelsystematik be-
troffen (Kraus & Wink 2015; Jax et al. 2018;
Wink 2019, 2021, 2025). Durch Sequenzie-
rung der DNA von Markergenen aus Mito-
chondrien oder dem Zellkern sowie von
Genomen durch Next-Generation-Se-
quencing hat sich die GroBsystematik der
Familien und Ordnungen aber auch die
Kleinsystematik der Gattungen und Arten
zum Teil erheblich verandert (Hackert et
al. 2008; Jarvis et al. 2014; Prum et al. 2015;
FieLpsA et al. 2020; Fenc et al. 2020; StiLLER et
al. 2024; Wink 2021, 2025). Die Analyse der
Beziehungen zwischen den Familien der
Passeres (Singvogel) und Non-Passeres
ist weit fortgeschritten, aber sicher noch
nicht am Ende angekommen. Wie veran-
derte sich die Vogelsystematik in den letz-
ten 280 Jahren?

Die Grundlagen einer modernen Systema-
tik legte der schwedische Naturforscher
CARL vON LINNE (1707-1778). Er begriindete
die bindre Nomenklatur, in der jedes Tier
durch einen einzigartigen Doppelnamen
klassifiziert werden kann. So nannte LiNNE
den Steinkauz Athene noctua, wobei Athe-
ne den Gattungsnamen und noctua den
einmaligen Artnamen liefert. Linne be-
schrieb nicht nur alle damals bekannten
14.000 Arten, sondern ordnete sie bereits
in ein System von Gattungen, Familien
und Ordnungen aufgrund ihrer morpho-
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logischen Ahnlichkeit. Forschungsreisen-
de entdeckten neue Arten in allen Regio-
nen der Welt; daher vergréBerte sich die
Anzahl der Arten sténdig. Als Konsequenz
musste LINNE mit jeder neuen Auflage der
Systema Naturze neue Arten hinzufiigen.
LinnE wagte die Prognose, dass die An-
zahl aller Pflanzenarten auf 10.000, die
der Insektenarten ebenso auf 10.000,
Amphibienarten auf 300 und Fische auf

2.000 ansteigen wiirde. Insgesamt ging
ervon 26.500 Arten aus. Aktuell kennt die
Taxonomie rund 400.000 Pflanzenarten,
ca. 1 Million Insektenarten, 8.600 Amphi-
bienarten, tUber 20.000 Fischarten (Wink
2024b).

Aufgrund von Schnabel- und FuBBmerk-
malen gliederte LinnE die Vogel in sechs
Vogelordnungen (Accipitres, Picae, Anse-
res, Scolopaces, Gallinae und Passeres).
Die Eulen stellte er zu den Accipitres,
in denen er alle Greifvogel, Falken und
Eulen zusammenfasste. Mit der Annah-
me, dass Eulen und Greifvogel verwandt
sind, lag er gar nicht so falsch, wie die
Genomuntersuchungen der letzten 20
Jahre zeigten (HacketT et al. 2008; Jarvis et
al. 2014; Prum et al. 2015; Fenc et al. 2020;
StiLLer et al. 2024). Die Linnésche Syste-
matik wurde und wird fortgeschrieben.
Uber 40 weitere Klassifikationssysteme
wurden seit dem 19. Jahrhundert pub-
liziert (StorcH et al. 2013; Wink 2019, 2021,
2025), von denen die meisten heute als
Uiberholt gelten. Die Systeme von WETMORE
(1960) und Peters (1931-1986) wurden viele
Jahre lang fiir die Reihenfolge der Vogel-
familien in Handbtichern und Feldflihrern
verwendet; aktuell gilt jedoch eine Syste-
matik, die sich auf DNA-Analysen stiitzt.
In Deutschland orientieren wir uns an der
Systematik der IOC World Bird List, die
aktuellin der Version 15.1 vorliegt (https://
www.worldbirdnames.org/new/).

