Ordning i klassen!

Taxonomi & systematik — exempel fran faglarnas varld
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licerade 1 Fauna och Flora (2014:4 och
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Ordning i klassen!

Taxonomi & systematik — exempel fran faglarnas varld (del 1)

Vad ar en art? Varfor betraktar somliga nordlig och sydlig gulérla som olika arter, medan andra

klassificerar dem som samma art? Varfor skiljer sig artantalet s& mycket mellan olika listor éver

varldens fagelarter, och vilken lista ar ratt? Varfor byter vissa arter slakte, och hur kommer det

sig att vissa slékten omfattar manga arter medan andra bara bestar av en enda art? Ar falkar

verkligen narmare slakt med tattingar an med hokar? Kan DNA-analyser besvara alla fragor?

PER ALSTROM

essa och andra frigor som beror sliktskap

mellan organismer studeras av taxonomer

och systematiker. Taxonomin 4r den gren
av biologin som idgnar sig it att identifiera, beskri-
va, namnge och klassificera organismer 1 ett hierark-
iskt system (se Faktaruta 1 nedan) baserat pa deras
evolutionira sliktskap, deras fylogeni (alla kursiverade
termer aterfinns i ordlistan pa s. 41). Termen systema-
tik anvinds ofta synonymt med taxonomi men har i
allminhet mer fokus p4 sliktskap mellan grupper med
hogre taxonomisk rang, exempelvis slikten, familjer
och ordningar.

Faktaruta 1: Klassificering

Alla organismer klassificeras i dag i ett hierarkiskt
system som syftar till att spegla deras slaktskap. En-
ligt modern systematik ska atminstone alla kategorier
Over art representera monofyletiska grupper (se Fig. 1
nasta uppslag). Det ar arten som utgdr systemets bas.
Narbesldktade arter grupperas i olika slakten. Slak-
ten inordnas i familjer, familjer i ordningar, ordningar
i klasser, klasser i stammar (fyla, singularis fylum) och
stammar i domanerna eukaryoter, eubakterier eller
arkéer. For alla taxa kan det finnas Gver- respektive
undergrupper, t.ex. éverfamilj och underfamilj. Det ar
ocksa vanligt att arter delas in i underarter (= raser).
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Arter — avgransningsproblem i olika geogra-
fiska omraden

Om man betraktar de olika figelarter som hickar 1 ett
begrinsat geografiskt omride, t.ex. Uppland, ir det
uppenbart att de skiljer sig it genom utseende, sing
och andra liten, beteende och ekologi, och att de som
regel inte parar sig med varandra. Under sidana om-
staindigheter ir det ingen tvekan om att knolsvanar,
gragiss, sparv- och duvhokar, krikor, rikor, talgoxar
och blimesar ir olika arter. Men om man vidgar sina
vyer inser man att det inte alltid 4r sd ldtt att avgrin-
sa olika arter. I de vistra och sydvistra delarna av

Kategori Exempel

Doman Eukarya (eukaryoter)

Stam (fylum) Chordata (ryggstrangsdjur)
Understam Craniata (kraniedjur)
Infrastam Vertebrata (ryggradsdjur)
Klass Aves (faglar)

Ordning Anseriformes (andfaglar)
Familj Anatidae (dnder och gass)
Slakte Anser ("gra" gass)

Art Anser anser (gragas)
Underart (= ras) Anser anser anser ("vastlig” gragas)
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Svartkrika av vistlig typ, oftast beskriven som underarten
Corvus corone corone. Det finns ocksa svartkrikor med
ostlig utbredning. Foto: Hans Bister

Europa, liksom frain Centralasien och Osterut, ersitts
vara grikrikor av olika “sorter” av svartkrikor, med
viss hybridisering dar de mots 1 smala vergingszoner.
Blimesarna 1 Europa ir patagligt olika dem i1 Nord-
afrika, vilka 1 sin tur skiljer sig i utseende frin bli-
mesarna pi KanarieGarna. Aven talgoxen forekom-
mer Over stora delar av Europa och Asien, men med
tydlig variation 1 utseende mellan olika omriden. Si
hur ska man klassificera dem?

Som framgir av ovanstiende dr det som regel
inga problem att sirskilja olika arter pd en viss geo-
grafisk plats, medan nirbesliktade taxa som forekom-
mer i olika geografiska omriden ofta orsakar svarlosta
dispyter mellan taxonomer betriffande huruvida de
ska klassificeras som olika arter eller som underarter
(raser) av en och samma art. Grunden till denna prob-
lematik ar att arter utvecklas genom en gradvis evolu-
tionsprocess, initialt 1 skilda geografiska omraden (se
Faktaruta 2), och att det dirfor 4r omajligt att objek-
tivt definiera nir en ny art har bildats. Det kan liknas
vid att forsoka dra grinsen mellan en befruktad aggcell
och ett foster, mellan ett barn och en vuxen, mellan
en medelalders person och en dldring, och s vidare.
Visserligen kan man definiera olika dlderskategorier
(t.ex. vuxen 18—67 dr), liksom man kan definiera vad
en art ir, men problemet med grinsdragningar i ett
kontinuum kvarstir.
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Grakrdka, oftast beskriven som underarten Corvus

corone cornix, men ibland som arten Corvus cornix.
Foto:Tomas Lundquist/N

Olika artbegrepp och artkriterier

Det biologiska artbegreppet

En stor mingd olika artbegrepp har formulerats (se
Faktaruta 3). Det mest kinda — och samtidigt mest
misstolkade — 4r det sd kallade “biologiska” artbegrep-
pet (Biological Species Concept — BSC), som formu-
lerats av den tysk-amerikanske ornitologen och evo-
lutionsbiologen Ernst Mayr (1942, 1963). Enligt detta
artbegrepp utgdrs arter av grupper av individer som
fordkar sig med varandra 1 naturen, men som 1 regel
inte fordkar sig med individer av andra arter. Med
andra ord parar sig olika arter som hickar 1 samma
omride normalt inte med varandra. Den viktigaste
anledningen till detta ir att de inte svarar pa varandras
parningssignaler, dvs. att de dr reproduktivt isolerade
genom yttre reproduktionsbarridrer (se Faktaruta 2). Av
och till hinder det emellertid att olika (oftast nirbe-
sliktade) arter parar sig med varandra och producerar
avkomma (hybrider), som ofta(st) dr fullt funktions-
dugliga och fertila (se Faktaruta 2). Hybridisering ir
sarskilt vanlig 1 samband med att en art expanderar
sitt utbredningsomrade, eller nir en enstaka individ
av misstag hamnar utanfor sitt ordinarie hicknings-
omride, sd att den har svirt att hitta en partner av
samma art (det senare dr bekymmersamt for figeln,
men till glidje t6r minga figelskidare...). Hybrider
mellan olika arter av dnder och giss ir sirskilt frekvent



Faktaruta 2: Artbildning hos faglar
Artbildning innebar att nya arter utvecklas fran existerande arter. Oftast syftar begreppet artbildning pa utvecklingen
av reproduktiv isolering, i enlighet med det sa kallade biologiska artbegreppet (se Faktaruta 3), men enligt vissa
andra artdefinitioner handlar artbildning i férsta hand om utvecklingen av konstanta skillnader mellan olika popula-
tioner. All artbildning forutsatter att genflédet mellan olika populationer begrénsas eller upphor. | annat fall kan nya
egenskaper som utvecklas inte begransas till den ena populationen.

Olika fagelarter anses allméant ha utvecklats i atskilda (allopatriska) eller intilliggande (parapatriska) geografiska
omraden. Man tanker sig att processen gar till pa foljande vis.

Forst delas en art upp i tva eller flera geografiskt separerade populationer. Detta kan ske pa nagot av féljande vis:

e En barriar uppstar som hindrar att individer fran olika delar av utbredningsomradet mots. Barridrer kan vara stora,
som en bergskedja, en 6ken eller ett hav, men for arter med begransad spridningsférmaga kan det racka med en
fragmentering av den milj6 arten lever i.

* En population etablerar sig i ett omrade som saknar kontakt med det ursprungliga omradet. Detta kan ske till
exempel om en flock flyttfaglar kommer pa avvagar och landar pa en 6, dar de sedan borjar hacka, eller om en
flyttande population bérjar hacka i vinterkvarteren (t.ex. en europeisk hackfagel som overvintrar i sédra Afrika).

e Arten forsvinner fran ett visst omrade, sa att en utbredningslucka uppstar. En anledning skulle kunna vara att
miljéférhallandena éndras inom en del av utbredningsomradet.

Darefter utvecklas olikheter successivt. Graden av skillnad beror bland annat pa hur mycket livsmiljéerna skiljer sig
at i de olika omradena, och pa hur lang tid som gatt sedan populationerna separerades. Nar konstanta skillnader
utvecklats, kan man betrakta populationerna som olika arter enligt vissa (fylogenetiska) artbegrepp. Med tiden kan
aven reproduktiv isolering utvecklas som en bieffekt av férandringen i utseende och andra egenskaper, och da ar
populationerna olika arter dven enligt det biologiska artbegreppet. Se Fig. 2.

Man brukar tala om tva kategorier av reproduktiva barridrer, inre respektive yttre (postmating/postzygotic res-
pektive premating/prezygotic pa engelska). Inre reproduktionsbarridrer ar sddana som leder till att avkomman har
samre hackningsfamgang, exempelvis p.g.a. lagre (eller ingen) fertilitet eller forsémrade mojligheter att fa en part-
ner (som en foljd av udda utseende eller parningssignaler). | extremfall bildas ingen avkomma alls. Yttre reproduk-
tionsbarridrer ar sddana som forhindrar att olika arter parar sig med varandra, sasom skillnader i utseende, sang, be-
teende eller biotop. Hos faglar utvecklas yttre reproduktionsbarriarer normalt langt fére inre reproduktionsbarriarer;
olika arter parar sig som regel inte med varandra dven om de har chansen p.g.a. att de inte attraheras av varandra,
men om de anda skulle gora det sa ar avkomman ofta fullt fertil och livsduglig. Det tar som regel flera miljoner ar
for inre reproduktionsbarriarer att utvecklas (Price & Bouvier 2002). Reproduktiv isolering ar en forutsattning for att
de separerade populationerna ska kunna métas och samexistera utan att sammansmalta.

forekommande. Exempelvis har stjirtanden 1 fingen-
skap konstaterats hybridisera med inte mindre in 28
andra andarter, och det finns beligg for att stjartinder
har fatt fertila ungar med bade grisand, snatterand och
kricka (Sharpe & Johnsgard 1966, McCarthy 2006)!
Men eftersom dessa arter som regel inte parar sig med
varandra 1 naturen, ir det ingen som skulle komma

pé tanken att betrakta dem som samma art, trots en-
staka felsteg och trots att de kan fi fertil avkomma.
Ett visst métt av hybridisering ir alltsd fullt godtagbart
enligt det biologiska artbegreppet, och fertilitet hos
hybrider ir inget hinder for att betrakta tva taxa som
olika arter. Om diremot tvd taxa skulle hybridisera i
sddan omfattning att man kan forvinta sig att de med
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A B

Fig. 1. Fylogenetiskt trad for fem taxa

(t.ex. arter), A—E. Forgreningspunkterna
("noderna”), markerade med pilar representerar
okdnda forfader. Observera att alla grenar kan
roteras runt noderna, som i en mobilskulptur,
sa att t.ex. A och E skulle kunna hamna intill
varandra i tridet. Sldktskap avgors emellertid
av placeringen i forhallande till gemensamma
forfiader. Exempelvis dr A och B néirmare

slakt med varandra ("systertaxa”) dn med
ndgra andra taxa, eftersom de har en ndrmaste
gemensam forfader som ingen annan art delar
(vid pil 3), medan A och E har en senaste
gemensam forfader vid pil 1. Systergrupper

dr lika gamla, och man kan inte siga att den
ena dr mer primitiv eller mer avancerad in

den andra, eller att den ena dr forfader till

den andra. Monofyletiska grupper av taxa

("klader”), dvs. grupper vars medlemmar

delar en mer sentida gemensam forfader

med varandra dn med medlemmar av andra
gruppet, dr markerade med olika bakgrundsfirg.

Monofyletiska grupper identifieras som regel genom att de delar unika (”synapomorfa” eller ”hdrledda”) egenskaper, som
neddrvts fran en ndarmaste gemensam forfader (t.ex. har A—C fyra sadana egenskaper, indikerade med ljusgrona streck pad
grenen som leder upp till deras gemensamme forfader). Den egenskap som dr markerad med lila streck hos alla taxa utom
B fanns sannolikt redan hos den gemensamme forfadern till alla fem taxa men har forlorats hos B och indikerar alltsd inte
att A+C+D+E dr ndarmaste sliktingar. Om A dr krokodiler, B faglar, C skoldpaddor, D édlor och E ormar kan den lila
egenskapen representera huvudsakligen fjillig hud, som kdnnetecknar alla dessa utom faglar (som ju bara har kvar fjdll pa
tarserna och tarna). Enligt modern klassificering ska alla grupper ovanfor artnivan vara monofyletiska. Foljaktligen kan C
och D inte placeras tillsammans i ett annat slikte eller en annan familj in A, B och E. Illustration: Jan-Ake Winquist

tiden kommer att sammansmalta till en art, eller att
den ena arten kommer att do ut som resultat av denna
hybridisering, betraktas de som samma art enligt det
biologiska artbegreppet. Tva taxa betraktas alltid som
olika arter om hybriderna ir sterila, eller om det 6ver
huvud taget inte bildas nigon avkomma. Arterna sigs
dd vara isolerade genom inre reproduktionsbarridrer.
Det biologiska artbegreppet har kritiserats bland
annat pd grund av att det inte 4r maojligt att objektivt
avgora hur olika taxa som forekommer i geografiskt
skilda omriden skulle interagera om de mottes, och
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pa grund av svdrigheten att avgdra graden av hybri-
disering som krivs for att tva taxa ska sammansmalta.
Det har dven framhallits att det biologiska artbegrep-
pet ofrinkomligen ger en felaktig bild av evolutions-
historien nir taxa som inte dr varandras nirmaste
sliktingar klassificeras som samma art pd grund av att
de regelmissigt parar sig med varandra. Den allminna
uppfattningen att det biologiska artbegreppet ar det
mest anvanda for figlar har nyligen ifrigasatts efter
en noggrann genomgang av taxonomiska figelstudier
under de senaste 60 dren (Sangster 2014).



