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Retroposons sind RNA-abgeleitete ,,interspersed DNA
repeats” (eingestreute DNA-Wiederholungen), die bei-
nahe zufillig im Genom integrieren. Nach der Retro-
position' verbleibt ein solches Element in seinem spe-
zifischen genomischen Integrationsort und ist sogar
nach tiber 100 Millionen Jahren noch erkennbar. Da sie
vertikal vererbt’ werden und sehr komplexe Merkmale
sind, bei denen Parallelinsertionen oder genaue Dele-
tionen extrem selten sind, sind orthologe® Retroposon-
Anwesenheits/ Abwesenheits-Muster eindeutige und so
gut wie Homoplasie*-freie Signale gemeinsamer Ab-
stammung.

Bislang wurden Retroposon-Integrationen benutzt, um
die phylogenetischen® Beziehungen unter nahe verwand-
ten Vogel-Taxa zu untersuchen. Aber die Evolution sehr
alter Retroposons und deren Brauchbarkeit fiir die Re-
konstruktion der frithen Evolutionsgeschichte der Vogel
blieb unerforscht. In dieser Dissertation werden die Er-
gebnisse der ersten umfassenden Analysen sehr alter
Retroposons prisentiert, die neue und facettenreiche
Einblicke in die frithe Phylogenie der Vogel und die Evo-
lution ihrer ZW-Geschlechtschromosomen® liefern.

Die ersten beiden Studien (Literaturangaben siehe
unten) veranschaulichen neue Anwendungen von den-
jenigen Retroposon-Integrationen, die innerhalb der
Introns’ von gametologen Genen liegen, d. h. homolo-
gen® Genen auf den gegensitzlichen Geschlechtschro-
mosomen. Ein Vogel-weites Screening von Anwesen-
heits/ Abwesenheits-Mustern von Retroposon-Integra-
tionen und zufélligen Insertionen/Deletionen innerhalb
von Z- und W-Gametologen ermoglichte die Rekon-
struktion einer Chronologie der geschlechtschromoso-
malen Differenzierung. Das schliefit Hinweise fiir die

Divergenz von homologen Z- und W-chromosomalen
Regionen in mindestens drei Schritten wahrend der
Vogelevolution ein, beginnend im Vorfahren der Neo-
gnathae und endend lange nach den Hauptradiationen
der zu den Neognathae zahlenden Vogeln. Auflerdem
erbrachte die Untersuchung von gametologen Retropo-
son-Integrationen drei unabhéngige Tests fiir die mo-
lekulare Geschlechtsbestimmung von praktisch 95 bis
99 % aller rezenten Vogelarten.

Die dritte Studie (Literaturangabe siche unten) um-
fasst eine grofSangelegte phylogenomische® Analyse der
frithen Vogelevolution, die zur Identifizierung von 51
sehr alten Retroposon-Integrationsereignissen fiihrte.
Der neue Retroposon-basierte Baum des Lebens der
Vogel enthalt statistisch signifikante Unterstiitzung fiir
acht {bergeordnete Vogel-Verwandtschaftsbezie-
hungen und klirt die bislang ritselhafte phylogene-
tische Position der Sperlingsvogel. Basierend auf den
robusten Indizien, dass Papageien, nicht Spechte, die
nédchsten und Falken die zweitndchsten Verwandten
der Sperlingsvogel sind (jeweils innerhalb der neuen
Taxa Psittacopasserae und Eufalconimorphae), ist eine
Neuinterpretation der Evolution des Gesanglernens
notig und legt nahe, dass erlernter Gesang vermutlich
deutlich frither entstand als bislang angenommen. Zu-
satzlich wurden ein paar Retroposon-Indizien fiir die
Rekonstruktion der Evolutionsgeschichte des mittleren
Teils der Neoaves-Radiation gefunden, aber der friiheste
Abschnitt der schnellen Radiation der Neoaves bleibt
wegen hochst inkongruenter Anwesenheits/ Abwesen-
heits-Muster, die vermutlich durch ,,incomplete lineage
sorting“ (unvollstindige Linientrennung) verursacht
wurden, ungeklart.
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Fiir die vierte Studie (Literaturangabe siehe unten)
wurde eine experimentelle Methode zur einfachen und
schnellen Isolierung der héufigsten Vogel-Retroposons
von jedem Vogel-Genom entwickelt und liefert die Ba-
sis fur zukiinftige Studien der Retroposons in den Ab-
stammungslinien von Nicht-Modell-Vogeln. In einer
Fallstudie der Lappentaucher-Evolution wurden Retro-
poson-Marker identifiziert, die in verschiedenen Teilen
der Abstammungslinie der Lappentaucher integrierten,
da sehr alte sowie sehr junge Retroposon-Integrationen
gefunden wurden. Unter diesen Indizien sind sehr alte
Retroposon-Integrationen, die eine nahe Verwandtschaft
von Lappentauchern und Flamingos unterstiitzen, was
zeigt, dass die in dieser Dissertation etablierte Methode
das Potenzial dazu hat, die Retroposon-basierte Erfor-
schung der bestehenden Ungewissheiten innerhalb der
(frithen) Vogelphylogenie zu erméoglichen.
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Glossar:

1. Retroposition: Integration einer Retroposon-Kopie nach
reverser Transkription, d. h. Umschreibung von RNA in
DNA.

2. vertikale Vererbung: Merkmalsvererbung von den Eltern
an die Nachkommen.

3. orthologe Gene: Homologe Gene (d. h. dhnliche Gene auf-
grund eines gemeinsamen evolutiven Ursprungs) als Re-
sultat von Artbildungs-Ereignissen.

4. Homoplasie: Ahnlichkeit ohne gemeinsamen evolutiven
Ursprung, verursacht durch unabhéngige Merkmalsentste-
hung oder sekunddren Merkmalsverlust.

5. Phylogenetik: Erforschung der Stammesgeschichte.

6. ZW-Geschlechtschromosomen: Minnchen besitzen zwei
Z-Chromosomen (ZZ), Weibchen besitzen ein Z- und ein
W-Chromosom (ZW).

7. Intron: Nicht-kodierender Genbereich zwischen zwei
Exons, d. h. kodierenden Genbereichen.

8. homologe Gene: Ahnliche Gene aufgrund eines gemein-
samen evolutiven Ursprungs.

9. Phylogenomik: Phylogenetik anhand der Untersuchung
vieler Genomabschnitte oder kompletter Genome.