Ein Problem der klassischen Systematik
sind konvergente Merkmale (man denke
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Abb. 1: Position der Eulen (Strigiformes) im Stammbaum der Vogel (Teil Telluraves; Landvdgel. Vereinfacht nach
Prum et al. 2015). Der Originaldatensatz umfasste 198 Arten, von denen 259 Kerngene mit insgesamt 390.000 Nucleo-
tiden/Art sequenziert wurden. Die Trichter bei Coraciiformes und bei Passeriformes verdeutlichen, dass sich an der
Basis viele unterschiedliche Taxa befinden (Fotos: Micxaer Wink).
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an Schnabel- oder FuBformen), die Ahn-
lichkeiten vortauschen, aber nicht auf
gemeinsamer Phylogenie, sondern auf
Anpassungen an dhnliche Umwelt- und
Lebensbedingungen beruhen  (StorcH
et al. 2013). Der grof3e Vorteil der DNA-
Analysen besteht darin, dass konvergente
Merkmale kaum eine Rolle spielen, sodass
diese Analysen verlasslichere Phyloge-
nien und Stammbadume liefern (Wink 2019,
2021). Der erste Versuch von CHARLES SIBLEY,

liber DNA-DNA-Hybridisierung zu einer
neuen Vogelsystematik zu gelangen, war
jedoch ein methodischer Fehlschlag; die
Systematik von SisLey & Monrok (1990) gilt
heute als Uberholt. In dieser Systematik
wurden die Eulen richtig in zwei Familien
(Tytonidae und Strigidae) unterschieden,
aber zusammen mit Nachtschwalben
(Caprimulgidae und Verwandte) in die ge-
meinsame Ordnung Strigiformes gestellt,
wahrend die Greifvogel als Infraorder zu

Tytonidae | Tytoninae Tyto 19
Phodilinae Phodilus 3

Strigidae | Striginae Bubonini gl;l:fu(:élsncw;i?e!iac,r;(g; rpfcrrfj;]ceorteor;oelia) 25
Strigini Strix, Ciccaba 23

Pulsatrigini Pulsatrix, Lophostrix 4

Megascopini | Megascops, Psiloscops 26

Asionini Asio, Ptilopsis, Pseudoscops, Nesasio n

Otini Otus, Pyrroglaux 56

Surniinae Surniini Surnia, Glaucidium, Athene, Micra- 37

thene, Margarobyas, Xenoglaux
Aegolini Aegolius 4
Ninoxinae Ninox, Uroglaux, Sceloglaux 42

Tab. 1: Systematische Gliederung der Eulen aufgrund von DNA-Untersuchungen (Wink et al. 2009; Wink 2024a;

Savrer et al. 2020).

TRIBUS
Strix aluco

Strix uralensis
Strix nebulosa
Bubo bubo

Bubo scandiacus
Pulsatrix
Ptilopsis

Asio flammeus
Asio otus
Psiloscops
Megascops

Otus —— Otini
Ninox
Sceloglaux
Micrathene
Athene
Glaucidium

Surnia

Aegolius acadius

e

Aegolius funereus
Phodilus
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verandert aus Wink 2024a).

Abb. 2: Vereinfachter Stammbaum und Systematik der Eulen (aufgrund von DNA-Sequenzdaten;