Gularla Motacilla flava har tva distinkta underarter i Sverige, nordlig guldrla M. flava thunbergi (t.v.) och sydlig gularla
M. f. flava (t.h). De klassificeras oftast som olika underarter, eftersom de hdickar i olika geografiska omraden, och endast
skiljer sig at i fa avseenden och dessutom hybridiserar regelbundet. Enligt det fylogenetiska artbegreppet som dr mest anvint
ar de emellertid olika arter, eftersom de uppvisar konstanta skillnader i utseende. Foto: Hans Bister resp. Matte Haglund

Fylogenetiska artbegrepp

Det finns tvd huvudgrupper av s.k. ”fylogenetiska”
artbegrepp: “monofyletiska” artbegrepp, som kriver
att arter ska utgora monofyletiska grupper (t.ex. Mishler
& Donoghue 1982), och ”diagnostiska” artbegrepp,
som kriver att arter ska uppvisa unika egenskaper 1
friga om exempelvis utseende (t.ex. Cracraft 1983,
1989, Zink & McKitrick 1995). Till skillnad mot det
biologiska artbegreppet syftar bida dessa till att speg-
la evolutionshistorien, utan hinsyn till vad eventuella
interaktioner mellan olika populationer, sisom hybri-
disering, skulle kunna leda till i framtiden. Popula-
tioner med en gemensam utvecklingshistoria skulle
allts3 kunna klassificeras som arter, aven om man
bedomer att de genom framtida hybridisering kan-
ske skulle upphéra att existera som egna enheter — de
ir arter idag, oavsett vad som skulle kunna hinda 1
framtiden. Det fylogenetiska artbegrepp som fitt mest
uppmirksamhet och spridning inom ornitologin ir
formulerat av Joel Cracraft (1983, 1989) (se Fakta-
ruta 3) och syftar till att avgrinsa de minsta urskilj-
bara enheter som har en gemensam historia. Alla taxa
med konstanta, ”diagnostiska” skillnader i nigon irft-
lig egenskap (t.ex. fjiderdrikt) hos atminstone ett av
konen eller en viss aldersgrupp 4r per definition olika

arter. Skillnader 1 enstaka gener duger dock inte for
att definiera arter, eftersom olika gener kan ha olika
historia, som kan skilja sig frin artens (se Faktaruta
5). Kritiker av denna artdefinition menar att den
inte ir nigot verkligt artbegrepp, eftersom den inte
siger nigot om vad en art dr (dvs. exempelvis ett
segment av en utvecklingslinje eller en reproduktiv
enhet), utan bara anger vilka kriterier som krivs for
att identifiera enheter som skulle kunna klassificeras
som arter eller underarter (se nedan).Vidare framhalls
ofta att med forfinade redskap, t.ex. mer avancerade
DNA-analyser, kan allt mindre enheter detekteras.
Andra varianter av fylogenetiska artbegrepp betonar
att arter ska utgora monofyletiska grupper av popu-
lationer, dvs. grupper som har ett gemensamt evolu-
tionirt ursprung, utan att definiera hur dessa grupper
ska avgrinsas, alltsd utan att ange nigra artkriterier.

Underarter

Begreppet underart, eller ras, ir inte lika vildefinierat
som begreppet art. Anhingare av det biologiska art-
begreppet betraktar alla nirbesliktade taxa som inte
uppndr artstatus som underarter. Underarter ir folj-
aktligen geografiskt skilda populationer som inte an-
ses vara isolerade genom reproduktionsbarriirer och
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Faktaruta 3: Artbegrepp

Biologiska artbegreppet. Atskilliga artbegrepp har formulerats. Enligt det biologiska artbegreppet (Biological
Species Concept, BSC; Mayr 1942, 1963) definieras en art som en samling naturliga populationer som foérokar sig
saval inom populationerna som mellan populationerna (dtminstone teoretiskt), men som pa grund av reproduk-
tionsbarridrer som inte enbart ar geografiska ar reproduktivt isolerade fran andra sddana samlingar av populationer
("groups of actually or potentially interbreeding natural populations which are reproductively isolated from other
such groups”; Mayr 1963).

Hornstenarna i det biologiska artbegreppet ar dels formagan att para sig med individer inom samma art och
dels den reproduktiva isoleringen fran individer av andra arter. Det &r viktigt i sammanhanget att den reproduktiva
isoleringen uppratthalls genom sa kallade reproduktionsbarridrer (se Faktaruta 2) och inte endast genom geografisk
isolering. Med andra ord definieras arter utifran faktiska, eller nar det galler geografiskt atskilda populationer, tank-
bara interaktioner mellan populationer. Olika taxa behandlas som samma art om de férokar sig med varandra i sa
stor utstrackning att det kan antas att de till slut kommer att sammansmalta till ett taxon. Taxa som fér narvarande
inte ar i kontakt klassificeras som samma art om de kan férvéntas sammansmalta ifall deras utbredningsomraden
skulle motas.

Enligt det biologiska artbegreppet klassificeras det “minsta” taxonet antingen som en monotypisk art (det vill
sdga en art som ej ar uppdelad i underarter) eller som en underart av en polytypisk art. Detta ar ofta hdgst subjektivt
och beror pa graden av observerad eller formodad reproduktiv isolering mellan olika taxa. Om tva eller fler taxa mots
och bildar en hybridzon, behéver man studera graden av hybridisering, fertiliteten hos féraldrarna och hybriderna,
livsdugligheten hos hybriderna och den geografiska och tidsmassiga stabiliteten hos hybridzonen. Hybridiserande
taxa betraktas som olika arter enligt det biologiska artbegreppet nar hybridiseringen ar begransad, hybridpar har
betydligt reducerad fertilitet jamfort med rena par, nar hybrider &r sterila eller har markant reducerad fertilitet, hy-
brider ar vasentligt mindre livsdugliga én sina féraldrar, eller nar hybridzonen &r smal och tidsmassigt stabil; dessa
observationer tyder pa foérekomsten av (ofullstdndiga) reproduktionsbarridrer. Detsamma galler om den geografiska
overlappningen 6kar med tiden och hybridisering framfér allt upptrader i fronten, medan den gradvis upphor i
omraden dar formerna har varit i kontakt under langre tid, vilket tyder pa att reproduktionshinder har utvecklats.
Om dessa krav inte uppfylls anses taxa vara underarter av samma biologiska art — oavsett hur mycket de skiljer sig i
utseende, laten och andra egenskaper.

Taxa med utbredningar som inte 6verlappar varandra geografiskt klassificeras som skilda arter enligt det biolo-
giska artbegreppet om det verkar osannolikt att de fritt skulle para sig med varandra om de var sympatriska. San-
nolikheten for detta avgors utifran graden av likhet i morfologi, laten och andra egenskaper. Alternativt kan man
utféra experiment for att testa om sexuella signaler som sang ar tillrackligt skilda mellan olika taxa for att férhindra
parning om de moéts. Tolkningen av resultaten av sddana experiment ar dock komplicerad. En strikt metod for av-
gransning av arter under det biologiska artbegreppet har nyligen publicerats (Tobias m.fl. 2010; se Artavgransingar
i praktiken, i nasta nummer av Fauna och Flora).

Fylogenetiska artbegrepp. Cracrafts (1983, 1989) definition, som har fatt storst erkdnnande bland ornitologer,
lyder ungefar: en fylogenetisk art ar den minsta grupp av organismer, som uppvisar unika karaktarer och inom
vilken det finns ett harstamningsmonster i rakt nedstigande led (“A phylogenetic species is an irreducible [basal]
cluster of organisms, diagnosably different from other such clusters, and within which there is a parental pattern
of ancestry and descent.”). De unika karaktarerna kan réra exempelvis utseende, DNA och/eller beteende. Kravet
pa nedarvningsmonster i rakt nedstigande led utesluter enskilda individer, olika fargmorfer, olika kén, olika stadier
i individuell utveckling samt grupper av individer som delar unika karaktarer i mitokondrie-DNA (eftersom detta
endast nedarvs pa modernet). | praktiken ar detta ett morfologiskt/fenotypiskt artbegrepp, eftersom det i huvudsak
baseras pa egenskaper i utseende.

ARG. 109:4, 2014



dirfor klassificeras som samma art. Generellt dr skill-
naderna mellan olika underarter av samma art mindre
in skillnaderna mellan olika arter. Olika underarter
av en och samma art skiljer sig ofta bara till utseendet,
och skillnaderna kan variera frin subtila firgnyans-
skillnader som wvarierar klinalt, dvs. gradvis Over ett
geografiskt omrade, till vildefinierade och pitagliga
olikheter. En art med underarter sigs vara polytypisk,
medan en art utan urskilda underarter benimns mono-
typisk.

Minga anhingare av fylogenetiska artbegrepp
erkdnner inte underarter alls utan endast arter, dvs.
endast monotypiska arter. Detta innebir att atskilliga
taxa som klassificeras som underarter enligt det bi-
ologiska artbegreppet 4r arter enligt dessa personer,
medan andra taxa inte alls erkidnns (se nedan).

En filosofisk forklaring till och 16sning av
konflikten mellan olika artbegrepp

Enligt Kevin de Queiroz (1998, 2005, 2007) ir alla
moderna artdefinitioner varianter av ett allmint art-
begrepp och ska ses som kompletterande snarare in
oforenliga. Hans slutsats dr att de visentliga skillna-
derna mellan olika artbegrepp har sin grund 1 att
de fokuserar pa olika stadier i artbildningshistorien,
liksom pd olika egenskaper som anses definiera ar-
ter: konstanta skillnader i utseende, som ar kirnan i
fylogenetiska artbegrepp, utvecklas fore reproduktiv
isolering, som ir det viktigaste kriteriet enligt det
biologiska artbegreppet. Enligt hans General Lineage
Concept of Species eller Unified Concept of Species
(de Queiroz 1998, 2005, 2007) ir arter ’segment av
utvecklingslinjer pa populationsniva” (Fig. 2), och han
betraktar andra artdefinitioner som redskap for att av-
gora om en viss population representerar en unik ut-
vecklingslinje, dvs. en art, eller inte. Alternativt anser
han att andra artbegrepp kan ses som underkategorier
av hans mer allmingiltiga artbegrepp ("reproduktivt

(LI ]

isolerade arter”,
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monofyletiska arter”, ”diagnosticer-
bara arter”).

Enligt min uppfattning bor det for en figelskidare
inte spela nigon roll om ett visst taxon behandlas
som en art eller en underart. De olika gulirlorna
ir lika intressanta oavsett om de betraktas som arter

eller underarter — eller kanske till och med annu mer
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Fig. 2. Enligt de Queiroz (1998, 2005, 2007)
Zallmédnna artbegrepp” (" Unified Concept of Species”) dr
arter segment av utvecklingslinjer pa ”populationsniva”
(inte pa "sliktes- /familjeniva”), medan traditionella
artbegrepp fokuserar pd olika stadier i evolutionsprocessen.
Artbildningsprocessen hos faglar inleds med att en
ursprungsart vid tidpunkten markerad T'1 delas upp i tvd
geografiskt separerade utvecklingslinjer (se Faktaruta 2)
(detta sker sikerligen oftast mer etappvis dn vad bilden
antyder). Darefter utvecklar dessa gradvis mer och mer
patagliga skillnader i utseende, liten, beteenden och ekologi,
monofyletiska gentrid samt reproduktiv isolering (T2—=T8).
Alla artbegrepp identifierar en art fore T'1 och tva arter
efter T'S. For utvecklingsstadierna daremellan skiljer sig
uppfattningarna mellan anhdngare av olika artbegrepp pa
grund av deras olika uppfattningar om vilka egenskaper
som definierar arter. Sydliga och nordliga gularlor (bild pd
foregdende uppslag) befinner sig nagonstans mellan T1 och
T8, medan sddesdrlor och gulirlor passerat T8. Illustration:
Jan-Ake Wingist (efter de Queiroz 1998, 2005, 2007).

spannande just darfor att de utgor gransfall! I manga
sammanhang dr det diremot av yttersta vikt att man
forsoker identifiera de minsta enheterna som har en
unik gemensam utvecklingshistoria. Alla studier av
ekologi, fysiologi, genetik, skyddsbehov med mera
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Faktaruta 4: DNA-streckkodning

De senaste aren har det internationella samarbetsprojektet DNA-streckkodning (DNA Barcoding) startat (Ids om
detta pa www.barcodeoflife.org och i Fauna och Flora nr. 4 2012). Syftet &r att sekvensera en viss DNA-region for
alla varldens arter for att denna ska kunna anvéandas for att identifiera hela organismer eller delar av organismer
(t.ex. i samband med misstankar om illegal handel med produkter framstallda av hotade arter).

utgdr frin kunskapen om arter. Grundférutsittningen
ar hela tiden att man kinner till vilka arter som finns
och deras namn. Kunskapen om sliktskap dr nodvin-
dig for att kunna folja hur olika egenskaper utvecklats,
och for att forsta arters historiska utbrednings- och
spridningsmoénster. Om man analyserar arter som
omfattar olika utvecklingslinjer som inte dr nirbeslik-
tade, som exempelvis om man klassificerar C och D
i Fig. 1 som samma art, riskerar man att dra felakti-
ga slutsatser om de evolutionira processer som man
studerar.