Tytoninae
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der Ordnung Ciconiiformes (Schreitvogel)
gerechnet wurden (SiBLey & MoNRroE 1990).
Die Sequenzierungen von Markergenen
und Genomen haben diese Vorstellungen
weitgehend revidiert (HackeTT et al. 2008;
Jarvis et al. 2014; Prum et al. 2015; Fene et al.
2020; StiLLer et al. 2024): Nachtschwalben
(Ordnung Caprimulgiformes) zdhlen ne-
ben Kolibris und Seglern (Apodiformes)
zu den friheren Entwicklungslinien der
Neoaves and teilen sich mit Eulen keiner-
lei Verwandtschaft. Die Greifvogel wur-
den ebenfalls modifiziert: Wahrend SisLey
die Neuweltgeier noch zu den Storchen
zahlte, gelten sie heute eindeutig als Mit-
glieder der Accipitriformes (266 Arten),
die nah mit den Eulen (256 Arten; Strigi-
formes) verwandt sind. Die Falken (65 Ar-
ten; heute Falconiformes), die traditionell
zu den Greifvogeln gerechnet wurden,
bilden heute eine eigene Entwicklungs-
linie mit Papageien (403 Arten; Psitta-
ciformes) und Singvogeln (6533 Arten;
Passeriformes) (Abb. 1; be. Hovo 2020).

Die Systematik ist eine formalistische
Wissenschaft; heute folgt sie den Regeln
der Kladistik. Eine Grundforderung der
Kladistik besagt, dass alle Taxa (Arten,
Gattungen, Familien, Ordnungen) mono-
phyletisch sein missen (StorcH et al. 2013).
Monophylien bezeichnet man auch als
Kladen. Im Sinne der Kladistik mussen
alle Mitglieder einer Klade denselben
gemeinsamen Vorfahren aufweisen. Das
ist bei der traditionellen Systematik aber
nicht immer der Fall: Uber DNA-Analysen
kénnen sogenannte para- und polyphy-
letische Gruppen leicht erkannt werden.
Um Monophylien zu schaffen, kénnen
para- und polyphyletische Gattungen zu
einer neuen gemeinsamen Gattung zu-
sammengefligt (,lumping”) oder in neue
Gattungen aufgeteilt (,splitting”) werden
(StorcH et al. 2013; Wink 2021). Als Kon-
sequenz des Splittings ergaben sich vie-
le neue Art- und Gattungsnamen, auch
in der europdischen Vogelwelt (BARTHEL &
KruGer 2018). Auch fiir die Eulensystema-
tik treffen wir viele Verdanderungen an, an
denen unsere eigene Forschung vielfach
beteiligt war (Wink et al. 2004, 2008, 2009;
Wink & HepricH 1999, 2000a; Wink 2024a;
WiNk & SAUER-GURTH 2021; siehe unten).

Vor allem durch Splitting hat sich die An-
zahl der Vogelarten von 8.700 um 1980
auf aktuell 10.900 Arten erhoht (www.
worldbirdnames.org; pe. Hovo 2020). Es
wird postuliert, dass wir in einigen Jahren
vermutlich rund 18.000 Arten vorliegen
haben, wenn das Splitting von Arten so
weitergeht wie bisher und viele Unter-
arten Artstatus erhalten (BarrowcLoucH et
al. 2016).
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Neue Vogelarten werden dagegenin Eura-
sien nur in geringerem Ausmal entdeckt,
da die Eiszeiten der letzten zwei Millionen
Jahre zu einer intensiven Durchmischung
der genetischen Linien (Panmixie) der
meisten eurasischen Arten fihrten (Pa-
RAU & Wink 2021). Eine Ausnahme stellen
Vogelarten dar, die besonders sesshaft
sind und kaum wandern. Dazu zahlen
auch die meist standorttreuen Eulen, die
vielerorts geographisch unterschiedliche
Entwicklungslinien und manchmal sogar
Arten ausgebildet haben. In diesem Arti-
kel wird dies am Beispiel der Artenkom-
plexe von Schleiereulen und Steinkduzen
erlautert, die in den letzten Jahren zumin-
dest teilweise Uiberarbeitet wurden.

Neue Arten kann man auch heute noch
auf ozeanischen Inseln (Galapagos-Archi-
pel, Hawai'‘), in tropischen Regenwaldern
und Gebirgen (z. B. Anden) entdecken, da
dort die Gelegenheit zur allopatrischen
Artbildung (also Artbildung durch geo-
graphische Isolation) besonders hoch ist.
In Europa gelten die Makaronesischen
Inseln (Kapverden, Kanaren, Madeira,
Azoren) als Hotspot der Evolution; auf ih-
nen wurden viele endemische Inselarten
nachgewiesen (Wink 2018).

Stammbaum der Eulen

Durch DNA-Untersuchungen konnte die
Phylogenie der Eulen in den letzten 25
Jahren aufgeklart und etliche neue Arten
entdeckt werden (Konig et al. 1999; WEeick
2006, 2013; Konic & WEick 2008; MIKKOLA
2013; peL Hovo & CoLLAR 2014; SCHERZINGER
& Mess 2020; peL Hovo 2020). Ein verein-
fachter Stammbaum ist in Abbildung 2
dargestellt. Detaillierte Stammbaume
mit genaueren Angaben zu den einzel-
nen Arten finden sich in weiteren Quellen
(Wink et al. 2004, 2008, 2009; Wink & HEl-
DRICH 1999, 2000a; Wink 2024a; WINK & SAu-
ER-GURTH 2021; Gwee et al. 2017; Uva et al.
2018; Sun et al. 2020; Suarez & OLson 2020;
RouLin 2022; SaLter et al. 2020).

Die DNA-Daten haben geholfen, einige
para- und polyphyletische Taxa zu iden-
tifizieren: Die Schneeeule wurde friher
als eigene Gattung Nyctea geflihrt; sie ist
phylogenetisch jedoch eindeutig ein Uhu
der Gattung Bubo; daher wird sie heute
als Bubo scandiacus bezeichnet (Wink &
Heorich 1999). Ahnliches gilt fiir die Eu-
lengattungen Ketupa und Scotopelia, die
phylogenetisch in den Bubo-Komplex
gehoren (WiNk & Sauer-GURTH 2021). Die
Ohreulen der friheren Gattung Otus sind
polyphyletisch; sie wurden in die Gat-
tungen Otus, Megascops, Psiloscops und
Ptilopsis gesplittet (Tab. 1; Konic et al. 1999;
WEick 2006, 2013; Konig & WEick 2008; MikkoLA
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AUSTRALASIEN

Tyto javanica (ehem. delicatula) 7 Indien, SO-Asien, Australien

Tyto longimembris 5 Indien, SO-Asien, Australien

Tyto tenebricosa 2 Papua-Neuguinea, 6stl. Australien

Tyto multipunctata 0 NO-Queensland (Australien)

Tyto novaehollandiae 5 Australien, sidl. Papua-Neuguinea

Tyto castanops 0 Tasmanien X
Tyto aurantia 0 Neu-Britannien (Bismarck-Archipel) X
Tyto almae 0 Molukkeninsel Seram X
Tyto sororcula 2 Tanimbarinseln, Buru X
Tyto manusi 0 Insel Manus X
Tyto nigrobrunnea 0 Insel Taliabu X
Tyto inexspectata 0 Sulawesi X
Tyto rosenbergii 2 Sulawesi X
Tyto deroepstorfi 0 Andamanen-Insel X
EUROPA, VORDERASIEN, AFRIKA

Tyto alba 10 Europa, westliches Asien, Afrika

Tyto capensis 2 stdliches Afrika

Tyto soumagnei 0 Madagaskar X
AMERIKA

Tyto furcata 12 Nord-, Mittel- und Sidamerika

Tyto glaucops 3 Hispaniola X

Tab. 2: Ubersicht iiber die derzeit anerkannten Schleiereulenarten (pe. Hovo 2020) und ihre Verbreitung;
deutsche Namen nach BartheL et al. 2020. Inselendemiten sind mit ,x“ markiert.

2013; peL Hovo & CoLLAr 2014; per Hovo 2020;
Wink et al. 2004, 2008, 2009; Wink & HEeIDRrICH
1999, 2000a; Wink 2024 a; WINK & SAUER-GURTH
2021).