DNA - I6sningen pa problemen?

Nir det giller artavgrinsningar finns bara ett svar pa
frigan om DNA-analyser, likt oraklet i Delfi, kan
besvara alla frigor: Nej! DNA-analyser 4r vida 6ver-
ligsna studier av yttre (t.ex. fjiderdrikt, form) och
inre (anatomiska) egenskaper nir det giller att rekon-
struera slikttrad (se “Klassificering pa hogre nivier:
slikten, familjer etc.,” 1 nista nummer av Fauna och
Flora), men inte for att avgrinsa arter. Nir det gil-
ler artgrinser bor DNA-data betraktas som en av
flera olika, mer eller mindre likvirdiga, bedomnings-
grunder for artavgrinsningar (se nedan, “Integrative
taxonomy”’). Det 4r emellertid viktigt att komma ihig
att det finns minga felkillor nir det giller analyser av
DNA-data (se Faktaruta 5, nista sida). I fall dir DINA-
analyser pekar pa att en eller flera underarter av en
viss polytypisk art 4r ndrmare slikt med en eller flera
andra arter ian med den art de anses tillhora, kan detta
vara en god indikation pd att denna polytypiska art 1
sjalva verket utgors av tva eller flera arter. Om t.ex. C,
D och E i Figur 1 brukar klassificeras som underarter
av en och samma art tyder slikttriadet pa att C anting-
en bor tillhora samma art som A och B eller betraktas
som en egen art. For att vara fullt 6vertygande krivs
emellertid att sidana resultat kan styrkas av oberoende
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data, t.ex. olika gener som inte dr nira kopplade till
varandra, eller en kombination av genetiska och andra
data (se nedan, “Integrative taxonomy”’). Exempelvis
uppmirksammades atlasflugsnapparen Ficedula speculi-
gera, som tidigare betraktades som en nordafrikansk
underart av svartvit flugsnappare, genom att den en-
ligt mitokondriellt DNA var syster till bade svartvit
flugsnappare och halsbandsflugsnappare, dvs. inte
nirmre slikt med den forra (Sztre m.fl. 2001). Li-
kasd foranledde upptickten att azurmes Cyanistes
cyanus och europeiska blimesar C. caeruleus caeruleus
var nirmre slikt med varandra enligt mitokondriellt
DNA (Salzburger m.fl. 2002) och nukleirt DNA
(Johansson m.fl. 2013) 4n med nordafrikanska och
kanariska blimesar (C. caeruleus teneriffac-gruppen) till
att blimesen delades upp 1 tvd arter (Svensson m.fl.
2012). Mitokondriella gener ir mycket anvindbara
redskap fOr att identifiera olika grupper av individer
med en mdjlig gemensam historia, och de kan oftast
med framging anvindas for att identifiera kinda ar-
ter, aven om man bara har tillging till nigon enstaka
fiader ("DNA-streckkodning”, se Faktaruta 4). Mito-
kondriella gener har ofta dven pavisat forekomsten
av tidigare forbisedda arter, som uppmirksammats 1
samband med studier av individer frin olika delar av
en arts utbredningsomride. Man bodr dock inte dra
slutsatser om artgrinser enbart pa basis av studier av
mitokondriella gener. Detta giller oavsett om en stu-
die ir baserad pd en eller flera olika mitokondriella
gener, eftersom alla dessa nedirvs som en enhet, och
foljaktligen inte utgdr oberoende data oavsett hur
mdnga mitokondriella gener man analyserar.

Ofta anvinds procentuella genetiska avstind
mellan olika populationer som ett redskap for att
avgrinsa olika arter. Det sigs ofta att “population A
skiljer sig x % frin population B, vilket ger stod for
att de 4r olika arter”. Forvisso dr genetiska distanser



Faktaruta 5: DNA-analyser

DNA-sekvenser, som byggs upp av serier av fyra sa kallade baspar (férkortade A, C, G och T), & numera den viktigas-
te kallan till kunskap om slaktskapsférhallanden, fylogeni. Anledningen till att DNA-sekvenser ar betydligt tillforlitli-
gare an andra kallor nar det galler att rekonstruera slaktskap ar att DNA innehaller oerhért mycket mer information
an vad andra data gor. Exempelvis kan en DNA-sekvens pa 1000 baspar (t.ex. GGATCGTTACTA...) for arterna i ett
visst fagelslakte innehalla nagra hundra skillnader mellan arter som kan anvandas for att rekonstruera slakttradet,
medan det ar svart att hitta mer an en handfull olikheter i utseende som sager ndgot om slaktskapsférhallanden.
Eftersom ett fagelgenom (dvs. allt DNA hos en individ) innehaller ca en miljard baspar (t.ex. Hillier m.fl. 2004, War-
ren m.fl. 2010, Ellegren m.fl. 2012) utgdr DNA en enormt viktig kalla till information om fylogenin. Dessutom kan
skillnader i DNA avgdras mer objektivt an i morfologiska olikheter.

DNA-studier omfattar ett antal steg: (1) extraktion, alltsa isolering, av DNA fran vavnad; (2) amplifiering, mang-
faldigande, av en viss gen eller annan DNA-region eller hela genomet (ofta i sma fragment); (3) sekvensering, som
innebar att man laser DNA-sekvensen for den mangfaldigade regionen; samt (4) analys av sekvenserna fran flera
arter for att rekonstruera sldktskap eller bestamma arter. DNA kan extraheras fran alla levande celler. Ofta gar det
aven att ta fram DNA fran doda celler i exempelvis fjaderbaser eller vavnad (t.ex. fran fotsulor) fran museiexemplar.

Det finns flera olika metoder for att rekonstruera fylogenetiska trad, t.ex. Bayesiansk inferens, “maximum likeli-
hood” eller parsimoni. Samtliga kréver avancerade datorprogram och stor datorkapacitet pa grund av den stora
mangden information som bearbetas och de komplexa evolutionsmodeller som anvénds. Fylogenetiska trad bestar
av ett antal grenar, vars spetsar representerar olika kdnda taxa, och vars évriga delar motsvarar hypotetiska, okanda,
utvecklingslinjer (jamfor Fig. 1). Varje féregreningspunkt (“nod”) symboliserar en gemensam forfader fér de grenar
som utgar darifran. Om fler an tva grenar utgar fran samma férgreningspunkt (" polytomi”) ar det inbordes slaktska-
pet okdnt mellan grenarna, vilket kan bero pa bristande information i de analyserade sekvenserna eller pa att flera
utvecklingslinjer atskilts mer eller mindre samtidigt. Om det senare ar fallet ar det inte sakert att man kan faststalla
férgreningsordningen oavsett hur mycket data man har.

Evolutionshastigheten varierar mycket mellan olika delar av DNA-kedjan. Generellt sett férandras mitokondri-
ella regioner snabbare &n nukledra delar, och proteinkodande gener evolverar langsammare an regioner som inte
kodar for proteiner (t.ex. sa kallade introner). Féljaktligen har olika regioner olika information pa olika “djup” i tra-
det — snabbt evolverande regioner ar mest anvandbara for narbeslaktade taxa, medan langsamt evolverande gener
ar mest informativa nar det galler aldre slaktskapsférhallanden. Exempelvis férandras en ofta anvéand mitokondriell
gen som cytokrom b sa snabbt att den mest uppvisar brus vid analyser av avlagsna slaktingar (p.g.a. att en och
samma position i DNA-kedjan kan ha férandrats flera ganger efter det att tva taxa skilts fran en gemensam forfader,
sa att den ursprungliga signalen “suddats ut”). Omvant finns kanske inga olikheter alls mellan narbesléktade arter i
en analys av mer langsamt evolverande nukleéra gener.

Resultat fran DNA-analyser kan vara missvisande av flera olika anledningar. For det forsta kan de statistiska
analysmetoderna av olika anledningar ge felaktiga resultat. Dessutom kan olika gener ha olika historia, och olika
gentrad fér samma grupp av organismer kan darfor ha olika utseende, topologi (t.ex. Avise 1994, Funk & Omland
2003). Foljaktligen Gverensstammer ett visst gentrad inte nddvandigtvis med organismfylogenin. Man bér darfor inte
betrakta enstaka studier som slutgiltiga sanningar. Detta galler i sarskilt hdg grad studier baserade pa enstaka eller
valdigt fa gener. Mitokondriellt DNA réknas i sammanhanget som en enhet, oavsett hur manga olika mitokondriella
regioner man analyserar, eftersom de nedarvs fran mor till dotter som en grupp. Bristande éverensstammelse
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mellan olika gentrad kan bero pa genoéverféring i samband med hybridisering mellan arter. Detta har till exempel
ansetts forklara varfor storlabb och bredstjartad labb ar systrar enligt mitokondriellt DNA, med liten divergens mellan
dem, medan andra analyser stoder att storlabben &r ndrmare slakt med andra “storlabbsarter” fran sédra halvklotet
(Andersson 19993, b). Andra orsaker till inkongruens mellan gentrad kan vara att olika genvarianter som fanns hos
en gemensam forfader slumpmassigt har “sorterats” pa ett satt som inte dverensstdmmer med organismfylogenin,
eller att en genduplikation gor att fylogenin misstolkas. Generellt sett galler att sannolikheten att man lyckas rekon-
struera organismfylogenin okar ju fler oberoende DNA-regioner som analyseras.

"Palitligheten” hos ett fylogenetiskt trad bedoms oftast med hjalp av “posterior probabilities” eller sa kallade
"bootstrapvarden”. Posterior probabilities > 0.95 och bootstrapvarden = 75 % brukar betraktas som starka, medan
det ar rimligt att betrakta klader med lagre stéd med férsiktighet. Observera dock att ett starkt statistiskt stod inte
nodvandigtvis betyder att man funnit det sanna tradet, eftersom det, som sagts ovan, finns flera anledningar till
att resultat kan vara missvisande dven om de har starkt statistiskt stod i en viss analys. Och d&ven om man funnit ett

korrekt trad ar det, som sagts ovan, inte nédvandigtvis 6verensstammande med organismfylogenin

anvindbara taxonomiska redskap, men aterigen bor
de inte ensamma ligga till grund for artavgrinsningar,
och de bor inte heller tillmitas Gverdrivet stort virde.
Forst och frimst, eftersom gener forindras gradvis
kan man inte faststilla nigra objektiva grinsvirden
mellan arter och underarter. Vidare kan olika gener
ha olika evolutionshistorier, som inte nédvindigtvis
Overensstimmer med artens (se Faktaruta 5). Dess-
utom har olika gener och faktiskt till och med olika
delar av en och samma gen ofta vildigt olika evolu-

tionstakt, och inte ens undersokningar av samma gen

frin olika studier dr direkt jimfSrbara (t.ex. Fregin
m.fl. 2012). Pastiendet att "arterna A och B skiljer sig
x %” 4r med andra ord svartolkat.

Som exempel pi figlar som allmint betraktas som
olika arter, men som ir nistan identiska i friga om

de mitokondriella gener som analyserats kan nimnas
spetsbergsgas—sidgds—tjillgas (Johnsen 2010), ejder—
praktejder (Johnsen 2010), vitnibbad islom—svart-
nibbad islom (Johnsen 2010), storlabb—bredstjirtad
labb (Cohen m.fl. 1997, Johnsen 2010), ormvrik—
ornvrik (Kruckenhauser m.fl. 2004), tornseglare—blek

Apnalyser av mitokondriella gener visar att dessa gener dr nistan identiska hos sidgds Anser fabalis (t.v.) och fjallgds A.
erythropus (t.h.). Dessa bada arter dr distinkt dtskilda bade morfologiskt, ldtesmassigt och ekologiskt och parar sig normalt
inte med varandra. Foto: Tomas Lundquist/N resp. Foto: Hans Bister
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tornseglare (Pickert m.fl. 2012), tallsparv—gulsparv
(Alstrom m.fl.2008, Irwin m.fl. 2009), grasiska—sndsis-
ka (Marthinsen m.fl. 2008, Johnsen 2010) samt storre
korsnibb—mindre korsnibb (Piertney m.fl. 2001,
Summers m.fl. 2007, Johnsen 2010, Bjorklund m.fl.
2013). Hos atminstone merparten av dessa forekom-
mer en viss grad av hybridisering, och dtminstone for
tallsparv—gulsparv (liksom for ortolansparv—rostsparv,
som skiljer sig aningen mer) har det foreslagits att mi-
tokondriellt DNA frin den ena arten har overforts
till och “fixerats” hos den andra arten (Alstrom m.fl.
2008, Irwin m.fl. 2009; se Faktaruta 5). Nir det giller
tornseglare—blek tornseglare har det istillet fore-
slagits att bristen pd differentiering beror pa att de har
atskilts sd nyligen att mitokondriella skillnader dnnu
inte hunnit “fixeras” (Pickert m.fl. 2012; se Faktaru-
ta 5). Andra exempel (irlor, trutar) diskuteras mer i
detalj under ”Artavgrinsningar 1 praktiken” (se nis-
ta nummer av Fauna och Flora). Omvint finns flera
exempel pa extremt stora genetiska divergenser inom
en och samma population. Hos rodstjart Phoenicurus
phoenicurus finns skillnader 1 mitokondriellt DNA
frin en och samma lokal, iven inom en och samma
familjegrupp, som dr minst lika stora som skillnaderna
mellan vissa andra rodstjirtsarter (Johnsen 2010, Hog-
ner 2012). Aven hos den marockanska underarten av
sidesirla Motacilla alba subpersonata (Alstrém & Oden
2002) och hos korp i vistra USA (Webb 2011) har

man upptickt liknande monster. I dessa tre fall drog

Vitnidbbad islom Gavia adamsii — ndstan identisk med
svartndbbad islom Gavia immer i fraga om mitokondriellt
DNA. Foto:Tomas Lundquist/N

forfattarna slutsatsen att det troligen funnits popula-
tioner som utvecklats isolerade frin varandra under
en lingre tid, men som sedan sammansmailt pd grund
av avsaknad av (eller dtminstone ofullstindiga) repro-
duktionsbarriirer.

Pa senare ar har flera artavgriansingsmetoder base-
rade enbart pd DNA foreslagits (t.ex. Pons m.fl. 2006,
Yang & Rannala 2010). Dessa syftar till att med hjilp
av analyser av flera oberoende gener identifiera unika
utvecklingslinjer som kan betraktas som arter.

genom att tallsparv saknar gult och har rédbruna, svarta och vita teckningar pa huvudet. Honor och ungfaglar dr betydligt

svdrare att skilja at. Mitokondriella gener dr diremot ndstan identiska. Foto: Matte Haglund resp. Johan Sédercrantz
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"Integrative taxonomy”

Oavsett vilket artbegrepp man sympatiserar med bor
taxonomer alltid basera artavgrinsningar pa en kom-
bination av olika kategorier av oberoende data, sisom
fjaderdrikt, form ("morfometri”), liten, DNA (helst
flera oberoende gener), beteenden, ekologi, geogra-
fisk utbredning och eventuella interaktioner mellan
populationer som kommer i kontakt med varandra.
Detta tillvigagingssitt kallas numera med ett mode-
ord “integrative taxonomy” (t.ex. Dayrat 2005, Pa-
dial m.fl. 2010). Studier av morfologi (fjaderdrikt och
form) var linge den i sirklass viktigaste metoden for
artavgriansning, och detta ir fortfarande ett synnerli-
gen viktigt redskap. Strukturella skillnader kvantifieras
som regel och analyseras ofta dven statistiskt, medan
skillnader i fjiderdrikt oftast endast beskrivs i subjek-
tiva termer som ’griare pa ryggen” eller “kraftigare
streckad pd brostet”. Pa senare tid har det emeller-
tid blivit vanligare att forsoka kvantifiera och statis-

Faktaruta 6: Latesanalyser

tiskt analysera dven skillnader 1 fjiderdrikt, exempel-
vis med hjilp av en kamera (t.ex. McKay m.fl. 2013,
2014). Eftersom faglar, till skillnad frin minniskor,
kan se firger inom det ultravioletta spektrumet (Huth
& Burkhardt 1972, Wright 1972), och ofta uppvisar
firgteckningar som inte ir synliga for det manskliga
Ogat (t.ex. Burkhardt 1989, Eaton & Lanyon 2003),
kan fotografier tagna i UV-ljus ocksd vara anvindbara.
Det ar viktigt att ha 1 dtanke att forindringshastighe-
ten hos fenotypiska egenskaper varierar kraftigt. Manga
arter som varit separerade under lang tid skiljer sig yt-
terst lite 1 utseende (t.ex. ror-, kirr- och busksangare),
medan en del unga taxa 4r markant olika (t.ex. olika
gulirlor).

Under de senaste decennierna har studier av sing
och andra liten kommit att spela en allt mer fram-
tridande roll i taxonomiska studier (sammanfattat i
Alstrom & Ranft 2003). Detta grundar sig pa insik-
ten att sirskilt singen atminstone ofta ir en viktig

Det finns flera olika ljudanalysprogram som anvands flitigt for att analysera fagellaten, t.ex. Raven (http:/www.
birds.cornell.edu/brp/raven/ravenoverview.html) och Avisoft-SASLab Pro (http://www.avisoft.com). Det finns dven
en forenklad gratisversion av Raven, Raven Lite, som kan laddas ned fran Ravens hemsida. Med hjélp av dessa pro-
gram kan man skapa sa kallade sonogram eller ljudspektrogram som grafiskt illustrerar late (se bild nedan). P& dessa
sonogram kan man dven mata olika variabler, exempelvis frekvens och tid.

Foljande tre ljudbanker &r fritt tillgdngliga:

e Xeno-canto: http://www.xeno-canto.org

® AVoCet: http://avocet.zoology.msu.edu

eInternet Bird Collection: http://ibc.lynxeds.
com

O R N
—_
—
e
—_—
—
_
—
—
—
———
m—
—_—
——
———
cem——
—_—
S
e
—
———
—
e
T
———

7 i
=
e
———
—
—————
e
——
e——
-
m—
—
e ——
_
—_—
—_
e

Sonogram av en sangstrof av nordsangare
Phylloscopus borealis fran Abisko, Sverige
(6verst) respektive nordostra Kina (fran
Alstrom m.fl. 2011). Den vertikala axeln
visar tonhdjden, frekvensen, hos ljuden (miitt
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i kiloHertz, kHz), medan den horisontella
skalan visar tiden (i sekunder, s). Atminstone

1 2

hos tdttingar finns oftast stor variation i detaljutseende mellan olika individer fran samma population. I taxonomiska

studier behover man darfor som regel analysera ganska manga individer for att fa en god bild av variationer inom

och mellan olika taxa. Sonogrammen ovan visar bade geografisk variation (ndrvaro resp. franvaro av tunna element i

inledningen av varje “enhet”) och individuell variation (6vriga skillnader).
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reproduktionsisolerande barridr mellan sympatriska
arter, dvs. arter som forekommer tillsammans inom
ett geografiskt omride. Dessutom har det ckande
resandet och tillgdngen till smd bandspelare (forst
kassettband, senare DAT-band och sedan en tid min-
neskort/hdrddiskar) och mikrofoner dramatiskt okat
kunskapen om liten hos olika populationer (Alstrom
& Ranft 2003). Det finns flera internetsidor som sam-
manstiller figelljud frin olika omriden, t.ex. sodra
Asien och Afrika, dir bide professionella och am-
atorer kan deponera sina inspelningar (se Faktaruta 6).
Det dr litt att kvantifiera ljudskillnader mellan olika
taxa (och individer) med hjilp av ljudanalysprogram,
som dven kan illustrera ljud grafiskt i form av sono-
gram (se Faktaruta 6).

Studier av beteenden, i synnerhet parningsspel
(t.ex. sangflykter hos lirkor) och ekologi (t.ex. bio-
top) kan ocksa vara betydelsefulla pusselbitar for taxo-
nomiska stillningstaganden. Det ir dven viktigt att
beakta de geografiska utbredningarna liksom eventu-
ella interaktioner mellan olika taxa med 6verlappande
hickningsomriden. Om tva eller flera taxa har an-
grinsande men ¢j 6verlappande utbredningar, utan att
hybridisera, brukar detta tolkas som att ndgon form av
reproduktionsisolerande barridrer och/eller konkur-
rens om resurser hiller dem dtskilda. Om de méts i
hybridzoner ir det av intresse om dessa dr konstanta
i tid och rum eller forindras i utbredning (forskjuts,
breddas eller krymper). Aven graden av hybridisering
och om denna okar eller minskar med tiden, samt
naturligtvis hybridernas fortplantningsframging, ir
virdefulla fakta.

Nir det giller tolkningar av data idr det av storsta
vikt att man har ett tillrickligt stort material fran sto-
ra delar av de olika populationernas utbredningsom-
riden, fOr att sikerstilla att de observerade skillnader-
na inte endast utgdr individuell eller diftfust avgrinsad
variation. Man bor med andra ord inte grunda taxo-
nomiska slutsatser pa studier av ett fatal exemplar eller

De flesta ser sikert att detta dr en domherre Pyrrhula
pyrrhula. Men vilka dr egentligen néirmast slikt av
dombherre, jaktfalk och duvhiok? Svaret ges i sista delen av
”Ordning i klassen!” i ndsta nummer av Fauna och Flora.
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material frin en begrinsad del av ett storre utbred-
ningsomride. B

Per Alstréom

Professor 1 ornitologi, taxonom vid ArtDatabanken.
http://www.slu.se/per-alstrom-research
https://www.researchgate.net/profile/Per_Alstroem
E-post: per.alstrom@slu.se

I nista nummer av Fauna och Flora kan du lisa den

andra och sista delen av denna artikel. Dir tas foljande

amnen upp:

e Artavgransningar i1 praktiken.

¢ Forvirrande namnbyten, jobbiga splittar och brist
pa konsekvens av artavgrinsningar.

e Sverigelistan,VP-listan och virldslistan — vilken 4r
bist, och vem bestimmer egentligen?.

e Klassificering pa hogre nivier (slikten, familjer
etc.).

e Varfor kan studier av morfologiska egenskaper
vara vilseledande?

e Kan man lita pd DNA-studierna?

¢ Godtyckliga indelningar i slikten, familjer och
andra hogre kategorier.

¢ En del av litteraturlistan.

Hall ut!

Foto: Tomas Lundquist/N
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Ordlista

Allopatri/allopatrisk: Tva taxa ar allopatriska nar de
férekommer i skilda geografiska omraden, dtminstone
under hackningssasongen. Motsats: sympatri/sympat-
risk.

Artepitet: Andra namnet i ett vetenskapligt namn, t.ex.
alba i Motacilla alba (sddesérla). Férsta namnet ar slakt-
namnet, och tillsammans bildar de artnamnet.

Baspar: DNA &r bl.a. uppbyggt av fyra olika typer av
kvavebaser, som forkortas A, C, G respektive T (adenin,
cytosin, guanin och tymin). Dessa ar parvist bundna till
varandra i de tva sammanlankade DNA-kedjorna (alltid
C till G, A till T), och kallas darfor baspar. Ordningsfol;-
den av baserna utgér den genetiska koden, som kodar
fér olika proteiner.

Bindr nomenklatur: Vetenskaplig namngivning dar varje
artnamn bestar av ett slaktnamn och ett artepitet.

DNA-DNA-hybridisering: DNA varms upp sa att de tva
sammankopplade DNA-strdngarna separeras. Sedan
blandas DNA fran tva olika arter och temperaturen
sanks, varvid "hybrid-DNA"” bildas. Darefter hojs tem-
peraturen igen och man mater vid vilken temperatur
strangarna i "hybrid-DNA" separeras. Ju ndrmare slakt
tva arter ar, desto mer lika och darmed hardare sam-
mankopplade ar deras DNA-strangar. Foljaktligen kravs
hogre temperatur for att separera hybridstrangarna for
narbeslaktade &n for mer avlagset besléktade arter.

Fenotyp/fenotypisk: Avser utseende (till skillnad fran
genotyp/genotypisk).

Fylogeni/fylogenetisk: Ett taxons evolutionara historia.
Visas oftast grafiskt i form av fylogenetiskt slakttrad.
Gen: Oftast avses en DNA-sekvens som kodar for ett pro-

tein.

Hybrid/hybridisering: Avkomma fran parning mellan
tva olika arter.

Klin/klinal: Gradvis foérandring i utseende &ver ett geo-
grafiskt omrade.

Mitokondrie-DNA: DNA som finns i cellens mitokondrier
i cytoplasman, till skillnad fran nukledrt DNA som finns
i cellkarnan.

Monofyli/monofyletisk: En grupp vars medlemmar de-
lar en gemensam férfader, och dar samtliga avkomling-
ar av den gemensamme férfadern finns med. Se Fig. 1
i del 1.

Monotypisk art/slakte/familj: Art utan underarter;
slakte med bara en art; familj med bara ett slakte. Mot-
sats: polytypisk art/slakte/familj.

Morfometri: Matt hos olika kroppsdelar.

Morfologi: Laran om kroppsliga egenskaper, sasom fja-
derdrakt, nabbform etc.

Nukledrt DNA: Det DNA som finns i cellkdrnan. Huvud-
delen av allt DNA.

Parapatri/parapatrisk: Tva taxa med utbredningsom-
raden som angransar till varandra med marginell eller
ingen Overlappning. Vid Overlappning kan de istallet
sdgas vara marginellt sympatriska.

Polytypisk art/slakte/familj: En art som &r indelad i
minst tva underarter; ett slakte med minst tva arter; en
familj med minst tva slakten. Motsats: monotypisk art/
slakte/familj.

Reproduktionsbarriarer: 1) Yttre faktorer som férhind-
rar parbildning, exempelvis skillnader i ldaten, utseende
eller parningsbeteende, eller 2) inre faktorer som for-
hindrar bildning av befruktade agg eller reducerar ferti-
liteten eller livsdugligheten hos hybrider.

Sensu lato: ”| vid bemarkelse”, férkortning s.lat. An-
vands oftast i samband med att en art har delats upp
i tva eller flera arter for att beteckna den ursprungliga
arten. Jmf. sensu stricto.

Sensu stricto: “| strikt bemarkelse”, forkortning s.str. An-
vands oftast i samband med att en art har delats upp i
tva eller flera arter for att beteckna den nya art som har
samma namn som den gamla arten. Om t.ex. gularlan
Motacilla flava delas upp i tva eller flera arter syftar M.
flava sensu stricto pa den nya betydelsen av namnet,
medan M. flava sensu lato anger den ursprungliga be-
tydelsen. Jmf. sensu lato.

Sympatri/sympatrisk: Tvd taxa ar sympatriska nar de
férekommer i samma geografiska omrdde (vanligen
hackningsomraden). Motsats: allopatri/allopatrisk.