Eulen weisen angeborene Rufe auf, die
arttypisch sind und zur Erkennung von
Partnern der eigenen Art helfen. Auf-
grund von unterschiedlichen Rufen hatte
Craus Konig neue geographisch getrenn-
te Arten in den Gattungen Megascops
und Glaucidium in Sidamerika postuliert
(Konig et al. 1994a, b; HepricH et al. 199543,
b). Uber DNA-Untersuchungen konnten
wir die Eigenstandigkeit der postulierten
Arten bestdtigen. Neue Arten wurden
auch in den Artkomplexen von Tyto, Bubo,
Megascops, Ptilopsis, Ninox und Athene
entdeckt (Konic et al. 1999; Weick 2006,
2013; Konig & WEick 2008; MikkoLA 2013; DEL
Hovo & CoLLAR 2014; peL Hoyo 2020).

Systematik

des Schleiereulen-Komplexes

Da Schleiereulen in ihrem gesamten Ver-
breitungsgebiet sehr dhnlich aussehen,
hatte CarL von LINNE sie nur als eine einzi-
ge kosmopolitische Art, Tyto alba, klassi-
fiziert. Durch DNA-Untersuchungen der
letzten 30 Jahre, an denen auch meine Ar-
beitsgruppe und die von ALExANDRE RouLiN
beteiligt waren, wurde klar, dass dies eine
zu starke Vereinfachung ist und in Wirk-
lichkeit ein taxonreicher Schleiereulen-

Artenkomplex vorliegt. Inzwischen wur-
den bis zu 25 Arten beschrieben, darunter
viele Inselendemiten (Tab. 2; Koni et al.
1999; WEick 2006, 2013; Konic & WEick 2008;
MikkoLa 2013; peL Hovo 2020; Rouin 2022).
Da Schleiereulen ortstreu sind, darf man
davon ausgehen, dass die Wissenschaft
sicher noch weitere neue Arten, insbe-
sondere auf den Inseln des Indischen und
Pazifischen Ozeans entdecken wird. Eine
umfassende Darstellung der Evolution
und Okologie der Schleiereulen findet
man in der Monographie von ALEXANDRE
RouLin (2022).

In Abbildung 3 ist eine vereinfachte Phy-
logenie der Schleiereulen illustriert, die
auf DNA-Analysen (Uva et al. 2018) beruht;
einige Inselformen und Unterarten, die
in Uva et al. (2018) und Wink et al. (2008,
2009) berticksichtigt sind, wurden weg-
gelassen. Man kann 5 Kladen definieren.
Nach Uva et al. (2018) trennten sich die
Vorfahren der Schleiereule vor rund 30
Millionen Jahren von den Maskeneulen
(Gattung Phodilus) ab; der Ursprung lag
vermutlich im Raum Australien und SO-
Asien. Die weitere Aufspaltung in die aus-
tralasischen, europdischen, afrikanischen
und amerikanischen Kladen erfolgte in
den letzten 10 Millionen Jahren.

Die ersten beiden Abstammungslinien
der Kladen 1 und 2 (Abb. 3) leben in Euro-
pa, Afrika und in der Neuen Welt; sie sind
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Schwestergruppen: In Klade 1 finden wir
die Schleiereulen der Neuen Welt; so die
weitverbreitete Amerikaschleiereule T.
furcata in Nord-, Mittel- und Stidamerika
mit weiteren lokalen Arten und Unter-
arten sowie die Hispaniolaschleiereule
T. glaucops auf der Karibikinsel Hispanio-
la (Suarez & OrsoN 2020). Klade 2 umfasst
Schleiereulen aus Europa und Afrika: Tyto
alba mit 10 Unterarten (Tab. 2) wie T. a.
alba, T. a. guttata, T. a. ernesti, T. a. erlang-
eri, T. a. gracilirostris und die afrikanische
Unterart T. a. affinis. Wahrend die europai-
schen Unterarten von T. alba nur wenig
genetisch abweichen, weist die afrikani-
sche Unterart T. a. affinis deutliche Unter-
schiede auf. Die Malegasseneule (Klade
4) lebt nur auf Madagaskar und steht an
der Basis der Klade der Schleiereulen von
Europa und Afrika sowie der Neuen Welt.
Sie besitzt aber auch phylogenetische
Ahnlichkeiten wie die australasischen Ar-
ten. Dies konnte darauf hinweisen, dass
die Schleiereulen Europas und Afrikas so-
wie der Neuen Welt urspriinglich aus Aus-
tralasien stammten.