Synapomorf/synapomorfi: Gemensam harledd egen-
skap. En egenskap som finns hos tva eller flera taxa som
resultat av att den nedarvts fran en narmaste gemen-
sam forfader. Se Fig. 1 del 1.

Taxon (plural taxa): En namngiven grupp av organis-
mer, pa varje niva i den taxonomiska hierarkin, t.ex. art,
underart eller famil].

Topologi: Grenarnas forhallande till varandra i ett fylo-
genetiskt trad.



Ordning i klassen!

Taxonomi & systematik — exempel fran faglarnas varld (del 2)

Hur vet man vad som &r en art? Ar silltrut och gratrut egentligen samma art, och hur ménga

olika gularlor finns det? Vad hande med vara mesar, varfor hor de inte langre till samma slakte?

Hur gar indelningen i slakten, familjer och ordningar till? Ar falkar verkligen ndrmare slakt med

tattingar an med hokar? Varfor skiljer sig resultat fran DNA-analyser sa ofta fran traditionella

klassificeringar? Kan DNA-analyser besvara alla fragor, och kan man lita pa dem?

PER ALSTROM

forra numret av Fauna och Flora presenterades
Iolika centrala taxonomiska begrepp med exem-
pel frin figlarnas virld. Dir behandlades bl.a.
olika artbegrepp, hur artbildning gir till och hur man
anvinder DNA-analyser. I denna avslutande del foljs

det hela upp med praktiska exempel.

Artavgransningar i praktiken

Som poingterats 1 del 1 av denna artikel bottnar de
flesta artavgrinsningsproblem 1 det faktum att artbild-
ning ir en gradvis process. Men mycket av oenigheten
mellan fOresprikare for olika artbegrepp grundar sig
dven 1 principerna for hur man avgrinsar de minsta
urskiljbara taxonomiska enheterna, oavsett om man
betraktar dessa som arter eller underarter. Alla taxo-
nomer, oberoende av vilket artbegrepp de fOredrar,
avgrinsar sidana taxa med hjilp av olika egenskaper,
i huvudsak baserade pd utseende. Cracrafts (1983,
1989) fylogenetiska artbegrepp ar unikt bland de hir
diskuterade artbegreppen genom att det anger hur de
minsta taxonomiska enheterna ska avgrinsas, dvs. den
minsta grupp som uppvisar unika karaktirer. Fore-
sprakare fOr det biologiska artbegreppet foljer sillan
strikta regler men har ofta som rittesnore att minst
75 % av alla individer (dtminstone av ett av konen)
ska vara identifierbara (t.ex. Amadon 1949, Patten &
Unitt 2002). Oavsett metod ar emellertid avgrins-
ningen av allopatriska taxa (dvs. taxa som forekom-

mer 1 olika geografiska omriden) ofta hogst subjektiv.
Detta idr en viktig orsak till att olika taxonomer ofta
har skilda uppfattningar betriffande giltigheten hos
vissa taxa. Exempelvis urskiljer Mayr & Greenway
(1961) 41 taxa av irlor 1 Palearktis, medan Alstrom &
Mild (2003) endast accepterar 30 av dessa.

Som redan nimnts 1 del 1 ir alla ”diagnosticer-
bara” taxa olika arter enligt Cracrafts artdefinition,
medan tillimpningen av det biologiska artbegreppet
kriver tolkning av graden av reproduktiv isolering
mellan olika taxa fOr att avgdra om ett visst taxon
ir en egen art eller en underart av en polytypisk
art. Detta dr subjektivt nir det giller taxa vars ut-
bredningar ir parapatriska, dvs. ligger “vigg 1 vigg”,
eller sidana som Overlappar varandra i hybridzoner
av olika bredd, tidsmissiga placeringar (hybridzoner
forskjuts ofta) och med olika grad av hybridisering.
Det ir dnnu mer spekulativt att forsoka forutse vad
som skulle hinda om allopatriska taxa, dvs. sidana med
geografiskt atskilda utbredningar (t.ex. Gar kontra
fastland eller olika kontinenter), skulle métas. Med
avsikten att forbittra taxonomiska bedémningar en-
ligt det biologiska artbegreppet utarbetade nyligen en
grupp forskare (Tobias m.fl. 2010) en metod som gir
ut pa att kvantifiera och ”podngsitta” skillnader 1 fji-
derdrikt, form (biometri), sing, biotopval, beteende
och utbredningsmonster mellan ett brett urval av
par av sympatriska arter (dvs. tveklost olika arter som

Alstrom, P. 2015. Ordning i klassen! Taxonomi & systematik — exempel fran figlarnas virld (del 2) — Fauna och Flora 110(1): 2-16.
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Det klassiska exemplet pd en s.k. ringart, med grdtrut i
ena dnden av ringen och silltrut i andra dnden, skrotas i
och med att man analyserat mitokondriellt DNA frin de

Pvithévdade trutarna”. De olika arter som ingdr i ringen
anses nu ha utvecklats inom flera geografiskt separerade
omraden och sedan spridits i olika riktningar. Bilden visar
en “dstersjosilltrut” Larus fuscus fuscus.

Foto:Tomas Lundquist/N

hickar 1 samma geografiska omride), och direfter
jamfora de sammanlagda “poingen” hos dessa med
par av allopatriska taxa. P4 si sitt menade forfattarna
att man skulle fi ett mer objektivt matt pa artskillna-
der, som skulle kunna anvindas for att avgrinsa arter
pa ett konsekvent sitt. Forfattarna uteslot avsiktligt
genetiska data, med motiveringen att kunskapen om
genetiska data ir bristfillig, och att det rider sd manga
olika uppfattningar om hur dessa kan appliceras pa
artavgrinsningar.

Nedan presenteras ett antal exempel pa artpar eller
artkomplex med omdebatterad taxonomi.

Trutar

Gri- och silltrutskomplexen utgor ett klassiskt exem-
pel pd en si kallad ringart (t.ex. Mayr 1942, 1963).
Denna term syftar pa en art som spridit sig frin ett ur-
sprungsomride it olika hdll runt ett geografiskt om-
rade, 1 det hir fallet runt jordklotet, med kontinuerligt
genflode mellan angrinsande populationer i kedjan.
Dir cirkeln sluts och de expanderande indpopu-
lationerna moéts visar det sig emellertid, enligt den-
na modell, att de ”pd vigen” divergerat si mycket
att de ar reproduktivt isolerade frin varandra. Detta

ARG. 110:1, 201§

har emellertid 1 flera artiklar baserade pi genetiska
analyser visat sig vara fel nir det giller dessa trutar
(Crochet m.fl. 2000, 2002, 2003, Liebers m.fl. 2001,
2004, Liebers & Helbig 2002, Pons m.fl. 2005, Stern-
kopf m.fl. 2010). Istillet finns belidgg for att olika arter
utvecklats inom flera geografiskt separerade omriaden
och sedan spridits 1 olika riktningar for att ge upphov
till dagens utbredningsmonster, med varierande grad
av reproduktiv isolering mellan olika par av taxa.

Resultat frin studier av mitokondriellt DNA (bl.a.
Crochet m.fl. 2000, 2002, 2003, Liebers & Helbig
1999, 2002, Liebers m.fl. 2001, 2004, Pons m.fl. 2005,
Sternkopf m.fl. 2010; en utmirkt sammanfattning
med taxonomiska rekommendationer har gjorts av
Collinson m.fl. 2008) uppvisar ett extremt komplext
monster for de olika “vithdvdade trutarna”.Tva hu-
vudgrenar har identifierats. Den forsta grenen omfat-
tar gratrut Larus argentatus, vittrut L. hyperboreus (frin
Island; oskiljbar frin gritrut enligt mitokondriellt
DNA), havstrut L. marinus (med delvis samma gen-
varianter som gratrut, dock ¢j samma som delas med
vittrut), medelhavstrut L. michahellis och armenisk
trut L. armenicus. Den andra grenen omfattar kaspisk
trut L. cachinnans (uppdelad 1 tvd grupper), dter igen
gratrut (delvis uppblandad med genvarianter fran sill-
trut L. fuscus av underarten heuglini), silltrut (huvud-
sakligen underarterna fuscus, intermedius och graellsii,
men iven en del genvarianter fran heuglini och taimy-
rensis/ barabensis), ater igen havstrut, kelptrut L. domini-
canus och en ”svirm” med blandade genvarianter frin
kanadatrut L. smithsonianus, de tva Ostliga taxa vegae
och mongolicus, som oftast betraktas som underarter
av gratrut, skiffertrut L. schistisagus, grivingad trut L.
glaucescens, vittrut (frin Nordamerika) och vitvingad
trut L. glaucoides. De nordamerikanska havstrutarna
och kanadatrut uppvisade genvarianter som delvis var
snarlika eller identiska. De analyser av nukledrt DNA
som har utforts hittills (de Knijft m.fl. 2001, Crochet
m.fl. 2003, Sternkopf m.fl. 2010) har inte kunnat reda
ut frigetecknen, men de har i1 grova drag varit Sver-
ensstimmande med de mitokondriella studierna.

Det kan finnas flera anledningar till att gen-
triden fOr dessa trutar dr s ostrukturerade (se Fakta-
ruta 5 1 forra numret). Med storsta sannolikhet har
de olika arterna utvecklats forhillandevis nyligen,

17



Fig. 3. Slékttrad for tre nu levande arter, A’, B’ och C’.
Vid basen av tridet fanns en art, som senare delade
upp sig i tva vid den nedersta streckade linjen, varav
den ena delade upp sig i ytterligare tvd vid den dvre
streckade linjen. Det firgade tradet "inuti” arttridet
visar en viss gens historia, dir olika genvarianter uppstdtt
genom mutationer (grenar med olika firger). Dessa
genvarianter har av olika anledningar (slumpmdssiga eller
selektiva) levt vidare under olika lang tid inom de olika
utvecklingslinjerna. Om man analyserat denna gen vid
tiden som markerats med en heldragen linje, skulle art B
haft bade genvarianter som var nirmare slikt med art C's
(markerade med y) och sadana som var ndrmare slikt med
art A:s (markerade med x). Om samtliga individer som
studerades da hade genvariant x, sd skulle detta gentrid
skilja sig fran arttrddet. Eftersom genvariant x dog ut
under tiden fram till idag (art B’) och endast genvariant y
overlevt, skulle en analys idag resultera i dverensstammelse
mellan gentridet och arttridet. Om diremot x dverlevt och
y dott ut pa vigen fram till B’ sa skulle denna gen ge en
felaktig bild av arternas utvecklingshistoria (men en sann
bild av denna gens utvecklingshistoria).
Hlustration Jan-Ake Wingvist

uppskattningsvis under de senaste 100 000-500 000
dren (Crochet m.fl. 2002, 2003), vilket skulle kun-
na forklara att vildigt fi genetiska skillnader mel-
lan olika arter har hunnit utvecklas. Vidare kan den
slumpmissiga sorteringen av olika genvarianter frin
gemensamma forfider leda till inkongruens mellan
gen- och organismtrid (Fig. 3). Dessutom har hybri-
disering sannolikt bidragit till det forvirrande monst-
ret. Flera av arterna hybridiserar regelbundet med
varandra, exempelvis gritrut med vittrut och gritrut
med kaspisk trut, och rimligen har hybridiseringar
térekommit under en stor del av deras historia. Bland
de arter som tidigare klassificerades som underarter
av gritrut ar hybridisering sillsynt mellan gritrut och
medelhavstrut (Yésou 1991, 2002, Pons m.fl. 2004)
och mellan medelhavstrut och kaspisk trut (Klein &
Buchheim 1997), och dessa ir dven vil separerade
enligt mitokondriellt DNA. Eftersom de dven skiljer
sig 1 andra avseenden, t.ex. fjiderdrikt, struktur och
laten, bor itminstone medelhavstruten klassificeras
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som artskild frin de Ovriga, oavsett artbegrepp. Nir
det giller gratrut kontra kaspisk trut, som hybridi-
serar flitigt i delar av Osteuropa (Panov & Monzikov
1999, Faber m.fl. 2000, Neubauer m.fl. 2006, Yakovets
2006), representerar de tvekldst olika utvecklingslin-
jer, men de skulle mojligen teoretiskt kunna komma
att sammansmalta, varfor deras taxonomiska status un-
der det biologiska artbegreppet ir svirtolkad.
Armenisk trut ir enligt mitokondriellt DNA nir-
mast slikt med medelhavstrut men verkar endast para
sig vildigt sporadiskt med denna, trots nirliggande
utbredningsomriden (Liebers & Helbig 1999). Dessa
bida skiljer sig dven i friga om utseende och liten
(Liebers & Helbig 1999), varfor det dr rimligt att be-
trakta dem som olika arter. Kanadatrut och gritrut,
som tidigare betraktades som samma art, tillhor olika
huvudgrenar inom trutarnas mitokondriella slikttrid,
och det finns inga tecken pd genutbyte mellan dem.
Diremot ir kanadatruten genetiskt betydligt mer
nirstdende de tvd Ostasiatiska underarterna av gritrut

faunac*flora



L. a. vegae och L. a. mongolicus, vartdr Collinson m.fl.
(2008) forordade att dessa tre preliminirt betraktas
som samma art.

Silltruten ir tvekldst en egen art, dven om avgrins-
ningen osterut ir luddig. Det finns vissa indikationer
pa att underarterna heuglini/barabensis/taimyrensis ar
reproduktivt isolerade frin intermedius, bland annat
genom att de har olika hickningsbiotoper (Filchagov
m.fl. 1992), och det finns ett visst stod frin analy-
ser av mitokondriellt DNA for att de utgor olika ut-
vecklingslinjer (Liebers & Helbig 2002). Det har dven
foreslagits att Ostersjons silltrutar L. fuscus fuscus borde
betraktas som artskilda frin de vistliga intermedius och
graellsii p.g.a. skillnader 1 utseende, ruggningsmonster
och flyttningsvigar (Sangster m.fl. 1999), men de ge-
netiska markdrer som studerats hittills ger inget stod
for detta. Som papekats ovan ir emellertid avsaknad
av genetisk differentiering inget vattentitt bevis for
att tva taxa bor betraktas som samma art.

Sammanfattningsvis kan sigas att de “vithovdade
trutarna” utgor ett mycket spinnande exempel pa ett
ungt, dynamiskt artkomplex med — som forvintat
inom ett sidant komplex — extremt intrikata taxo-
nomiska avgrinsningsproblem. Mycket mer forskning

krivs for att vi ska forstd artbildningen inom denna
grupp.

Gulirlor
I Sverige finns tvd underarter av gulirla: sydlig gul-
irla Motacilla flava flava 1 séder och nordlig gulirla
M. f. thunbergi 1 norr. De méts 1 norra Svealand/sédra
Norrland dir en viss samhickning forekommer, iven
om den verkar vara ganska begrinsad. Delvis beror
detta pa att de foredrar olika hickningsbiotoper (flava
hickar huvudsakligen pd fuktiga dngsmarker, ofta 1
jordbrukslandskap, thunbergi foretridesvis pa mossar
och myrar 1 skogsmark). Graden av samhickning har
inte studerats 1 detalj. Hanarna 4r ldtta att skilja it pd
huvudteckningen (bilder nedan), och iven honorna
kan oftast skiljas med hjilp av huvudteckningen. I
andra delar av Europa, Nordafrika och Asien samt
Alaska finns ytterligare ett antal underarter; Alstrom
& Mild (2003) erkidnner sammanlagt 13 underarter,
men tidigare forfattare har redovisat innu fler.
Studier av mitokondriellt DNA (Alstrom &
Odeen 2002, Odeen & Bjorklund 2003, Pavlova m.fl.
2003) har uppvisat ett mycket komplext monster. For
det forsta finns en djup divergens mellan de tre Ost-
asiatiska tschutschensis, taivana och macronyx och 6vriga,
mer vistliga taxa. For det andra finns i stort sett ingen
differentiering inom dessa bida huvudgrupper, trots
patagliga skillnader 1 utseende mellan olika taxa. For
det tredje tyder resultaten pa att citrondrlan M. citreola

\ | 4 DA ey . -
Gulirla Motacilla flava har delats upp i mdnga olika underarter baserat pa skillnader i fjaderdrikten. Hdr visas de tva

underarter som hdckar i Norden: sydlig guldrla M. £. flava (t.v.) och nordlig guldrla M. f. thunbergi (mitten). Enligt

studier av mitokondriellt DNA sitter emellertid tre olika populationer av citrondrla M. citreola (t.h) pd olika grenar inuti
gularlans slikttrad, aven om analyser av nukledra gener motsdger detta.
Foto: Tomas Lundquist/N (sydlig guldrla och citrondrla) och Géran Ekstrom (nordlig guldrla)
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sitter pa tre olika grenar inom gulirletridet (vistli-
ga respektive Ostliga M. ¢ citreola inom den Ostliga
gulirlehuvudkladen och den sydliga M. c. calcarata 1
den vistliga gulirlehuvudkladen).

De enda studierna av nukleirt DNA (baserade pid
samma material; Alstrom & Odeen 2002, Odeen &
Bjorklund 2003) bekriftar den djupa genetiska klyftan
mellan 6stliga och vistliga gulirlor, vilket Alstrom &
Mild (2003) papekade starkt tyder pa att de bor klassi-
ficeras som olika arter (anammat av bl.a. Banks m.fl.
2004, Dickinson 2014). Dessa studier stoder emeller-
tid inte det mitokondriella gentridets uppdelning
av citronirlan 1 tre arter, eftersom de placerade alla
citronirlor i en monofyletisk grupp. Alstrom & Odeen
(2002) och Alstrom & Mild (2003) argumenterade for
att detta resultat Gverensstimmer bittre med arttridet
in vad det mitokondriella gentridet gor, och att det

mitokondriella tridet paverkats av hybridisering och
genoverforing, liksom eventuellt dven av andra pro-
cesser (jamfor Faktaruta 5 och Fig. 3).

Forvirrande namnbyten, jobbiga “splittar”
och brist pa konsekvens i artavgransningar

Antalet erkinda figelarter 1 virlden har pendlat upp
och ned 6ver tiden. For drygt hundra r sedan erkidn-
des over 18 900 arter (Sharpe 1899-1909) baserat pa
ett morfologiskt artbegrepp, som klassificerade 1 prin-
cip alla populationer som gick att urskilja 1 museisam-
lingar som olika arter — en princip som fortfarande
tillimpas for merparten av alla virldens organismer.
En revision baserad pad det biologiska artbegreppet
slog samman manga av dessa arter till polytypiska arter,
vilket resulterade i totalt 8 590 arter (Mayr & Amadon
1951). Direfter har antalet gradvis okat, ca 9 000 ar

Hane av isabellatornskata Lanius isabellinus pd hdckningsplats vid Orongoj i néirheten av Bajkalsjon, Ryssland. De
flesta svenska fynd, framfor allt ungfdglar, raknas nu som obestdamd isabella- /turkestantirnskata, vilket far den for mdanga
fagelskadare tragiska konsekvensen att de forlorar ett "kryss”. Foto: Johan Siodercrantz
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1980 (Bock & Farrand 1980), ca 9 700 ar 1990 (Sibley
& Monroe 1990) och f6r nirvarande drygt 10 500
(Gill & Donsker 2014), och det finns inga tecken pi
att okningstakten avstannat. Antalet nyupptickta arter
utgdr endast en brikdel av mingden. Till en viss del
beror 6kningen under senare ir pa nya tolkningar av
artbegrepp. Exempelvis erkinner del Hoyo & Col-
lar (2014) 1 en just publicerad lista ver alla virldens
icke-tittingar, som delvis bygger pa de kriterier som
foreslagits av Tobias m.fl. (2010), 4 372 nu levande
icke-tittingarter, vilket innefattar 462 “splittar” och
22 ”lumpningar” jamfért med Handbook of the Birds
of the World (del Hoyo m.fl. 1992-2002, vol. 1-7).
Enligt en noggrann genomging av Sangster (2009)
ir daremot den viktigaste anledningen till 6kningen
av antalet erkinda arter inte en opinionssvingning till
formén for ett fylogenetiskt artbegrepp, utan att kun-
skapen om olika taxa har 6kat dramatiskt under se-
nare dr. Denna kunskapstorbittring kan 1 f6rsta hand
tillskrivas okat resande, tillging till mer litthanterlig
inspelningsutrustning och utvecklingen av. DNA-
analyser.

Det idr otvivelaktigt forvirrande nir arter byter
vetenskapligt (och svenskt!) namn. Detta kan bero pd
‘upp-

graderas” till arter, vilket giller exempelvis isabella-

s

att arter “splittas”, det vill siga att underarter

tornskatan Lanius isabellinus, som idag betraktas som
tva arter: isabellatornskata Lanius isabellinus (sensu stric-
to; s.s., betyder i strikt bemirkelse; motsats sensu lato,
s.l., 1 vid, oftast ursprunglig, bemirkelse) respektive
turkestantornskata L. phoenicuroides (Fromholtz m.fl.
2014). Annu mer forvirrande blir det nir en uppdel-
ning sker 1 flera steg, som for den rodstrupiga singaren
Sylvia cantillans, som forst delades upp 1 tva arter, rod-
strupig singare S. cantillans (s.s.) och moltonisingare
S. subalpina (Svensson m.fl. 2012), varefter den forra
i sin tur delades upp 1 en ny rddstrupig singare S.
cantillans (s.s.) och rostsingare S. inornata (Fromholtz
m.fl. 2014).

Namnbyten kan ocksa fororsakas av att en art byter
slikte. Detta grundar sig oftast pa att nya fylogenetiska
studier, alltsd analyser av sliktskapsforhillanden, foran-
leder en taxonomisk revision. Exempelvis kan sidana
undersokningar visa att en viss art hor hemma 1 en
annan del av slikttridet 4n vad man tidigare ansett,
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som nir en art 1 ett monotypiskt slakte (alltsd ett slik-
te med bara en art) ir “inbaddad” i ett annat slikte.
Alternativt handlar det om att man av olika skil vill
dela upp ett slikte i flera eller sld samman slikten. Se
exempel och vidare diskussion under “Klassificering
pa hogre nivier: slakten, familjer etc.” och ”Godtyck-
liga indelningar 1 slikten, familjer och andra hogre
kategorier”, nedan.

Mainga tigelskidare glids nir arter “splittas”, efter-
som det resulterar i lingre krysslistor, ibland inne-
fattande si kallade softkryss (dvs. redan observerade
underarter som upphdjs till arter). Andra uttrycker
diremot en frustration Over att minga av dessa nya
arter har sd subtila kinnetecken att de &r svira att
identifiera, ibland om&jliga att sikert bestimma, om
de inte sjunger eller kan DNA-sekvenseras. Dessutom
finns risken att en art i den egna listan efter uppdel-
ning i tvd eller flera arter visar sig vara obestimbar
i efterhand, vilket medfor strykningar av kryss... En
lirdom av detta bor vara att man alltid ska studera och
dokumentera alla rariteter som dyker upp 1 Sverige sa
noggrant att de kan bestimmas i efterhand, ifall de sa
sminingom skulle ”splittas”. Dessutom ir det betyd-
ligt roligare och mer lirorikt att studera en vilseflugen
fagel 1 detalj 4n att bara snabbt kryssa av den!

Eftersom det aldrig har funnits nigot allmint
accepterat artbegrepp, och det dessutom gors olika
tolkningar av ett och samma artbegrepp, har taxono-
miska revisioner ofta genomforts inkonsekvent, vilket
lett till forvirring betriffande artavgrinsningskri-
terier. Exempelvis har en viss grad av hybridisering
ibland tagits som ett stod for att tva taxa ir samma art,
medan andra taxa med likartad hybridiseringsfrekvens
har klassificerats som olika arter. Utan tvekan ir
bevisbordan for att ’splitta” en polytypisk art betydligt
hogre 4n for att fortsitta att betrakta de olika under-
arterna som tillhérande denna polytypiska art. Detta
ir tviartemot hur det borde vara, enligt Gill (2014).

Sverigelistan, VP-listan och varldslistan - vil-
ken ar bast, och vem bestammer egentligen?
Det finns flera olika virldslistor i tryckt eller digital
form (Tabell 1, niista sida). Atminstone ett par av dessa
har expertkommittéer knutna till sig fOr att bistd med
uppdateringar 1 ljuset av ny kunskap. BirdLife Sverige
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Tabell 1: Olika varldslistor
¢ Det finns ett flertal olika listor 6ver vérldens fagelarter. De skiljer sig betraffande taxonomi och antalet arter. Att
betygsatta dem handlar mest om tycke och smak. Nedan presenteras nagra av dessa listor kortfattat.

¢ Gill, F. & Donsker, D. I0C World Bird List. Denna lista finns endast pa natet (http://www.worldbirdnames.org).
Version 4.4 (aktuell i nov 2014) omfattar 10 546 nu levande arter och 149 arter som dott ut under “modern” tid.
Den uppdateras lopande, delvis med hjalp av en internationell expertkommitté (i vilken bl.a. undertecknad ingar).

e Dickinson, E.C. & Remsen, J.V., Jr.. The Howard and Moore Complete Checklist of the Birds of the World. 4:e uppl.
2013. Vol. 1. Non-passerines. 2014. Vol. 2. Passerines. Aves Press, Eastbourne. Denna lista omfattar totalt 10 135
arter. Sammanstallningen har haft stéd av en internationell expertkommitté.

e del Hoyo, J. & Collar, N.J. 2014. HBW and BirdLife International Illustrated Checklist of the Birds of the World.
Volume 1. Non-passerines. Lynx Edicions, Barcelona. Den forsta volymen, som omfattar icke-tattingar, erkanner
4 372 nu levande arter (4 234 "10C-listan” och 4 072 i "Howard & Moore"”). Enligt planerna ska listan uppdateras
|6pande pa natet (www.hbw.com) efter att tattingvolymen ar publicerad (planerad till 2016).

e Clements, J. 2007. The Clements Checklist of Birds of the World. Cornell University Press. En uppdaterad version

(2014) ar tillganglig via internet (www.birds.cornell.edu/clementschecklist). Denna omfattar 10 404 arter.

(f.d. Sveriges Ornitologiska Forening) forvaltar en
lista 6ver alla arter 1 Vistpalearktis (http://www.sof-
net.org/sveriges-ornitologiska-forening/nya-vastpa-
learktislistan-vp-1/vastpalearktislistan-i-webbformat)
som dr faststilld av foreningens taxonomiska kom-
mitté.

I realiteten handlar det mest om tycke och smak
vilken taxonomisk lista man viljer att folja for egen
del. Alla listor 4r i forsta hand kompilat och tolkningar
av publicerade artiklar, vilka baseras pa listforfattarnas
val av artbegrepp, som ofta inte dr explicit uttryckt.
Aven i de fall dir forfattarna siger sig folja ett visst
artbegrepp ir detta aldrig sarskilt konsekvent genom-
fort. Det hittills mest seridsa forsoket att tillimpa art-
kriterier pa ett stringent sitt har nyligen publicerats i
en lista over alla virldens icke-tittingar (del Hoyo &
Collar 2014). Aven en volym 6ver alla virldens tit-
tingar som grundar sig pd samma principer ir under
utarbetande. Denna lista bygger delvis pd de kriteri-
er som utarbetats av Tobias m.fl. (2010), som nimnts
ovan. Dock har p.g.a. tidsbrist bara en mindre del av
arterna bedomts enligt dessa kriterier.
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Klassificering pa hogre nivaer (slakten,
familjer etc.)