Die Phylogenie der Schleiereulen aus Asi-
en und Australien ist komplex und weist

mindestens 2 unabhdngige Kladen auf:
In Klade 3 finden sich die Arten aus dem
Tyto javanica-Komplex, der lokale Inselar-
ten und mehrere Unterarten aufweist. In-
nerhalb von Tyto javanica sieht man zwei
Entwicklungslinien, die den Unterarten
T. j. delicatula und T. j. javanica entspre-
chen. In Klade 5 kann man die tbrigen
Arten aus Australasien zusammenfassen,
mit T. novaehollandiae und T. longimem-
bris als unterartenreiche Hauptarten (ein-
schlie3lich T. sororcula, T. almae, T. manusi,
T. castanops, T. multipunctata, T. capensis
und T. tenebricosa). Es ist liberraschend,
dass T. capensis weit entfernt von ihren
eng verwandten asiatischen Schwestern
aus Klade 5 im stidlichen Afrika vorkommt.

Systematik

des Steinkauz-Komplexes

Die morphologisch ahnlichen Surniinae
umfassen die Gattungen Surnia, Aegoli-
us, Glaucidium, Athene, Micrathene, Mar-
garobyas und Xenoglaux (Abb. 2; Tab. 1).
Wir wollen uns hier dem morphologisch
dhnlichen Arten-Komplex der Steinkau-
ze (Gattung Athene) zuwenden, der ur-
spriinglich nur Athene noctua enthielt

EURASIEN, AFRIKA, AUSTRALIEN

Athene superciliaris Madagaskarkauz 0

Madagaskar X

Athene noctua Steinkauz

13 Unterarten:

Athene n. vidalii

W-und N-Europa

und vor rund 15 Millionen Jahren evol-
vierte (Tabelle 3; Abbildung 4; Starikov
2022). Inzwischen werden vier oder mehr
Steinkauz-Arten unterschieden (pe. Hovo
2020): Athene noctua (Eurasien), A. brama
(Sudostasien), Athene superciliaris (Ma-
dagaskar) und Athene cunicularia (Neue
Welt); A. blewitti (Indien) ist innerhalb von
Athene positioniert (Abb. 4), sodass die
Abtrennung in Heteroglaux blewitti nicht
gerechtfertigt erscheint (wie in MikkoLA
2013; peL Hovo 2020). Der Salomonenkauz
Athene jacquinoti von den Salomoninseln
und verwandte Inselformen (Tab. 3) geho6-
ren nicht, wie friiher angenommen, in die
Gattung Ninox, sondern sind offenbar mit
Athene superciliaris néher verwandt (SALTER
et al. 2020); sie zahlen daher zur Gattung
Athene.

Unsere DNA-Untersuchungen weisen
darauf hin, dass Athene noctua ein Arten-
komplex ist, der sich vor rund 3,6 Millio-
nen Jahren bildete und in weitere Arten
unterteilt werden konnte (Wink et al. 2008,
2009; WiNk & SAUER-GURTH 2021; StARIKOV
2022), wie es beim Tyto-Komplex bereits
durchgefiihrt wurde (vAN NIEUWENHUYSE
et al. 2008). Wahrend es bei A. n. noctua
nur wenige genetische Unterschiede zwi-
schen den verschiedenen Populationen
gibt, findet man eine gréBere Diversitat
bei den nordafrikanischen und asiati-
schen Unterarten, die aber erst teilweise
phylogenetisch untersucht wurden. Die
Unterarten A. n. lilith, A. n. glaux, A n. sa-
harae und A. n. plumipes aus der Mongolei

A.n.noctua Zentraleuropa bis N\W-Russland und China kénnten aufgrund der phylo-
genetischen Unterschiede (Abb. 4) eigen-
standige Taxa reprasentieren (MikkoLA
2013; Starikov 2022).

In der Neuen Welt leben die Kaninchen-
kduze, die friiher zur Gattung Speotyto ge-
zahlt wurden (ScHAAF & Sierabzki 2025). Die

Kaninchenkauze bilden eine Schwester-

A.n.indigena Balkan

A.n.lilith

Zypern, tber Turkei bis Sinai

A.n. bactriana Zentralasien

A. n. orientalis Kasachstan bis NW-China

A. n. ludlowi Himalaya

A.n.impasta China

A. n. plumipes Mongolei bis NO-China gruppe zum Madagaskarkauz, von denen
A.n.glaux Nordafrika bis Israel sich die Steinkduze der Alten Welt (vor
A n. saharae Marokko, bis Agypten und etwa 14 Millionen Jahren getrennt) ablei-

saudi-Arabien ten (KoniG et al. 1999; Konic & WEeick 2008;

Wink et al. 2009; PeLLeGrino et al. 2014; WiNk
& SAUER-GURTH 2021; Starikov 2022). Auch
Kaninchenkduze bilden einen formenrei-
chen Artenkomplex mit mehreren geo-

A. n. spilogastra Sudan bis Athiopien

A. n.somaliensis Athiopien bis Somalia

Athene brama Brahmakauz 5 Zentral- und SO-Asien

Athene blewitti (syn.: Heteroglaux blewitti)

Blewittk 0 Zentralindien . .
cwittauz graphisch definierten Unterarten, von
Athene jacquinoti (syn.: Ninox jacquinoti) 2 Salomoninseln N denen einige sicher Artstatus erhalten
Salomonenkauz
werden.
Athene granti (syn.: Ninox granti) 0 Guadalcanal (Salomoninseln) X
Athene malaitae (syn.: Ninox malaitae) 0 Malaita (Salomoninseln) X AUSinCk
Athene roseoaxillaris 0 Makira (Salomoninseln) N Die meisten Eulen sind ortstreu und da-
(syn.: Ninox roseocapillaris) .. . . X
her fir eine allopatrische Artbildung
AMERIKA . - . .
pradestiniert, d. h. eine Artbildung durch
Athene cunicularia Kaninchenkauz 18 Nord-, Mittel- und Stidamerika X

geographische Isolierung. Dies wird be-
sonders deutlich bei den vielen Inselen-
demiten des Indischen und Pazifischen

Tab. 3: Ubersicht iiber die derzeit anerkannten Steinkauzarten (oL Hovo & Covtar 2014; peL Hovo 2020)
und ihre Verbreitung; deutsche Namen nach BartheL et al. 2020.

Kauzbrief 38 (2026) Seite 21




Tyto furcata

Ji

Tyto glaucops
Tyto alba 2

Tyto nigrobrunnea

Tyto j:avam:ca javqnica 3
Tyto javanica delicatula

Tyto rosenbergii

Tyto soumagnei 4

Tyto novaehollandiae

Tyto almae
Tyto aurantia

Tyto multipunctata

Tyto tenebricosa

Tyto capensis

Tyto longimembris

Tyto inexpectata

Phodilus badius

Abb. 3: Vereinfachte Phylogenie des Schleiereulenkomplexes (nach Routin 2022; Uva et al. 2018).
Verbreitung: Asien und Australien (weif3), Europa und Afrika (griin), Neue Welt (rot).
Die Zahlen bezeichnen Kladen, die im Text diskutiert werden (Foto: Tyto alba alba von Monika Kirk).