Tidigare baserade man klassificeringar pa yttre likhet:
arter som liknade varandra ansdgs vara nirbesliktade
och placerades 1 samma slikte, familj, etc. (se Fakta-
ruta 11del 1). En ny tiderikning inleddes 1 och med
att det blev allmint accepterat att de enda egenska-
per som var informativa betriffande fylogenin var si-
dana som var unika for tvi eller flera arter som foljd
av att de nedirvts frin den nirmaste gemensamme
forfadern (sd kallade synapomorfa egenskaper; Hen-
nig 1966) (Fig. 1 1 del 1). I samband med att DNA-
analyser gjorde entré pa scenen startade en veritabel
revolution, som 1 vissa avseenden ritade om figlarnas
slikttrad hogst avsevirt — men som aven bekriftade
minga av de tidigare resultaten. Eftersom modern
klassificering endast godtar monofyletiska grupper,
dvs. sidana vars arter har en gemensam forfader som
de inte delar med arter utanfér denna grupp (Fig. 11
del 1), har dessa DNA-studier resulterat i en mingd
taxonomiska forindringar. Exempelvis placeras nu-
mera jungfrutranan i sliktet Grus och inte, som ti-
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Framdver mdste vi nog acceptera att flera mycket udda
vadararter som placerats i egna slikten kommer att foras
till sliktet Calidris, ddr kdrrsndppa, smasndppa m.fl.
“typiska” smavadare hor hemma. Hiir ses en skedsndppa,
numera Calidris pygmeus, tidigare placerad i det
monotypiska sliktet Eurynorhynchus.

Foto: Tomas Lundquist/N

digare, i Anthropoides, eftersom den enligt genetiska
studier inte hamnar utanfor sliktet Grus (Krajewski
m.fl. 2010), och fjallugglan har flyttats frin det mono-
typiska sliktet Nyctea till samma slikte som berguv,
Bubo, eftersom den fylogenetiskt dr insprangd bland
andra Bubo-arter (Wink m.fl. 2000, 2009). Ett annat
fall giller de fem monotypiska vadarsliktena Limi-
cola (myrsnippa), Tryngites (prarielopare), Philomachus
(brushane), Eurynorhynchus (skedsnippa) och Aphriza
(branningssnippa), som alla vid en fylogenetisk ana-
lys visade sig vara inbiaddade 1 sliktet Calidris (Gibson
& Baker 2012), vilket foranledde sammanslagning
("lumpning”) av alla dessa med Calidris. Vidare har
det visats att vitvingad lirka Melanocorypha leucoptera ir
nirmare slikt med arterna i sliktet Alauda (t.ex. sing-
lirka A. arvensis) in med sliktet Melanocorypha (t.ex.
kalanderlirka M. calandra), varfér den foreslogs flyttas
till sliktet Alauda (Alstrom m.fl. 2013a). I samma stu-
die framkom dven att korttdlirka Calandrella brachydac-
tyla och dvirglirka C. rufescens inte 4r nira besliktade
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(utan att den forra ir nirmare slikt med berglirka
Eremophila alpestris!), varfor dvirglirka rekommen-
derades placeras 1 det aterupprittade sliktet Alaudala.
Ett annat fall ror kornsparven, som tidigare placera-
des i det monotypiska sliktet Miliaria, skild frin andra
filtsparvar (Emberiza) p.g.a. storlek (inklusive konsdi-
morfism 1 storlek), nibbform, ruggningsmonster och
beteende (Voous 1977, Cramp & Perrins1994), men
som enligt DNA-analyser sitter “mitt i Emberiza-tra-
det”, och foljaktligen bor tillhéra det sliktet (Grap-
puto m.fl. 2001, Lee m.fl. 2001, Alstrom m.fl. 2008).
Namnbyten som orsakas av att arter byter slikte
leder tveklGst till en viss till forvirring och frustration.
En person som ir van vid att fjillugglan heter Nyctea
scandiaca blir naturligtvis brydd nir hen konfronteras
med namnet Bubo scandiacus. I detta fall har inte bara
sliktet dndrats utan dven dndelsen pa artepitetet, vilket

ytterligare okar sprakforbistringen (se ”Taxonomiska

Nir Linné beskrev kornsparven 1758 fick den det
vetenskapliga namnet Emberiza calandra Linnaeus,
1758. Senare placerades arten i ett nytt slaktet Miliaria,
och den fick da namnet Miliaria calandra (Linnaeus,
1758). Parentesen som tillkommit runt auktorn talar om
att arten ursprungligen beskrevs i ett annat slikte. Nu har
det visat sig att kornsparven, trots avvikande utseende och
beteende sitter “mitt i Emberiza-tridet”, dvs. dr mycket
ndra slakt med andra faltsparvar i detta slikte. Déarmed
galler dter Linnés ursprungliga slikte och parentesen kring
auktorn_forsvinner, s att det dterigen blir Emberiza
calandra Linnaeus, 1758.

Foto: Hans Bister
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regler — the International Code of Zoological No-
menclature”, nedan). Och man kan litt f for sig att
taxonomerna fatt fnatt nir det giller Iduna caligata,
som tidigare hette Hippolais caligata och som dessutom
bytt svenskt namn flera ginger, forst frin liten gulsin-
gare till mindre hirmsingare, sedan till grisingare och
slutligen (?) till stippsingare! Dessutom har den delats
upp 1 tva arter, 1 och med att underarten rama brutits
ut och givits artstatus. Om de vetenskapliga namnen
ska spegla sliktskap, enligt den bindra nomenklaturen
med ett sliktnamn och ett artepitet som Linné inforde,
ir namnforindringar av detta slag tyvirr oundvikliga
resultat av att slakttrad ritas om. Ett alternativt system
utan ranger (slikten, familjer, ordningar, etc.), 1 en-
lighet med den sa kallade fylokoden ("PhyloCode”),
har foreslagits men dnnu inte implementerats (http://
www.ohio.edu/phylocode). En fordel med detta sys-
tem 4r att sd linge inte en art delas upp 1 tva eller flera
arter dndras inte namnet som f6ljd av ny kunskap om
dess sliktskapstorhallanden.

Varfor kan studier av morfologiska egenska-
per vara vilseledande?

Det finns flera anledningar till varfér likheter 1 yttre
och inre egenskaper, sisom fjiderdriktsmonster och
anatomiska detaljer, kan vara missvisande betriffande
fylogenin. En viktig anledning ir att arter som inte ir
nira sliakt kan uppvisa likheter pa grund av att de lever
1 likartade miljoer och/eller dter liknande f6da. Detta
kallas konvergent eller parallell evolution. Exempelvis
ansdg man tidigare att lommar och doppingar liksom
flamingor och storkar var nira slikt med varandra ba-
serat pd generella likheter 1 struktur, men samstam-
miga DNA-studier (t.ex. van Tuinen m.fl. 2001, Eric-
son m.fl. 2006, Hackett m.fl. 2008, McCormack m.fl.
2013, Jarvis m.fl. 2014) har visat att dessa antaganden
ir fel, och att istillet doppingar och flamingor 4r var-
andras nirmaste sliktingar! Dessa genetiska analyser
har fatt stod av fornyade morfologiska studier (Mayr
2004, Manegold 2006). Ett annat numera vildoku-
menterat exempel ir att falkar ir ndrmare slikt med
tittingar och papegojor an med Ovriga dagrovfiglar
(t.ex. Ericson m.fl. 2006, Hackett m.fl. 2008, McCor-
mack m.fl. 2013, Jarvis m.fl. 2014). Med andra ord
ir jaktfalken narmare slikt med dombherren in med
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Stappsangare Iduna caligata. Kommer bada dessa namn
att galla om tio dr? Foto:Tomas Lundquist/N

duvhoken! Hir har falkarnas och de dvriga dagrov-
figlarnas gemensamma livsstil uppenbarligen fitt dem
att utveckla manga yttre likheter. Detta ir mihinda
nigot mindre chockerande om man betinker att de
olika arterna 1 tornskatesliktet (Lanius), som ju delvis
livnir sig pd andra ryggradsdjur, nirmar sig falkar i
framfor allt nibbform. Nigot mindre uppseendevick-
ande, men likafullt fascinerande, 4r att minga av de
olika grupper av singare som tidigare klassificerades
i familjen Sylviidae representerar vitt skilda utveck-
lingslinjer, som grupperades thop pa grund av likheter
som utvecklats pd grund av liknande levnadstorhal-
landen, i synnerhet foda. Exempelvis sitter sliktena
Phylloscopus (t.ex. 1ovsangare P trochilus), Acrocephalus
(t.ex. rorsangare A. scirpaceus), Locustella (t.ex. gris-
hoppsingare L. naevia), Cettia (1 Europa endast cetti-
sangare C. cetti), Cisticola (1 Europa endast grissingare
C. juncidis) och Sylvia (t.ex. drtsingare S. curruca) pa
spridda grenar i ett slikttrid som dven omfattar bl.a.
timalior, stjartmesar, bulbyler, svalor och lirkor (sam-
manfattat i Alstrom m.fl. 2013b).

I minga fall ger DNA-analyser vid handen att en
viss art eller grupp av arter har divergerat s3 kraftigt 1
utseende (ofta dven 1 beteende och ekologi) frin sina
narmaste sliktingar att de verkliga sliktskapsforhal-
landena forbisetts, som i de ovan nimnda fallen med
doppingar och flamingor, falkar och tittingar, de fem
vadararterna, fjilluggla med flera. Skiggmesen Panurus
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Genetiska analyser visar att manga fagelgrupper inte hor hemma ddr de placerats traditionellt baserat pa morfologi. I mdanga
fall ror det sig om konvergent eller parallell evolution, som lett till likartat utseende pa grund av liknande levnadssitt.
Duvhik Accipiter gentilis och jaktfalk Falco rusticolus dr bada rovfiglar, men det fylogenetiska tridet ovan visar

att jaktfalken dr nirmare slikt med domherre Pyrrhula pyrrhula dn med duvhék. Foto: Hans Bister (duvhik), Tomas

Lundquist/N (jaktfalk och domherre)

biarmicus ansdgs tidigare vara nira slikt med de asiatis-
ka papegojnibbarna (t.ex. sliktet Paradoxornis), efter-
som den liknar dessa och har ett likartat levnadssitt.
Men enligt samstimmiga DNA-analyser (Ericson &
Johansson 2003, Alstrom m.fl. 2006, Johansson m.fl.
2008, Fregin m.fl. 2012) ir dess nirmaste sliktingar
istallet larkor (och papegojnibbarna har enligt samma
och andra killor befunnits vara nira besliktade med
7vara” Sylvia-singare)! I detta fall foranleder emeller-
tid den nya insikten ingen indring av sliktnamnet,
eftersom skdggmesen inte sitter pd en gren inuti lir-
kornas slakttrid utan 4r deras nirmaste nu levande
slikting. Man hipnar over att skiggmesen ir nira
slikt med larkorna, eftersom de ar sd olika 1 de flesta
avseenden, men om man tittar pd hela overfamiljen
Sylvioidea, dir dessa bada ingir, 4r det lirkorna som
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ir mest avvikande. Gissningsvis var skiggmesens och
larkornas gemensamme forfader mer lik den forra in
de senare. Dessutom vet vi inget om hur utdoda sido-
grenar pa skiggmesens och lirkornas utvecklingslinjer
sdg ut.

Kan man lita pa DNA-studierna?

En relevant fraga att stilla sig nir DNA-analyser kull-
kastar tidigare sanningar om slaktskapstorhallanden ir
om dessa studier 4r tillforlitliga. Detta 4r inte alltid s3
latt att svara pd, och det finns manga tinkbara felkil-
lor (se Faktaruta 5 i del 1). Det ir viktigt att inse att
alla fylogenetiska trad 4dr hypoteser, och man bor dir-
for betrakta alla nya resultat med en sund skepsis tills
de har bekriftats av oberoende analyser. Studier som
endast baseras pd en gen eller enbart mitokondriella
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gener ska aldrig accepteras som en sanning. Generellt
sett giller att ju fler oberoende gener som analyseras
desto storre ar sannolikheten att man lyckas rekon-
struera det korrekta slikttradet. Dock kan det hinda
att vissa grenar i ett trid forblir oklart forankrade oav-
sett hur mycket data som analyserats. I en studie av
nira 42 miljoner baspar frin 48 arter representerande
34 figelordningar (Jarvis m.fl. 2014), vilket 4r mel-
lan 75 och 8 000 ginger fler baspar in i de tidigare
mest omfattande figelstudierna (Ericson m.fl. 2006,
Hackett m.fl. 2008, McCormack m.fl. 2013), 4ar vissa
slaktskapstorhillanden fortfarande oklara. Exempel-
vis finns 1 slikttridet en grupp som omfattar trappar,
turakoer och gokar, men det ir osikert vilka tvd av
dessa som ir nirmast slikt med varandra.Vidare ir det
oklart om ugglor ir narmare slikt med musfiglar, nis-
hornsfiglar, hackspettar m.fl. eller med dagrovfiglar
(exklusive falkar). Den forstnimnda placeringen har
starkast statistiskt stod 1 denna analys. I méinga fall har
uppseendevickande resultat frin genetiska studier fatt
stod av fornyade morfologiska studier, som exempel-
vis nir det giller sliktskapet mellan doppingar och
flamingor som nimnts tidigare.

Godtyckliga indelningar i sldkten, familjer
och andra hégre kategorier

De olika hogre kategorierna, sisom slikte, familj, ord-
ning etc., saknar definitioner, bortsett frin den hierar-
kiska ordningen mellan dem (se Faktaruta 11 del 1).
Med andra ord ir dessa kategorier helt godtyckligt
avgriansade och utgdr inte pa nagot vis jimforbara en-
heter. Bide slikten och familjer kan omfatta en art
(monotypiskt slikte respektive monotypisk familj) el-
ler hundratals arter, och ett taxon som av vissa forfat-
tare betraktas som en familj kan av andra klassificeras
som en overfamilj eller till och med 4dnnu hogre eller
ligre rang, utan att man nddvindigtvis ir oense om
slakttradet. Oftast grupperas arter 1 slakten baserat pa
allman likhet, aven om ett huvudkriterium numera ar
att alla taxonomiska grupper ska vara monofyletiska
(eller innehilla bara en art). Eftersom det inte finns
ndgra allmint vedertagna, objektiva kriterier for av-
grinsning av taxonomiska grupper, finns ett stort ut-
rymme fOr personliga tolkningar efter tycke och smak
— vilket 4r huvudanledningen till att klassificeringen
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Fig. 4. Slakttridet for familjen Paridae (mesar). Hojden

pa varje triangel motsvarar antalet analyserade arter i varje
grupp (det exakta antalet dr angivet), medan langden pa
trianglarna anger den genetiska variationen inom gruppen.
Som synes finns flera olika sitt som de olika grupperna
skulle kunna namnges., t.ex. en sammanslagning av Parus
och Pseudopodoces eller av Parus, Pseudopodoces och
Machlolophus (i bdda fallen med sliktnamnet Parus som
giltigt namn).

Hllustration: Per Alstrom, efter Johansson m.fl. (2013).

varierar sd mycket mellan olika killor och ir si insta-
bil. Somliga taxonomer foredrar stora slikten (oftast
av praktiska skil — det 4r littare att minnas ett fital
namn in manga), medan andra har en forkirlek for
smi sliakten, som ger mer information om sliktskaps-
torhillanden. Med andra ord kan en forfattare klas-
sificera en viss grupp som ett slikte, medan en annan
forfattare delar in samma grupp 1 flera olika slikten.
De flesta taxonomer baserar klassificeringar endast pa
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sliktskap, oavsett variationen i utseende inom dessa
grupper, medan andra foredrar att placera arter med
avvikande utseende i egna slikten (fjalluggla, brus-
hane med flera har tidigare nimnts som exempel pid
detta). Inget av dessa tillvigagingssitt ar ritt eller fel,
och ingen av preferenserna kan objektivt anses vara
bittre 4n nidgon annan — under fOrutsittning att taxa
ir monofyletiska (se Fig. 11 del 1). Metoder som byg-
ger pa standardiseringar baserade pi en tidsskala har
foreslagits (t.ex. Hennig 1966, Sibley & Ahlquist 1990,
Avise & Johns 1999, Holt & Jensson 2014), men de
har inte slagit igenom.

Som ett exempel placerades tidigare alla mesar 1
slaktet Parus, medan de svenska arterna nu delas in
i Periparus (svartmes P ater), Lophophanes (tofsmes L.
cristatus), Poecile (entita P palustris, talltita P montanus
och lappmes P, cinctus), Cyanistes (blimes C. caeruleus
och den tllfilligt observerade azurmesen C. cyanus)
och Parus (talgoxe P major). Detta baseras pi ildre
analyser med hjilp av DNA-DNA hybridisering (Slikas
m.fl. 1996) respektive mitokondriellt DNA (Gill m.fl.

2005) och en nyligen publicerad studie omfattande
samtliga virldens arter baserad pa flera gener (Johans-
son m.fl. 2013; Fig. 4). Uppsplittringen av Parus 1 flera
slikten syftar 1 forsta hand till att spegla fylogenin i
namngivningen men tar dven hinsyn till arternas ut-
seende. Som framgir av Fig. 4 finns det manga al-
ternativa mojligheter att klassificera dessa arter pa,
sd linge man foljer grundprincipen att bara namnge
monofyletiska grupper. I minga fall finns tillgingliga
namn som kan anvindas for en viss grupp, medan i
andra fall nya namn méste foreslds (i enlighet med
ICZN:s regler; se Faktaruta 7).

Ett annat exempel ror masar och trutar, som alla
fordes till sliktet Larus, med undantag for nigra arter
vilka betraktades som avvikande och dirtor begivades
med egna slikten, sdsom rosenmds (Rhodostethia rosea),
ismds (Pagophila eburnea), tirnmds (Xema sabini) och
tretdig mas (Rissa tridactyla). Den officiella svenska
artlistan delar numera upp sliktet Larus 1 ytterli-
gare tva slikten: Hydrocoloeus (dvirgmais H. minu-
tus) och Chroicocephalus (skrattmas C. ridibundus och

Faktaruta 7: Att beskriva nya arter och nomenklaturregler

Att beskriva en for vetenskapen ny art ar en komplicerad och tidsddande process. Forst galler det att forsakra sig om
att den inte redan ar namngiven for lange sedan, eller att namnet inte publicerats i nagon svartillganglig tidskrift.
Foljaktligen maste ett stort antal publikationer genomsdkas. Ibland racker det att lasa ursprungliga beskrivningar
av namngivna arter for att avgéra om den potentiella nya arten ar identisk med nagon saddan. Men manga ganger
maste man studera sa kallade typexemplar, det vill séga utvalda museiexemplar som fungerar som en referens for

artnamnet.

Om inget tyder pa att arten redan ar beskriven far forskaren mynta ett vetenskapligt namn. Namngivningen
maste emellertid félja internationellt 6verenskomna regler i enlighet med den “internationella zoologiska koden”
(International Code of Zoological Nomenclature, ICZN 1999). Fér nya arter kravs bland annat en detaljerad beskriv-
ning, uppgifter om var och nar typexemplaret eller typexemplaren &r insamlade och var de &r deponerade, samt
publicering i en vetenskaplig tidskrift (elektronisk publicering ar numera accepterat med vissa restriktioner).

Det hénder att en och samma art av misstag begavas med olika namn, sé kallade synonymnamn, oftast darfor
att olika forskare inte &r medvetna om varandras upptackter. Da géller att det forst publicerade namnet har prioritet
(forutsatt att det foreslagits i enlighet med ICZN:s regler), vilket innebar att det blir det giltiga namnet for arten.
Det kan ocksa visa sig att olika arter rakar f& samma namn, s& kallade homonymer. Aterigen har det férst beskrivna
namnet féretrdde. Den “zoologiska koden” reglerar namngivningen for alla taxonomiska kategorier upp till och

med 6verfamil;.

Det finns ingen internationell kommitté som avgér om en ny art ar acceptabel eller inte. | férsta hand ar det upp
till tidskriften som artikeln om den nya arten publiceras i att avgéra om forskningen verkar trovardig och namngiv-
ningen foéljer reglerna, och i andra hand far tiden utvisa om den nya arten blir allmant accepterad eller inte.
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lingnibbad mas C. genei av de europeiska arterna)
(Jirle m.fl. 2010). Detta grundar sig pd en studie av
mitokondriellt DNA frin samtliga virldens madsar
och trutar (Pons m.fl. 2005), som foreslog ytterligare
uppsplittring av Larus 1 Ichthyaetus (svarthuvad trut,
rédnibbad trut och svarthuvad mis av de europeiska
arterna) och Leucophaeus (de 1 Europa sillsynta gister-
na sotvingad mds och prariemads), samt en sammanslag-
ning av Rhodostethia med Hydrocoloeus (p.g.a. priori-
tetsregeln, se Faktaruta 7). Den kraftiga uppdelnin-
gen av Larus grundade sig 1 att forfattarna ville spegla
sliktskapstorhillandena genom att ge olika namn it
samtliga ”vildefinierade” klader 1 tridet. Sisom ovan
papekats bor man inte dra nigra sikra slutsatser baser-
at pa studier av enstaka gener, varfor den foreslagna
uppdelningen kan betraktas som forhastad.

Alla linjira taxonomier, dvs. listor Over arter,
forsoker spegla nigon form av sliktskapsforhallan-
den. Aldre listor 6ver europeiska figlar brukade borja
med lommar och doppingar och sluta med krikfiglar
eller finkfiglar och filtsparvar. Nyare bocker inleder
med andfiglar, foljda av honsfiglar. Det finns emeller-
tid ett “odndligt” antal olika moijliga sitt att presen-
tera ett fylogenetiskt trid pa i listform, vilket 4r en av
anledningarna till att presentationsordningen varie-
rar s3 mycket mellan olika killor. Ett enkelt exempel
(Fig. 4): De nu levande figlarna (Neornithes) delas in
i tvd huvudgrupper, (1) Paleognathae (“strutstiglar”,
stubbstjarthons eller tinamoer och kivifiglar) och (2)
Neognathae (6vriga). Inom Neognathae finns tva
undergrupper, (a) Galloanseres (eller Galloanserae
— namngivningen varierar) och (b) Neoaves. Gallo-
anseres omfattar de tvd kladerna (y) Anseriformes
(andfiglar) och (z) Galliformes (honsfiglar m.fl.),
medan Neoaves omfattar alla de Ovriga. Eftersom
Paleognathae och Neognathae dr “systrar” idr det egalt
vilken av dessa bdda grupper som redovisas forst. Det-
samma giller Galloanseres och Neoaves. Inom Gallo-
anseres ar det likgiltict om man viljer att presentera
Anseriformes eller Galliformes forst, eftersom de
ocksa dr systrar” och dirfor “jaimbordiga” (systertaxa
ir per definition lika gamla). Inom alla dessa grup-
per har man samma variationsmdjligheter. Om man
tinker pa ett fylogenetiskt trid som en mobilskulp-
tur, dir alla grenar kan snurras runt noden som utgor
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Anserlformes Ga|||formes

GaIIoanseres Neoaves

Neognathae Paleognathae

Fig. 5. Fylogenetiskt trid (kladogram) som visar
slaktskapet mellan hogre taxa bland faglarna. Vid varje
forgrening (nod) kan man vrida grenarna utan att gora
vald pa gruppernas inbordes sliktskap. Varje gren utgors av
en monofyletisk grupp. llustration: Jan-Ake Wingist

den hypotetiska forfadern (se Fig. 5), forstir man att
det finns otaliga mdjligheter att variera ordningen.
De flesta bocker och artlistor redovisar inte nigon
specifik metod som de valt att ordna arter och hogre
kategorier efter, men de flesta forfattare forsoker pla-
cera nira sliktingar si nira varandra som méjligt.

Taxonomiska regler — the International Code
of Zoological Nomenclature

Namngivningen av arter och hogre kategorier upp
till och med &verfamilj styrs av den internationella

koden for zoologisk nomenklatur, ofta kallad ”den
zoologiska koden” (ICZN 1999). Se Faktaruta 7.

Sammanfattning

Otaliga artbegrepp har formulerats, varav de mest
kinda ir det och olika
varianter av “fylogenetiska artbegrepp”. Det forra

“biologiska artbegreppet”

betraktar arter som reproduktiva enheter som halls
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itskilda genom reproduktionsbarriirer, medan de
senare anser att arter ir segment av utvecklingslinjer
som kan identifieras t.ex. genom att de uppvisar unika
egenskaper. Anhingare av det biologiska artbegreppet
klassificerar geografiska varianter av arter som under-
arter, medan foresprikare av fylogenetiska artbegrepp
oftast endast erkinner olika arter. Oavsett artbegrepp,
ir det ofta svdrt att avgrinsa arter. Detta 4r en foljd
av att arter utvecklas gradvis dver tiden, ofta “lings
slingrande vigar”, sd att grinsen mellan en svagt dif-
ferentierad population/underart och en art med n6d-
vindighet ir diffus under en (varierande ling) del av
utvecklingshistorien.

Nir det giller artavgrinsningar forordas en metod
som tar hansyn till s minga olika kategorier av data
som mojligt, sisom fjiderdrikt, struktur, liten, DNA,
beteenden, ekologi och geografiska utbredningar.
Procentuella genetiska avstind ir anvindbara, men de
ir ofta svirtolkade, och genetiska distanser frin olika
studier 4r som regel inte direkt jimtorbara.

DNA-analyser har revolutionerat kunskapen om
sliktskap mellan arter och hogre kategorier. Dessa
studier har bekriftat en stor del av de gamla sanning-
arna, men de har dven pavisat atskilliga fall dir den
traditionella taxonomin har vilseletts p.g.a. konver-
gent eller kraftigt divergent evolution. Det ir viktigt
att inse att fylogenetiska trid kan vara missvisande,
och de bor aldrig betraktas som absoluta sanningar, 1
synnerhet inte om de baseras pa ett fital gener. Tyvirr
resulterar ofta ny kunskap 1 forvirrande namnbyten.

Hogre taxonomiska kategorier (slikten, familjer,
ordningar, etc.) ir godtyckligt avgrinsade, varfor olika
forfattare gor olika indelningar, vilket ytterligare bi-
drar till namnforbistring. Aven ordningsfoljden i art-
listor kan varieras oerhort mycket, och det finns ingen
”sann” ordning.

Slutligen: Alla figlar 4r intressanta, oavsett om de
klassificeras som arter eller underarter, si strunta i
om en viss fagel klassificeras som en art eller under-
art! Om du reser utomlands, kan du bidra till att 1osa
“taxonomiska knutar” genom att dokumentera det
du ser och hér genom anteckningar, foton, video och
Jjudinspelningar.
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