Ozeans, z. B. bei den Schleiereulen, aber
auch bei Vertretern der Gattungen Ninox
und Otus (Gwee et al. 2017). Mit Hilfe von
DNA-Untersuchungen konnte gezeigt
werden, dass viele dieser Inselformen be-
reits eigenstandige Arten sind. Es ist anzu-
nehmen, dass in den kommenden Jahren
durch zukiinftige Forschung noch weitere

Inselendemiten hinzukommen. Da ihre In-
sel-Populationen meist klein sind, stellen
diese neuen Arten eine Herausforderung
fur den Artenschutz dar, denn allein durch
die Begrenztheit der Populationen gelten
sie meist als gefdhrdet. Hinzu kommt,
dass die Lebensbedingungen auf kleine-
ren Inseln durch Umweltveranderungen

Athene cunicularia
AuBBengruppe (Aegolius)

Abb. 4: Vereinfachte Phylogenie des Steinkauzkomplexes (nach Wink et al. 2009; Wink & Sauer-Giirth 2022; Wink 2024a;
Starikov 2022). Verbreitung: Europa und Asien (weiB), Neue Welt (rot). An der Basis der Trichter befinden sich jeweils viele,
aber sehr dhnliche Sequenzen (Foto: Athene noctua vidalii von MigueL VENcEs).
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und durch die Einflihrung fremder Arten
(Neozoen) leicht aus dem Gleichgewicht
geraten kdonnen. Betrachtet man alle 150
Vogelarten, die in den letzten 500 Jah-
ren ausstarben, so findet man sehr viele
Inselendemiten unter ihnen, die durch
eingeschleppte Ratten, Mause, Katzen
und andere Pradatoren ausgerottet
wurden (Wink 2025; Sierapzki et al. 2024).
Aber auch bei den groBraumig verbrei-
teten Arten, wie z. B. den Steinkduzen,
kann man geographisch unterschied-
liche Entwicklungslinien erkennen, die
traditionell meist als Unterarten be-
schrieben wurden (Tab. 3). Durch DNA-
Analysen und Anwendung des phy-
logenetischen  Artkonzepts  werden
viele dieser Unterarten vermutlich bald
Artstatus erhalten, wie dies bei den
Schleiereulen bereits realisiert wurde
(Tab. 2). Da viele Eulentaxa weder akus-
tisch und morphologisch noch durch
DNA-Analysen im Detail untersucht wor-
den sind, bleibt noch viel zu tun und die
bisher publizierten Handbiicher (Konic &
WEick 2008; WEick 2013; MikkoLA 2013; DEL
Hovo 2020) dirften zukiinftig um weitere
Eulenarten erweitert werden. Die DNA-
Analytik macht gewaltige Fortschritte:
Waren es bislang Sequenzierungen von
Markergenen, die fiir eine Artdiagnose
und Phylogenie herangezogen wurden,
wird es zuklinftig immer umfassendere
Sequenzierungsprojekte geben, in de-
nen komplette mitochondriale Genome
(,Mitogenome”. Sun et al. 2020; Yu et al.
2021; WaNG et al. 2023) oder Kern-Genome
sequenziert werden (Kraus & Wink 2015;
DucresT et al. 2020; EspiNDoLA-HERNANDEZ et
al. 2020; SaLTer et al. 2020).

Die molekularen Stammbdume, genomi-
sche Sequenzierungen und Transkripti-
onsanalysen (Jax et al. 2018) liefern fur die
Evolutionsforschung spannende Hypo-
thesen. Denn Uber sie kann man analysie-
ren, wie komplexe Merkmale in der Phy-
logenie der Eulen entstanden sind — wie
z. B. der lautlose Flug, die besondere Hor-
fahigkeit oder die arttypischen Gesange
(CLark et al. 2020; EspinpoLA-HERNANDEZ et al.
2020).
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